Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
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NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Mgr. Jan Nahlovsky, Alena Janypkova, MUDr. Radomira Limberkova

EU/EHP 20. KT

Pocet lidi hldsicich priznaky virového respiracniho onemocnéni je na zdkladni Urovni. To ukazuje na omezenou cirkulaci respiracnich vird v
EU/EHP.

Aktivita respira¢niho syncytidlniho viru (RSV) se vratila na zdkladni mezisezdnni Uroven.
Aktivita SARS-CoV-2 je od prosince 2025 na velmi nizké urovni.
Aktivita viru chtipky z(stava jiz nékolik tydnl na zakladni drovni.

Dulezité upozornéni: Evropsky systém sledovani (TESSy) je vyfazovan z provozu a nahrazovan systémem EpiPulse Cases.
Data ERVISS nelze béhem tohoto prechodného obdobi aktualizovat, ale publikace bude obnovena 22. cervna.

Zdroj: erviss



A EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a
Ly4/8 detekce SARI podle véku (c) v 20. KT 2026
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled v 19. a 20. KT 2026

Reparting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 20 Week 19 Description Value
ILIfARI consultation rates in primary care ARl 13 rates 16 rates Distribution 5 Baseline
{9 MEM) (11 MEM) of country
MIEN cat=gories
LI 16 rates 1% rates 15 Bazzline
(15 MEM) (18 MEM)
ILIfARI test positivity in primary care Influenza 17 15 Pooled 045
{median; IQR) (0; o088}
RSV 15 18 11%
(0; 0-0.2%)
SARS-CoV-2 15 18 21%
(0; 0055}
SARI rates in hospitals SAR 10 rates 13 rates Distribution 4 Baseline
{5 MEM) {7 MEM) of country 1 Medium
MIEM catzgories
SAR| test positivity in hospitals Influenza 7 10 Pooled 0.2%
{median; 1QR) (0; 0—05%5)
RSV 7 9 15%
(0; 0-5.2%)
SARE-Covt2 6 10 065
(0; 0-0%¢)
Intensity Influenza 19 22 Distribution of 18 Bas=line
{country-defined) country qualitative 1 Low
cEtegories
Geographic spread Influenza 18 21 Distribution of 7 Mo activity
{country-defined) country gualitative 5 Sporadic
categoriss 1 Local
1 Regional

Zdroj: ERVISS.

Dostupné z: https://www.erviss.org



Intensity of influenza activity 2026-W20
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org

Geographical spread of influenza 2026-W20
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Distribution of 2-weekly country variant proportions

Objem sekvenace v 18. a 19. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W18 to 2026-W19
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org, GISAID dostupné na: https://www.epicov.org/
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Variants of Interest (VOI)
Year and s | Y i
Lineage+ Countryfirst Spke  month Impact  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
. 11.801
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 12,000
D339H, (6-8)
R403K,
V445H, 10,000
G446S,
N4500,
LAS2W, 8,000
N481K, -
483del, =
E484K, g 6,000
F486P o
. . . 4,000
Variants under monitoring
2,000
Year and
Lineage + Countryfirst Spike month Impact  Impact o
WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission May 2025 Aug 2025 MNow 2025 Feb 2026 May 2026
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA Date
| Omicron NB.1.8.1 | n/a G184sS, 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,
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 30 January 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 18. tydnu - 19. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
BA.3.2

Pocet sekvenovanych vzorkd v 18. KT a 19. KT

T

5,

Sequencing or genotyping volume
Country |- Data source | nl Detection threshold |
Croatia GISAID al =305
Spain GISAID 14 =305

Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 30 170 206
Evropa 25. 4. - 25. 5. 2026 Severni Amerika 25. 4. - 25. 5. 2026 Asie 25. 4. - 25.5.2026
XFG.3.1(4%)|1—
KFG.14,1(456) 1 RU.1(1.671% 7~ RE.2.5{16.13%) JIN1.6.1(0.83%)
HFG.1.1(49% i T RE.1{1.613%5) — XFG.0(1.65%) —— RES5{19.83%
SR P Unassigned(28%) RCI(1.61%) |— RV1(1.65%) , ( }
RU.1(4%) PQ.2.5.4{1.61%) |- CI.65%) T
PQ17(1.61%) |~ QF.3(1.65%) |
RE.2.3(43%) RFG.5.2-512.42%) 1 - iFG N
i . XFG.1.1.1(2.42% J41, '
RE.2.2.6(4%) b e RUTa8%) | /)
BA.3.2(4%) — RFG.14.1.1(3.23%) | —BHLZARML S
XFG.1.1.5(4.03%) — LF7(2.48%) /|
BA.2(4%) RE.2.2.5(12%) RP1(4.03%) —— BA.3.2(2.48%) — |
/ XFG.22.1.3(4.84%) —| R,f&';gﬁr?f;?ﬁ;) -
AT — RE2(8%) N wrare I IN-1.18.5(8.07%) PQ3.1.16(3.31%) “RE1.1.5(13.22%)
——Tr7B.06%) —— TNA(G31%)

Severni Amerika 25. 4. - 25. 5. 2026 (VUM) Asie 25. 4. -25.5. 2026 (VUM)

Former VUM (LES.1+LPE1...
- Il

Evropa 25. 4.-25.5. 2026 (VUM)

Former VOC Omicron (B.1.1.

| VUM (XFG+XFGAI012.43) —|—

VUM (MB.1.8.1+NB.181*0 . I

WUM (NB.1.8.1+MNB.1.81.%)1...

VUM (BA3.2+BA327(22.4.. -

WVOI UM +IM.1* excluding...

I\"'UM KEG+XFGH(2T.T8%) I

] VUM [XFG+XFG.")(56.81%) |

“—— VUM (BA.3.2+BA.3.2.*)(66.6. ]

VUM (BA3.2+BA3.2*)(15.3..
WOI (IN1+M1 * excluding....

BA.3.2. (C'I_(ada) Z grafi (VUM) vyplyva, Ze na kazdém ze zobrazenych kontinent( je rlizné zastoupeni sledovanych variant (VUM).
[ 1 NB.1.8.1 (Nimbus) V Evropském regionu prevladaji varianty odvozené od BA.3.2.x (Cikada). V severni Americe prevladaji varianty
odvozené od XFG (Stratus) a v Asii je nejvyssi ¢etnost variant odvozenych od NB.1.8.1 (Nimbus).

[ XFG.x (Stratus)

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 28



Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
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Ve 21. KT nebyl zachycen zadny vzorek obsahuijici virus
chripky.

Dominantné cirkulujicimi respiracnimi viry jsou nyni
rhinoviry, které predstavuji vice nez polovinu vsech
pozitivnich detekci (52,8 %).

DalSimi majoritné cirkulujicimi respiracnimi viry jsou viry
parainfluenzy (17,9 %) a metapneumoviry (13,48 %).

Podil respiracniho syncytialniho viru (RSV) postupné klesa
a podle predbéznych dat Cini necelych 5 %.

SARS-CoV-2 nebyl v tomto tydnu detekovan.
Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové

surveillance se i nadale snizuje, coz svédci pro koncici
respiracni sezénu.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalenddarni  tyden
(KT)
Detekce viru A

AH,pdm
AH

HRSV
HAdV
HPIV
HV
MP
HMPV
CoV
HRV
hBoV
EV
SARS-CoV-2
Smisené infekce
pozitivni
negativni
Celkovy pocet
vysetreni:

18.

723

podil
0,7%
0,0%
0,0%
0,0%
12,4%
2,9%
16,8%
0,0%
0,0%
8,0%
1,5%
49,6%
1,5%
0,0%
1,5%
5,1%
18,9%

19.

24

25

15

47

12
130
617

747

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,8%
18,5%
3,1%
19,2%
0,0%
0,0%
11,5%
0,8%
36,2%
0,8%
0,0%
0,0%
9,2%
17,4%

o O o

124
551

675

podil

0,0%
0,0%
0,0%
6,45%
3,2%
25%
0,0%
2,4%
11,3%

41,1%
0,0%
0,0%
0,0%

7,25%
18,4%

411

500

podil

4,5%
2,2%
17,9%

13,48 %

52,8%

5,6%
17,8%

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 21. KT 2026 (pfedb&Znd data)

Kumulativné od 40. KT 2025
3350

55
229
23
1542
182
484
36
56
185
200
1588
19
32
1144
475
9600
34097

43697

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 - SmiSend infekce



Pocet detekci

Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty
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Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; MP — Mycoplasma; HMPV — Metapneumovirus;

CoV — Coronavirus; HV - Herpetické viry; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce
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Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 21. KT 2026 a EU/EHP 20. KT

SZU

EU/EHP 20. KT

Pocet lidi hlasicich priznaky virového respiracniho onemocnéni je na zakladni drovni. To ukazuje na omezenou cirkulaci respiracnich vir(
v EU/EHP.

Aktivita respiracniho syncytidlniho viru (RSV) se vratila na zakladni mezisezdnni Uroven.
Aktivita SARS-CoV-2 je stabilné na velmi nizké urovni.

Aktivita viru chripky zUstava jiz nékolik tydn( na zakladni drovni.

Virologicka surveillance CR 21. KT

Ve 21. KT nebyl zachycen zadny vzorek obsahujici virus chripky.

Dominantné cirkulujicimi respiraCnimi viry jsou nyni rhinoviry, které predstavuji vice nez polovinu vsech pozitivnich detekci (52,8 %).
DalSimi majoritné cirkulujicimi respira¢nimi viry jsou viry parainfluenzy (17,9 %) a metapneumoviry (13,48 %).

Podil respiracniho syncytidlniho viru (RSV) postupné klesa a podle predbéznych dat Cini necelych 5 %.

SARS-CoV-2 nebyl v tomto tydnu detekovan.

Celkovy pocet hlasenych detekci v non-sentinelové surveillance se i nadale snizuje, coz svédci pro koncici respiracni sezénu.

Komentar k epidemickeé situaci

Epidemiologicky souhrn byl ukonéen v 10. KT a bude soucasti zpravy pouze v mimoradnych situacich. Data o nemocnosti nadale
uvadime na webu SzU.



