Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 29/6/2026

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 25. KT

Aktivita respiracnich vir( se ve vSech zemich vratila na mezisezénni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupinach byla
hlasena nizka mira detekce a hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chripky typu A i B.

V dUsledku prechodu ze systému TESSY na EPIPULSE dochdzi k nékterym nekonzistencim v datech, coz vzhledem k sezéné
zasadné neovliviiuje situaci v negativnim smyslu.

V celosvétovych sekvenacnich datech prevlada NB.1.8.1 nad BA.3.2 liniemi viru SARS-CoV-2, coz je dano predevsim asymetrii
v sekvenacnich datech nahranych do GISAID.

V Asii, kterd aktudlné patfi k nejvétsim vkladatelim dat, na rozdil od zbytku svéta, stale prevlada linie NB.1.8.1.

SloZzeni vakciny proti covid-19 z(istava zatim nezménéno.

Zdroj: erviss



% EU/EEA virologicka surveillance: porovnani sentinel surveillance (a), SARI surveillance (b) a

C U8 detekce SARI podle véku (c) v 25. KT 2026
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ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity

® Figure O Table

Pooled country data Median country values IQR

—— Influenza «==++ Influenza

—— Rav sesee REV
—— SARS-CoV-2 ---++ SARS-CoV-2 2
S50+
ELE
—
-.53 20+
=
=
=
=
w204
o
o
104 .
el o o A . AP
1_01" 191" 101‘3 At At b
Weekly detections by age
0—4 years
500 500
400+ 400
n
c
2
T =00 300
o
o
=]
200 200
100 100
0 0-
i o & A 3] 3 1 3
P A o4 s S S 4 o o
Pt 20 20 20 10 Pty Pt P Pty

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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.;ZU B ARS-Co onitorovane varia a varia - ODE 0. 6. 2026

Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)

Distribution of 2-weekly country variant proportions

Objem sekvenace v 23. a 24. tydnu 2026

Map of volume of sequencing or genotyping, 2026-W23 to 2026-W24
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.;ZU B ARS-Co onitorovane varia a varia = 0. 6. 2026

Variants of Interest (VOI)

Year and . 1 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
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Baseline (6) Baseline Baseline Community 11.8M
D339H, (6-8) 12,000 _
R403K,
V445H, 10,129
(4468, 10,000
N450D, a7z
L452W,
N481K, 3,000
483del, 6,928
E484K, o
F486P g 6,000 5.974
. . . w g22
Variants under monitoring 4197 2
4,000 3,504
2213
Year and 2,000 1572
Lineage + Countryfirst Spike month Impact  Impact 7
WHO additional detected mutations  first Impact on on on Transmission 124 A4
label mutations (community) of interest detected  transmissibility immunity severity in EU/EEA
| Omicron NB.1.8.1| n/a G184sS, n/a No evidence No No Community MEF 2025 Aug 2025 Nov 2025 FEID 2026 Ma:"'l 2026
A435S, evidence evidence Date
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  (r) 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 26 June 2026 [online]. Stockholm: ECDC, 2026.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 23. tydnu - 24. tydnu (BA.2.86, BA.3.2, XFG, NB.1.8.1)
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Distribuce sekvenovanych variant

SARS-CoV-2 variant distribution, weeks 23-24, 2026
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Kontinent Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 22 77 419
Evropa 29. 5. - 29. 6. 2026 Severni Amerika 29. 5. - 29. 6. 2026 Asie 29. 5. -29. 6. 2026
JN.1.49.‘
XFG.23.1(8.25%) M 15K1(13.04%) LF.7.9.T(1.64% -

IN.1.3000.52%)

JN.118.5(29.51%) 435.'”200},;;36] -

XFG.23(4.35%) IN.1.3001.64%)
AFG.14.8(4.35%)

JN.1.16(1.64%) —

BA.3.2(1.64%) — RU.1(0.77%) e
[ XDV(4.35%) | XFG.14.1.1(13.04% g AL -
( fal S Q2.1.11(0.77%)
Unassigned(4.35%) x;gﬁzﬂ gggggg =T .
A.1.5(3. P.2.1.16(1.20%
$B.1(4.35%) XFG(3.28%) e . PQ16.1.1(50.26%) |

. KEG(H.60% PY.1.1(3.28%) JN.1.18.5(1.55%) 7/ |

RV.1.3(4,35% PY.1(3.28%) —— )

-1(3.28%) PQ.2.8.1{9.83%) RE.2.2.3(2.06%)(' // |

RE.2.3{4.35%) ) XFG.5.118.60% LET7.9{3.28%] RE.1.1.5(2.06%) "/ /|

RE.2.2(4.35%) —— | . —_ XFG.3.4.3(4.91%) — ®FG.5.1.7(2.32%) 1

. . RF.5(6.55%) .

RE.2.1.4(4,35%) XFG.14.5(4.92%) [ RE 3504055 RW.1.3(2.32%] ||

RE.2{4.35%) XFG.1.1(4.929%) | 2504 ) PQ.SD.1{2.32%T|" [

RV.1.3(4.02%5)— .

LEK.1 11.34%“

RF.5{13.92%)

Evropa 29. 5. - 29. 6. 2026 (VUM) Severni Amerika 29. 5. - 29. 6. 2026 (VUM) Asie 29. 5. - 29. 6. 2026 (VUM)

I VUM MNB 1 81+NB 181" I
Former VOC Omicron (B.1.1....

Fermer VOC Omicron (B 1.1.... ——
VUM (BA.3.2+BA 3.2 *)(5.26%)

[vummeTa+NE1.810]

Former WOI (EG.5+EG.5.7){0...
: 0

VUM XFG+XFG.*7.16%6)
VUM (BA3.2+BA32*1(105 . ——

VOI UM +IM1#* excluding...
VUM BA32+BA 325318

VUM DG+ XFG*)(59.09%) |

WVOI (M1 +JM.1.* excluding...

~——f VUM [NB.1.81+NB1.81.5( |

I\."U M XFG+XFG*)(38.48%) I

BA.3.2.x (Cikada) V Evropé prevlada linie XFG.x (Stratus) spole¢né s BA.3.2.x (Cikada). V Severni Americe pravdépodobné nebyly
[ 1 NB.1.8.1.x (Nimbus) nékteré linie v GISAID uréeny spravné. Analyza v Nextclade urcila 30 vzork( jako XFG.x, 13 NB.1.8.1.x (Nimbus), 4
[ 1 XFG.x (Stratus) BA.3.2.x, 16 jako rekombinantni kmen XFJ, 13 jako nerekombinantni potomky LF.7 a 1 XFZ. V Asii stdle prevlada
- NB.1.8.1.x s minoritnim vyskytem BA.3.2.x a XFG.x.

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 6



Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v Evropé podile relativni frekvence v case
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V Evropském regionu bylo za posledni mésic osekvenovano 22 vzork(i SARS-CoV-2, ve kterych prevlada (55102

varianta XFG (Stratus). Pocet sekvenci pod 35 nedava ani pfiblizny nahled do soucasné kolujicich variant.
Narast zachytl SARS-CoV-2 ocekavdme po 32. KT.
Varianty BA.3.2, XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi monitorované varianty (VUM) podle WHO i ECDC.
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/

LFE11
LPE1
LF7 9
LF7.13
LF7
LE.1.31
LB.1
K51
KR3.3
KR3.2
KR3.1.1

KR31
KP3
KP2.3
KRz
AN
INAY
M4
JN116
NG
JMT
JMAA
JMNA
IG3
D11
HW1
HE_3
FL1.3.
EG51.3
EBG.5.11
EG.SA
EGA1
CH11
BA5Z2
BAZER1
B

X



b ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 40. KT 2025 - 26. KT 2026

SZU

* Dominantné cirkulujicimi respiracnimi viry jsou nyni rhinoviry
(47,4 %), viry parainfluenzy (31,6 %) a metapneumoviry (15,8 %).

* Absence RSV muze byt ddna zpoZzdénim hlaseni z nékterych
nemocnic.

* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezoné.

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru A

AH;pdm
AH,

HRSV
HAdV
HPIV
HV
MP
HMPV
CoV
HRV
hBoV
EV
SARS-CoV-2
SM
negativni
Celkovy pocet
vysSetteni:

23.

27

37

(S N

11
517

621

podil
1,0%
0,0%
0,0%
0,0%
5,8%
4,8%
26 %
0,0%
0,0%
8,7%
1,9%
35,6 %
3,8%
1,0%
1,0%
10,6 %

28

469

566

podil
1,0%
0,0%
0,0%
0,0%
2,1%
7,2%
28,9%
0,0%
0,0%
5,2%
2,1%
43,3%
1,0%
2,1%
3,1%
4,1%

454

545

podil
1,1%
0,0%
0,0%
0,0%
4,4%
4,4%
17,6 %
0,0%
0,0%
7,7%
1,1%
51,6 %
1,1%
3,3%
0,0%
7,7%

26.

216

235

podil
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
31,6 %
0,0%
0,0%
15,8%
0,0%
47,4 %
0,0%
0,0%
0,0%
8,3%

Kumulativné od 40.KT
3355

56
229
23
1567
2205
590
37
56
226
206
1796
25
41
1149
508
38440

46505

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



Detekce respiracnich vird — kumulativni pocty
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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



SZU

7- Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 26. KT 2026 a EU/EHP 25. KT

EU/EHP 25. KT

» Aktivita respiracnich vir(i se ve vSech zemich vratila na mezisezédnni Uroven, pricemz ve vSech vékovych skupindch byla hlasena nizkd mira detekce a
hospitalizaci. To plati i pro hlavni sledovana agens, SARS-CoV-2, RSV a viry chfipky typu A i B.

* V dUsledku pfechodu ze systému TESSY na EPIPULSE dochazi k nékterym nekonzistencim v datech, coz vzhledem k sezéné zdsadné neovliviiuje situaci v
negativnim smysl|u.

* V celosvétovych sekvenacnich datech prevlada NB.1.8.1 nad BA.3.2 liniemi viru SARS-CoV-2, coz je dano predevsim asymetrii v sekvenacnich datech
nahranych do GISAID.

* V Asii, kterd aktualné patfi k nejvétsim vkladatelim dat, na rozdil od zbytku svéta, stdle prevlada linie NB.1.8.1.

* SloZeni vakciny proti covid-19 z(stdva zatim nezménéno.

Virologicka surveillance CR 26. KT

* Dominantné cirkulujicimi respira¢nimi viry jsou nyni rhinoviry (47,4 %), viry parainfluenzy (31,6 %) a metapneumoviry (15,8 %).
* Absence RSV mUzZe byt dana zpozdénim hlaseni z nékterych nemocnic.

* Celkovy pocet hlasenych detekci je nizky, coz odpovida sezéné.

* Vzhledem k probihajicim dovolenym v NRL bude dalsi hlaseni z laboratori zpracovano do zpravy 20. 7. 2026.

Komentar k epidemické situaci

Epidemiologicky souhrn byl ukon&en v 10. KT a bude sou¢dsti zpravy pouze v mimotadnych situacich. Data o nemocnosti nadale uvadime na webu SzU.



