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NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Mgr. Jan Nahlovsky, Alena Janypkova, MUDr. Radomira Limberkova, RNDr. Helena Jifincova

EU/EHP 31. 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 291 sekvenaci) 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. 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 mize prispivat ke zvySenému imunitnimu uniku této linie.

V Asii, (za posledni mésic 282 sekvenaci nahranych v GISAID), na rozdil od zbytku svéta, stdle previdda 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).

Pro zvySovani dosahu publikovanych zprav jsme zavedli 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 31. KT 2026
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 31. KT 2026
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Chripkova sezéna 2025/26 sekvenacni data, antivirotické rezistence
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V segmentu PA, ktery je relevantni pro ucinnost Baloxaviru, nebyly
nalezeny Zzadné aminokyselinové zmeény spojené se snizenou
citlivosti Ci rezistenci.

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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Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org

Objem sekvenace v 29. a 30. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W29 to 2026-W30
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Variants of Interest (VOI)
Year and . 1 Y i
Lineage+ Countryfirst Spike month Impsct  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 11953
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 12,000
D339H, (6-8)
R403K,
V445H, 10,000
G4465,
N430D, 8,000
L452W,
N481K, +
483del, 3 5,000
E484K, =
F486P
. . . 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 2025 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 29. tydnu - 30. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 20 271 282
Evropa 10. 7. - 10. 8. 2026 Severni Amerika 10. 7. - 10. 8. 2026 Asie 10. 7. - 10. 8. 2026
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RF.5.4(5%) \ LF7{5%) B v EEY s | RV.1.1(6.18%) SV.3(3.89%)
RF5.3.1(5%) —— LF.7.0({5%) : AFG.14.1.1(5.62%) RK.1(4.28%) —
RK.1.2{10.5%)

Evropa 10. 7. - 10. 8. 2026 (VUM) Severni Amerika 10. 7. - 10. 8. 2026 (VUM) Asie 10. 7. - 10. 8. 2026 (VUM)
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WU EFG+XFG.*)(3.55%)
VUM (BAZ.2+BA 3 274255 ——
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Farmer VOI (BA.286+BA2.E..
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Former VOC Omicron (B.1.1... —| VUM (XFG+XFG.9)(45.56%) |

1 VUM XEG+XFG*)(35%] |

Y
e VUM (NB.1.81+NBE.1.8.1.5)(.. |
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BA.3.2.x (Cikada)

‘ £ Y , . . . PR . i stale previdda NB.1.8.1.x. V E Y , . v
NB.1.8.1.x (Nimbus) 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 (znac¢ime zelené). V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.1, SV.2, SV.2.1,

——— XFG.x(Stratus) SV.3, SV4 a SV4.2 (tyto varianty 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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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.

Sekvenace SARS-CoV-2 za¢nou probihat aZ se naakumuluje dostatek vzork(l pro naplnéni kapacity sekvenatoru,
Proto prosim vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorki SARS-CoV-2 s CT pod 30.
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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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Know whatl hate?
Dobry den, vazeni Ctenari, Gefting the flu affer usmg
Zaved|i jsme novou rubriku vtip pro kalendaini tyden, ktera all my sick days prefending
ma za cil zprijemnit ¢teni nasich pravidelnych tydennich zprav ! had the flu.

a zaroven podpofit jejich dosah. Pro vas, kteri nas sledujete
dlouhodobé, chceme doplnit seriézni odborné informace o
jeden korektni, tematicky vtip z oblasti epidemiologie,
virologie ¢i pribuznych obor(. Budeme radi, pokud se na této
rubrice budete podilet.

Pokud narazite na tematicky vhodny, ktery by se hodil k
publikaci v nasich zpravach, budeme velmi radi, kdyz nam jej
zaSlete — bud pfimo mné (lucie.mrazkova@szu.gov.cz), nebo
kterémukoli z mych spoluautort (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
nechfipkova respiracni onemocnéni.

Zdroj: Glasbergen, R. Know what | hate? Getting the flu after using all my sick days pretending | had the flu. [online]. Glasbergen Cartoons [2010-2013]. Dostupné z:
https://www.glasbergen.com
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b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 32. KT 2026
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| v 1été cirkuluji nékteré z respiracnich vir(.

V poslednim tydnech byly sporadicky zachyceny viry
chfipky A.

V ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance
respiracnich virQi byly zachyceny rhinoviry,
enteroviry, viry parainfluenzy a SARS-CoV-2.

Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji
mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty
pozitivnich zachytl nelze hovofit o dominanci
zaddného ze sledovanych patogend.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
AH
B
HRSV
HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM

pozitivni

3]

negativni

Celkovy pocet vysetreni:

29.

403
440

podil
2,7%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
8,1%
10,8%
2,7%
0,0%
10,8%
0,0%
35,1%
0,0%
8,1%
0,0%
21,6%
8,4%

30

341
389

podil
2,1%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
14,6%
18,8%
0,0%
0,0%
2,1%
2,1%
47,9%
0,0%
0,0%
2,1%
10,4%
12,3%

31.

14

39
332

371

podil
5,1%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
10,3%
15,4%
0,0%
0,0%
5,1%
2,6%
35,9%
0,0%
7,7%
7,7%
10,3%
10,5%

32.

253
271

podil
5,6%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
22,2%
5,6%
0,0%
0,0%
0,0%
38,9%
0,0%
5,6%
11,1%
11,1%
6,6%

Kumulativné od 36.KT
3361

56
230
24
1568
241
638
38
65
238
249
1977
26
56
1321
554
10642
40483

51125

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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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 32. KT 2026 a EU/EHP 31. KT

EU/EHP 31. 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.

* 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 zacina v sekvenacnich datech objevovat varianta RW.1.1. V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.1,
SV.2,SV.2.1, SV.3, SV4 a SV4.2 (tyto varianty jsou odvozeny od NB.1.8.1).

* SloZeni vakciny proti covid-19 zUstava zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 32. KT
* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezoné a soucasné neumoznuje aktualizaci dat s vyssi vypovédni hodnotou.
* V poslednich tydnech opakované sporadicky detekujeme viry chfipky A v nonsentinel surveillance.

* V ramci sentinel a nonsentinel surveillance respiracnich vir(i byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy a SARS-CoV-2. Pocty
detekovanych respiraénich vir(l odpovidaji mimosezénnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty pozitivnich zachytll nelze hovofit o
dominanci Zzadného ze sledovanych patogenu.

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

« Data 0 nemocnosti nadale uvadime na webu SZU.



