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Aktivita respiracnich vir( ve vétSinou zlstavd na mimosezénni Urovni, vyjimkou jsou detekce SARS-CoV-2, které vykazuji vzestupny trend; v primarni

péci predevsim u mladistvych nad 15 let véku a v sekundarni péci u osob nad 65 let véku. Na grafickém vystupu (str.3) je zfetelné, Ze stdle pretrvavaji

technické problémy pfi prechodu na novy systém hlaseni EPIPULSE.

SARS-CoV-2

V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky
(610 sekvenci za posledni mésic) prevlada ze sledovanych variant
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 vzrlstajici tendenci detekovana varianta PJ.2; byla zachycena i
v Evropé (6 sekvenci, Spanélsko) a druhym mésicem se objevuje v datech
ze Severni Ameriky (aktualné 7 sekvenci). PJ.2 je jednou ze saltatornich
variant s mnoha mutacemi, vykazujici zvySenou vazebnou afinitu na
ACE2.

V Asii (za posledni mésic 104 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).

Evolution of the SARS-CoV-2 Saltation Variant PJ.2.1
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7. EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a),

C U8 detekce SARI podle véku (c) v 36. KT 2026
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- ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 36. KT 2026
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Variant proportions (%)

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Variants of Interest (VOI)
Year and
Lineage + Country first 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,
F486P
. 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

Count

12,000

10,000

8,000

6,000

4,000

2,000

Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region

11,5936

10,261

4,692
3717

2394
1785
11z
S0 osg zqz oqgp 329

18

Sep 2025 Dec 2025 Mar 2026 Jun 2026 Sep 2026

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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Kontinent Evropa Severni Amerika
Pocet sekvenaci 227 383

Evropa 14. 8. - 14. 9. 2026
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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 dominuje varianta PQ.16.1.1 a jeji potomci SV.x (tyto varianty
jsou odvozeny od NB.1.8.1). V evropskych, americkych a asijskych datech se objevuje varianta PJ.2 (celkem 16 sekvenci).

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/



Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v Case
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V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 227 vzorkd SARS-CoV-2, prevlada varianta XFG (Stratus).
Varianta XHA je rekombinantem dvou rdznych linii XFG (TB.2 a RV.1.1.1). V Evropé a Severni Americe se za¢ind v
sekvenacnich datech objevuje varianta RW.1.1, jeZ neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC, ve zpravach ji
pro prehlednost znacime zelene.

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

V minulém tydnu byly osekvenovany vzorky SARS-CoV-2 ze sekunddrni péée v CR. Z dat za posledni mésic prevladala
v 86 % varianta XFG (Stratus) a jeji potomci, 14 % RF.5.4.1 (nespada do VUM). Fylogenetickou analyzu s konkrétnimi
nazvy variant zverejnime v pfisti zprave.

Pro soucasnou sezénu je urcen vakcinalni kmen XFG je shodé s dominantné cirkulujici variantou viru SARS-CoV-2.

Prosime vSechna spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkii SARS-CoV-2 s C; pod 30, a
rovnéz o vzorky spozitivnii detekci viru chfipky.
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/



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.

Zdroj: Tornoe, R. (2020, August 21). Cartoon: The coronavirus pandemic meets ‘The Shining’. The Philadelphia Inquirer. https://www.inquirer.com
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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.

Pocty detekovanych respiracnich virl odpovidaji
mimosezonnimu vyskytu, s ohledem na nizké pocty
pozitivnich zachytd nelze hovoftit o dominanci
zadného ze sledovanych patogend, vyjma rhinoviru,
které jsou majoritné detekovany po celé letni
obdobi.

Casné detekce viru chipky zatim nelze vysvétlit
teoreticky moznym cCastéjSim nastupem chripky, za
pravdépodobnéjsi Ize povazovat tyto detekce jako
dUsledek zavedeni celoro€ni surveillance.
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34.

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

37.
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37. KT 2026

podil
0,0%
0,0%
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0,0%
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13,6%
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63,6%
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37.

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
3362
59

233
24

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 37. KT 2026 a EU/EHP 36. KT

EU/EHP 36. KT

» Aktivita respiracnich vir(l ve vétSiné zemi z(stava na mezisezdnni Urovni, pricemz ve vSech vékovych skupindch byla hldsena nizkad mira
detekce a hospitalizaci. Nékolik zemi hlasi detekci viru chripky A, nékteré zemé hlasi vzrist poctu pripadl SARS-CoV-2 v primarni i sekundarni
péci, zvySend mira hospitalizace pro covid-19 je hldsena u pacientli nad 65 let. Nova vakcina obsahujici doporucéeny vakcinalni kmen XFG je ve
shodé s dominantné cirkulujici variantou viru SARS-CoV-2

» V sekvenacnich datech nahranych do GISAID z Evropy a Severni Ameriky (610 sekvenci za posledni mésic) 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 ma mirné vzristajici tendenci detekce saltatorni varianty PJ.2.

Virologicka surveillance CR 37. KT

* 0Od 29. KT je sporadicky detekovan virus chripky typu A, a to predevsim v nonsentinel surveillance. U subtypovanych vzorkd jsme 3 x
prokdzali A/H1lpdm a 3 x A/H3. Z dalSich sledovanych respiracnich vira byly zachyceny rhinoviry, enteroviry, viry parainfluenzy.

* Pocty detekovanych respiracnich vir(i odpovidaji mimosezénnimu vyskytu. S ohledem na nizké pocty pozitivnich zachytl nelze hovofit o
dominanci Zzadného ze sledovanych patogenu, vyjma rhinovir(, které jsou majoritné detekovany po celé letni obdobi. Casné detekce viru
chfipky zatim nelze vysvétlit teoreticky moznym ¢astéjSim nastupem chripky, za pravdépodobnéjsi Ize povazovat zavedeni celorocni
surveillance.

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

Radi bychom vas pozvali na Konzultacni den Oddéleni respiracnich, strevnich a exantematickych nakaz a Oddéleni epidemiologie, ktery se
bude konat 26. 11. 2026 ve Velké poslucharné SzU, blizi informace naleznete na webovych strankach SzU.



