Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 29/9/2026

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 38. KT
Aktivita respiracnich vir(i ve vétsSiné zemi zUstava 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 chripky hlasi nékolik zemi.
Detekce RSV jsou na obvyklé mimosezdnni Urovni.

Na grafickém vystupu (str.3, str. 4) je zfetelné, Ze stale 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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C U8 detekce SARI podle véku (c) v 38. KT 2026
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EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 38. KT 2026
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Intensity of influenza activity 2026-W38
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



.;ZU B ARS-Co onitorovane varia a3 varia . OpDE 0. 9. 2026

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Variants of Interest (VOI)

Year and . 0 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,
V445H, 12,000 11,936
G446S,
N450D, 10,270
LASZW, 10,000
N481K,
483del,
E484K, 8,000
F486P
w
. . . =5
Variants under monitoring g 6000
[ 4,696
4,000 3217
Year and 2399
Lineage+ Countryfirst Spike month Impact  Impact 2,000 1.735
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission 1.131 7 ea3
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA 321 235 M2 402
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184s, n/a No evidence Mo Mo Community SEP 2025 Dec 2025 Mar 2026 lun 2026 SEP 026
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 25 September 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 36. tydnu - 37. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 460 660 148
Evropa 29. 8. - 29. 9. 2026 Severni Amerika 29. 8. - 29.9. 2026 Asie 29. 8.-29. 9. 2026
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RW.1.1(2.35%) -

SW.2,1(25.01% POL17.7.1{0.72%

P16.1.1{0.73%) —

RK.1.2(20.29%)

N.1.18.5(0.73%) —

RV1.1.1(1.78%1 | RK.1(2.36%)] -
KP.3.1(1.78%) LF.7(2.38%) ——

[RvI1z03%) PQ.16.1(2.57%

KF(2.54%) XFZA1(3.21%)

PLO(2.8% / XG11G43% ] || RW.11.2(1028% EARIRERTEA)
[KHA(3.05%)] J XFG.1.1.3(2.64%) — RK.1.3(2.17%)
RF5.4(3.05%) UM RRkE: RV.1.3(3.85%) 1 | POIT.7(2.17% ’f
LE7i{4.58%) RV.1.1(4.28%) |— | PJ.2{6.21%) _ RF.5.4{2.9% |
RV.1.3(5.00%) . 17.1(7.89%) RP31(8.50) —— el | BTWTERVEA
XFG(6.11%) - RE5.4(4.71% RK.1.1(5.07%) —
XFZ.4.1(7.36%) — [SE.L1(5.78%) ] v '((51.2389?%) B
SV.2(10.15%

Evropa 29. 8. - 29. 9. 2026 (VUM) Severni Amerika 29. 8. - 29. 9. 2026 (VUM) Asie 29. 8. - 29.9. 2026 (VUM)

VUM (BA3.2+BA3.2%(0.22%)

Eormer VOI| (BAZBE+BA2E
Former VUM (KP.3+KP3* ex..
A%

VUM (BA.3.2+BA.3.2.%)(2.44%)
Former VUM (KP3+KF32 e
i + k4Tl ) f

VUM [MB.1.8.1+NB.1.8.1.*)7%)
WOIUN1+IM.1.* excluding...

WML (BA S 2 +BA S 2 0 AR
e VO Oenieron (B - -

ik X 45
VOl (IMA+IM1* excluding...

Former VOC Omicron (B.1.1...

——— VUM (XFG+XFG.*)53 273

——F vum prG+xrG 7)68.12%)

Forrner VOC Omicron (B.1.1...

N [VOM METET-NE B L]

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stdle previadd 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. V evropskych a americkych datech se objevuje varianta PJ.2 (celkem 68 sekvenci, nékteré z nich algoritmem v

——— RW.1.1x GISAID chybné uréeny jako ancestralni linie KP.3.1), jeZ se aktudlné vyskytuje s frekvenci cca 5 %.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Dendrogram — fylogeneticka analyza Spike proteinu podle 93 % podobnosti zakotvend k BA.1 (ptvodni Omicron) (12 vzork( + 2 vakcinalni kmeny)

EPI_ISL_7886688|BA1_ref V sekvencich 12 vzork( s daty odbéru duben — zafi 2026 bylo zachyceno 66.7 % varianty
s111_RE224 XFG.x (Stratus), 16,7 % varianty BA.3.2.x (Cikada). Tyto varianty patfi mezi monitorované
“_!— EPI_ISL_20288469|BA3.2_ref varianty podle ECDC a WHO. Mimo tyto varianty byly detekovany varianty: XHB
s109_RE.2.26 (rekombinant mezi PY.1.1 a RV.1.1.1) a RF.5.4.1.
EFL L Tas TR o | Vzorky Cikddy pochdzi z mimosezénniho sbéru (duben, kvéten). Ve vzorcich s datem odbéru
T —— 11. 8. - 3. 9. 2026 dominovala varianta Stratus v 86 % sekvenovanych vzork(. Pro soucasnou

sezénu je urcen vakcinalni kmen XFG (varianta Stratus), ktery je tedy ve shodé s dominantné

[ e AT A cirkulujici variantou viru SARS-CoV-2 v poslednim obdobi.
+ EPI_ISL_20223426|LP 8.1 _ref
s115_RF.541
|_ c2469_5TA
—|—_s116_sa_1_1.1 Mésice odbéru sekvenovanych vzork(
L st10¢e5 BA.3.2.x (Cikada) 6 .
S117_XFG.3 —— NB.1.8.1.x (Nimbus) 5
c2450_TA1 ————— XFG.x (Stratus) 4
113, TA1 ——— Vakcinalni kmeny (roky 2024-2025) 3 . ,
] — s119_TK1 2 I 1 1 1 I
1
5114_XHE
| Fsi1a_rvia 0 . . .

duben kvéten Cerven  Cervenec  srpen zari

0.003

geneiou&,g Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
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o C R GRR B RE212
V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 460 vzork( SARS-CoV-2, prevlada varianta XFG 8 xG RE21
(Stratus). Z tohoto poctu je 424 sekvenci pdvodem ze Spanélska. ® xecz RE
V Evropé a Severni Americe (celkem 633 sekvenci) se v sekvenacnich datech s rostoucim trendem objevuje 8 xeC Faz
varianta RW.1.1, jeZ neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC, ve zpravach ji pro prehlednost XDK @ PQisild
znacime zelene, B XBE2311 PE2
Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC. @ xBB23 NB.1.8.1
® xBB1S52 NE.1
Prosime vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkti SARS-CoV-2 s C; pod 30, ® XBB151 e
a rovnéz o vzorky s pozitivni detekci viru chiipky a RSV. XEE.1.5 @ Lped
B XBB1.16.11 @ F79
@ xes.11s W RT3
8 ™ o7
B w21 1B.1.3.1
B s B K51

m Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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Saltatorni PJ.2.1 vyvolava obavy z mozné vyssi

miry Sifeni v podobé epidemické viny podobné té,

kterou zpUsobila varianta JN.1.
1. PJ.2.1 vykazuje velmi vysokou vazebnou
afinitu k receptoru ACE2.

2. | Antigenné stale spada do klastru JN.1-like
variant.

Nevykazuje tedy escape charakter, ktery

vykazuji napt. XFG (aktudlni vakcindlni kmen),

PQ.16.1.1, BA.3.2.2 (cikada), jeji schopnost
vazby na receptor zrcadli ranou evolucni
trajektorii vyvoje od BA.2.86 k JN.1.

3. Aktudlné odliSujeme 2 sublinie PJ.2.1 (Ontario

a New York), které se lisi po¢tem mutaci.
Sublinie New York obsahuje navic dalSich 11
mutaci, véetné delece a inzerce.

HE, PeiZhuo, et al. Increased receptor binding capability of the

SARS-CoV-2 saltational variant PJ.2.1. bioRxiv [online]. 3. zati 2026

[cit. 2026-09-21]. Dostupné z:
https://doi.org/10.64898/2026.09.03.749172

- |
@ @ @ @ @
10‘ Rt
1 PJ.2.1 =
> . c
A435S 25 Shared | mutations® (Ontario) =
KP.3.1.1 —>MC.10.1 —> MC.10.1.7 nvﬁ:e@' X
=2 o
o PJ2A =
mutations® (New York) £ 0 °
N 1 =
(D Shared mutations: R190S+A211-212+R346T+N439K+K440N+H445P+S446T+W452K §
+T547K+A622-623+AN641+V6421+ins643 PMA+Q644E+Q675K+D839K+ins791P &
+A958S+D1146G+I1169F+V1264L -
@ PJ.2.1 (Ontario) : T22N 2 110 | | 1.85
@ PI21 (New York) : 119T+A16-17MPLF+T21R+ins23LPP+S27A+ins30Y
0.1 v .
N
- (©)
@ F
b 2-dose 10% Wuhan-Hu-1 primed (n = 36)
spike mMRNA
Al 1 SARS_COV_1 Fkk * *% dedkok ok
s B SWT 1.7x  17x  17x 2.7x
X
X BAA - 70 69 70 44 117
] BA5 -
XBB.1.5 ® o g
@ ] JN.A1 e o ., ,
BA32 % [ KP.2 - i g § g g=
LP.8.1 L o me
HK3 | | Ba2| @@ e —5 s~ -2
2 7 BA4+—Beta | XFG = 4 5}
EGH.1 AS @ g e é e e
& @
XBB.1. ' i @ e

V)
v


https://doi.org/10.64898/2026.09.03.749172

Dobry den, vazeni ¢tenafi,

Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil
zprijemnit Cteni naSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven R R
podpofit jejich dosah. Pro vas, ktefi nas sledujete dlouhodobé, ) VIRUS oF e YEAR
chceme doplnit seridzni odborné informace o jeden korektni,

tematicky vtip z oblasti epidemiologie, virologie Ci pfibuznych oboru. T

Budeme radi, pokud se na této rubrice budete podilet. dismissed as “iusta cold” o
p . , . , . . . finally have our role in human
Pokud narazite na tematicky vhodny vtip, ktery by se hodil k publikaci e wétesseerr%egeflrsw*y\:szewé:m]'v+ x
Ve ’7 z . 7 . v ’ . . v ’ [ J e
v nasich zpravach, budeme velmi radi, kdyz nam jej zaslete — bud N\ wow! Thank you s0 wuch!

primo mné (lucie.mrazkova@szu.gov.cz), nebo kterémukoli z mych
spoluautorud (jmeno.prijmeni@szu.gov.cz), do predmétu prosim

. . i Awe, come on SARS.|
uvedte vtip. ~ |uow'cant win'EvERY| 4

Tésime se na vase podnéty.
S pozdravem a pranim pékného dne tym NRL pro chfipku a
nechripkova respiracni virovd onemocnéni.

Zdroj: REIGH, Erin L. “And the Pathy goes to...”. Annals of Allergy, Asthma & Immunology [online]. 2025, 135(3), 276—277 [cit. 2026-09-29]. DOI 10.1016/j.anai.2025.04.010. Dostupné z:
https://www.annallergy.org
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Ve 39. KT byly zachyceny 3 pripady chfipky typu B,
coz stejné jako sporadické detekce viru chripky
typu A neodpovida sezéné.

Z dalSich sledovanych respiracnich vir(l byly
majoritné detekovany rhinoviry (56 %), enteroviry
(10 %), viry parainfluenzy (13 %), adenoviry (5 %),
sezdnni koronaviry (3 %) a SARS-CoV-2 (8 %).

Casné detekce viru chfipky zatim nelze vysvétlit
teoreticky moznym cCastéjSim nastupem chripky, a
soucasneé zatim nelze predikovat ¢asnéjsi nastup
epidemické 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
vysetieni:

Kalendarni tyden (KT)
A bez dalsi
subtypizace
B

Celkem

36.

298

323

36.

podil 37.
0,0%
4,0%
0,0%
0,0%
0,0%
16,0% 4
4,0% 5
0,0%
4,0%
0,0%
4,0% 1
44,0% 28
0,0%
16,0% 4
0,0%
8,0% 1
7,7% 43
313
356
podil 37.
4,0% 0
0,0% 0
0

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
9,3%
11,6%
0,0%
0,0%
0,0%
2,3%
65,1%
0,0%
9,3%
0,0%
2,3%
12,1%

podil

0,0%
0,0%

38. podil

0,0%

0,0%

0,0%

0,0%

0,0%

3 9,3%
8 11,6%

0,0%

0,0%

0,0%

2 2,3%
34 65,1%

1 0,0%

9,3%

0,0%

2,3%

61 12,1%

345
406

38. podil
0 0,0%
0,0%

39.

NN W

55

10

87
375

462

39.

3

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
4,9%
13,1%
0,0%
0,0%
0,0%
3,3%
55,7%
1,6%
9,8%
8,2%
3,3%
15,0%

podil

2,3%
3,4%

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 39. KT 2026

Kumulativné od 36.KT
3361

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

51125

Kumulativné od 36.KT

3647
24
3671

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 39. KT 2026 a EU/EHP 38. KT

EU/EHP 38. KT

» Aktivita respiracnich vir(i ve vétsiné zemi z(istava na mimosezonni 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. V ramci sledovanych variant evidujeme vzestupny trend pouze u varianty XFG, ktera je aktualnim vakcinalnim kmenem.

* Detekci viru chripky hlasi nékolik zemi, detekce RSV jsou na obvyklé mimosezénni drovni.

Virologicka surveillance CR 39. KT

* 0d 29. KT je sporadicky detekovan virus chfipky typu A, a to predevsim v nonsentinel surveillance. U subtypovanych vzork( jsme 3x prokazali
A/H1pdm a 3x A/H3.

* Ve 39. KT byly zachyceny 3 pripady chfipky typu B, coz stejné jako sporadické detekce viru chripky typu A, neodpovida sezéné.
» Z dalSich sledovanych respiracnich virtl byly majoritné detekovany rhinoviry (56 %), viry parainfluenzy (13 %), enteroviry (10 %),
SARS-CoV-2 (8 %), adenoviry (5 %), sezénni koronaviry (3 %).

 Casné detekce viru chfipky zatim nelze vysvétlit teoreticky moznym &ast&j$im nastupem chfipky, a sou€asné 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. Data o nemocnosti nadale uvadime na
webu SzU.

Radi bychom vas pozvali na Konzultacni den Oddéleni respiracnich, strevnich a exantematickych virovych ndkaz a Oddéleni epidemiologie,

-----

Prosime vSechny laboratore a spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorki SARS-CoV-2 s C; nizSim 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, pfipadné clesrovimab) a novych vakcin, sledujeme zmény vedouci k uniku pred protilatkami, pasivné podanymi ¢i
indukovanymi ockovanim.



