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EU/EHP 34. KT

Aktivita respiracnich vir(i ve vétsiné zemi z(istdva na mezisezdonni Urovni, pficemz ve vSech vékovych skupinach byla hldasena nizka
mira detekce a hospitalizaci. V nékolika zemich za¢ind pomalu ruist pocet pripadl chfipky a SARS-CoV-2 v primdrni i sekundarni péci,
zvySena mira hospitalizace pro covid-19 je hlasena u pacient(i nad 65 let.

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 272 sekvenci) ze sledovanych variant
prevlada varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni Americe se v sekvenacnich datech projevuje

varianta RW.1.1.

V Asii, (za posledni mésic 235 sekvenci nahranych v GISAID), na rozdil od zbytku svéta, stdle prevlada linie NB.1.8.1. (Nimbus).
Konkrétné v Asijském regionu dominuji potomci varianty PQ.16.1.1: SV.1, SV.2, SV.2.1, SV.3, SV4 a SV4.2 (odvozeny od NB.1.8.1).
V datech z Asijského regionu byla zachycena linie PJ.2.

SloZeni vakciny proti covid-19 zlistava zatim nezménéno (viz strana 9).

Zdroje: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org; GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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o EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a),
(8 detekce SARI podle véku (c) v 34. KT 2026
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ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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Weekly detections by age
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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SARIvirological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 34. KT 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Variant propoertions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1) Objem sekvenace v 32. a 33. tydnu 2026
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Variants of Interest (VOI)
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact  Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community
D339H, (6-8)
R403K,
V445H,
G446S,
N4500,
L452W,
N481K,
483del,
E484K,
F4g6P
. L] L]
Variants under monitoring
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184S, n/a No evidence No No Community
A435S, evidence evidence
K478l
| Omicron XFG | n/a S31P n/a No evidence No No Dominant
K182R, evidence evidence
K444R,
N487D,
T572I
Omicron BA.3.2 South Africa (1) November No evidence No No Community
2024 evidence evidence

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
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European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 26 June 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Kontinent
Pocet sekvenaci
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V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stale prevlada NB.1.8.1.x. V Evropé a Severni Americe se zacina v
sekvenacnich datech objevovat varianta RW.1.1.x. V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.x (tyto varianty jsou odvozeny od
NB.1.8.1). V Asijskych datech se objevila varianta PJ.2 (3 sekvence) odvozena od MC.10.1.7.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
= = ; —— B xrr4a B BB B NE1 B D11
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% 60% W XFG62 SE21 LF79 @ FL151
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V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 95 vzork( SARS-CoV-2, prevlada varianta XFG (Stratus). V Evropé a 8 xFG3i § R 8 xpaz B BA2861
Severni Americe se zacind v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. Variantu RW.1.1 povaZujeme za zajimavou, B a3 @ RU1 B xp3d | -
protoze konvergentné ziskala mutaci S:A435S, ktera je charakteristicka také pro varianty NB.1.8.1 a BA.3.2 a mUze pfispivat ke @ xFG17.21 @ RK1 B kP ¥
zvySenému imunitnimu Uniku této linie. RW.1.1 neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC, ve zprdvach ji pro pfehlednost | @ XFG14 B RE54 B kr3
znadit zelene, B ¥FG11 #@ Rr531 8 xra3
Béhem evoluce pandemie byla tato mutace ve spike A435S dlouho vzacna, avsak v letech 2025 a 2026 se zacala objevovat B X6 REZ23 o e
nezavisle na sobé (konvergentni evoluce) u nékolika Uspé3nych variant. Mutace automaticky nezajistuje vyssi afinitu k ACE2, YEC2 nE22a 8 i
napt. u XBB.1.5 dochazelo k jejimu snizeni, u novych variant (JN.1.1, KP.3.1.1) vede ke zvySeni afinity. Mutace je typicka pro B xEeC REZ23 8 1o
NB.1.8.1 (Nimbus). — E2a - e
DADONAITE, Bernadeta et al. Spike mutations that affect the function and antigenicity of recent KP.3.1.1-like SARS-CoV-2 o
variants. bioRxiv [online]. Publikovano 30. zafi 2025 [cit. 2026-08-31]. Dostupné z: @ XxBB2311 @ RE212 B 14
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2025.08.18.671001v2. DOI: 10.1101/2025.08.18.671001. Preprint. [1, 2] B xBB23 B rEZ1 B N6
Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC. B 86192 @ Rei B s
Prosime v$echna spolupracuijici pracoviité o poskytnuti pozitivnich vzorki SARS-CoV-2 s C; pod 30. @ xB8191 Pz W
B XBE15 PO1E11 CEBIRR
B XBB1.1611 PE2 JNA

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Antigenni charakteristika cirkulujicich variant ve vztahu k virusneutralizacni

aktivité antisér ch proti vakcinalnim kmenum SARS-CoV-2
Doporuceni pro sloZeni vakciny proti covid-19 se pro sezénu 2026/27 g.n.,a,z
neméni, zakladem jsou kmeny odvozené od BA.2.86, respektive G |
JN.1.1, pfipadné nové XFG (tedy LP.8.1 pro Comirnaty), viz Statement 1.8
on the antigen composition of COVID-19 vaccines O o g
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SVETOVA ZDRAVOTNICKA ORGANIZACE. Statement on the antigen composition of COVID-19 vaccines [online]. 16. kvéten 2026 [cit. 2026-08-31]. Dostupné
z: https://www.who.int/news/item/16-05-2026-statement-on-the-antigen-composition-of-covid-19-vaccines

EVROPSKA LEKOVA AGENTURA. ETF recommends updating COVID-19 vaccines to target XFG variant [online]. Amsterdam: EMA, 29. kvéten 2026 [cit. 2026-
08-31]. Dostupné z: https://www.ema.europa.eu/en/news/etf-recommends-updating-covid-19-vaccines-target-xfg-variant 9
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Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, kterd ma za cil
. - Y HITCHHIKERS...

zprijemnit Cteni naSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven
podpofit jejich dosah. Pro vas, ktefi nas sledujete dlouhodobé,
chceme doplnit seridzni odborné informace o jeden korektni,
tematicky vtip z oblasti epidemiologie, virologie ¢i ptibuznych obord.
Budeme radi, pokud se na této rubrice budete podilet.

Pokud narazite na tematicky vhodny vtip, ktery by se hodil k publikaci
v nasich zpravach, budeme velmi radi, kdyz ndm jej zaslete — bud’
primo mné (lucie.mrazkova@szu.gov.cz), nebo kterémukoli z mych
spoluautorud (jmeno.prijmeni@szu.gov.cz), do predmétu prosim
uvedte vtip.

Tésime se na vase podnéty.

S pozdravem a pranim pékného dne tym NRL pro chfipku a
nechripkova respiracni virova onemocnéni.

P T
L N

Zdroj: GRANLUND, Dave. Holiday Hitchhikers - Flu and Covid Cartoon [online]. © Dave Granlund / PoliticalCartoons.com, 2020 [cit. 2026-08-31].Dostupné z: https://www.politicalcartoons.com
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.;ZU ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 35. KT 2026

| v 1été cirkuluji nékteré z respiracnich patogend.
V poslednich 7 tydnech byly sporadicky zachyceny viry Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
chripky A. Vzdy v nonsentinel surveillance, 34. KT byl

prvnim tydnem, kdy byla potvrzena chripka A/HIN1pdm v

Kalendarni  tyden

sentinel surveillance, i v 35. KT potvrzujeme zachyt (KT) 32. podi 33 podi 34 podil 35 podi Kumulativng od 36.KT
. 7 . . s D t k i % o % b % D %
stejného subtypu v sentinel surveillance. Vysledky ererce i - — 3361
. . 3 , , . AH,pdm 0,0% 00% 1 31% 1 31% 56
subtypizace non-sentinelovych detekci zatim nejsou z AH, 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 230
. ’ o ° . . . B 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 24
technickych dtvodu k dispozici. — 00 00 00 000 s
V ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance HAdV 2 4% 3 83% 3 94% 3 94% 241
. v s . o . . . . HPIV 13 31,7% 12 33,3% 8 25,0% 8 25,0% 638
respiracnich viru byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry Hv 1 2,4% 0,0% 0,0% 0,0% 38
. . MP 0,0% 0,0% 1 3,1% 1 3,1% 65
parainfluenzy, adenoviry a SARS-CoV-2. — 0.0% 0.0% 0 0% 0 0% ras
Nelze pominout sporadické detekce Mycoplasma ol D0 | 5 | B i LT 20
. , v’ v . HRV 17  41,5% 15 41,7% 14 43,8% 14 43,8% 1977
pneumoniae. Také v tomto pripadé nelze predikovat, zda hBov 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% %
. , v er 7 . . EV 1 2,4% 2 5,6% 1 3,1% 1 3,1% 56
se jedna o moznou nastupujici epidemickou vinu. e s T oen | 2 Tass |l 0 Loss | o o 1321
Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji HE— - A A NP =
. , , , , , . pozitivni 41  10,2% 36 9,5% 32 9,1% 32 9,1% 10642
mimosezonnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty negativni 361 304 318 318 40483

Celkovy pocet
vysetieni: 402 380 350 350 51125

pozitivnich zachytd nelze hovotit o dominanci zddného ze
sledovanych patogent. Casné detekce viru chfipky zatim

nelze vysvétlit teoreticky moznym castéjSim nastupem
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV

Chrlpky nebo zavedenlrrl celorocni surveillance v nekteryCh Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; E
zemich EU/EHP vcetné CR. Enterovirus; SM - Smi$end infekce
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Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;
CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce



V souvislosti se vstupem viru do nové lokality (Australie, Novy Zéland) byl kromé dalsiho Sifeni zaznamenan fatalni prenos na kytovce (delfin).
Riziko pro Clovéka je stale nizké.
Zdroj: https://www.agriculture.gov.au/

Teoretické vysvétleni, pro€ viry H5N1 2.3.4.4b, genotypu B.3.13 a D.1.1 zpUsobuji vétSinou mirnd onemocnéni respira¢ni nebo
konjunktivitidy, zatimco tyto viry z(stdvaji vysoce smrtelné v tradi¢nich modelech na fretkach:

Pfi pouziti fyziologicky relevantniho kultivaéniho systému na rozhrani vzduch-kapalina (ALI), ktery zahrnuje usazovaci aerosolovou komoru, se
ukazalo, Ze zatimco prima tekuta inokulace vede k efektivni replikaci, aerosolizované kmeny H5N1 vykazuji vyznamny deficit ve své
schopnosti infikovat lidsky respiracni epitel. Naproti tomu stejny virus H5N1 zUstava pro fretky vysoce patogenni a smrtelny bez ohledu na
zpUsob inokulace a vykazuje systémové Sifeni do mozku a dalSich organa.

Toto lze vysvétlit snizenou enzymatickou aktivitou neuraminiddzy (NA) a narusenou aktivitou polymerazy v disledku nesouhry se savéim
kofaktorem ANP32A. V souhrnu tyto vysledky naznacuji, Zze bézné pouzivané savéi modely mohou nadhodnocovat soucasné riziko lidské
pandemie.

Je mozné, ze podobné prace povedou k prehodnoceni stanoveni pandemického rizika, nicméné jsou plné v souladu s doposud znamymi fakty
—vsechny pandemické kmeny vznikly nikoli samotnym primym pfenosem z ptaci fiSe, ale prenosem doprovazenym reassortmentem.

GAY, L. Claire, Dikshya REGMI, Flavio CARGNIN FACCIN, Ignacio SCANAROTTI, Alison MARK, C. Joaquin CACERES, Teresa MEJIAS, Maria
CORKRAN, Margaret A. SCULL, Rafael MEDINA, Adolfo GARCIA-SASTRE a Daniel R. PEREZ. Impaired neuraminidase and polymerase activities
correspond with limited aerosol infectivity of B3.13 and D1.1 H5N1 lineages in human respiratory cultures. bioRxiv [online]. Publikovano 25.
srpna 2026 [cit. 2026-08-31]. Dostupné z: https://www.biorxiv.org/content/10.64898/2026.08.18.745466v1. DOI:
10.64898/2026.08.18.745466. Preprint.
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Ebola virus Bundibugyo (BDBV) - detekce v hornich cestach dychacich

Klinické udaje o infekci virem Bundibugyo (BDBV) jsou omezené a neexistuje Zzadna schvalend lécba specificka pro tento
virus. V preprintu vysla kazuistika popisujici pridbéh infekce a onemocnéni u zdravého devétatricetiletého zdravotnického
pracovnika, ktery se nakazil infekci BDBV béhem prdace v provincii Ituri v Demokratické republice Kongo (DRK) a byl prevezen
k Ié¢bé do Némecka, kde mu byla poskytnuta experimentalni |é¢ba MBP134, povolena FDA pro nouzové poufZiti (eIND).
MBP134 je testovana kombinace dvou monoklonalnich protilatek, ktera byla podana spoleé¢né s remdesivirem a podpurnou
péci. Koncentrace virové RNA byly nejvyssi ve vytérech z orofaryngu a v plazmé. Pacientovo sérum vykazovalo neutralizacni
aktivitu proti sou¢asnému kmeni epidemie BDBV i proti jinym orthoebolavirim. Byly detekovany protilatky vyvolané virem
BDBV, které nebylo mozné pripsat pripravku MBP134 ani predchozi vakcinaci, coz poskytuje diikaz o endogenni humoralni
imunité po kombinované antivirové |écbé. Pacient se zotavil a byl propustén 22. den po nastupu symptomd.

Zdroj: UHRIG, Alexander et al. A case of Bundibugyo virus disease treated with monoclonal antibodies and remdesivir.
Nature Medicine [online]. Publikovano 24. srpna 2026 [cit. 2026-08-31]. Dostupné z:
https://www.nature.com/articles/s41591-026-04663-5. DOI: 10.1038/s41591-026-04663-5.



SZU

7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 35. KT 2026 a EU/EHP 34. KT

EU/EHP 34. KT

» Aktivita respiracnich vir(i ve vétsiné zemi z(istava na mezisezdnni Urovni, pricemz ve vsech vékovych skupinach byla hlasena nizkd mira detekce
a hospitalizaci. V nékolika zemich zacina pomalu rast pocet pripadl chripky a SARS-CoV-2 v primarni i sekundarni péci, zvysend mira
hospitalizace pro covid-19 je hlasena u pacientl nad 65 let.

» V sekvenacénich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 272 sekvenci) ze sledovanych variant prevlada
varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni Americe se v sekvenacnich datech projevuje varianta RW.1.1.

-----

Virologicka surveillance CR 35. KT

* V poslednich 7 tydnech byly sporadicky zachyceny viry chfipky A. Vzdy v nonsentinel surveillance, 34. KT byl prvnim tydnem, kdy byla potvrzena
chripka A/HIN1pdm v sentinel surveillance. Také v 35. KT potvrzujeme zachyt stejného subtypu v sentinel surveillance. Vysledky subtypizace
non-sentinelovych detekci zatim nejsou z technickych divodU k dispozici.

* Vrdmci sentinelové a nonsentinelové surveillance respiracnich vird byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy, adenoviry a SARS-
CoV-2.

* Nelze pominout sporadické detekce Mycoplasma pneumoniae. Také v tomto pripadé nelze predikovat, zda se jedna o moznou nastupujici
epidemickou vinu.

* Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty pozitivnich zachytl nelze hovofit o
dominanci Zzadného ze sledovanych patogen(. Casné detekce viru chfipky zatim nelze vysvétlit teoreticky moznym ¢astéjsSim nastupem chripky
nebo zavedenim celoro¢ni surveillance v nékterych zemich EU/EHP vcetné CR.

Virus eboly Bundibugyo (BDBV) — virova RNA byla prokazana v hornich cestach dychacich ve vyssi koncentraci nez v krevnich tekutinach (Str. 14).
A/H5N1: V Australii byl poprvé potvrzen uhyn delfina na ptaci chfipku, ktera se pres snahy o v€asnou vakcinaci nékterych ohrozenych druhd, Sifi
mezi volné Zijicimi ptaky.

Epidemiologicka surveillance CR

* Epidemiologicky souhrn byl ukoncen v 10. KT a bude soucasti zpravy pouze v mimoradnych situacich.
« Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SZU, v tomto tydnu budou aktualizovéna po vyfedeni technickych problémd.



