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EU/EHP 48. KT

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni, je v priblizné poloviné zemi, které podavaji hlaseni, vyssi nez zakladni hodnota. To
naznacuje, Ze v soucasné dobé v Evropské unii/Evropském hospodarském prostoru (EU/EHP) dochazi k vyznamné cirkulaci respiracnich vird.

Cirkulace viru chripky nadale roste a vétsina zemi nyni hlasi rozsahlou aktivitu s nizkou az stfedni intenzitou. Chfipka typu A je dominantni ve vSech zemich,
pricemz A(H3N2) je v poslednich tydnech hnaci silou rostouciho trendu. Cirkulace je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. V nékterych zemich je pozorovan naruist
hospitalizaci, ktery postihuje vSechny vékové skupiny, ale predevsim dospélé ve véku 65 let a starsi.

Dne 20. listopadu 2025 zverejnilo ECDC zpravu o hodnoceni hrozeb (Threat Assessment Brief: Assessing the risk of influenza for the EU/EEA in the context of
increasing circulation of A(H3N2) subclade K), v niz hodnoti riziko chfipky pro EU/EHP v kontextu rostouci cirkulace cilové subklady K A(H3N2).

Cirkulace respiracniho syncycialniho viru (RSV) pomalu roste z nizkych Urovni, ale zGstava pod urovni, kterd byla v tomto obdobi pozorovéna v poslednich
Ctyrech sezdndch. Data z nemocnic ukazuji v nékolika zemich rostouci pocet hospitalizaci souvisejicich s RSV, zejména u déti mladsich péti let.

SARS-CoV-2 nadale cirkuluje, ale ve vSech vékovych skupindch klesa a dopad na hospitalizace je v soucasné dobé omezeny.

Pocet pacientl v primarni péci s priznaky respiraéniho onemocnéni zlstava ve vétsiné zemi na zakladni nebo nizké urovni. Ackoli chiipkova sezéna zacala
neobvykle brzy, cirkulace je ve vétsiné zemi stale na relativné nizké drovni, ale detekce rychle roste.

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



ECDC analyza cirkulace H3N2 podskupiny K (Threat Assessment Brief: Assessing the risk of

Sy influenza for the EU/EEA in the context of increasing circulation of A(H3N2) subclade K)

* Noveé vzniklad podskupina A(H3N2) K (dfive J.2.4.1) patfi k dominantni kladé 2a.3a.1 HA3 a obsahuje substituce K2N, T135K, S144N(+CHO), N158D, 1160K, Q173R, K189R, T328A a S378N
(podjednotka hemaglutininu 2: S49N) v genu pro hemaglutinin ve srovnani s vakcinalnim kmenem A/Croatia/10136RV/2023. Jedna se o podstatné vyssi pocet mutaci, nez jaky byl pozorovan
v evoluci v predchozich sezénach. Podskupina K predstavuje 47 % sekvenci viru A(H3N2) vloZzenych do GISAID EpiFlu z 19 zemi EU/EHP mezi 1. kvétnem a 17.listopadem 2025. Tato
podskupina je také rozsirena globalné. Antigenni data zverejnéna na setkani o sloZeni vakciny na jizni polokouli naznacuji, Ze vakcinalni kmeny A(H3N2) pro sezénu 2025-26 na severni
polokouli (A/District of , resp. A/Croatia/10136RV/2023-like) se vyznamné lisi od virt z podskupin J.2.3, J.2.4 (coz je ancesort podskupiny K) a J.2.5 HA . Vysledky studii sérologie u lidi také
ukazaly, Ze po ockovani byly hladiny protilatek proti mnoha nedavno cirkulujicim virdm A(H3N2) — zejména tém v podskupinach J.2.2, J.2.3, J.2.4 a J.2.5 — mnohem nizsi nezZ proti
referennimu viru ve vakciné.

Zavér ECDC:

* Na zakladé aktudlné dostupnych informaci ECDC hodnoti riziko pro béznou populaci EU/EHP v dlsledku chtipkové sezény s dominanci subkladu K viru A(H3N2) jako stfedni. ECDC hodnoti
riziko jako vysoké u osob s vyssim rizikem zavazného onemocnéni (osoby starsi 65 let, osoby s chronickymi metabolickymi, plicnimi, kardiovaskularnimi, neuromuskularnimi a jinymi

chronickymi onemocnénimi, téhotné osoby nebo osoby s oslabenou imunitou a osoby Zijici v uzavienych zafizenich, jako jsou zatizeni dlouhodobé péce). | kdyz individudlni riziko zavazného

evvs

zdravotnickou péci. Toto hodnoceni se mize zménit, jakmile bude k dispozici vice dat.

Doporuceni:

* Osoby zpUsobilé k o¢kovani, zejména ty s vyssim rizikem zavazného onemocnéni, by mély byt ockovany bez prodleni.

* Vcasna lécba postiZzenych osob antivirotiky proti chfipce je nezbytna pro snizeni pravdépodobnosti komplikaci a progrese onemocnéni u populaci s vyssim rizikem zavazného onemocnéni.
Antivirotika se stavaji jesté daleZitéjsimi v kontextu cirkulujiciho kmene chftipky, ktery mlze byt Spatné sparovany s vakcinou.

* Testovani by mélo predchazet nasazeni antivirotik, pokud je to mozné, ale silné klinické podezieni a mistni epidemiologie by mély také vést k rozhodnuti, aby se predeslo zpoZdénim, kterd
by mohla sniZit ucinnost. Antiviroticka profylaxe by méla byt zvdZena v uzavienych zatizenich, jako jsou zafizeni dlouhodobého péce, bez ohledu na status ockovani. Nemocnice a zafizeni
dlouhodobého péce by mély prezkoumat své plany pfipravenosti a zlepsit své postupy prevence a kontroly infekci, aby zmirnily tlak na systém zdravotni péce béhem chfipkové sezény.
Zaméstnanci a navstévnici by méli v obdobich zvysené cirkulace respiracnich vird v nemocnicich a zafizenich dlouhodobého péce pouzivat rousky.

* Zemé by mély lidem poskytovat personalizovanou komunikaci o tom, jak Ize sniZit pfenos a jaky je dopad zdvazného onemocnéni. To by mélo byt provedeno prostiednictvim jasnych sdéleni
o ockovani, hygiené rukou a respiracni etiketé.

b (@]
X

Dle dat distributora je vétsina vakcin v CR, které nejsou doruceny do ordinace PL jiZ pro tuto sezdnu nedostupné. Vyjimkou je efluelda, kterou Ize stale u distributora objednat. Tato vakcina je
urcena pouze pro osoby nad 60 let véku a osoby mezi 60 a 64 lety museji vakcinu hradit, minimalni vySe Uhrady je 1036 K. Na ockovani nasledné pfispivaji individualné ZP.

Zdroj: https://www.ecdc.europa.eu/sites/default/files/documents/influenza-risk-assessment-EU-EEA-circulation-AH3N2-subclade-K.pdf



EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chripky 48. KT
SzU Grafy: EU/EEA detekce SARS-CoV-2, RSV a chfipky v primarni péci (a), u hospitalizovanych

osob (b) a vékova distibuce (c).

( ) ILI/ARI virological surveillance in primary care - weekly test positivity ( b) SARI virological surveillance in hospitals - weekly test positivity
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Subtype distribution Subclade distribution ( C )
Subtype N % Subclade N % ® Detections O Proportions
A(H1)pdm09 322 66 5a.2a.1(0.3.1) 315 98
52.22.1(D) 5 5 M Influenza WM RsvY M SARS-Cov-2
5a.2a(C.1.9.3) 2 0.6
A(H3) 163 33 2a.3a.1(K) 143 28
2a.3a.1().2.2) 7 4
2a.3a.1{1.2.4) 7 4
2a.3a.1(1.2) [ 4
B/Vic 3 0.6 V1A.3a.2(C.5) 1 33
V1A.3a.2(C.5.1) 1 33
V1A.3a.2(C.5.6) 1 33
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Zdroj: ERVISS. Dostupné z: https://www.erviss.org noninns



Reporting countries

EU/EEA klicové indikatory ARI/ILI, SARI prehled ve 47. a 48. KT

EU/EEA summary

Indicator

Syndrome or

Week 48

Week 47 Description Value
pathogen
ILI/ARI consultation ARI 14 rates 18 rates Distribution 7 Baseline
rates in primary care (9 MEM) (12 MEM} of country 2 Low
MEM categories
L1 19 rates 21 rates 9 Baseline
(19 MEM) (21 MIEM) & Low
4 Medium
ILI/ARI test positivity Influenza 17 22 Pooled 21%
in primary care (median; IQR) (12; 8.1-24%)
RSW 7 20 3%
(0; 0—2.8%)
SARS-CoV-2 16 20 6.1%
(7.1; 3.1-14%)
SARI rates in SARI 9 11 — —
hospitals
SARI test positivity in Influenza 8 9 Pooled 19%
hospitals (median; 1QR) (19; 12—26%)
RSV 8 9 5.5%
(6.5; 2.5—11%)
S5ARS-CoV-2 8 8 4.3%
(2.6; 1.7-5.1%)
Intensity Influenza 22 26 Distribution of 5 Baseline
(country-defined) country gualitative 12 Low
categories 5 Medium
Geographic spread Influenza 21 25 Distribution of

(country-defined)

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

country gualitative

categories

1 Mo activity
5 Sporadic
1 Local
3 Regional
11 Widespread



ECDC charakteristika subtypt viru chripky k 7/12/2025

wid  CR - charakterizace sekvenovanych virt chfipky

Taxonomické zatfazeni sekvenovanych virli chtipky v EU/EEA v sezéné 2025/26

® Barchart " Table

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

AlH1)pdm09_5a.2a.1(D.3.1)_A/Missouri/11/2025

| A{Hz)_22.32.1(0.2)_A/Crostia/10136RV/2023

A(H3)_22.32.1(1.2)_AH3/Netherlands/10685/2024
A(H3)_?a.32.1().2.2)_A/Lisboa/216/2023
A[H3)_23.32.1(1.2.4)_A/Singapore/GR20238/2024
A[HZ)_2a.3a.1(K)_A/Norway/8765/2025
B{Vic)_V1A.32.2(C.5)_B/Steckhalm/3/2022
B[Vic)_V14.32.2(C.5.1)_B/Catalonia/2279261N5/2023

B{Vic)_V1A.32.2(C.5.6)_B/Switzerland/325/2024

F T T T T T T
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Vaccine clades are shown in bald. Pozn: Cevene Oznaceny VakC|nacn| kmeny

Taxonomické zafazeni sekvenovanych virG chfipky v CR v sezéné 2025/26

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 3/4 A/Missouri/11/2025

A /HIN1pdmO09 D.3.1 5a.2a.1 6B.1A.5a.2a.1 1/4 A/Missouri/11/2025

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

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



SZU

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

Q ZOOMTOROOT

AT FL60V ghideld P1375

2023 2024 2025
Date

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 odlisSnosti subclade K (Norway like kmen() od vakcinaéniho HALNLSED, 1150K T322A)
kmene :

*T135K —zména v antigennim misté A, ktera muUze ovlivnit vazbu protilatek HAL T135K X Xee
*K83R — mutace v oblasti HA1, spojena s odliSnou antigenni prezentaci HAL: K189R

*N121K — zména v blizkosti receptor-vazebné oblasti i BT

¢S144K — mutace v tzv. ,, antigennim supervariabilnim misté” (oblast hlavicky HA) y Y s

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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Maps of variant proportions, 2025-W46 to 2025-W47
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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.
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Variant proportions (%)
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Procentualni zastoupeni v ramci 20 nejcetnéjsSich variant SARS-CoV-2

Evropa 8. 11. - 8. 12. 2025
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit. 2025-11-10]. Dostupné z: https://www.gisaid.org/ 10
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B XFG341
XFG34
B XFG3
XFG2
B X
XEC4
B xec:z
XEC
8 ra:z
0% 1 T T T B mcin
Jan 2025 Feb 2025 Mar 2025 Apr 2025 May 2025 Jun 2025 Jul 2025 Aug 2025 Sep 2025 Oct 2025 Mow 2025 ® mci
Jate @ Lreaa
V poslednim mésici v Evropé prevldada XFG (289 vzorku), nasledovana XFG.3 (68 vzork(), XFG.3.4 (5 vzork() Lred
a XFG.3.4.1 (30 vzork(). VSechny zminéné varianty fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus). N ';H
U varianty NB.1.8.1 bylo v poslednim mésici 44 zachycenych vzork(. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi - KP:S' '
monitorované varianty podle WHO i ECDC. N
V mnoha zemich a také jiz v Evropé se Sifi varianta BA.3.2 (Cikada), v poslednich mésicich byla detekovana | N
pouze v odpadnich vodach a jeji Sireni je tedy oCekavané. Tato varianta je pomérné evolucné vzdalena od @
®

soucasnych variant odvozenych od BA.2.86. V souvislosti s Sifenim této varianty se v nékterych zemich
objevuje zvyseny pocet pripadu, coz by mohlo indikovat nastup jiz 3. epidemické viny v tomto roce a 2.
podzimni viny. Varianta dostala jméno Cikada podle velmi pomalého ristu od vzniku do objeveni se.

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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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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x

Na tuzemi CR byly v obdobi Fijna pouze varianty XFG - Stratus. Tyto varianty jsou sledované podle WHO i ECDC. V sou¢asné dobé se zpracovavaji sekvenace
_. Sdatem odbéru listopad).
'..." Nextclade  Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni variant sekvenovanych dat)
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Dendrogram — fylogeneticka celogenomova sekvenacni analyza podle 93% podobnosti zakotvena k
vakcindlnimu kmenu LP.8.1 (30 vzork( + 3 vakcinalni kmeny + 3 referencni sekvence z GISAID)

LP.8.1_ref
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JINA_ref

KP.2_ref

Data odbéru vzorka:

20.10. 2025 - vzorek 3639 c

27.10. 2025 - vzorek 394 s
2.11.-22.11. 2025 - ostatni vzorky

, LF7.112
L LF.7.11.2 4525
—— XFG3.401s
L XFG.3.11 4285
XFG.3_3639-c
XFG.3.6_459-s

XFG.34.1_423-s
XFG.3.4.1_456-s

XFG.3.4.3_399-5
L XFG.3.4.3_426-s

XFG.34.3_427-s

e

XFG.3.1_422-s

XFG.3.2_462-s

XFG_396-s
XFG.29_404-5

XFG.22_413-s

XFG_461-s

XFG.6_3781-c

XFG.9_3893-c

XFG.3.1_3809-c
XFG.5_395-s

XFG.30_463-5

XFG.30_3890-c

XFG.30_3812-c

XFG.1_465-s

XFG.6_394-5

AFG4.1_425-s

XFG.4.2_393-s

XFG.4.1_464-s

Byly provedeny sekvenace vzorkd s datem odéru listopad.

Zachyceny byly pfevazné varianty XFG, které patfi mezi monitorované varianty podle ECDC
a WHO. Mimo tyto varianty byla detekovana varianta LF.7.11.2 a novd rekombinantni
varianta XFZ. Dendrogramy zobrazuji fylogenetickou podobnost zachycenych variant.
Vysoky pocet mutaci mezi jednotlivymi liniemi XFG spadd zejména do oblasti
strukturdlnich proteind. Z linii XFG se nejlépe Sifi varianty XFG.3 a jeji subvarianty
(XFG.3.4.1 a XFG.3.4.3), coz je v souladu s Evropskymi daty (v databazi GISAID).

XFG.5.1_424-s

Zastoupeni detekovanych variant XFG
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Varianta

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:
https://www.geneious.com
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Data odbéru vzorka:
20.10. 2025 - vzorek 3639 c
27.10. 2025 - vzorek 394 s

LP8.1.rof spike 2.11. - 22.11. 2025 - ostatni vzorky

XFG.3.11_428.¢

V sekvenacich vzorkl s datem odbéru listopad byly zachyceny
prevainé varianty XFG.x, které patfi mezi monitorované varianty
podle ECDC a WHO. Z nezakotveného dendrogramu pro Spike
protein je patrné, zZe varianta XFG tvofi samostatny cluster, ktery je
vzdaleny od vakcindlnich kmen(, a proto ma tato varianta mirné
riziko imunitniho Uniku.

Mimo tyto varianty byla detekovana varianta LF.7.11.2 a nova
rekombinantni varianta XFZ. Obé tyto varianty ve jsou Spike proteinu
fylogeneticky blizké vakcinalnim kmenlm (maji mensi pocet mutaci
nez varianty XFG).

425-520%-8
KO oA A XFG.3 3630
&

7.0E-4
geneiousg Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z:

prime  https://www.geneious.com



i ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 49. KT

Ve 49. KT byly v rdmci sentinelové a nonsentinelové Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT
surveillance nejcastéji detekovany viry chripky A (49,2 %),
. ve ve . . Kalendarni tyden (KT) 47. Podil 48. Podil 49 podil Kumulativné od 36.KT
0]
detekce viru chripky typu B Cinila jen 0,6 %. Detekce viru A 14 92% 26 154% 80  44,7% 157
Od minulého tydne evidujeme tedy témér 30% narust AH,pdm 4 26% 1 06% 0,0% 8
7 e Ve . . s V. ooes v . AH 3 2,0% 9 5,3% 8 4,5% 23
detekci viru chfipky A. Virologicka data naznacuji, ze jsme 5 0.0% — T T )
vstoupili do epidemie chripky. HRSV 1 07% 3 18 6  34% 25
, , HAdV 6 3,9% 3 1,8% 0,0% 44
Podil detekci SARS-CoV-2 poklesl na 22,9 %. HPIV 12 7,9% 18 107% 4 2,2% 168
A H X At H P S H H H : HV 3 2,0% 0,0% 1 0,6% 10
DalSimi dominantné C|rk.u!u1|C|m| viry jsou rhinoviry, i v o T 0.0% 0.0% i
tomto pripadé podil pozitivnich detekci klesa (16,2 %). HMPV 0,0% 0,0% 0,0% 2
’ .. , ’ . , , v , CoV 1 0,7% 0,0% 4 2,2% 100
Podil pozitivnich detekci RSV naopak jevi mirné rostouci HRV 44 289% 47 278% 29  162% 676
: 4 ) I H © hBoV 0,0% 0,0% 0,0% 7
tendenci, RSV.byI detekovar\ ve 3,4 A p(?2|t|vn|ch vzorku. i — T 0.0 1
Rovnéz v sentinelové surveillance evidujeme prvni zachyt SARS-CoV-2 47 309% 49 290% 41 22,9% 898
SM 11 7,2% 11 6,5% 5 2,8% 118
RSV pozitivni 152 159% 169 14,1% 179 18,4% 2297
negativni 806 1031 796 11411
Celkovy pocet vysetreni: 958 1200 975 13708

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 188 pripad( chripky typu
A, z tohoto poctu bylo subtypizovano pouze 31 vzorkd. V 8
pripadech byl urc¢en subtyp A/H1pdm, ve 23 pfipadech
subtyp A/H3. Roste predevéim podil detekci subtypu A/H3 a Virologicka surveillance — detekce viru chtipky za ¢tyri posledni KT
|lze se domnivat, Ze letoSni epidemie chripky bude
charakterizovana dominanci A/H3N2.

Kalendarni tyden (KT) 45. Podil 46. Podil  47. podil Kumulativné od 36.KT
A bez dalsi subtypizace 21 13,8% 36 21,3% 88 49,2% 188
Legenda: A — Influenza A; B — Influenza B; HRSV - Respiracni syncytidlni virus; HAdV — B 0 00% O 0,0% 1 0,6% 2
Adenovirus; HPIV — Parainfluenza; HV - Herpetické viry; MP — Mycoplasma; HMPV — Celkem 21 0,138 36 0,213 89 49,7% 190

Metapneumovirus; CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV —
Enterovirus; SM - Smisend infekce
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Detekce respiracnich viru — kumulativni pocty

Prudky vzestup detekci chfipky A
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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 — Metap

neumovirus;

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



7' Komentar : antigenni zména vird chripky A:

SzU A/H1IN1pdm subclade D.3.1 (Missouri like), A/H3N2 subclade (podskupiny) K — Norway like

Jedna se o pomérné vyznamné antigenné odliSnou podskupinu viru chripky A, subtypu H3N2. Nejednd se o novy virus, ale virus, ktery
globdlné cirkuluje od 1968, tzv. Hongkongské chripkové pandemie. U vSech vir( chtipky je bézné, Zze se méni. Méni se predevsim
povrchové antigeny, tedy bilkoviny, v tomto pripadé hemaglutinin, ktery slouzi ke vstupu do bunék respiracniho traktu a soucasné je i
cilem virus neutralizacnich protilatek.

Evoluce viru, tedy i objeveni se podskupiny K subtypu A/H3N2, je pfirozenym jevem doprovazejici adaptaci viru a jeho snahu uniknout
pfed imunitni obranou ¢lovéka. K takovymto vyznamnéjsim zméndm dochazi, prikladem m{ze byt i velkd epidemie chfipky z roku 1948
(HIN1), nebo 1996 (H3N2).

Obecné asi 1/3 vsech globalné detekovanych H3N2 patfi do této evolucni skupiny. V Evropé patfi do této podskupiny témér vSechny
sekvenované viry chfipky A/H3N2, také v CR jsme potvrdili vyskyt této subclade. V CR bylo celogenomovou sekvenaci charakterizovano
celkem 5 vzorkd, 1 vzorek A/H3N2 spadal do skupiny K (Norway like).

Rovnéz u subtypu A/HIN1pdm doslo k antigennimu driftu a drtiva vétSina sekvenovanych vir(i v Evropé spada do subclade D.3.1
(Missouri like).

Také v CR véechny sekvenované chfipky A/H1IN1pdm spadaly do skupiny kmen@ Missouri like (3x D.3.1.1. a 1x D.3.1).

Tento antigenni vliv negativné ovliviuje ucinnost letosni chripkové vakciny. Presto je vhodné ockovani, a to nejen ve vékové skupiné osob
starSich 65 let.

V této souvislosti je tfeba pripomenout, Ze vakcina proti chfipce chrani predevsim pred tézkym onemocnénim vedoucim k hospitalizaci a
pripadné umrtim.

ChFipka je zavaznym onemocnénim a nelze ji zaménovat s nachlazenim.



7;20 Zavér souhrn - virologicka surveillance ARI/ILI (EU/EHP 48. KT, CR 49. KT)

EU/EHP 48. KT

Pocet pacient( v primarni péci s priznaky respiracniho onemocnéni, je v pfiblizné poloviné zemi, které podavaji hlaseni, vyssi nez zakladni hodnota.

Cirkulace viru chfipky nadale roste a vétSina zemi nyni hlasi rozsahlou aktivitu s nizkou az stfedni intenzitou. Chripka typu A je dominantni ve vSech zemich, pficemz
A(H3N2) je v poslednich tydnech hnaci silou rostouciho trendu. Cirkulace je nejvyssi u déti ve véku 5-14 let. V nékterych zemich je pozorovan narlst hospitalizaci,
ktery postihuje vSechny vékové skupiny, ale predevsim dospélé ve véku 65 let a starsi.

Cirkulace respira¢niho syncytidlniho viru (RSV) pomalu roste z nizkych urovni, ale zUstava pod urovni, ktera byla v tomto obdobi pozorovdna v poslednich ¢tyrech
sezénach. Data z nemocnic ukazuji v nékolika zemich rostouci pocet hospitalizaci souvisejicich s RSV, zejména u déti mladSich péti let.

SARS-CoV-2 nadale cirkuluje, ale ve vSech vékovych skupinach klesa a dopad na hospitalizace je v sou¢asné dobé omezeny.

CR 49. KT

Ve 49. KT byly v ramci sentinelové a nonsentinelové surveillance nejcastéji detekovany viry chripky (49,2 % tvofrily detekce typu A a 0,6 % detekce viru chfipky typu
B). Od minulého tydne evidujeme témér 30% narUst detekci viru chfipky A. Od 36. KT bylo zachyceno celkem 188 pfipadu chiipky typu A, z tohoto poctu bylo
subtypizovano pouze 31 vzorkd, v 8 pripadech byl subtyp urcen jako A/H1pdm, ve 23 pripadech subtyp A/H3. Roste predevsim podil detekci subtypu A/H3 a lze se
domnivat, Ze letosni epidemie chfipky bude charakterizovana dominanci A/H3N2. Podil detekci SARS-CoV-2 poklesl na 22,9 %. Dalsimi dominantné cirkulujicimi
viry jsou rhinoviry, i v tomto pfipadé podil pozitivnich detekci klesa (16,2 %). Podil pozitivnich detekci RSV naopak jevi mirné rostouci tendenci, RSV byl detekovan ve
3,4 % pozitivnich vzork(, rovnéz v sentinelové surveillance evidujeme prvni zachyt RSV.

Epidemiologicka data nemocnosti nenasvédcuji, ze bychom se nachazeli na pocatku epidemie chfipky, ale virologické hodnoceni jasné ukazuje na vstup do
epidemie. Dominantnim cirkulujicim sutbypem je A/H3N2, a miZeme se odmnivat, Ze ve shodé s EU/EHP se bude jednat o subclade K subtypu A/H3N2.V CR je nyni
potvrzena jen jedinad sekvence H3N2 (K), ale jedna se o jediny sekvenovany vzorek A/H3N2 z jediné sekvenované A/H3. Do listopadu dominovaly detekce
H1N1pdm, od prosince se dominace preklopila na H3N2. Vzhledem k velkému antigennimu driftu H3N2 Ize oc¢ekavat, Zze ucinnost vakciny bude niZzsi.

H1N1pdm - i v tomto pfipadé pozorujeme majoritni $ifeni driftované subclade D.3.1, jak v EU/EEA tak v CR, i v tomto p¥ipadé je negativné ovlivnéna Uéinnost
vakciny.

Epidemiologicky souhrn CR:

Ve 49. tydnu roku 2025 dosahla v CR nemocnost akutnich respiraénich infekci (ARI) Grovné 1242 na 100 000 obyvatel, co? predstavuje vzestup o 15,2 % v porovnani
s predchozim tydnem. Celkova nemocnost je sice zatim na Urovni hodnot obvyklych pro toto ro¢ni obdobi, ale je zaznamenan znacny vzestup nemocnosti u déti ve
véku 6 a7 14 let (+ 29 %). V kategorii chFfipkovych onemocnéni (ILI) se v CR nemocnost vyrazné zvysuje, a to zejména u déti a dospélych do 24 let, co? byva typické
pred zacatkem chiipkové epidemie. Situace v CR odpovida situaci v EU/EEA. Mezi jednotlivymi kraji nejsou v nemocnosti vyznamné rozdily.

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



