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EU/EHP 35. KT

Aktivita respiracnich vir(i ve vétsiné zemi zlistava na mezisezénni Urovni, pficemz ve vSech vékovych skupinach byla hlasena nizkd mira detekce a
hospitalizaci. V nékolika zemich za¢ind pomalu rlist pocet pfipadl chfipky a SARS-CoV-2 v primarni i sekundarni péci, zvySena mira hospitalizace pro
covid-19 je hlasena u pacientll nad 65 let. Na grafickém vystupu (str.3 ) je zfetelné, Ze stale pretrvavaji technické problémy pfi prechodu na novy

systém hlaseni EPUPULSE.

SARS-CoV-2

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky
(za posledni mésic 327 sekvenci) ze sledovanych variant previada
varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni
Americe se v sekvenacnich datech uplatiuje také varianta RW.1.1. Nové
je s mirné vzrastajici tendenci detekovana varianta PJ.2; byla zachycena i
v Evropé (1 sekvence, Spanélsko) a druhym mésicem se objevuje v
datech ze Severni Ameriky ( aktualné 2 sekvence). PJ.2 je jednou ze
saltatornich variant s mnoha mutacemi.

V Asii (za posledni mésic 147 sekvenci nahranych v GISAID), stdle
prevladad 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 (3 sekvence).
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Zdoj obrazku: POHLMANN, Stefan. PJ.2.1 seems to have arrived in Spain — EPI_ISL_20519781,
collected August 18, within baseline surveillance....
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Position Mutation

Position

Mutation

Position

455
456
1040

L4558
F456L
Vv1104L

31
493

Mutahon

delS31
Q493E

Position

435

Mutation

A4358

Position

22
190
346
439
445
452
547
622-623
641
642
643
644
675
791
839
958

1146

1169

1264

(July2023-Dec2023)  (Jan 2024 - May 2024 Jun 2024 - Sep 2024 ((0ct 2024 - May 2025 (" Dec 2025 -
BA.2.86.1 JN 1111 KP3 1. 1 ‘ MC. 10.1. 17 ) PJ 2. 1
Spike (S) Spike (S) Spike (S) Spike (S) ) Spike (S)

Mutation

T22N
R190S
R346T
N439K
Ha45pP
W452K
T547K
£622-623
AN641
V6421
ins643:PMA
QB44E
Q675K
ins791:P
D839K
A958S
D1146G
11169F
V1264L

09-07]. Dostupné z: https://x.com/snpoehlm/status/2093310390419546466

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/

X (formerly Twitter), 28 August 2026 [cit. 2026-



https://www.erviss.org/
https://x.com/snpoehlm/status/2093310390419546466?utm_source=chatgpt.com

o EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a),
L8 detekce SARI podle véku (c) v 35. KT 2026
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ILIfARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity
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- SARIvirological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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— ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 35. KT 2026
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Variant proportions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1) Objem sekvenace v 33. a 34. 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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European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 28 August 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant pfevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stdle prevladd NB.1.8.1.x. V Evropé a
1 NB.1.8.1.x (Nimbus) Severni Americe se za¢ind v sekvenaénich datech objevovat varianta RW.1.1.x. V Asijském regionu dominuje varianta PQ.16.1.1 a

——— XFG.x (Stratus) jeji potomci SV.x (tyto varianty jsou odvozeny od NB.1.8.1). V evropskych americkych a asijskych datech se objevuje varianta PJ.2
1 RW.1.1 (celkem 6 sekvenci).

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 podle relativni frekvence v case

80%

g

Relative frequency %
&
R

20%

0%

Sep 2025 Nov 2025 Jan 2026 Mar 2026 May 2026 Jul 2026

V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 140 vzork( SARS-CoV-2, ptevlada varianta XFG (Stratus). V Evropé a
Severni Americe se zacind v sekvenacnich datech hojné objevovat varianta RW.1.1. RW.1.1 neni sledovanou variantou podle
WHO ani ECDC, ve zpravach ji pro prehlednost znacit zelene.

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

Prosime vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorki SARS-CoV-2 s C; pod 30, a
rovnéz o vzorky spozitivnii detekci viru chfipky..
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LF¥
LE1.31
K51

EG511
BG5S
BAGZ
BA 2861
B

X

KF3.3
KR3.2
KR3.11
KP3.1
KPR3
KR2.3

KP2
AR
INaS
INAY
N4
JNA81
N8
JNT
JNAA
IMA
a3
Ikaa
HWV.1
HK.3
FL151
EG51.3



Dobry den, vaeni itenafi, s Ng N g ‘ f &
Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil 600D NEWS.
zprijemnit Cteni naSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven Zg"@‘im,‘;ﬁf
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 Z,.‘é“;;f
v nasich zpravach, budeme velmi radi, kdyz ndm jej zaslete — bud’ Cofee-
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 virovd onemocnéni.
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Zdroj: TORNOE, Rob. Coronavirus cartoon: Surviving at home with your kids [online]. Philadelphia: The Philadelphia Inquirer, 20. 3. 2020 [cit. 7. 9. 2026]. Dostupné z: inquirer.com
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b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 35. KT 2026

SZU

V minulém tydnu na rozdil od predchozich 7 tydnt) nebyl
ve virologické surveillance detekovan virus chripky A.
V ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance

respiracnich virt byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, Kalendaini tyden (KT) 3.
adenovi ry Detekce viru A 1
v s . v ’ . o Ve V4 AHlpdm

Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji AH,
mimosezonnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty flev
pozitivnich zachytd nelze hovortit o dominanci zddného ze HAdV 3
s o X s . ve ’ HPIV 12
sledovanych patogen(. Casné detekce viru chfipky zatim m
nelze vysvétlit teoreticky moznym castéjSim nastupem o
chripky nebo zavedenim celoroc¢ni surveillance v nékterych Cov 1
, o . X HRV 15
zemich EU/EHP véetné CR. hBov
EV 2
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SM
pozitivni 36
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Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
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Kumulativné od 36.KT
3361

56
230
24
1568
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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; E

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 36. KT 2026 a EU/EHP 35. KT

EU/EHP 35. KT

Aktivita respiracnich vir( ve vétsiné zemi zGstdvd na mezisezénni Urovni, pricemz ve vsech vékovych skupindch byla hldsena nizka mira detekce
a hospitalizaci. V nékolika zemich zacina pomalu rist pocet pripadl chripky a SARS-CoV-2 v primarni i sekundarni péci, zvysend mira
hospitalizace pro covid-19 je hldSena u pacientl nad 65 let.

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (za posledni mésic 327 sekvenci) ze sledovanych variant prevlada
varianta XFG nad ostatnimi liniemi viru SARS-CoV-2. V Evropé a Severni Americe se v sekvenacnich datech uplatnuje také varianta RW.1.1. Nové
je mirné vzrustajici tendenci detekovdna saltatorni varianta PJ.2.

Virologicka surveillance CR 36. KT
V minulém tydnu na rozdil od pfedchozich 7 tydn() nebyl ve virologické surveillance detekovan virus chripky A.
V rdmci sentinelové a nonsentinelové surveillance respiracnich virQ byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, adenoviry.

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

Epidemiologicka surveillance CR

Epidemiologicky souhrn byl ukonéen v 10. KT a bude soucasti zpravy pouze v mimoradnych situacich.



