Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 24/11/2025

NRL pro chfipku a nechfipkova respiracni virova onemocnéni
RNDr. Helena Jifincova, Ing. Lucie Mrazkova, Ph.D., Mgr. Lenka Knapova, MUDr. Radomira Limberkova

. KT, EU/EHP

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni zUstava na nizké urovni, nicméné detekce chfipky nyni rychle roste, coz je ve srovnani s
predchozimi sezdnami neobvykle brzy. Cirkulace SARS-CoV-2 klesa ve vSech vékovych skupinach. Cirkulace respira¢niho syncycialniho viru (RSV) je nizka, ale
pomalu roste. Dopad na hospitalizace je v této fazi omezeny.

Letosni chripkova sezdna zacala o tfi az Ctyfi tydny dfive nez v poslednich dvou letech. Epidemicka situace se jako obvykle v jednotlivych zemich lisi, ale vétSina
zemi hlasi dominanci chfipky A, pficemz u A(H3N2) zaznamendvame rostouci trend. Cirkulace je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. V nékterych zemich je
pozorovan ¢asny narUst hospitalizaci, ktery postihuje vSechny vékové skupiny, ale predevsim dospélé ve véku 65 let a starsi. Pocet pacientl s ptiznaky
respiracniho onemocnéni je v rdmci primarni péce v zemich EU/EHP na zakladni nebo nizké drovni. Cirkulace chfipky roste, pocet detekci chripky je nejvyssi u
déti ve véku 5-14 let. Dominantni je chripka typu A, pficemz A/H3 predstavuje v tomto tydnu vétsinu detekovanych subtypd.

Indikatory SARS-CoV-2 jsou stabilni nebo klesaji.

Detekce RSV jsou primdarné pozorovany u déti mladsich péti let. Cirkulace RSV sleduje podobné ¢asové trendy jako v minulé sezéné a ackoliv se v poslednich
tydnech zvysila, z(stdva stdle nizka.

Dopad na hospitalizace je v tuto chvili omezeny.

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled ve 45. a 46. KT

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 46 Week 45 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary ARI 13 rates 17 rates Distribution 8 Baseline
care {10 MEM) (12 MEM) of country 2 Low
MEM categories
ILI 18 rates 20 rates 16 Baseline
(18 MEM) {20 MEM) 2 Low
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 17 20 Pooled 12%
(median; IQR) (4.6; 1.1-11%)
RSW 16 20 1.9%
(0; 0—2.1%)
SARS-CoV-2 14 20 6.1%
(8.3; 6.7—13%)
SARI rates in hospitals SARI 10 11 — —
SARI test positivity in hospitals Influenza 8 10 Pooled 11%
(median; IQR) (7; 0—13%)
RSW 8 10 4.1%
(3.4; 1.1-7.3%)
SARS-CoV-2 7 =l 41.3%
(3.5; 0.4—4.8%)
Intensity Influenza 21 25 Distribution of 15 Baseline
(country-defined) country qualitative 4 Low
categories 2 Medium
Geographic spread Influenza 21 24 Distribution of 4 Mo activity
(country-defined) country qualitative 9 Sporadic
categories 2 Local
3 Regional
3 Widespread
3

Zdroj: ERVISS. Dostupné z:

https://www.erviss.org



ECDC doporucuje neprodlené ockovani kvuli asnému Sifeni chripky

Detekce chripky v zemich Evropské unie/Evropského hospodarského prostoru (EU/EHP) se ve srovnani s pfedchozimi lety neobvykle zvysuje, a
to o tri az Ctyfri tydny drive nez v poslednich dvou sezénach. Podle posouzeni hrozby, které dnes zverejnilo Evropské centrum pro prevenci a
kontrolu nemoci (ECDC), je hnaci silou cirkulace nové objeveny kmen chripky, podskupina K A(H3N2). Centrum naléhavé 7add osoby, které
splnuji podminky pro ockovani, aby se nechaly neprodlené ockovat.

Konkrétni doporuceni ECDC:

* Osoby s vyssim rizikem zavazného onemocnéni by se mély nechat neprodlené ockovat. Mezi tyto skupiny patri osoby starsi 65 let, téhotné
osoby, osoby s chronickymi onemocnénimi nebo osoby s oslabenou imunitou a osoby Zijici v uzavrenych prostredich, jako jsou zarizeni
dlouhodobé péce.

* Ockujte se, pokud jste zdravotnicky pracovnik nebo pracujete v zafizeni dlouhodobé péce.

» Zdravotnicka zarizeni a zafizeni dlouhodobé péce by méla posilit své plany pripravenosti a opatreni v oblasti infekce, prevence a kontroly a
také povzbuzovat personal a ndvstévniky k pouzivani rousek v obdobich zvysené cirkulace respiracnich viru.

* Poskytovatelé zdravotni péce by méli zvazit okamzité poddavani antivirotik pacientlim s vyssim rizikem zavazného onemocnéni, aby se
snizily komplikace.

* Poskytovatelé zdravotni péce by méli zvazit pouziti antivirové profylaxe béhem ohnisek nakazy v uzavienych prostredich, napt. v zarizenich
dlouhodobé péce.

 Zemé by mély prosazovat jasnou a pfizpusobenou komunikaci o ockovani, hygiené rukou a respiracni etiketé, aby se pomohlo snizit prenos

v komunité.

* Zdroj. ECDC: https://www.ecdc.europa.eu/en/news-events/ecdc-recommends-vaccinating-without-delay-due-early-flu-circulation

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org



ECDC doporuceni v souvislosti s objevenim se noveé klady

A(H3N2) subclade K (former J.2.4.1)

Noveé vznikla klada K (drive J.2.4.1) subtypu A(H3N2) je nyni detekovana na vSech kontinentech a predstavuje tretinu vSech sekvenci
A(H3N2) uloZenych v GISAID mezi kvétnem a listopadem 2025 na celém svété, pricemzZ témér polovina sekvenci pochazi z EU/EHP.
Fylogenetickd analyza ukazuje vyznamnou odliSnost podskupiny K od vakcinaéniho kmene A(H3N2) ze severni polokoule. Antigenni a
sérologické analyzy in vitro také naznaduji nesoulad mezi vakcinou a touto novou podskupinou. Udaje o G¢innosti vakciny v redlném svété
jsou v soucasné dobé omezené.

A(H3N2) nebyl v poslednich sezénach dominantnim virem, coZ muze vést ke sniZzeni imunity u populaci bez nedavné expozice, ackoli
sérologické udaje pro dalSi posouzeni této situace zatim nejsou k dispozici. Zemé vychodni Asie, které nyni hlasi pokles incidence viru
A(H3N2), nezaznamenaly neobvykle vysokou zavaznost onemocnéni a fylogeneticka analyza naznacuje, Ze kmeny podskupiny K viru
A(H3N2) cirkulujici v téchto zemich se nelisi od kmen( pfitomnych v EU/EHP.

| kdyZ tuto zimu dominuje méné shodny virus A(H3N2), oc¢ekava se, Ze vakcina stale poskytne ochranu pred zdvaznym onemocnénim,
takze zUstdva Zivotné dllezitym nastrojem verejného zdravi.

Zdroj. ECDC: Threat Assessment Brief: Assessing the risk of influenza for the EU/EEA in the context of increasing circulation of A(H3N2)
subclade K, https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/threat-assessment-brief-assessing-risk-influenza-november-2025
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Maps of variant proportions, 2025-W44 to 2025-W45
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Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org,

Maps of variant proportions, 2025-W44 to 2025-W45 =

Variants under monitoring

Lineage+ Countryfirst Spike
WHO additional  detected mutations
label mutations  (community) of interest
Omicron NB.1.8.1  n/a G184s,
A4358S,

K478l

Omicron XFG n/a S31PR,
K182R,

K444R,

N487D,

T572
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European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 31 October 2025 [online]. Stockholm: ECDC, 2025 [cit. 2025-11-10].

Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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Sequencing or genotyping
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Procentuadlni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjSich variant SARS-CoV-2
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V poslednim mésici v Evropé prevlada XFG (590 vzorku), nasledovana XFG.3 (244 vzorkd), XFG.3.4 (15 vzorkd) N t: N
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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Na tzemi CR byly v obdobi Fijna pouze varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC.
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Vékova skupina

Varianta

Z 29 celogenomové sekvenovanych vzorkd v NRL z obdobi Fijen - listopad 2025 s datem odbéru 1. 10. — 27. 10. 2025, byly v CR
zachyceny pouze varianty XFG (100%). Do varianty XFG.3 radime i subvarianty XFG.3.4 a XFG.3.4.1. XFG jsou rekombinantni varianty s
mirnou schopnosti imunitniho Uniku, ale s nizkym rizikem tézkého pribéhu. Varianty XFG patti do sledovanych variant (VUM) podle
ECDC i podle WHO.

aa' Nextclade Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020 [cit. 2025-11-03]. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (urceni variant sekvenovanych dat)
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza
podle 93% podobnosti zakotvend k vakcinalnimu kmenu LP.8.1
(30 vzorkd + 3 vakcinalni kmeny)
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Dendrogram — fylogenetickd analyza Spike proteinu podle 93% podobnosti

nezakotvena (29 vzorkl + 3 vakcinalni kmeny)

Byly provedeny sekvenace vzork( odebranych
od nizSich vékovych skupin zejména u pacienta.

VSechny zpracované vzorky maji datum odbéru
fijen a zachyceny byly pouze varianty XFG, které
patfi mezi monitorované varianty podle ECDC a
WHO. Dendrogramy zobrazuji fylogenetickou
podobnost zachycenych variant. Vysoky pocet
mutaci mezi jednotlivymi liniemi XFG je v oblasti
strukturalnich proteini zejména, proto jsou
jednotlivé  subvarianty patrné z c¢lenéni
fylogenetickych ~ vétvi v  celogenomovém
dendrogramu. Z nezakotveného dendrogramu
pro Spike protein je patrné, Ze varianta XFG tvori
samostatny cluster, ktery je vzdaleny od
vakcinalnich kmenu, a proto ma tato varianta
mirné riziko imunitniho uniku.

=5
N $
<\ ~7
R Nd
£ o
o % €
7o Ao
oo
s S
Q B
i)e o e
oY A
& 9> 0
= 4 28
e ey Tas
XFG.8_ 321 =378 N
XFG_311 Lp.8.1_reference_Spike
30’_ \
)(\:G' UN
.1
$?6 \\ _referenCe_Spike
Toel 1% 2 e,
N O R - Teng
. X e e ,
& TEATD ks
+ $ w \‘é
L = @
g o NS J
L 'w
X g

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland

https://www.geneious.com
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: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:



i ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 47. KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
Ve 47. KT byl v ramci sentinelové a nonsentinelové

surveillance nejcastéji detekovan SARS-CoV-2 (37 %), o Kumulativng
. . . o ; Kalendafni tyden (KT) 44. podil  45. Podil 46. Podil  47. podil od 36.KT
rhinoviry (17,8%) a viry chtipky A (10 detekci - 13,7 %), z Detekce viru A 9 62% 6 36% 7 38% 6  82% 43
toho ve dvou pripadech byl uré¢en subtyp A/Hlpdm a ve AHpdm 00% 1 06% 1 05% 2 27% 5
vs . s rCo , v v. AH, 0,0% 0,0% 1 0,5% 2 2,7% 5
dvou pripadech subtyp A/H3. Hranici 5% podilu prekrocily B 0,0% 0,0% 0.0% 0.0% 1
detekce Mycoplasma pneumoniae. o p ‘;;; i 1:; - ii; 3 2(1’; =
Upozornujeme na schvaleni preventivniho podani HPIV 1 75% 16 96% 18 97% 4  55% 138
, , oy s . o HV 1 0,7% 1 0,6% 0,0% 3 4,1% 9
monoklonalni protilatky (Mab) proti RSV u novorozenct a e 4 27% 7 42% 3 16% 4  55% 38
kojenct do 6 mésict véku plné hrazeného z verejného HMPV 076 ST 16 0,0% 0,0% 2
; o v ., e v CoV 2 1,4% 3 1,8% 4 2,2% 1 1,4% 96
zdravotniho pojisténi. RSV patfi k virim s vysokou mutacni HRV 50 342% 41 24,6% 54 290% 13 17,8% 569
, . . . . , ;v , hBoV 2 1,4% 1 0,6% 1 0,5% 0,0% 7
rychlosti, proto je v souvislosti s vakcinaci a léCbou nutné =T 1 07% 1 06% 5 27% 2 2.7% S
posileni surveillance a sledovani evoluce vedouci k Uniku ShfisGoND S L S K L I v A 788
. . L o ) . o o SM 7 48% 6 36% 11 59% 6 8,2% 97
pred virus neutralizacnim protilatkami a pred IéCebnymi pozitivni 146 163% 167 140% 186 161% 73 1 1870
Mab negativni 748 1026 972 443 9221
’ Celkovy pocet vysetreni: 894 1193 1158 516 11091
Od 36. KT bylo zachyceno celkem 53 pfipadl chripky typu A, _ o . . Ul S ;
7 tohoto poctu 5 x A/H1pdm 2009 a 5 x A/H3. Virologicka surveillance — detekce viru chripky za Ctyfi posledni KT
Kumulativné
Kalendarni tyden (KT) 44, podil 45. Podil 46. Podil 47. podil od 36.KT
Legenda: A —Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytialni virus; HAdV — Abez daléi subtypizace 9  62% 7  42% 9 48% 10 13,7% 53
Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — B 0 0,0% 0 00% O 0,0% 0 0,0% 1
Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Celkem 9 6,2% 7 0042 9 00484 10 13,7% 54

Enterovirus; SM - SmiSena infekce



7‘ ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 39. KT 2024 - 47. KT 2025
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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



Ptaci chripka: HS5N5 prvni detekce u cloveéka s fatalnim koncem

21.11. v USA ve statu Washington zemrel muz 60+ na ptaci chfipku subtypu A/H5N5. Zdroj nakazy byla
pravdépodobné dribez, kterou choval. Muz byl hospitalizovan 14 dn( s ILI pfiznaky doprovazenymi ARDS —
akutnim respiracnim selhanim. Zpravy uvadéji u pacienta dalsi komorbidity. Jedna se o prvni pfipad onemocnéni
¢lovéka subtypem A/H5NS5.

CDC tento pripad neuvadi, zdroj CIDRAP

Stejny genotyp byl detekovan od cervence roce 2024 u savcU, celkem byl tento genotyp detekovan ve 43 vzorcich
odebranych od uhynulych savct, véetné polarnich lisek . Jako u prfedchozich ndlez( viru chfipky u savcli, dochazi k
mutaci E627K v segmentu PB2. Tato mutace je jednim z nejzasadnéjsich znak( adaptace vir(l ptaci chfipky na savce

Detekce u savci Celkem Zemé vyskytu  Celkem
Clovék Anglie 8
kocka Island 2
kuna (Marte ma Kanada 22
kuna (Martes martes) Nizozemi 1
liska obecnd Norsko 7
liska polarni Svalbard 2
mroz USA 1
myval Celkovy soucet 43
rys

skunk

tulen

Celkovy soucet
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Zdroj: CIDRAP : https://www.cidrap.umn.edu/avian-influenza-bird-flu/first-ever-human-case-h5n5-avian-
flu-confirmed-washington-state
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lez0 Ptaci chripka: HS5N5 2.3.4.4b, genotyp A6, detekce 2025
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Subtyp A/H5NS5 vznikl opakovanym reassortmentem vysocepatogenniho
kmene A/HS5N1 s nizcepatogennimi kmeny na Uzemi Euroasie a minoritné se
od roku 2022 Sifil na Uzemi Evropy, Asie a Severni Ameriky,

V roce 2021 bylo v Evropé a Ruské federaci detekovano nékolik izolatl viru
ptaci chiipky (AIV) H5N5, které se lisily od izolat( detekovanych v roce 2020.
Geneticka analyza odhalila vztah mezi vysoce patogennim podtypem ptaci
chripky H5N5 detekovanym v Evropé a nékterymi izolaty detekovanymi na
uzemi Ruské federace v letech 2020-2021: bylo prokazano, ze oba pochazeji z
oblasti Kaspického more kolem podzimu 2020. Vyskyt vird podtypu H5N5 na
jare 2021 v Evropé a Ruské federaci nebyl spojen s masovou migraci ptak( z
Afriky. Vysledky analyzy odhalily pfitomnost delece neuraminidazy ve stonku
mezi bp 139 a 204 (otevieny ¢teci ramec). Bylo prokazano, ze AlV podtypu
H5NS5 jsou schopny dlouhodobé cirkulace v populacich volné Zijicich ptak( s
moznosti reassortmentu. Vysledky rovnéz zd(iraznily potifebu peclivého
sledovani cirkulace vir( afrického ptvodu (AIV) v oblasti Kaspického mofre,
jejichz role v zachovani a vzniku novych antigennich variant téchto vir(i v
Eurasii je v soucasnosti podcenovana.

Ptaci chripka: HS5N5 evoluce genotypu A6

Reassortment of genomic segments of subtype H5N5 avian influenza viruses identified in Europe

and Russia in 2021.

HPAI H5N5
HPAI
LPAI HxN5 First HPAI H5N1
H5N8
Generation
PB1, PB2,
A/swan/Rostov/2299-2 /2020 first
PA,NP,NS, MP HA
generation
NA
A/eagle/Hungary/8569/2021 PB1,PB2, MP HA, -
virus in reassortment stage PA, NP, NA NS
A/mute_swan/Slovakia/
MP, HA, PB1,
Pah6_21VIR1086-2/2021 second NA, PB2
PA, NP, NS

generation

Zd roj: Zinyakov N, Andriyasov A, Zhestkov P, Kozlov A, Nikonova Z, Ovchinnikova E, Grekhneva A, Shcherbakova L, Andreychuk D, Sprygin A, et al. Analysis of Avian Influenza (H5N5) Viruses
Isolated in the Southwestern European Part of the Russian Federation in 2020-2021. Viruses. 2022; 14(12):2725. https://doi.org/10.3390/v14122725
Hew Y, Hiono T, Monne |, et al. Cocirculation of Genetically Distinct Highly Pathogenic Avian Influenza HSN5 and H5N1 Viruses in Crows, Hokkaido, Japan. Emerging Infectious Diseases.

2024;30(9):1912-1917. d0i:10.3201/eid3009.240356.
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7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 46. KT, CR 47. KT)

EU/EHP 46. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni zlistava na nizké drovni, nicméné detekce chfipky nyni rychle roste, coz je ve srovnanis
predchozimi sezdénami neobvykle brzy. Cirkulace SARS-CoV-2 klesa ve vsech vékovych skupinach. Cirkulace respira¢niho syncycialniho viru (RSV) je nizka, ale pomalu
roste. Dopad na hospitalizace je v této fazi omezeny.

Letosni chfipkova sezdna zacala o tfi az Ctyri tydny dfive neZ v poslednich dvou letech. Epidemicka situace se jako obvykle v jednotlivych zemich lisi, ale vétSina zemi
hlasi dominanci chfipky A, pficemz u A(H3N2) zaznamenavame rostouci trend. Cirkulace je nejvyssi u déti ve véku 5—-14 let. V nékterych zemich je pozorovan ¢asny
narast hospitalizaci, ktery postihuje vSechny vékové skupiny, ale predevsim dospélé ve véku 65 let a starsi. Pocet pacient( s pfiznaky respiracniho onemocnéni je v
ramci primarni péce v zemich EU/EHP na zakladni nebo nizké urovni. Cirkulace chfipky roste, pocet detekci chripky je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. Dominantni je
chripka typu A, pficemz A/H3 predstavuje v tomto tydnu vétSinu detekovanych subtypU. Presto fylogeneticka analyza A/H3N2 ukazuje vyznamnou odliSnost
emergentni podskupiny K od vakcina¢niho kmene A(H3N2) ze severni polokoule, ECDC dirazné doporucuje vakcinaci,

CR47.KT

Ve 47. KT byl v ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance nej¢astéji detekovan SARS-CoV-2 (37 %), rhinoviry (17,8%) a viry chfipky A (10 detekci - 13,7 %), z
toho ve dvou pfipadech byl uréen subtyp A/H1pdm a ve dvou pfipadech subtyp A/H3. Hranici 5% podilu prekrocily detekce Mycoplasma pneumoniae. Upozoriujeme
na schvaleni preventivniho podani monoklonalni protilatky (Mab)proti RSV u novorozenct a kojencli do 6 mésict véku plné hrazeného z verejného zdravotniho
pojisténi. RSV patti k virdm s vysokou mutacni rychlosti, proto je v souvislosti s vakcinaci a Ié¢bou nutné posileni surveillance a sledovani evoluce vedouci k’uniku pred
virus neutraliza¢nim protilatkami a pred lécebnymi Mab. Od 36. KT bylo zachyceno celkem 53 ptipadl chripky typu A, z tohoto poctu 5 x A/H1pdm 2009 a 5 x A/H3.

* A/H5N5 - ohniska detekovana u volné Zijicich ptak( a savcd v Evropé a Severni Americe a prvni prenos na ¢lovéka (Gmrti na ARDS v USA) naznaduji moznou
budouci dominanci tohoto subtypu na Gzemi CR a tedy i ndroky na surveillance ptaéi ch¥ipky.

 V souvislosti s autochtonnimi p¥ipady mpox Ib detekovanymi v EU/EHP (Spojené Kralovstvi, Spanélsko, Portugalsko, Itdlie, Nizozemi) a v USA/Kalifornie v disledku
sekundarniho prenosu sexudlni cestou upozornujeme laboratore, Zze vSechny pozitivni detekce mpox musi byt zaslany do NRL na suptypizaci (Ib x II).

* Prosime o zasilani vzork( pozitivnich na chfipku, SARS-CoV-2 pfipadné RSV na sekvenaci a izolaci viru (idealné zamrazené).

* Prosime praktické Iékare spolupracujici na surveillance o paralelni zasilani SARS-CoV-2/chripka pozitivnich odbér(. Pokud provadite antigenni testy, prosime o
paralelni odbér druhého vzorku pro NRL (napf. z druhé nosni dirky a krku do virologického média, ktery distribuuji KHS). Dale bychom chtéli poprosit o vyplnéni
priznak(l nemoci na zZaddance pro budouci fenotypové analyzy.

Epidemiologicky souhrn CR:

* Ve 47. tydnu roku 2025 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 862 na 100 000 obyvatel, co? pfedstavuje pokles 0 8,2 % v porovnani s
predchozim tydnem. Tento pokles je v dusledku statniho svatku v pribéhu pracovniho tydne. Mezi jednotlivymi kraji nejsou v nemocnosti vyznamné rozdily.

* Vsoucasnosti je stdle vhodny ¢as na ockovani proti chfipce a dalSim respira¢nim infekcim.



