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Prosime o zasilani SARS-CoV-2 (véetné elektronické zadanky) a influenza A/B pozitivnich vzorkid k sekvenaci.

NRL pfijima ke konfirmaci/sekvenaci vzorky z nemocnic¢nich laboratofi (SARS-CoV-2, chfipka A/B, RSV A/B),

prosime o zasilani vzorkl od pacientl hospitalizovanych pro diagnézu chtipku a také o zaslani vzorkl pozitivnich na

chripku typu A k subtypizaci. Pokud nam poslete na zadance vase interni Cislo, podame Vam zpravu o analyzach k

danému vzorku.



PFehled test( dle MZCR
Pfehled provedenych testl za aktualni obdobi je uveden v tabulce (https://onemocneni-aktualne.mzcr.cz/covid-19

(zdroj UZIS).

Datum Pocet pozitivnich detekci
03.12.2023 154
Piehled provedenych PCR od 14.11. do 03.12. 2023 (UZIS) 02.12.2023 137
01.12.2023 1722
30.11.2023 1710
Celkovy Celkovy Celkovy 29.11.2023 1721
pocet testt pocet se zadankou pocet pozitivnich 28.11.2023 2010
7679 6209 2503 27.11.2023 2821
26.11.2023 162
25.11.2023 134
24.11.2023 1308
23.11.2023 1323
22.11.2023 1524
21.11.2023 1675
20.11.2023 2392
19.11.2023 125

Celkem 18 918,00
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Evropa:
Odhadovana distribuce (median a IQR podilll ze 16
zemi) variant zajmu (VOI) byla:

51% (43—-63%) pro XBB.1.5+F456L,
19% (11-30%) pro BA.2.86,

10% (6—14%) pro XBB.1.5,

1% (0—2%) pro BA.2.75

Podil BA.2.86 vCetné pribuznych variant HV.1 a JN.1
vzrustd, XBB.1.5-like+F456L stagnuje a XBB.1.5
vykazuje trvale klesajici trend.

V CR stale dominuji XBB.1.5 like a XBB.1.9.2 like
varianty, BA.2.86 like (Pirola) jsme zachytili pouze
ve trech pripadech, a to HV.1 na Jihlavsku, Ji¢insku
a Hradci Kralové. Klinickymi priznaky se HV.1 nelisi
od BA.2.86, ale snadnéji se Sifi v populaci.

https://www.epicov.org/epi3/frontend#484f9b
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SZU ARS-CO ove Se ro arianty a VO

VOI dle ECDC ze dne 01.12.2023 Emerging variant analysis 2023-11-28

Emerging Variants by Spread

Spike Year and
Lineage + Country first mutations month Impact Impact Cumulative
WHO additional detected of first Impact on on on Clade/Lineage Count” locations ::::‘ica .Sn:l:rica Europe Africa Asia Oceania geoMap
label mutations  (community) interest detected transmissibility immunity severity Constellation*
) _ o GRA (JN.l; ) 998 ) .
Omicron BA.2.75(x) India () May Unclear (1) Similarto  No N_P13L, N_Q225K, Spike_A570V, e 41
2022 Baseline evidence Spike_D405N, Spike_D614G, Spike_D796Y,
(2-4) Spike_E484K, Spike_F486P, Spike_G142D, ‘ S
Spike_G339H, Spike_G4465, Spike_H245N, @ _ ‘
Omicron XBB.1.5- United N460K, n/a Similar to Reduced  Similar Spike_H655Y, Spike_H69del, Spike_I332V, § : . e
like (a) States S486F, Baseline (5,6) (v)(5,7) to Spike_K356T, Spike_K417N, Spike_LA52W, s T
F490S Baseline Spike_L4555, Spike_NA440K, Spike_N450D, 2 .
®) Spike_N460K, Spike_N481K, Spike_N501Y, = -
Spike_P681R, Spike_Q498R, Spike_R158G, ES 1
. ) . . Spike_R403K, Spike_R408S, Spike_$371F, * I
Omicron ¥BB.1.5- n/a F456L, n/a Baseline Baseline Baseline Spike_S373P, Spike S375F, Spike S477N,
like + it ©) Spike_S939F, Spike_T376A, Spike_T478K, - ¢ - % 2 L2 oAb -RE Jw —
F490S Spike_V70del, Spike_Y144del, Spike_Y505H = = = % % % = 2 SRS RR SR EERR EEEs HREE R EEs o
(e.g. EG.5, GRA (BA.2.86.1) 1,371 e
HL1.5.1 N_P13L, N_Q229K, Spike_A570V, .
g Spike_D405N, Spike_D614G, Spike_D796Y, -,
XBB.1.16.6, Spike_E484K, Spike_F486P, Spike_G142D, . e
and FE.1) Spike_G339H, Spike_G446S, Spike_H245N,» @ : . i~
Spike_H655Y, Spike_H69del, Spike_I332V, <
Omicron BA.2.86 n/a 1332V, n/a Unclear (10) Unclear  No Spike_K356T, Spike_KA17N, Spike_L452W, g:
D339H, (10-12)  evidence Spike_N440K, Spike_N450D, Spike_N460K, _ g
RAD3K Spike_N481K, Spike_N501Y, Spike_P681R, -
VA45H, Spike_Q498R, Spike_R158G, Spike_R403K, .. ! )
' Spike_RA408S, Spike_S371F, Spike_S373P,
Ga46s, Spike_S375F, Spike_S477N, Spike_S939F, ) 1
N450D, Spike_T376A, Spike_T478K, Spike_V44sH, = £z 2 22 ¢ % gee- £2:2- 2ge- £ zso- Zae-
L452W, Spike_V483del, Spike_V70del,
N481K, Spike_Y144del, Spike_Y505H
483del, ACount in past 100 days from analysis date
E484K,
FA86P *Constellation of aa changes shown in literature to have phenotypic effects such as antibody escape, ACE2 binding,
changes in Spike protein expression and stability, as curated by CoVsurver. Constellations in Emerging Variants by w
Spread are ranked by gaininNumNewLocationsinPast30days x sumOfWeightedaaChanges. AA change in the
constellation that differs from other common changes seen in the lineage are highlighted in orange. by BII/GIS, A*STAR Singapore
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https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern https://www.epicov.org/epi3/frontend#lightbox-593324581



Known variants
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) Tracking SARSCoV2 Lineage BA.2.86* over time (Nickname: Pirola)
Country Pangolin Li.. Division Min.Date  Max. Date

United Kingdom BA 1 and

Pangolin Lineage
8K Multiple values

reland

Vzestupny trend od Piroly odvozenych
variant SARS-CoV-2 je detekovan v zemich s
vysSi mirou poctu sekvenovanych vzork(, na
obrazku vpravo zndzornén trend ve

IN.S England

Spojeném kralovstvi a Francii. .

Region
All

Country
o All

Northern Ireland

England

«n
Sequences - Weekly
Total Sequences

England

XDD England

N.8 England Tracking BA.2.86° Lineages with signature mutations: M:T30A, Spike:V445H Other mutations: Spike
HE9del/V70del (SGTF), Y144del, L4S2W, V483del, E484K |BA.2.86.1: Signature mutation ORF1a:K1973R | JN.1
166 (BA.2.86.1.1) : Spike L4555, ORF1a:R3821K, ORF7b:F19L | JN.2 (BA.2.86.1.2) : ORF1a:Y621C| JN.3 (BA.2.86.1.3)
74 :ORF1a:T20871] JN.3.1(BA.2.86.1.3.1) : Spike L922F, ORf7a:T281 | JN.4 (BA.2.86.1.4) : Spike A475V, w/o
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53 JN.8 (BA.2.86.1.8) : Spike T2991 |JN.9 (BA.2.86.1.9) : Spike M12291 |BA.2.86.2 : ORF7a:E22D | BA.2.86.3:

40 €222T, C1960T, T12775C |JQ.1 (BA.2.86.3.1) : Spike T95I | Source: GISAID and github.com/olias120676/ukcovid
40 updated 12/2/2023 4:39:34 AM | NYITCOM Research Report | Epi Weeks are based on Specimen Collection Dates
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* Do konce 47. tydne se v mnoha zemich EU/EEA zvySoval vyskyt respiracnich onemocnéni a/nebo
akutnich respiracnich infekci. Pocty pfipad(i zavaznych akutnich respiracnich infekci prechazejicich do
sekundarni péce byly srovnatelné se stejnym obdobim loriského roku.

e SARS-CoV-2 nadale cirkuluje na vyssich drovnich nez sezdnni chripka a respiracni syncycialni virus
(RSV). Zemé na jihu EU/EHP hl3si vétSinou klesajici trend v incidenci covid -19, zatimco zemé na severu
hlasi rostouci trend.

* Indikatory zavaznosti, pfijeti do nemocnice, jednotka intenzivni péce (JIP) a Umrtnost nadale
vykazovaly narlst ve 45. nebo 46. tydnu, zejména ve vékové skupiné 65 let a vice.

e Aktivita RSV se nadale zvysovala, pricemz nejvyssi dopad je u déti ve véku 04 let.

» Aktivita sezéonni chfipky zUstala na nizké drovni, ackoli existuji dikazy o rostouci intenzité a
geografickém rozsifeni v nékterych zemich; 3 zemé prekroCily hranici 10 % pozitivity (Uzbekistan 61 %,
Litva 18 % a Spanélsko 12 %).

* Do 47.tydne bylo osekvenovano 6 vzork(i A/HIN1, vSechny patfily do clade 5a.2a (A/Sydney/5/2021
like) a vSechny viry A/H3N2 (n=4) patfily do clade 2a, tedy A /Darwin/9/2021, like, H3N2 zcela
odpovida vakcinalnimu kmenu, HIN1pdm se geneticky mirné lisi, ale antigenné odpovida
vakcinalnimu kmenu pro sezénu 2023/24.

https://erviss.org/
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Primary care sentinel testing

* Procento vSech pozitivnich detekci viru chripky v sentinel

surveillanci zlistalo pod 10% prahem epidemie, doslo k Detections  Positivity
7 7 v 7 ’ B Influenzs Influenza
vzestupu na 4 % ve srovnani se 3 % v predchozim tydnu. m o o

* Detekce viru chripky hlasené ze sentinelové primarni péce za
minuly tyden (n=157) byly hlavné viry chripky typu A (95 %),
85 vzorku bylo subtypovano - podil A(H3) byl 51 % a podil
A(H1)pdmO09 Cinil 49 %.

 Uroven pozitivity SARS-CoV-2 byla 17 % ve srovnani s 15 % v
predchozim tydnu. Stfedni mira pozitivity pro 28 zemi a oblasti s
byla 16 % (rozsah: 0 %—69 %). Rostouci trend v pozitivité SARS-
CoV-2 byl tento tyden pozorovan ve 13 reportujicich zemich.

Detections

Secondary care sentinel testing

* Detekce RSV stoupla na 8 % ve srovnani se 7 % v predchozim betections  Positivity
s v s ’ e e e s Va s W Influenza Influenza
tydnu. Stredni mira pozitivity zemi pro 21 zemi a oblasti byla W sy Rev

| SARS-Cov-Z

8% (rozsah: 0 %-100 %). Rostouci trend v pozitivité RSV byl od
minulého tydne pozorovan v osmi zemich.

Detections

https://erviss.org/

Positivity

Positivity
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Z vyse uvedenych experimentl vyplyva, Zze aktualné
podavana vakcina poskytuje relativné srovnatelnou
ochranu s predchozim onemocnénim.
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Figure 3. Antigenic cartography of serum virus-neutralizing data.
Antigenic maps for all cohorts (a), the XBB.1.5 monovalent vaccine (XBB.1.5 MV) cohort (b),
the XBB infection (XBB infx) cohort (¢), and the infection + XBB.1.5 monovalent vaccine
(Omicron infx + XBB.1.5 MV) cohort (d). The top row shows antigenic maps generated with pre-
XBB sera, and the bottom row shows maps generated with post-XBB sera. The length of each
square in the antigenic maps corresponds to one antigenic unit and represents an approximately 2-
fold change in IDsg titer. Virus positions are shown in closed circles, while serum positions are

shown by gray squares (pre-XBB sera) or pink squares (post-XBB sera). Antigenic distance from
D614G is shown for each virus in parenthesis.
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Pocet detekci
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* V sentinel surveillance bylo ve 48. KT vySetfeno 45 vzork( z 54 doruc¢enych do NRL, k nejc¢astéji detekovanym patogeniim SARS-CoV-2 (20 %), rhinoviry (29 %) , v jednom pfipadé byl

prokazan virus chfipky A/H1pdm 2009 a v jednom pfipadé virus chfipky typu B.

* V non-sentinel surveillance surveillance patfi k nejcastéji detekovanym patogenlim SARS-CoV-2 (36 %), rhinoviry (34 %) a viry parainfluenzy (6 %), ojedinéle je detekovan virus chripky

A/H1pdm 2009

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



Zoonoticka chripka - infekce Cloveka

Infekce clovéka chripkou A(H1N2)v — Spojené kralovstvi — 2023
* Ve Spojeném kralovstvi byl hlasen jeden pripad infekce virem
praseci chfipky A(H1N2) varianty (clade 1b.1.1).

Chripka A(H1N2) nebyla hlasena jinde ve svété, ale je podobna
virdm zjisténym u prasat ve Spojeném kralovstvi.

e Dosud nebyl zjistén zadny prenos z ¢lovéka na Clovéka, ale
probihaji dalsi vySetrovani.

e Ojedinélé pripady se mohou objevit po expozici prasatiim kvali

vysoké prevalenci virl praseci chripky v populaci prasat.
K zajisténi dukladného vysetreni vsech pripadl a rychlého rizika
se pouzivaji specifické protokoly.

Chripka A(H5N1) —infekce clovéka

e Kambodzské ministerstvo zdravotnictvi oznamilo dva nové
pripady nakazy ptaci chripkou A(H5N1) u lidi,

vCetné jednoho umrti. Obé osoby pochazeji ze stejné vesnice v
provincii Kampot a obé mély vanamnéze kontakt s uhynulou
dribezi.

e Onemocnéni bylo vyvolano virem patficim do clade 2.3.2.1c,
ktera je v regionu endemicka .

e Dosud nebyl hlasen zadny prenos z ¢lovéka na Clovéka
spojeny s touto udalosti.

e Hodnoceni rizik ECDC zUstava nezmeénéno. Viry clade 2.3.2.1c
se v Evropé nevyskytuji.

e Celkem bylo od roku 2004 ve 23 zemich celosvétoveé bylo
zaznamenano 882 lidskych pripadl ptaci chripky A(H5N1),
véetné 461 umrti (CFR: 52,2 %).

* Riziko prenosu zoonotické chfipky v zemich EU/EEA je
povazovano za nizké.

Riziko pro profesionalné exponované skupiny, bylo
vyhodnoceno jako nizké az stredni.



Zoonoticka chripka - globalni aktualni situace Cerven az zari

Soucasna epidemie u volné Zijicich ptaku jiz prekonala epidemii z predchoziho roku, pokud jde o celkovy pocet
zachytl viru HPAI.

Ohniska ve 21 zemich Evropy

* DrUbez — 25 (vétsSina ve Spojeném kralovstvi)

» volné Zijici ptaci — laboratorné vysetreno 482 ptakul, nejvice postizeni morsti ptaci rozmnozujici se v koloniich
 vétsSina téchto ohnisek se seskupila podél pobrezi

SAVCI

* 26 farem - chov kozesinovych zvirat ve Finsku (norek americky, liska obecn3, liska polarni a psik myvalovity) —
* Jako zdroj infekce byli vypatrani racci (2.3.4.4.b clade).

Onemocnéni ¢lovéka

* Spojené kralovstvi - dveé detekce viru A(H5N1) clade 2.3.4.4b

 Kambodza — 2 pripady, jeden fatalni (plvodce endemicky virus patrici do clade 2.3.2.1c)
« Cina - ti pfipady A(H5N6) a dva pfipady infekce A(HON2)

 Riziko v Evropé zlistava pro béznou populaci v EU/EEA nizké.

* Riziko infekce nizké aZ stfedni pro osoby z povolani nebo jinak vystavené infikovanym ptakiim nebo savctiim
(divokym nebo domestikovanym); v zavislosti na urovni expozice.



Zoonoticka chripka

ECDC Doporuceni pro sezonu respiracnich onemocnéni 23/24

Testovani a subtypizace viru chfipky pfimérené epidemiologickeé situaci a kapacitam referencnich laboratofi a bez
pretézovani zdravotni péce a laboratornich kapacit

Hospitalizovani pro respiracni infekci — nutno zjistit epi,demiovlogick,ou anamneézu, tedy expozici nemocnym nebo
uhynulym ptakum, divokym nebo jinym zviratim dva tydny pred nastupem priznaku.

Vzorky od hospitalizovanych pacientt s téZzkym prabéhem SARI pozitivnich na virus chfipky typu A je nutné subtypizovat,
zejména pokud se predpoklada, ze jsou soucasti nozokomidlniho ohniska.

Nesubtypovatelné vzorky testovat na viry ptaci chripky.

Doporuceno testovani hospitalizovanych pacient( s nevysvétlenou virovou encefalitidou/meningoencefalitidou na virus
sezonni chfipky. Vzorky pozitivni na virus typu A nutno subtypizovat.

Klastry respiracnich infekci vyzadujicich hospitalizaci by mély byt vySetfeny a testovany na viry ptaci a jiné chfipky, pokud
rutinni test neprokaze jiny respiracni patogen.

Sledovani odpadnich vod by mohlo byt povazovano za doplfikovy monitorovaci systém lokalne v postizenych oblastech,
avsak zatim existuji velmi omezené zkuSenosti a dikazy o sledovani odpadnich vod, které se pouzivaji k identifikaci nizké
urovné cirkulace infekci virem zoonotické chripky v populaci.

V NRL pro ch¥ipku a nechfipkova virova respiraéni onemocnéni a v NRL pro enteroviry SZU toto testovani probiha v 16
odbérovych mistech shodnych s polio surveillance, testovani zahajeno v dubnu 2023 (tedy po odeznéni chfipkoveé
epidemie), doposud detekovany rtzné respiracni patogeny, nikoli viry chfipky — pro nizkou aktivitu .



ﬁ/;zu Atypické pneumonie v Evropé

Narust respiracnich infekci zpGsobenych Mycoplasma pneumoniae v zemich EU/EEA v sezéné 2023/2024

e Sest zemi EU/EEA hlasilo nedavny narist detekce Mycoplasma pneumoniae na vnitrostatni Grovni nebo v konkrétnich
nemocnicnich laboratofrich.

e Epidemie infekci M. pneumoniae se objevuji periodicky, typicky kazdy jeden az tfi roky. Nemoc je prenasena blizkym
kontaktem s infikovanym jedincem.

e Neddvny ndrust pozorovanych detekci muze odrazet typickou periodickou recidivu M. pneumoniae v komunitach a je
potencialné zhorsen triletym obdobim velmi omezeného prenosu a detekce M. pneumoniae v zemich EU/EHP.

» Ackoli pripady infekce M. pneumoniae nepodléhaji hlaseni ve vétsiné zemi EU/EHP, presto z(stava dilezité nadale sledovat
vyskyt atypickych a/nebo tézkych forem onemocnéni, popft. prikaz rezistence na antibiotika.

* Pripady zapalu plic s pozitivni detekci Mycoplasma pneumoniae vykazuji pozitivni korelaci s oblastmi s rostoucim trendem
BA.2.86 like SARS-CoV.2. Zda predchozi infekce témito variantami ovliviiuji epidemickou vinu Mycoplasma pneumoniae Je
predmeétem podrobnéjsiho vyzkumu.



Zavér: CR virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

*\/ sentinel surveillance i non sentinel surveillance patfi k nejcastéji detekovanym patogenlim SARS-CoV-2 (20, respektive 36 %), rhinoviry (29,
respektive 34 %). Zaznamendvame sporadické detekce viru chfipky A/H1pdm 2009 a v jednom ptipadé jsme detekovali virus chtipky typu B,
pouze sporadicky je detekovan RSV. Vsechny kmeny viru chfipky A byly subtypovany jako Hlpdm 2009.

*Dle hladeni z vy3etiujicich laboratofi v CR nedochazi ke zvy$enému poétu detekci Mycoplasma pneumoniae.

*SARS-CoV-2: V CR doposud detekujeme pouze 3 pfipady HV.1 ze 148 vzorkd WGS od 1.9. 2023. V NRL sekvenujeme metodou WGS véechny
SARS-CoV-2 pozitivni vzorky, které detekujeme v ramci surveillance a které nam jsou zaslany z laboratori. Stejné tak sekvenujeme vSechny
vzorky s pozitivni detekci viru chripky A i B a to opét celogenomovou sekvenaci (WGS).

Vakcinace

* Vakcina proti chfipce aktudlné odpovida cirkulujicim kmenam.

* XBB.1.5 booster vakcina dle dostupnych literarnich Gdaji poskytuje protekci nejen proti variantdm odvozenym od XBB.1.5 (napf Erik), ale
stejné tak i proti aktudlné cirkulujicim variantam podobnym BA.2.86. Aktualné podavana vakcina poskytuje relativné srovnatelnou ochranu s
predchozim onemocnénim.

Odpadni vody:

V odpadnich vodach nedetekujeme zvySené mnoizstvi SARS-CoV-2, ale ndlez mutace BA.2.86 ve vzorcich odebranych v druhé poloviné

listopadu ze severni z Ostravy a Brna naznacuje postupné Sifeni BA.2.86 varianty.

Detekce Mycoplasma pneumoniae v surveillance

Tento bakteridlni parazitujici patogen neni soucdsti virologické surveillance, obvykle vySetfujeme pouze u negativnich vzork( na cely respiracni
panel po ukonceni sezény.

V non sentinel surveillance je nahlaseno ze spolupracujicich laboratori malé mnozstvi pozitivnich vzorku, toto hlaseni je pouze dobrovolné a
mUzZe se stat, Ze vzorky, které jsou postupné dotestovany zatim nejsou dohldseny. Tuto situaci nyni koordinujeme tak, abychom méli
podchyceny veskeré detekce ve skupiné spolupracujicich laboratofi od 40 KT.



Zavér: CR epidemiologie - nemocnost

Nemocnost akutnich respiraénich infekci v CR ve 48. kalenda¥fnim tydnu dosahla Grovné 1457 nemocnych na 100 000 osob,
coz predstavuje vzestup o 8,9 % oproti minulému tydnu.

Nemocnost nad 1500/100 000 je hlasena z péti krajli, konkrétné z Jihomoravského, Vysociny, Kralovéhradeckého,
Karlovarského a Zlinského.

Nemocnost je mirné zvysena nez je vdaném obdobi obvyklé, ale nejedna se o epidemicky vyskyt. Vyvolavateli akutnich
respiracnich onemocnéni je v soucasnosti cela rada respiracnich vird s vyznamnym podilem viru SARS-CoV-2.

Chripka se je zatim hlasena jen ojedinéle.

Nadale |ze doporucit oCkovani proti chripce i proti covid-19, zejména pro seniory a osoby s chronickym onemocnénim.

MUDr. Jan Kyncl, PhD.



Zavér: EU/EEA virologie SARS-CoV-2/ARI/ILI

EU/EEA

* Detekce SARS-CoV-2 pozitivnich pfipadl md mirné rostouci trend v severnich zemich, detekce viru chtipky postupné nar(st3, ale zatim se
nepfesahuje 10% zachyt vyjma 3 zemi (Uzbekistan 61 %, Litva 18 % a Spanélsko 12 %). Detekce RSV se pohybuje kolem 5% hranice. Chfipka je
zatim detekovana v malém procentu, ale subtypované vzorky vykazuji rovhomérnou distribuci A/H1pdm 2009 a H3.

Atypické pneumonie

« Zatim nebyl potvrzen v 7adné se zemi hlasici zvy$eny vyskyt (USA, Spojené Kralovstvi, Nizozemi, Irsko, Cina, Vietnam) novy patogen jako
etiologické agens. Aktualné dochazi k narlstu poctu pneumonii v disledku infekce Mycoplasma pneumoniae v zemich, kde je vyssi incidence
Pirola like variant SARS-CoV-2 (BA.2.86, JN.1, HV.1). Mycoplasma pneumoniae je oportunni patogen, ktery v bézné populaci nevyvolava
zdvazné onemocnéni. Nicméné, ve viceletych intervalech m(iZze vyvolat epidemii. Antibiotika vzhledem k Zivotnimu cyklu funguji pouze
bakteriostaticky, nikoli baktericidné. Proto je nutné relativné dlouhodobé uzivani. Dllezity je monitoring citlivosti.

Ptaci/praseci chfipka
* Zatim neni preklasifikovano riziko pro ¢lovéka, nicméné je doporucen aktivni pfistup k surveillanci

Viypracovali: RNDr. Helena Jifincovd a Timotej Suri MSc.



