Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 21/9/2026

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
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EU/EHP 37. KT
Aktivita respiracnich vir( ve vétSinou zUstavd na mimosezénni Urovni.

Detekce SARS-CoV-2, vykazuji mirny vzestupny trend, a to v primarni péci predevsim u mladistvych nad 15 let véku a v sekundarni péci u osob nad 65
let véku.

Detekci viru chfipky hlasi nékolik zemi.
Detekce RSV jsou na obvyklé mimosezdnni Urovni.

Na grafickém vystupu (str.3) je zfetelné, Ze stdle pretrvavaji technické problémy pfi prechodu na novy systém hlaseni EPIPULSE.

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 37. KT 2026
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 37. KT 2026
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Intensity of influenza activity 2026-W37
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Median of country variant proportions IQR

—— BA.2.85 BA.2.86
— a3z = BA3.Z
e XFG HFG
—— NB.1.8.1 NE.1.8.1 =
BA.2.86 BA.3.2
100 100
£ a0l 80
g
£ ol 50 Detectable prevalence based on volume of
(=] . N
=3 sequencmgeor enotyping undertaken ¥
& during 2026-W35 to 2026-W36
E 40 401 ~ B <1 prevalence
= I 1% 10 2.5% prevalence
= sl 204 I ->2.5% to 5% prevalence
[ ~5% to 10% prevalence
’W\ [ >10% to 15% prevalence
o . . . 0 . . — - 1 >15% prevalence
ey e el P A L QT aP BEZZ No data reported
'1,01% '1_01'b 1016 1'%16 .l(ﬂb .1916 ..Ln;}'lb ,.Lglb
XFG NB.1.8.1
100 100
Countries not visible
in the main map extent
20 80
B2 Mata
. 77 Liechtenstein

204

:_\ j NS

1“16

'r.“"‘bJ

'r.“"‘ﬁ

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



https://www.erviss.org/

% ) 0
s . A 0 0 Ol C C C C C C ' U
L]
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
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community
D339H, (6-8)
R403K, 11,326
V445H, 12,000
G4465,
N450D,
L452W, 10,000
N481K,
483del,
E484K, B.UUD
F486P -
. o e 3 000
Variants under monitoring 3
4,000
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact Impact 2,000
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA 5
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184s, n/a Noevidence ~ No No Community Sep 2025 Dec 2025 Mar 2026 lun 2026 Sep 2026
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/

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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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 429 458 127
Evropa 21. 8.-21.9. 2026 Severni Amerika 21. 8. —21. 9. 2026 Asie 21.8.-21.9. 2026
PQL16.1(1.11%
SE.LI(1.38%) RW.1.1.3(1.73%)
| P61, 100,88%)
RETTTI0%) 1 TERFRERT t;g;‘}g;%l —— EW2.12866%)] JN.1.30{0.88%) —

—
BA.2.2(0.88%) —
BA.2(0.88%) — -

$7.3.1(1.75%) |~
SW.3(1.75%) -

RK.1.3(1.75%) -/

RK.1.1{1.75%)

PQ.2.7(1.76%)

- I iRK‘IZ‘ISAZ%
I RW.L1.2(14.33%) | PQ,17.4(1.76%) {/ ‘m

AFM(1.60%) -
[SE.2.1(1.66%)]

L AT N /
RV.2.1(2.39%) —/
RV.1.3(2.39%) }—

IRW.1.1.1 2.69%)
Q ..‘il

I RV.2.1(10.23%) I

Slins | | e | T
XHAA 71%) F.5.4 — :
XFZ.4.1(7.2%) RF'S | gﬁ{;[g%ﬁﬁ)
SV1{12.28%)
Evropa 21. 8.-21.9. 2026 (VUM) Severni Amerika 21. 8. - 21. 9. 2026 (VUM) Asie 21. 8.-21.9.2026 (VUM)

VUM (BA S 2+BA 3 2 (0 24%) 1 VUM [BA.3.2+BA.3.2.*){1.75%)

Former VUM [KP3+KP3.* ex.. Former VUM (KP3+KP3 * o - |

VUM [BA_S 2+BA3.2 *]J 58‘}6

Former WOC Omicron (B.1.7...
VOI NI +IMN1* excluding...
I\"UI‘»‘I DEGHXFG) (5011 %:.II

;l\u’UM (NE1.B.1+MNE1.81*( ]

VOI IN.1+IN1* excluding.. ——

Former VOC Omicron (B1.1. VO UMN.T+INT* excluding...

Former VOC Omicron (B1.1...

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stdle pfevliada NB.1.8.1.x. V Evropé a
————1 NB.1.8.1.x (Nimbus) Severni Americe se objevuje varianta RW.1.1.x. V Asijském regionu dominuji varianty PQ.16.1.1 a PQ.17.7.2 a jejich potomci SV.x,
——— XFG.x (Stratus) respektive RK.x (tyto varianty jsou odvozeny od NB.1.8.1). V evropskych a americkych datech se objevuje varianta PJ.2 (celkem 40
1 RW.1.1 sekvenci, nékteré z nich algoritmem v GISAID chybné uréeny jako ancestrélni linie KP.3.1).

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
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V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 429 vzork( SARS-CoV-2, prevldda varianta XFG
(Stratus). Varianta XHA je rekombinantem dvou raznych linii XFG (TB.2 a RV.1.1.1). V Evropé a Severni
Americe se zacina v sekvenacnich datech objevuje varianta RW.1.1, jeZ neni sledovanou variantou podle
WHO ani ECDC, ve zpravach ji pro pfehlednost znacime zelene,

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

Byly osekvenovany vzorky SARS-CoV-2 ze sekundarni péée v CR. V mimosezdnnich vzorcich (datum odbéru
2.4.-1.7.2026) byly detekovany varianty RE.2.2.4 (Cikada), RE.2.2.6 (Cikada), XFG.5.1 (Stratus), TA.1
(Status) a XHB (rekombinant mezi XFG a LF.7). V poslednim obdobi (datum odbéru 11. 8. — 3. 9. 2026) byly
detekovany varianty RF.5.4.1 a varianty odvozené od XFG (Stratus): SB.1.1.1, ST.1, RV.1.3, TA.1, TK.1 a XFG.3.
Pro soucasnou sezdnu je urcen vakcinalni kmen XFG, ktery je ve shodé s dominantné cirkulujici variantou
viru SARS-CoV-2.

Prosime vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkii SARS-CoV-2 s C; pod 30,
arovnéz o vzorky s pozitivni detekci viru chripky.

B xHa B 1
B Frai RW.1.1
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XFG34 0 RF54
XFG.31 B RS
B XFG3 B REZ23
B xFcI721 B REZ29
B XFGA11 [ RE223
B xFG RE22
B xEC2 REZ1.2
MEC RE21
0 XDK RE.1.1
B xEB23M m raz
B xBB23 PO1E1.1
B xBB15:2 PEZ
B xBB151 ME.18.1
XBB15 ME.1
B xBB11611 L BNLERR
B xEE116 B LPad
8 T B 7o
8 swai B 1713

m 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 ¢tenafi,

Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil
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.

"ITS THE BEST REMEDY Fo
THE FLU... HUMAN-FLAVORED SouP !

The CARTOON KRONICLES

Zdroj: KRON, John. It’s the best remedy for the flu... human-flavored soup! Online. The Cartoon Kronicles. Dostupné z: https://cartoonkronicles.com/. [citovano 2026-09-21].
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b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 38. KT 2026
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Od 29. KT je sporadicky detekovan virus chripky typu
A, a to predevsim v nonsentinel surveillance, u
subtypovanych vzork( jsme 3 x prokazali A/Hlpdm a
3 x A/H3.

Z dalSich sledovanych respiracnich vir(i byly
zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy,
adenoviry, sezonni koronaviry a SARS-CoV-2.

Casné detekce viru chfipky zatim nelze vysvétlit
teoreticky moznym castéjSim nastupem chripky, a
soucasné zatim nelze predikovat ¢asnéjsi nastup
epidemickeé viny.

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
AH,
HRSV
HAdV
HPIV
HV
MP
HMPV
CoV
HRV
hBoV
EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni
Celkovy pocet vysetreni:

35.

317
352

podil
0,0%
0,0%
2,9%
0,0%
2,9%
2,9%
20,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
54,3%
0,0%
8,6%
2,9%
5,7%
9,9%

36.

267
292

podil
0,0%
4,0%
0,0%
0,0%
0,0%
16,0%
4,0%
0,0%
4,0%
0,0%
4,0%
44,0%
0,0%
16,0%
0,0%
8,0%
8,6%

37.

22
256

278

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
9,1%
13,6%
0,0%
0,0%
0,0%
4,5%
63,6%
0,0%
4,5%
0,0%
4,5%
7,9%

38.

274
310

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
5,6%
13,9%
0,0%
0,0%
0,0%
2,8%
61,1%
0,0%
8,3%
5,6%
2,8%
11,6%

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 syncytidlni 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 38. KT 2026 a EU/EHP 37. KT

EU/EHP 37. KT
* Aktivita respiracnich vir( ve vétSinou z(stdva na mimosezdnni Urovni.

* Detekce SARS-CoV-2 vykazuji mirny vzestupny trend, a to v primarni péci predevsim u mladistvych nad 15 let véku a v sekundarni péci u osob
nad 65 let véku. Vzestupny trend evidujeme pouze u XFG v ramci sledovanych variant, tato varianta je aktualnim vakcindlnim kmenem.

* Detekci viru chfipky hldsi nékolik zemi. Na zakladé ¢asnych zachyt( zatim nelze predikovat ¢asnéjsi nastup epidemické viny chtipky.
* Detekce RSV jsou na obvyklé mimosezénni Urovni.

Virologicka surveillance CR 38. KT

* 0Od 29. KT je sporadicky detekovan virus chfipky typu A, a to pfedevsim v nonsentinel surveillance, u subtypovanych vzork( jsme 3 x prokazali
A/H1lpdm a 3 x A/H3.

» Z dalSich sledovanych respiracnich viri byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy, adenoviry, sezénni koronaviry a SARS-CoV-2.

+ Casné detekce viru chfipky zatim nelze vysvétlit teoreticky moznym &ast&j$im nastupem chfipky, a soucasné zatim nelze predikovat ¢asnéjsi
nastup epidemické viny.

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

Radi bychom vas pozvali na Konzultacni den Oddéleni respiracnich, stfrevnich a exantematickych nakaz a Oddéleni epidemiologie, ktery se

-----

Prosime vSechny laboratore a spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkii SARS-CoV-2 s C; mensi nez 30, a rovnéz o vzorky s
pozitivni detekci viru chfipky. Pro nastavajici sezonu je extrémné dulezité zasilat i vzorky s pozitivni detekci RSV, po zavedeni nové profylaxe
proti RSV (nirsevimab, pripadné clesrovimab) a novych vakcin, sledujeme zmény vedouci k Gniku pred protilatkami, pasivhé podanymi ¢i
indukovanymi ockovanim.



