Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 22/12/2025

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

EU/EHP 50. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni, je ve vétsiné zemi zvyseny.

Cirkulace viru chripky nadale roste a témér vSechny zemé hlasi rozsahlou aktivitu s nizkou az velmi vysokou intenzitu s rostoucim trendem. Chfipka subtypu
A/H3N2 je dominantni ve vSech zemich, pricemz A(H3N2) je v poslednich tydnech hnaci silou rostouciho trendu a dominuje ve vice nez poloviné zemi. Cirkulace
A(H1IN1)pdmO09 takeé roste, ale méné prudce. Chripka postihuje vSechny vékové skupiny, ale nejvyssi je u déti ve véku 5-14 let. V. mnoha zemich je nyni
pozorovan narust hospitalizaci, ktery postihuje vSechny vékové skupiny, ale predevsim dospélé ve véku 65 let a starsi.

Aktivita chfipky se zvysila o tfi az ¢tyri tydny drive neZ v predchozich dvou sezénach. Zprava ECDC o hodnoceni hrozeb, ktera hodnoti riziko chfipky pro EU/EHP v
kontextu rostouci cirkulace subkladu K viru A(H3N2), nastifiuje klicova doporuceni, véetné ockovani, pouzivani antivirotik, pouzivani rousek ve zdravotnickych
zarizenich a zafizenich dlouhodobé péce a pfipravenosti na zdravotni péci. Tato doporuceni by méla byt peclivé zvdZzena a neprodlené provedena vzhledem k
soucasné epidemiologické situaci a bliZzicimu se svatecnimu obdobi. Viz: Threat Assessment Brief: Assessing the risk of influenza for the EU/EEA in the context
of increasing circulation of A(H3N2)

Cirkulace respiracniho syncycialniho viru (RSV) se po tydnech stabilniho narQstu ustalila a zGstava na relativné nizkych urovnich, pod urovni, ktera byla v tomto
obdobi pozorovana v poslednich ¢tyfech sezénach. Data z nemocnic ukazuji rostouci pocet hospitalizaci souvisejicich s RSV v nékolika zemich, zejména u déti

mladsich péti let.

SARS-CoV-2 naddle cirkuluje, ale ve vSech vékovych skupindch klesa a dopad na hospitalizace je v soucasné dobé omezeny. Souc¢asna dominance viru chripky
eliminuje Sifeni nové subvarianty BA.3.2 (Cikada) a od ni odvozenych variant.

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



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chfipky 50. KT

SzU Grafy: EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chfipky v primarni péci (a), u hospitalizovanych
osob (b) a vékova distribuce (c).
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org Detections



%  EU/EEA kli¢ové indikatory ARI/ILI, SARI pfehled ve 49. a 50. KT

Reporting countries EU/EEA summary
Indicator Syndrome or pathogen Week 50 Week 49 Description Value
ILI/ARI consultation rates in primary ARI 15 rates 17 rates Distribution 4 Baseline
care {10 MEM) (11 MEM) of country 4 Low
MEM categories 2 Medium
ILI 18 rates 20 rates 5 Baseline
{18 MEM) (20 MEM) 4 Low
6 Medium
2 High
1 Very high
ILI/ARI test positivity in primary care Influenza 18 22 Pooled 37%
(median; IQR) (36; 20-40%)
RSV 17 21 3.8%
(2.4; 0.7-4.9%)
SARS-CoV-2 17 20 6%
(5.7; 2-11%)
SARI rates in hospitals SARI 8 12 - -
SARI test positivity in hospitals Influenza 7 10 Pooled 33%
(median; IQR) (34; 26—42%)
RSV 7 9 7.6%
(3.5; 2.4-9.2%)
SARS-CoV-2 [ 9 3.3%

(0.6; 0-1.4%)

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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ECDC Intenzita chripkové aktivity a geografické rozsireni chripky — 50. KT

Geographical spread of influenza 2025-W50
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szu ECDC dominujici subtypy viru chripky — 50. KT

Dominant influenza virus 2025-W50
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ECDC charakteristika subtypt viru chfipky k 15/12/2025

wid  CR - charakterizace sekvenovanych virt chfipky

Taxonomické zafazeni sekvenovanych vir(i chtipky v EU/EHP v sezéné 2025/26

A(H1)pdm09_5a.2a(C.1.9.3)_A/Hungary/286/2024

| A(H1)pdm09_5a.2a.1(D)_A/Victoria/4897 /202

A{H1)pdm09_5a.2a.1(D.3.1)_A/Missouri/11/2025

| A(H3)_2a.3a.1(J.2)_A/Croatia/10136RV/202.

A[H3)_2a.3a.1(1.2)_AH3/Netherlands/10685/2024
A(H3)_2a.3a.1(1.2.2)_A/Lisboa/216/2023
A(H32)_2a.2a.1(1.2.4)_A/Singapore/GP20238/2024
A(H3)_2a.3a.1(K)_A/Norway/8765/2025
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5)_B/Stockholm/3/2022
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.1)_B/Catalonia/2279261NS/2023
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5.6)_B/Switzerland/3298/2024
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Pozn: ¢ervené oznaceny vakcinacni kmeny

Taxonomické zafazeni sekvenovanych vird chfipky v CR v sezéné 2025/26 (celkem 14 WGS)

Subtyp subclade short-clade  Clade Pocet sekvenci /z poctu Odpovida referencni sekvenci
A /HIN1pdmO09 D.3.1.1 5a.2a.1 6B.1A.5a.2a.1 4/6 A/Missouri/11/2025

A /HIN1pdmO09 D.3.1 5a.2a.1 6B.1A.5a.2a.1 2/6 A/Missouri/11/2025

A /H3N2 K 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 5/8 A/Norway/8765/2025

A /H3N2 J1.2.1 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2/8 A/District Of Columbia/27/2023
A /H3N2 1.2.2 2a.3a.1 3C.2alb.2a.2a.3a.1 1/8 A/Lisboa/216/2023

Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org
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Dendrogram — fylogeneticka analyza segmentu HA1 (hemaglutinin) podle Dendrogram — fylogeneticka analyza segmentu HA3 (hemaglutinin)
93% podobnosti zakotvena k vakcindlnimu kmenu Data odbéru vzorku: podle 93% podobnosti zakotvena k vakcindInimu kmenu
A/H1IN1/Victoria/4897/2022 (4 vzorky + 1 vakcinalni kmen) 1.9.-15.12. 2025 A/H3N2/Croatia/10136RV/2023 (7 vzorkl + 1 vakcinalni kmen)
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geneiou&,g Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
prime  https://www.geneious.com
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Specifické mutace vedouci k antigenni odlisSnosti subclade K (Missouri like kmen()
od vakcina¢niho kmene

 S91IN —-zmeéna v oblasti HA1, ktera zasahuje do antigenniho mista C

e S181T — mutace v receptor-vazebné oblasti, ovliviiuje vazbu na sialové kyseliny
 K302R —zména v oblasti HA1, spojena s odliSnou antigenni prezentaci

* E47K — mutace v HA2, kterd muze ovlivnit stabilitu trimeru hemaglutininu

Odhady ucinnosti se pohybuji kolem 35 — 50 % proti symptomatické infekci pro
kmeny pattici do skupiny Missouri - like, ale ochrana proti téZzkému priabéhu a
hospitalizaci z(istava vyssi a odhad se pohybuje se mezi 60 — 80 %. Tyto odhady jsou
pouze predbézné.

Vakcindlni kmeny A/H1N1pdm: A/Victoria/4897/2022

s
A/Wisconsin/67/2022 —"

7- H1N1pdm — antigenni drift aktudlné sekvenovanych virt chripky
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Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform.epicov.org/
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/SZU H3N2 — subclade K - velky antigenni drift aktualné sekvenovanych viru chripky

Jizni polokoule zaZila ¢asnou a zavaznéjsi chfipkovou sezénu, ktera jesté doznivd. Divodem je
vyznamny antigenni drift H3N2, a tedy nastup subclade A/H3N2 K, na fylogenetickém stromé
oznacena oranzové. Odpovidajici referencni kmen je A/Norway/8765/2025.

Specifické mutace vedouci k antigenni odlisnosti subclade K (Norway like kmen() od HAL NISSD, 160K T$284)
vakcinacniho kmene :
*T135K —zména v antigennim misté A, ktera muUze ovlivnit vazbu protilatek HAL T135K

. . ’ .v . ’ ’ x x-........;
*K83R — mutace v oblasti HA1, spojena s odliSnou antigenni prezentaci HAL: K185R
*N121K — zména v blizkosti receptor-vazebné oblasti ) i B
¢S144K — mutace v tzv. ,, antigennim supervariabilnim misté” (oblast hlavicky HA) y Y o

Vakcina proti chiipce A(H3N2) v sezoné 2025/26 na severni polokouli bude mit

pravdépodobné nizsi ucinnost nez v predchozich letech, protoze dominantni varianta H3N2
(subclade K) obsahuje mutace, které se odlisuji od vakcinac¢niho kmene. Odhady ucinnosti se airascl TR 1214T
pohybuji kolem 30-40 % proti symptomatické infekci, ale ochrana proti tézkému pribéhu a R =
hospitalizaci zlistava vyssi. Tyto odhady jsou pouze predbézné.

Vakcinalni kmeny A/H3N2: A/Croatia/10136RV/2023
A/District Of Columbia/27/2023

HA1: D1yl T1334
8 8L ®
X
2023 2024 2025
Zdroj: GISAID. Dostupné na: https://platform.epicov.org/
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Influenza A(H3N2) E’ Key antigenic sites on the HA surface antigen Location of amino acid changes on the HA surface antigen
Hemagalutinin (HA) of influenza A(H3N2) in the K subclade variant of influenza A(H3N2)
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Zambon M, Hayden FG. Influenza A(H3N2) Subclade K Virus:
Threat and Response. JAMA. Published online December 18,
2025. doi:10.1001/jama.2025.25903
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Distribuce sledovanych variant v Evropé v 48. a 49. tydnu (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1)
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Variants of Interest (VOI) Variants under monitoring
Year and Year and
Lineage+ Countryfirst Spike month Impact  Impact Lineage+ Countryfirst Spike month Impact Impact

WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission WHO additional  detected mutations  first Impact on on on Transmission

label mutations (community) ofinterest  detected transmissibility immunity severity in EU/EEA 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 Omicron NB.1.8.1 n/a G184S, n/a No evidence No No Community
D33ah, &8 A435S, evidence evidence
R403K,
Va4sH, K478l
G446S, ) )
N450D, Omicron XFG n/a S31P, n/a No evidence No No Community
L452W, K182R, evidence evidence
N481K, K444R,
483del, N487D,
E484K, T5721
F486P

Zdroje: ERVISS. Dostupné na: https://www.erviss.org,
European Centre for Disease Prevention and Control. SARS-CoV-2 variants of concern as of 31 October 2025 [online]. Stockholm: ECDC, 2025.
Dostupné na: https://www.ecdc.europa.eu
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RE.2.2 je nejuspésnéjsi podlinii
BA.3.2.* s rlistem 3,3 %. Vykazuje
jesté rychlejsi rlistovy ndskok 0 6,6 %
za den (46 % za tyden) oproti XFG.*
"Stratus”.

COVID-19 Genomic Sequencing analysis. Data from gisaid.org, with nextclade lineages Source files and more info on github. COVID-19 Genomic Sequencing analysis. Lineage Frequencies. Data from gisaid.org, with nextclade lineages. Source files and

Globalné od fijna vykazovala
BA.3.2.* ,Cicada“ ristovou vyhodu
4,7 % za den (33 % za tyden) oproti
XFG. RE.2.2 je

n=20,279 sequenced genomes, from 1 October 2025 up to 30 November 2025 n=67,287 sequenced genomes, from 1 August 2025 up to 30 Novemb
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BA.3.2 vykazuje rozsahlé delece, predevsim je deletovan
cely ORF a 11 aminokyselin v N terminalni oblasti spike

S:N137-, S:D138-, S:P139-, S:F140-,NTD Deletion
S:L141-, S:G142-, S:V143-, S:Y145-, 136 to 147
S:H146-, S:K147-, SIN164K, S:S172F,

Zdroj: GISAID, interni data

v 7 Veve

Z Austrdlie se zacind Sirit, RE.2.2 (potomek RE.1.1 - rekombinanta
BA.3.2.2.aJN.1, M, ORF6 a ¢ast orf7a pochazi z JN.1.1)

Sequence count - by Country

Pango.. &  Country =
REZ22 Netherlands 20
Germany 8
Denmark 4
United Kingdom 1
RE11 Australia 6
United Kingdom 1
RE21 Germany 4
Netherlands 2
RE.2 USA 1
United Kingdom 1
0 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22
Sequence Count =
Link to dashboards: public tableau com/zpp/profile/raj rajnarayanan | #NYITCOMResearch Report | Sequence data provided on this Viz are

subject to GISAID's Terms and Conditions: https

gisaid.org/registration/terms-of-use/ | Summary of PANGO designations:
micron-lineages/ | " Nexclade tool: Aksamentov, |, Roemer, C., Hodcroft, E B, & Neher,

https://www.pango.network/summary-of-design

RA, (2

3773.

). Nextclade: clade assignment, mutation calling and quality control for viral genomes. Journal of Open Source Software, 6 (7),

Rozdily mezi variantami BA.3.2.1 a BA.3.2.2.

S:H681R, S:P1162R i S:K356T, S:A575S

ORF1a:G2278S,
ORF1a:A776V

ORF1a:E1015G

ORF1a:R24H,
ORF1a:A131V,
ORF1a:K3353R,
ORF1b:R276C

S:V227L | N:T2961 N:T2961 C5884T, A10864
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Variant proportions (%)
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Distribuce sledovanych variant (BA.2.86, XFG, NB.1.8.1)

Median of country variant proportions IQR Range
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Objem sekvenovani v 48. a 49. tydnu

Map of volume of sequencing or genotyping, 2025-W48 to 2025-W49
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volume
Country $ Data source $ n $ Detection i
threshold
NB.1.8.1
Denmark GISAID 31 >15% to 20%
France GISAID 31 >15% to 20%
Germany GISAID 24 >20% to 30%
Italy GISAID 7 >30%
w Netherlands GISAID 54 >10% to 15%
‘ ‘ : ‘ Poland GISAID 5 »>30%
A A e a?
& 2 w7 Slovenia GISAID 15 >30%
Spain GISAID 9 =30%
Sweden GISAID 5 >30%

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/
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2
Evropa 22.11.-22.12. 2025 Severni Amerika 22. 11. - 22. 12. 2025 Asie 22.11.-22.12. 2025

NE.1.7(1.38%) . xr 0 xrG @8 nB.s
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NB.1.6(1... /] XFG.3.31.. ) WG 1odom * 1
NB.‘I.2{{1.... /| B XFG.5. xF65.25.. /| b02013.35%) B XFG.3.4.1 |(|J.3|(3.3(”_ 7 PQ2(19.3%) g xFG.33.1
XFG.B21. | LF7 *FG.A1.3(.. : BA.3.2.2(1..7 |
LE7(3.35%) - XFG.5.1 (2o O xrG.1.1 O 84322
NI BA3.22012.99%) ([ XFG.8 ¥FG.1.1(3.8%) B xFG.5.1 NET 2707 ! [ PCEEY:
FO.2(4.33% B ne12 XFG.3.4.1 (4. KFG.2(9.16%) LE7(7.02%) ~ | NB.1.7{12.28%)
(e - T iT5.0%) | @ xFG413 [ EE‘;EIEE:E'&EE 1 @ xFc3
XFG.3.4.1(6.89%) — NB.1.8.1(7.85%)
XFG.3(7.87%) A3V I_I_Rm 9 M | AV A2V
Varianta Evropa Severni Amerika Asie
Pocet sekvenaci 699 978 57
XFG 171 196 7
XFG.3 40 65 0
XFG.3.4 6 9 0
XFG.3.4.1. 35 37 1
NB.1.8.1 34 60 11
BA.3.2.2 66 0 1
PQ.2 22 102 11

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 14



B xrcso
XFGE
100% ® xrGs
XFG341
5 80% 8@ xrG34
) XFG 3
%f*“% B xrc
= W XEC2
i = o
“ 20% 8 ro
T — 8 2
JD:: 2025  Feb2025  Mar2025  Apr2025  May2025  Jun2025  Jul2025  Aug 2025  Sep 2025 Oct2025  Nov2025  Dec2025
Date LPE.1.1
0 LPaa
V poslednim mésici v Evropé prevlada XFG (171 vzorkl), nasledovana XFG.3 (40 vzork(), XFG.3.4 (6 vzork() a LE79
XFG.3.4.1 (35 vzorkl). VSechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). ® 713
U varianty NB.1.8.1 bylo v poslednim mésici 34 zachycenych vzork(l. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi LF7
monitorované varianty podle WHO i ECDC. ® 18131
V Evropé (Skotsko, Nizozemi, Némecko, Dansko, Lucembursko) se §ifi varianta BA.3.2.2 (Cikada), v poslednim K311
mésici bylo do databaze GISAID nahrano 66 zachycenych sekvenci. Varianta BA.3.2.x byla v poslednich mésicich : :E: y
detekovana prevazné v odpadnich vodach a jeji Sifeni je oCekavané. Tato varianta je pomérné evoluéné vzdalena 8 N

od soucasnych variant odvozenych od BA.2.86. V souvislosti s Sifenim této varianty se v nékterych zemich objevuje BA322
zvySeny pocet pripad(. Varianta dostala jméno Cikada podle velmi pomalého ristu od vzniku do objeveni se. B.1.1.529

w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/
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V CR bylo v priibé&hu leto3niho roku (2025) osekvenovano 234 vzorkd SARS-CoV-2. Vzorky s datem odbéru prosinec 2025 budou zvefejnény v lednu 2026,
vzhledem k posilani vzork(i do NRL od jednotlivych pracovist zpétné. V grafech naleznete celkovy pocet sekvenaci za jednotlivé mésice, zastoupeni
jednotlivych krajli a zastoupeni vékovych skupin pacient(.
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Na tzemi CR byly v obdobi listopadu detekovany prevazné varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC. Vyjma té&chto variant
byla v listopadu zachycena varianta LF.7.11 a rekombinantni varianta XFZ.
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'..." Nextclade  Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni variant sekvenovanych dat)
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V 51. KT prekrocil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a
nonsentinelové surveillance 75% hranici. Viry chripky A

predstavuji 77,4 % podil pozitivnich detekci, pricemz u il el ([

o . Vv . Detekce viru A
subtypovanych vzorku detekujeme vétSinou subtyp H3N2. Virus .
chripky typu B nebyl prokazan. AH,
Od minulého tydne evidujeme tedy témér 12% narust detekci -
viru chripky A. Virologicka data potvrzuji, ze jsme v epidemii s
chfipky. HV
Podil detekci SARS-CoV-2 poklesl na 6,5 %. b
DalSimi dominantné cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i vtomto —
pripadé podil pozitivnich detekci klesa na 6,5 %. iy
Podil pozitivnich detekci RSV je naddle nizky (2,5 %). SARS-CoV-2
Od 36. KT bylo zachyceno celkem 870 pfipadu chfipky typu A, z =
negativni

tohoto poctu bylo subtypizovdno pouze 99 vzorkl. Ve 12
pripadech byl urc¢en subtyp A/H1lpdm, v 87 ptipadech subtyp
A/H3. Roste predevsim podil detekci subtypu A/H3 a lze se
domnivat, Ze letosSni epidemie chripky bude charakterizovana
dominanci A/H3N2, coz odpovida Sifeni subklady K. Dle zatim
omezenych sekvenacnich dat, pripada na subkladu K 63 %

Celkovy pocet vysetreni:

A bez dalsi subtypizace

sekvenci. KalendaFni tyden (KT)
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — B
Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Celkem

Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV —
Enterovirus; SM - Smisend infekce

47

49
11
169
1031

1200

48
36
0
36

Podil
15,4%
0,6%
5,3%
0,0%
1,8%
1,8%
10,7%
0,0%
0,0%
0,0%
0,0%
27,8%
0,0%
1,2%
29,0%
6,5%
14,1%

Podil
21,3%
0,0%

0,213

49
127

84
18
335
1108

1443

Virologicka surveillance — detekce

49
141
1
142

Podil
37,9%
0,0%
4,2%
0,3%
2,4%
1,8%
2,7%
0,3%
0,0%
0,3%
1,5%
17,6%
0,6%
0,0%
25,1%
5,4%
23,2%

50.
313

w

(93 = N
UJHm\lI—‘NN'_‘-bLDD—‘m

59
27
530
1361

1891

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 51. KT

Podil
59,1%
0,6%
5,5%
0,2%
1,7%
0,8%
2,1%
0,4%
0,4%
0,2%
1,3%
10,9%
0,2%
0,6%
11,1%
5,1%
28,0%

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

51.
254
1
29

u N N B~ OO

24

24

367
913

1280

podil
69,2%
0,3%

7,9%

0,0%

2,5%

1,1%

1,9%

0,5%

1,4%

0,0%

0,8%

6,5%

0,0%

0,0%

6,5%

1,4%

28,7%

Kumulativné od 36.KT
771
12
87
3
45
58
191
14
45
4
111
788
10
24
1024
163
3350
13997

17347

viru chtipky za Ctyri posledni KT

Podil
42,1%
0,3%

0,424

50
345
1
346

Podil
65,1%
0,2%

0,6528

51
284
0
284

podil
77,4%
0,0%
77,4%

Kumulativné od 36.KT
870
2
872



450

400

350

300

250

200

Pocet detekci

150

100

50

0

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

Prudky vzestup detekci chfipky A
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/szu Zavér 1: Souhrn virologické surveillance a epidemiologicky souhrn k 51. KT v CR

Virologicka surveillance:

V 51. KT prekrodil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a nonsentinelové surveillance 75% hranici. Viry chripky A predstavuji 77,4 %
podil pozitivnich detekci, pficemz u subtypovanych vzork( detekujeme vétsinou subtyp H3N2. Virus chtipky typu B nebyl prokazan.

Od minulého tydne evidujeme tedy témér 12% narUst detekci viru chfipky A. Virologicka data potvrzuji, Ze jsme v epidemii chripky.

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 870 pripad( chtipky typu A, z tohoto poctu bylo subtypizovdno pouze 99 vzork(. Ve 12 pripadech byl
urcéen subtyp A/H1pdm, v 87 pripadech subtyp A/H3. Roste predevsim podil detekci subtypu A/H3 a lze se domnivat, Ze letosni epidemie
chripky bude charakterizovana dominanci A/H3N2, coZ odpovida Siteni subklady K. Dle zatim omezenych sekvenacnich dat, pfipada na
subkladu K 63 % sekvenci.

Podil detekci SARS-CoV-2 poklesl na 6,5 %.
DalSimi dominantné cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i vtomto pripadé podil pozitivnich detekci klesa na 6,5 %.
Podil pozitivnich detekci RSV je nadale nizky (2,5 %).

Epidemiologicky souhrn CR:

V 51. tydnu roku 2025 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1580 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje
vzestup 0 6,3 % v porovnani s predchozim tydnem. PoCty nemocnych se nadale zvysuji témér ve vSech krajich, jedinou vyjimkou je
Karlovarsky kraj.

Aktualné nejvyssi nemocnost ARI je hlasena z Jihomoravského kraje a z kraje Vysocina.

Také v kategorii chfipkovych onemocnéni (ILI), ktera je podskupinou akutnich respiracnich infekci a je k hodnoceni vyskytu chripky
citlivéjsi, byt vyznamné podhodnocuje skuteénou nemocnost chfipkou, se v CR nemocnost i nadale zvyiuje, aktualné o vice ne? tfetinu.
Vzestup je evidovan ve vSech vékovych skupinach. Situaci je mozné hodnotit jako pokracujici chfipkovou epidemii.

Ockovani proti chfipce lze nadale doporucit, ale je nutné upozornit na to, Ze ochrana nastupuje az za 10 - 14 dnl od podani vakciny.
Epidemicky vyskyt chiipky bude pretrvavat i v prlibéhu vanocnich a novorocnich svatka.

Upozornéni: v souvislosti s vanocnimi svatky a koncem roku bude posledni letosni zprava uverejnéna 22. 12. 2025, dalsi zprava bude k dispozici 5. 1. 2026



7;20 Zavér 2 - ARI/ILI v EU/EHP 50. KT

EU/EHP 50. KT

Cirkulace viru chtipky nadale roste ve vSech zemich EU/EHP. Chfipka subtypu A/H3N2 je dominantni ve vSech zemich, pticemz A(H3N2) je v poslednich tydnech
hnaci silou rostouciho trendu a dominuje ve vice neZ poloviné zemi. Cirkulace A(H1IN1)pdmO09 také roste, ale méné prudce. Chripka postihuje vSechny vékové
skupiny, ale nejvyssi je u déti ve véku 5-14 let. Narlst hospitalizaci postihuji vSechny vékové skupiny, nejvice dospélé ve véku 65 let a starsi. Zprava ECDC o
hodnoceni hrozeb, ktera hodnoti riziko chfipky pro EU/EHP v kontextu rostouci cirkulace subkladu K viru A(H3N2), nastiriuje klicova doporuceni, véetné
ockovani, pouzivani antivirotik, pouzivani rousek ve zdravotnickych zafizenich a zarizenich dlouhodobé péce a pripravenosti na zdravotni péci. Tato doporuceni
by méla byt peclivé zvazena a neprodlené provedena vzhledem k soucasné epidemiologickeé situaci a blizicimu se svatecnimu obdobi. Viz: Threat Assessment
Brief: Assessing the risk of influenza for the EU/EEA in the context of increasing circulation of A(H3N2)

SARS-CoV-2 naddle cirkuluje, ale ve vSech vékovych skupindch klesa a dopad na hospitalizace je v soucasné dobé omezeny. Vzhledem k postupnému narlstu detekci
nové varianty BA.3.2.2 (Cikada) nelze predpovédét, Ze klesajici trend bude pokracovat.

Cirkulace respira¢niho syncycialniho viru (RSV) se po tydnech stabilniho narlstu ustdlila a z(stava na relativné nizkych drovnich, pod urovni, ktera byla v tomto
obdobi pozorovana v poslednich ¢tyrech sezénach

ECDC doporuceni

Zdravotnicka zarizeni a zafrizeni dlouhodobé péce by méla posilit své plany pripravenosti a opatreni v oblasti prevence a kontroly infekci a také povzbuzovat
personal a navstévniky k pouzivani rousek v obdobich zvysené cirkulace respiracnich virt.

Poskytovatelé zdravotni péce by méli zvazit okamzité podavani antivirotik pacientlim s vyssim rizikem zavazného onemocnéni, aby se snizily komplikace.
Poskytovatelé zdravotni péce by méli zvazit pouziti antivirové profylaxe béhem ohnisek ndkazy v uzavrenych prostredich, napf. v zafizenich dlouhodobé péce.

Doporuéeni Ceské infektologické spoleénosti pro pacienty, kdy lé¢it doma a kdy je tieba Iéka¥sky dohled.
https://infektologie.cz/standardy2/Chripka - informace pro pacienty.pdf

Doporuéeni Ceské infektologické spoleénosti pro odborniky — odbér materialu, dioagnostika a 1é¢ba antivirotiky
https://infektologie.cz/standardy2/DP-chripka-2025.pdf
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