Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 19/10/2026

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

EU/EHP 41. KT

PrestoZe v mnoha zemich vyskyt respiracnich infekci podle o¢ekavani roste, tak aktivita respiracnich onemocnéni v primarni i
sekundarni péci zlistava ve vsech hlasicich zemich EU/EHP na nizké nebo zakladni drovni.

V primarni i v sekundarni péci byly SARS-CoV-2 a chripka detekovany podobnou mérou. Median pozitivity testu byl 4,3 % pro
SARS-CoV-2 a 3,4 % pro chfipku v primarni péci a 5 %, respektive 4 % v sekundarni péci.

Pozitivita testu na SARS-CoV-2 zUstdva ve vétsiné zemi nizkd. Detekce v primarni péci se tykaji predevsim osob ve véku 15 let
a vice, zatimco v sekundarni péci se tykaji primarné dospélych starsich 65 let.

Aktivita viru chripky je celkové na zakladni urovni. Stejné jako u SARS-CoV-2 se detekce v primarni péci tykaji prevazné osob
ve veku 15 let a starSich, zatimco v sekundarni péci se tykaji prevazné dospelych starsich 65 let. Ve vétsi mire byly zachyceny
viry chripky typu A.

Aktivita respiraCniho syncytialniho viru (RSV) je velmi nizka.

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 41. KT 2026

Pooled country data Median country values IQR

= Influsnza w===+ Influenza Influenza
—— RSV reses RSV RSV
—— SARS-CoV-2 “eet SARS-CoV-2 SARS-Cav-2
40
£ 304
=
=
=
w204
o
o
104
= o
o T T T T T
5-‘“&& b_\@x 6"10q a-‘“@ & b-“@&
ol 0 iy A0 0t ot
0-4 years
600 500
500 5001
200 400
v
[ =
=
T 3004 300
b
]
200 200
100+
o - -I I I
i i e an? ! Rt s e ;
10'3% -101" 10?3’ n‘,o"-'-q" 10'15 -101{’ r@f’ 10'1" r,.p'l"

Zdroj:

ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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i EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 40. a 41. KT 2026

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 41 Week 40 Description Value
ILIfARI consultation rates in primary care ARl 16 rates 18 rates Distribution 7 Baseline
(13 MEM) {13 MEM) of country 6 Low
WIEM categories
ILI 17 rates 20 rates 14 Baseline
(15 MEM) (17 MEM) 1Llow
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 17 19 Pooled 4%
(median; IQR) (3.4; 2.2-6.4%)
RSV 16 18 0.2%
(0; 0—0%)
SARS-CoV-2 16 18 16%
{4.3; 0-11%)
3ARI rates in hospitals SARI 10 rates 12 rates Distribution & Baseline
(7 MEM) {& MENM) of country 1 Low
MEM categories
SARI test positivity in hospitals Influenza & 8 Pooled 4.3%
(median; IQR) (4; 4-13%)
RSV & 3 0.3%
(0; 0-0%)
SARS-Cov-2 & g 9.9%
(5; 3.2-9.3%)
Intensity Influenza 12 13 Distribution of 11 Baseline
{country-defined) country gualitative 1Llow

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) Objem sekvenace v 39. a 40. tydnu 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z:
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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

Pocet sekvenaci v GISAID pro WHO Evropsky region
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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 38. tydnu - 39. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Proportion of BA.2.86 (Omicron)
among squen

ced cases Proportion of BA.3.2 (Omicron)
-W39 to 2026-W40

among sequenced cases
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Zdroj: ERVISS. Dostupné na:
https://www.erviss.org
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 376 499 82
Evropa 19. 9. - 19. 10. 2026 Severni Amerika 19. 9. - 19. 10. 2026 Asie 19. 9. - 19. 10. 2026
JMN.1{1.28%) RES.2(1.51%)
: RF.5.3.1(1.74%) RC.1(1.51%)

FARRIIRS MC1(174%) ——4 P121(21.51%) S PQ6(.51%) —|——
ORI R —Fstieesw] XFG(2.03%)|— | FTaTsTE

XHA(.00%) |~ TK.1(2.03%) | $7.3(3.03%) | [Riiz(70.61%)]
SW.2.1(1.929%) | RV.1.3(2.04%) / SV.1.2.1(3.03%) //
AFZA1(2.23%) BV 1(20490) RK.1{3.03%) 4+—/

Unassigned(2.24% R ] %FF.{SF.AS,.L (g.%g?é}

B.1.1.1(2.24% 43,
| Rv.1.af;2.2495,}; IREE&SZQEB;;‘;; RE.‘II:{S.DS%E}
RES5.3.1(3.51% 202 S RIET —

TR TER e ST1(3.78%) oy 51}?3‘_’33‘;;} B

XFG(5.11%) LF7(6.71%) RK.15(2.36%)] TR TEYED sv.1{4.55%}%
) ] SB.1.1.1(6A% BA.Z[E.55%) —— S,
— [RKLS07 58]

W.1.1.2(5,.52% f

KR3.1(5.11%)
RE5.4.1(5.81%) —

— PJI“_T?&B{EN%}
Evropa 19. 9. - 19. 10. 2026 (VUM)  Severni Amerika 19. 9. - 19. 10. 2026 (VUM) Asie 19. 9. - 19. 10. 2026 (VUM)

Former WOC Cmicron (B.1.1.... -
VOI ON+IM.1.* excluding...

I VUM XFG+XFG13.58%) I

Former VOI (BA.2.86+BA28.. |
KP3+KP3+ on Former VOI (BA.2.86+BA.2.8...
VUM (8A.3.2+BA,3.2 )(2.02%]

SIme I] (K S+ 5,

Ul (NE1.8.1+MNB.1.8.1.*)(_ — -

5 R - SImE I K i X
VUM MBI 81+MNE 1.8.1%)(

VOI N1 +IM.1* excluding...

WU ] + -
VUM XFG+XFG.*I(42.02%)

Farmer VOC Omicron (B.1.1...

VUM (NB.1.8.1+MNB.1.8.1.70(.

VUM CCFG+XFG.*I(62.1%)

WO (INA+IMA* excluding...
Former VOC Omicren (B.1.1....

VUM (KP311+KP31150.
BA.3.2.x(Cikada) V Evropé a Severni Americe u sledovanych variant prevlada linie XFG.x (Stratus), v Asii stdle prevldada NB.1.8.1.x. V Evropé a
Severni Americe se objevuje varianta RW.1.1.x. V Severni Americe je nejzastoupenéjsi variantou PJ.2.1, v Evropé stdle zastoupeni

— NB.1.8.1.x (Nimbus)
této varianty roste. V Asijském regionu dominuji varianty PQ.16.1.1 a PQ.17.7.2 a jejich potomci SV.x, respektive RK.x.

——— XFG.x (Stratus)
0 RWLLLL X

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



Sep 2025  Oct2025 Nov 2025 Dec 2025 Jan 2026 Feb 2026 Mar2026 Apr2026 May 2026 Jun 2026 Jul 2026 Aug 2026
Date

V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 376 vzork( SARS-CoV-2, prevldda varianta XFG
(Stratus). Z tohoto poctu je 299 sekvenci pdvodem ze Spanélska.

V Evropé a Severni Americe (celkem 875 sekvenci) se v sekvenacnich datech stabilné objevuje varianta
RW.1.1 (v soucasné dobé vykazuje klesajici trend), RW.1.1 neni sledovanou variantou podle WHO ani ECDC,
ve zpravach ji pro pfehlednost znafime zelené. Incidence varianty BA.3.2 a jejich potomk je za posledni
mésic celosvétoveé nizka. Naopak varianta PJ.2.1 v Severni Americe je v souCasné dobé nejrozsirenéjsi
variantou. Varianta PJ.2.1 vykazuje vzrustajici trend v Evropé, Severni Americe a Oceanii.

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 vzorkii SARS-CoV-2 s C; pod 30,
arovnéz o vzorky s pozitivni detekci viru chripky a RSV.

Sep 2026

XFZ41

XFGS
XFG6
XF5.5.1
XFE5
XFG.341
XFz3.4
XF5.3.1
XFia.3
XFE17.21
XF&E.1.1
XFG

RV13
AT

RE5.4
RES
REZ3
REZ.29
REZ223
REZ2.2

REZ1.2
REZ21

RE1.1

XEC.2

XEC

XD
XBE2.3.11
XBE2.3
XBE.1.81
XBE.1.5
XBE1.18
XBEBE1

PQ2
PQ1611

PFZ
MEB.1.8.1

TA
3T

R
V2

MEB.1
LPE11
LPE1
LF79
LF7.1.3
LF¥
LE.1.31
K51
KF3.3
KR3.2

w 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
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Dobry den, vazeni Ctenari,

Zavedli jsme novou rubriku vtip pro kalendarni tyden, ktera ma za cil
zprijemnit ¢teni nasSich pravidelnych tydennich zprav a zaroven
podporit jejich dosah. Pro vas, kteri nas sledujete dlouhodobé,
chceme doplnit seridzni odborné informace o jeden korektni,
tematicky vtip z oblasti epidemiologie, virologie ¢i pribuznych 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 nam jej zaslete — bud’
primo 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
nechripkova respiracni virova onemocneéni.

Zdroj: Dear family, tomorrow | am going to be viral [obrazek vytvoreny pomoci generativni umélé inteligence]. 2026.
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Ve 42. KT byl nahlasen 1 pripad chfipky typu A.

Dominujicim respiracnim virem je stale rhinovirus,
ktery byl detekovan v témeér 48 % vSech pozitivnich
zachyta.

Z dalSich sledovanych respiracnich vir byly
vyznamnéji zastoupeny viry parainfluenzy (17,4 %),
SARS-CoV-2 (14 %) a adenoviry (4,6 %).

kalendarni tyden (KT)

detekce viru

celkovy pocet
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HV
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2 33%

79 55,7%
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7 33%
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12
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4,6 %
17,4 %

47,7 %

3,5%
14,0 %
9.3 %
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ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. - 42. KT 2026
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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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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 42. KT 2026 a EU/EHP 41. KT

EU/EHP 41. KT
» Aktivita respiracnich vir(Qi se v primarni i sekundarni péci ve vétsiné zemi postupné zvysuje, presto zatim zGstdva na zdkladni drovni.

* Vyskyt SARS-CoV-2 zUstdva ve vétsiné zemi nizky, v primdrni péci se detekce tykaji mladistvych nad 15 let véku a dospélych do 65 let a v sekundarni péci osob nad
65 let véku.

» Aktivita viru chfipky je celkové na zakladni Urovni, v primarni péci se detekce tykaji mladistvych nad 15 let véku a dospélych do 65 let a v sekundarni péci osob nad
65 let véku. Vétsina detekovanych vir( chfipky patfi do typu A.

* Detekce RSV jsou na obvyklé mimosezdnni Urovni.

Virologicka surveillance CR 42. KT

* Ve 42. KT byl nahlasen 1 pripad chfipky typu A.

* Dominujicim respiracnim virem je stale rhinovirus, ktery byl detekovdn v témér 48 % vSech pozitivnich zachyt(.

» ZdalSich sledovanych respiracnich vir(i byly vyznamnéji zastoupeny viry parainfluenzy (17,4 %), SARS-CoV-2 (14 %) a adenoviry (4,6 %).

Epidemiologicka surveillance CR 42. KT
* Nemocnost ARl se pohybuje na hodnoté obvyklé pro toto ro¢ni obdobi. Mezi jednotlivymi kraji nejsou vyznamné rozdily.

Radi bychom vas pozvali na Konzultacni den Oddéleni respiracnich, stfevnich a exantematickych virovych nakaz a Oddéleni epidemiologie, ktery se bude konat 26.

-----

Prosime vSechny laboratore a spolupracujici pracovisté o poskytnuti pozitivnich vzorkd SARS-CoV-2 s C; nizSim nez 30, a rovnéz o vzorky s pozitivni detekci viru chripky.
Pro nastavajici sezénu je extrémné dulezité zasilat i vzorky s pozitivni detekci RSV, po zavedeni nové profylaxe proti RSV a novych vakcin, sledujeme zmény vedouci k
uniku pred protilatkami, pasivné podanymi ¢i indukovanymi ockovanim.



