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EU/EHP 30. KT

Aktivita respiracnich vir(l se ve vSech zemich vratila na mezisezénni Uroven, pricemz ve vsech vékovych skupinach byla hlasena nizka
mira detekce a hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chripky typu A i B.

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 289 sekvenaci) ze sledovanych variant
prevlada varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni Americe se zacina v sekvenacnich datech hojné
objevovat varianta RW.1.1. Tato varianta je potomkem rekombinantni linie XFJ, ktera vznikla rekombinaci linii LS.2.1.1 a LF.7.2 (obé
odvozené od JN.1). Varianta RW.1.1 konvergentné ziskala mutaci S:A435S, ktera je charakteristicka také pro varianty NB.1.8.1 a
BA.3.2 a mUze pfrispivat ke zvySenému imunitnimu Uniku této linie.

V Asii, kterd aktudlné patfi k nejvétsim vkladatelim dat (za posledni mésic 429 sekvenaci), na rozdil od zbytku svéta, stdle prevlidda
linie NB.1.8.1. (Nimbus). Konkrétné v Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.1, SV.2 a SV.2.1 (odvozeny od
NB.1.8.1).

Pro zvySovani dosahu publikovanych zprav pfidavame rubriku vtip pro kalendarni tyden.

SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

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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% EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a

C U8 detekce SARI podle véku (c) v 30. KT 2026

a) b)

ILIf&RI virological surveillance in primary care - weekly test positivity - SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 29. a 30. KT 2026

SZU

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 30 Week 29 Description Value
ILIfARI consultation rates in primary care AR 11 rates 13 rates Distribution 2 Baseline
{8 MEM) 8 MEM) of country
MEM categories
LI 11 rates 14 rates 10 Bazeline
(10 MEM) (13 MEM)
ILI/ARI te=t positivity in primary care Influenza 5] 12 Pooled 2.5%
{median; IQR) {3.4; 1.8-55%)
RSV [ 12 0.8%
(0; 005}
SARS-Col-2 6 12 0.8%
(0; 005}
SARI rates in hospitals AR & rates Srates Distribution 3 Baseline
13 MEM) 15 MEM) of country
MEM catsgories
SARI test positivity in hospitals Influgnzs 5 g8 Pooled 1.5%
{median; IQR) (2.4; 0.3-7%)
RSV 5 7 1.3%
(0.4; 0-1.8%)
SARS-Col-2 5 g 0.3%
(0; 0—1.136)
Influenzs 7 10 Distribution of 7 Baseline
country gualitative

Intensity

(country-defined)
categories

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 30. KT 2026
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Chripkova sezéna 2025/26 sekvenacni data, antivirotické resistence

SZU

ve , , v , , subty B Si ptibility d by NA inhibition assays Source of
V chfipkové sezdné 2025/26 bylo vybrano a osekvenovano celkem ey | A A | g | T T e Commamiy | scectmwint |
62 pacientskych vzorkd. Z nich bylo 42 identifikovano jako virus Typea
. A(HINT)pdm9 S110F 110 NIRI {9.8-10.5) RI (17 18) ”* ? Sur (1,2)
A/H3N2 a 20 Jako A/H]_N 1pdm09' 1117R 117 NI (1) RI (10) ? ? Sur (3)
E119A 119 NURI (6.3-17) RI (17-90) NURI (7-12) RI (82) Sur; RG (4-6)
El19D 119 RI {25-94) HRI (583-2731) HRI (104-402) HRI (649-702) Clin'Zan; RG (5, 7. 8)
E119G 119 NI(1-T) HRI (113-1306) RI/HRI {51-167) HRI{112-327) RG; ClinZan (5, 8-10)
V sekvenaénich datech jsme vyhledavali aminokyselinové substituce o m N N N G m o7
. s . s o Ve « . «] O « e « e Cell culture- NI (0.5- — Sur; RG: in vitro L6, 11,
spojené s rezistenci viéi antivirotikdm Oseltamivir, Zanamivir a _slctd_ — - A S eenE
, . , selected Ql136R 136 NIil) HRI {200) HRI (234) RI (33) Sur (13)
Baloxavir. U 9 sekvenci viru A/H1N1pdmO09 byla detekovana BRI 15 RS SCITRE] ST ) S
mutace NA:S247N v segmentu neuraminidazy. U jednoho z téchto b1s2G 1o R o 2 e
deviti vzorkd byla navic identifikovana i mutace NA:1223T v . 5 i) NGS gt M@ [ cmess | A6
segmentu neuraminidazy. = i N o NI E::: m
1223k 222 RI {13-58) NI/RI (8-12) NI/RI {3-11) NI {2-5) C;é?]:i{%‘: (14, 16, 18-22)
, . , v . [223T | 222 NI/RI (9-15) NI (3} NIi2)y NI (2) Clin/Sur {6, 14)
V segmentu PA, ktery je relevantni pro u¢innost Baloxaviru, nebyly S o N i W T - TS
nalezeny zadne aminokyselinové zmeény spojene se snizenou S T——— . T T T T T
H H [14-4 H 4 H275Y 274 HRI (221-2846) NILi0.5-6) RIFHRI (50-751) NI(E-4.9) 1:‘_]ILTrl-::‘\l[m {6, 26-35)
citlivosti Ci rezistenci. o s o e Clinfi -
N2955 204 RIVHRI (64-208) NI {(2-9) NI/RI {3-12) NI (3) RO (4,59, 13)

Zdroje:

World Health Organization. PA amino acid substitutions associated with baloxavir susceptibility in influenza viruses: WHO reference table, updated 28 November
2025 [online]. Geneva: WHO, 2025 [cit. 2026-08-03]. Dostupné z: https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/

World Health Organization. Summary of neuraminidase amino acid substitutions associated with reduced inhibition by neuraminidase inhibitors (NAl) [online].
Geneva: WHO, 2026 [cit. 2026-08-03]. Dostupné z: https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/
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https://cdn.who.int/media/docs/default-source/influenza/laboratory---network/quality-assurance/human-nai-marker-table.pdf?sfvrsn=c6d153ec_5
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Distribution of 2-weekly country variant proportions
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org

Objem sekvenace v 28. a 29. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W28 to 2026-W29
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Variants of Interest (VOI)
lnesges Comtyfrst Spke  momh mpact  Impact Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission

label mutations (community) of interest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA

11,933
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 12,000
D339H, (6-8)
R403K,
Va45H, 10,000
G446S,
N4500,
Las2W, 8,000
N481K, =
483del, 3 5000
E484K, '53
F486P
. " o 4,000
Variants under monitoring
2,000
Year and 0
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission Aug 2023 Nov 2025 Feb 2026 May 2026
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA Date
| 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,
T5721
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/

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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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 28. tydnu - 29. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 23 266 429
Evropa 3. 7. - 3. 8. 2026 Severni Amerika 3. 7. — 3. 8. 2026 Asie 3.7.-3.8.2026
XFG.6.13(0.76%
IN.1.1601.63%)
XFG.14.1.1(4.35%) —— XFG.6.13(2.17% — AFG.1.1(0.76%) ——F
XFG.1.1.3(4.35% XFG.23.1.3(2.1{?%) T e
T1(835%) LG — s R\
ST.1(4.35%) RE.2.5(2.17%)| — R AT THE e
— . e -
SR | IN1.30(2.18%) — KFGPﬁ?{;.g;;@- .
SE2.1.1(4.35%) —— | RW.1.1(47.83%) XEZ(2.72%) JRFG.5.1.7(2.02%) | PO16.1.1(14.14%
XFG.1.1(2.72%) I RW.1.1(16.85%) l PO16,1(2.02%) I ( ) I
RV.1{3.26%) PY.1.1{2.27%
SE.2.1(8.69%) [FC.43(3.26% I
[FGial.1a35% BEF:;?%-EE*%’-;%]’J{
RE.5(4.89%) | 1 RY.1.3(6.52% 3202, Y
RV.1.2(8.69%) KP3.1(4.89%) —— [0 3 , RF5.3(3.79%) '
JN.1.18,5(4.89% RK.1(7.82%)
| Pa161(8.69%)] |

RK.1.2(9.34%)

Evropa 3. 7.-3.8.2026 (VUM)

SV1(12.63%)
VUM (BA32+BA3.2%(435%) —

Severni Amerika 3. 7. - 3. 8. 2026 (VUM) Asie 3.7.-3.8.2026 (VUM)

Former WOC Cmicran (B.1.1....

VUM (KP3.1.1+KP3.1.1.%)(.

RE:RETE Former VOI (BA 2 B6+BA 2 8. VUM (BA 3 2+BA 3.2 *)(4 33¢)
VUM (BA3.2+BA 3.2 *){3.38%]

l VUM O(FG+}(FG.“J[5.59%}I
R e o~ W JFINL T excluding...

—F vum xrcxra ez 08%) |

-———I VUM FG+XFG*)(39.1 39{:}'
WOIONA+INA® excluding..

Former VOC Omicron (B.1.1..

Former VOC Omicron (B.1.1...

VUM [NBAB1+NB1 814 |
VO OMN.+INF excluding...

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stale prevliada NB.1.8.1.x. V Evropé a Severni Americe se zacind v

— NB.1.8.1.x (Nimbus) sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.1, SV.2 a SV.2.1 (tyto varianty
——— XFG.x (Stratus) jsou odvozeny od NB.1.8.1).

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

Aug 2025

Oct 2025 Dec 2025 Feb 2026 Apr 2026 Jun 2026

Date

V Evropském regionu bylo za poslednim mésic osekvenovano 23 vzork( SARS-CoV-2, coz nesplfiuje hranici ani
pro baseline monitoring, presto v Evropském prevlada varianta XFG (Stratus). V Evropé a Severni Americe se
zacina v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. Tato varianta je potomkem rekombinantni linie
XFJ, ktera vznikla rekombinaci linii LS.2.1.1 a LF.7.2 (obé odvozené od JN.1). Varianta RW.1.1 konvergentné
ziskala mutaci S:A435S, ktera je charakteristickd také pro varianty NB.1.8.1 a BA.3.2 a muzZe pfrispivat ke
zvySenému imunitnimu Uniku této linie. Variantu RW.1.1 povaZzujeme zajimavou, ackoliv neni sledovanou
variantou podle WHO ani ECDC, zaciname ji ve zpravach pro prehlednost znacit zelené.

Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.

Narust zachytl SARS-CoV-2 olekdvame po 32. KT.
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Dobry den, vazeni Ctenari,

rozhodli jsme se zavést novou rubriku vtip pro kalendarni
tyden, kterd ma za cil zpfijemnit ¢teni nasich pravidelnych
tydennich zprav a zaroven podporit jejich dosah. Pro vas,
kteri nas sledujete dlouhodobé, chceme doplnit seriézni
odborné informace o jeden korektni tematicky vtip z oblasti
epidemiologie, virologie ¢i pribuznych obora. Ja i moji
kolegové budeme radi, pokud se na této rubrice budete
podilet.

Pokud narazite na tematicky vhodny, korektni vtip, ktery by
se hodil k publikaci v naSich zpravach, budeme velmi radi,
kdyZz nam jej zaslete — bud prfimo mné
(lucie.mrazkova@szu.gov.cz), nebo kterémukoli z mych
spoluautorl (jmeno.prijmeni@szu.gov.cz).

TéSime se na vase podnéty.

v s v / ’ V. HERMAN®
S pozdravem a pranim pékného dne tym NRL pro chfipku a 524 © LaughingStock Licensing Inc., Dist, by Universal Uick, 2014

nEChFipkOVé respira(V:nI' onemochneéni. “You’ve DEFINITELY gOt the flu.”

Zdroj: UNGER, Jim. Herman — You’ve DEFINITELY got the flu [online]. Kansas City: LaughingStock Licensing Inc.; Universal Uclick, 2014 [cit. 2026-08-03].
Dostupné z: https://www.gocomics.com/herman
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.;ZU ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 31. KT 2026

o o L Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
| v 1été cirkuluji nékteré z respiracnich viru.

Vv pOSlEdnl'm trech t\”dnECh byly Sporadicky Kalendafni tyden (KT) 28. podil 29. podil 30. podil 31. podil Kumulativné od 40.KT
Zach Cen Vir Ch‘r‘i k A. Detekce viru A 0,0% 1 3,1% 1 2,2% 1 5,2% 3358
y y y p y A Hlpdm 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 56
AH3 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 229
H H H 1 H B 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 23
Byly .zachyceny rhl,nov,lry, aden(?V|ry, enteroviry, viry - i i i i -
pa ralnfluenzy, sezonni koronavirus a SARS-CoV-2. HAdV 7 17,9% 3 9,4% 7 15,5% 3 15,8% 234
HPIV 8 20,5% 4 12,5% 9 20,0% 2 10,5% 621
HV 0,0% 1 3,1% 0,0% 0,0% 38
Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji ik T D D L% &
] ) , i ., . HMPV 2 5,1% 3 9,4% 1 2,2% 4,0% 239
mimosezonnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty Cov 0,0% 00% 1 22% 1 5% 211
.y e e ’ o ve . . HRV 16 41,0% 9 28,1% 20 44,4% 3 15,8% 1882
pozitivnich zachytu nelze hovofit o dominanci hBov 0,0% 0,0% 0,0% 0,0% 25
v 7 7 ’ o EV 3 7,7% 3 9,4% 0,0% 2 10,5% 54
ZadnEhO ze SIedova nyCh patogenu SARS-CoV-2 0,0% 0,0% 1 2,2% 3 15,8% 1155
SM 3 7,7% 8 25,0% 5 11,1% 4 21,0% 534
pozitivni 39 13,4% 32 8,3% 45 13,7% 19 8,9% 10292
negativni 252 352 284 193 37964
Celkovy pocet vysetreni: 291 384 329 212 48256

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



Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty k 31. KT
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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
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7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 31. KT 2026 a EU/EHP 30. KT

EU/EHP 30. KT

» Aktivita respiracnich vir(i se ve vSech zemich vratila na mezisezénni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupinach byla hldsena nizkd mira
detekce a hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chripky typu A i B.

* Vsekvenacnich datech nahranych do GISAID stale evidujeme varianty XFG, NB.1.8.1 a BA.3.2 spadajici mezi monitorované (VUM) podle
WHO i ECDC. Vzhledem k malému poctu sekvenacnich dat nelze hovofit o dominujici varianté ani predikovat pfipadné rozsifeni nové
varianty. Presto v Evropé a Severni Americe se zacCina v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. Varianta RW.1.1
konvergentné ziskala mutaci S:A435S, kterd je charakteristicka také pro varianty NB.1.8.1 a BA.3.2 a muze pfrispivat ke zvySenému
imunitnimu Uniku této linie.

* SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 31. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezoné a soucasné neumoznuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.
* V poslednim trech tydnech byly sporadicky zachyceny viry chripky A.

 Béhem 31. KT byly zachyceny rhinoviry, adenoviry, enteroviry, viry parainfluenzy, sezonni koronavirus a SARS-CoV-2. S ohledem na nizké
pocty pozitivnich zachytl nelze hovofit o dominanci Zddného ze sledovanych patogend.

Epidemiologicka surveillance CR
* Epidemiologicky souhrn byl ukonéen v 10. KT a bude soucasti zpravy pouze v mimoradnych situacich.

« Data 0 nemocnosti nadale uvddime na webu SZU.



