Zprava - virologicka surveillance ARI/ILI véetné molekularni surveillance
SARS-CoV-2 k 05/01/2026

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

EU/EHP
ECDC zprava zatim neni aktualizovana.

K dispozici jsou pouze sekvenacni data z omezeného poctu zemi.

V obdobi od 5/12/2025 do 5/1/2026 bylo osekvenovano 883 vzork( viru chipky typu A a 2 vzorky chfipky typu B. Sekvence A/H1N1pdm tvorily 2%, zbytek pfipadl
na A/H3N2. V této skupiné jasné dominuji sekvence nalezici do subklady K, tedy podobné referencnimu kmenu A/Norway/8765/2025

Zemé Pocet

_ Subtype Clade short-clade subclade Pocet Procento Ref seq
?rr;gnlﬁe 16519 A /HIN1 6B.1A.5a.2a.1 5a.2a.1 D.3.1 10 0,053 A/Missouri/11/2025
Italie 84 A /HIN1 6B.1A.5a.2a.1 5a.2a.1 D.3.1.1 178 0,947 A/Missouri/11/2025
NHraerzamai 76 A/ H3N2 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2a.3a.1 J.2 2 0,0003 A/District Of Columbia/27/2023
Portugalsko 2 A/ H3N2 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2a.3a.1 J.2.2 10 0,014 A/Lisboa/216/2023
Rakousko 17 A/ H3N2 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2a.3a.1 J.2.3 5 0,007 NA
Rumunsko 10 A/ H3N2 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2a.3a.1 .24 4 0,0005 A/Singapore/GP20238/2024
Rusko 470 A /H3N2 3C.2alb.2a.2a.3a.1 2a.3a.1 K 674 0,97 A/Norway/8765/2025
Spanélsko 38
Ukrajina 9
Wales 7
Celkovy soucet 883

Zdroj: GISAID data
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Dendrogram — fylogeneticka analyza HIN1 segmentu HA (hemaglutinin)
podle 93% podobnosti zakotvend k vakcinalnimu kmenu
A/HIN1/Victoria/4897/2022 (188 vzorky + 2 vakcinalni kmeny)
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Data odbéru vzorka:

Dendrogram — fylogeneticka analyza H3N2 segmentu HA (hemaglutinin)
podle 93% podobnosti zakotvend k vakcindlnimu kmenu

5.12.2025-5.1.2026 | A/H3N2/Croatia/10136RV/2023 (699 vzorkl + 3 vakcinalni kmeny)
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genelou&,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
Hemagglutinin (HA) of influenza A(H3N2) in the K subclade variant of influenza A(H3N2)

Neuraminidase e Antigenic site B a0k

Receptor-
binding site

Glycosylation
site

180° Rotation ";“Z’L"“ib‘e‘ BEP® 1300 Rotation

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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Proportion of NB.1.8.1 (Omicron)
among sergaenced cases
during 2025-W48 to 2025-W49
3 <1%

[ 1%t0<25%

3 25%10 <5%

B 5%to <15%

B 15% o <25%

. 25% to <50%

. 507

2 No data reported

ecoc ecdc

Proportion of XFG (Omicron)
among se(gwncsd cases
during 202!

~

Proportion of BA.2.86 (Omicron)
among seosuenc cas

during 2025-W48 to 2025-W49
C <%

3 1%t0<25%

[0 25%t0<5%

[ 5%to <15%

B 15% to <25%

W 25% to <50%

. 50

eza No data reported

-W48 to 2025-W49

C3 <1%

[ 1%to<25%
3 25%10 <5%
3 5%to <15%

[l 15% to <25%
E 25% 1o <50%

250%
B2 No data reported

Countries not visible
in the main map extent

@z wara
Liechtenstein

Countries not visible
in the main map extent

B2 wana
BZA Uechtenstein

Countries not visible
in the main map extent

r.:ltmmin { ] .
—j/:wxm & 4 ‘Sg\

.,
At mateesen b e © LrGmsgrachis
The townse 5t g o cceprunce by e Exrepous Urin ECDC. ap prodced os 18 Ducerrber 2026,

s aisn oy dvms © LuGiesgrehcn
The o 3 accegtince by e Essvps Union ESOC Map ok 05 18 Dacerrber 2025 vromerwr

. L] - .
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

Global - BA3.* vs XFG.* Global 2028
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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
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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
— BA.2.86 BA.2.86
— XFG — XFG XFG
—— NB.L8.1 NB.1.8.1 B.1.8.1
BA.2.86 XFG

Souhrnny objem sekvenovani
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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 5. 12. 2025 - 5. 1. 2026
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w Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. Miinchen: GISAID, 2008 [cit.

Severni Amerika 5. 12. 2025 - 5. 1. 2026
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V poslednim mésici v Evropé, bylo provedeno 6 krat méné sekvenaci v dusledku vanocnich svatkd. V Evropském
regionu prevldada XFG (39 vzork(), ndsledovana XFG.3 (10 vzork(), XFG.3.4.1 (11 vzork(). VSechny zminéné varianty
fylogeneticky spadaji do varianty XFG (Stratus).

U varianty NB.1.8.1 bylo v poslednim mésici 25 zachycenych vzork(l. Varianty XFG a NB.1.8.1 spadaji mezi
monitorované varianty podle WHO i ECDC.

V Evropé ocekavana varianta BA.3.2.2 (Cikada), byla zachycena a zverejnéna 1 sekvence v databazi GISAID,
vzhledem k celkovému objemu sekvenaci v poslednim mésici nelze zatim predikovat dalsi vyvoj. Tato varianta je
pomeérné evolucné vzdalena od soucasnych variant odvozenych od BA.2.86.

@ xrcsi1
B xXrc341
XFG34
0 XFG3A1
B xFG3
e

0 XEC2
XEC
XDy
XDk

XBB231
XBB.2.3
XBEB.1.5.2
XEE.1.8.1
XBE.1.5
XEBE.1.18.11
XEB.1.18
XBEB.1

PR2

MEB.1.8.1

B Lrs11
0 Lean
B Lr7s

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

LF7.9
LF7.13
LF¥
LB.1.31
K51
KR3.3
KP3.2
KR3.11
KR31
KP3
KR2.3
LA
KP11
IN1S
INAY
N4
JIMA8
NG
JN1
N1
INA
o]
ILaAa

It
HW1
HE_S
FL1.32
EG51.3
EGS5141
BG5S
EGA
CH1.11
CH11
BQ11
BQ1
BM1
BR7
BAs2
BAS
BA322
BaZER1
B

A

X



| ) [ )
SZU - Cllg )] C =10 A U 0]01010]0 wils DpPd( 0
Pocty sekvenovanych vzorkd SARS-CoV-2 Zastoupeni kraju P , .
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s datem odbéru leden- listopad 2025 80
120
69
50 45 20 .
45 100
60
40 38 52
35 50 80
28
30 26
40 60
25 22 22 34 )8
26
20 16 30 20
15 1 B 20 19
8 10 20
10 5 I 10 8 , l 11 8
5 3
0 I I 0 I I H = 0 - 1
, . . . . , 1 ‘ 0-5 6-14 15-24 25-64
Q £ Q Q Q Q O Q AN > @ R N o R R NR NR NS
& O 2 & @ @ & Y @ X S O ) © 9 X O
N - G R T . & BN Q~\ \g;\oQ ¢ \{.of}é” ‘\\@be & N 6\0@ o &6‘\?\ A
o R S P
& 2° N
¥

V CR bylo v priibéhu leto3niho roku (2025) osekvenovano 234 vzorkid SARS-CoV-2. Vzorky s datem odbéru prosinec 2025 budou zvefejnény ve zpravé
k 19. 1. 2026, vzhledem k posilani vzork(i do NRL od jednotlivych pracovist zpétné. V grafech naleznete celkovy pocet sekvenaci za jednotlivé mésice,
zastoupeni jednotlivych krajl a zastoupeni vékovych skupin pacient(.
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Zastoupeni variant SARS-CoV-2 v CR podle relativni frekvence v ¢ase
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Leden Unor Bfezen Duben Kvéten Cerven Cervenec Srpen ZaFi Rijen Listopad

X

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.

sl

9 . . . .
'..." Nextclade  Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (uréeni variant sekvenovanych dat)



https://clades.nextstrain.org/

SZU

V 52. KT prekrocil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a

nonsentinelové surveillance 80% hranici. Viry chfipky A predstavuji 82,2 %

podil pozitivnich detekci, pficemz u subtypovanych vzorkd detekujeme
vétSinou subtyp H3N2. Virus chfipky typu B byl prokdzan v jednom
pripadé.

Od minulého tydne evidujeme i v dobé svatkd 13% narust detekci viru
chripky A.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupa ve shodé s globalnimi daty, v CR
dosahl 7,9% podilu pozitivnich detekci. Zatim nelze pro nedostatek
sekvenacnich dat fici, zda se jednd o vzestup v dUisledku Sifeni nové
varianty BA.3.2.x (Cikada).

DalSimi dominantné cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i vtomto pripadé
podil pozitivnich detekci klesa na 4,3 %.

Podil pozitivnich detekci RSV je velmi nizky (0,5 %), mirny vzestup
zaznamendavame u detekci adenovir( (2,8 %).

Od 36. KT bylo zachyceno celkem 1511 pfipadu chripky typu A, z tohoto

poctu bylo subtypizovano pouze 110 vzorku. Ve 14 pripadech byl uréen
subtyp A/H1pdm, v 96 pfipadech subtyp A/H3. Roste predevsim podil

detekci subtypu A/H3 a Ize se domnivat, Ze letosni epidemie chfipky bude

charakterizovana dominanci A/H3N2, coZ odpovida Sifeni subklady K.

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

ARI/ILI: sentinel/nonsentinel virologicka surveillance v CR, 52. KT

Virologicka surveillance — data za 4 posledni KT

Kalendarni tyden (KT)
Detekce viru

Celkovy pocet vysetreni:

AH,pdm
AH,
HRSV
HAdV

HPIV

HV

MP

HMPV

CoV

HRV

hBoV

EV
SARS-CoV-2
SM
pozitivni
negativni

49 Podil 50.

127

14

= O O 00 =

[y

37,9%
0,0%
4,2%
0,3%
2,4%
1,8%
2,7%
0,3%
0,0%
0,3%

5 1,5%

59
2

84
18
335
1108

1443

17,6%
0,6%
0,0%

25,1%
5,4%

23,2%

313
3

29
1
9

Podil 51.
59,1%
0,6%
5,5%
0,2%
1,7%

4 0,8%

11

2,1%
0,4%
0,4%
0,2%

7 1,3%

58

59
27
530
1361

1891

10,9%
0,2%
0,6%
11,1%
5,1%
28,0%

391
2
34

15
5
14

46

42
15
575
1286

1861

Podil
68,0%
0,3%
5,9%
0,0%
2,6%
0,9%
2,4%
0,3%
0,9%
0,0%
0,7%
8,0%
0,0%
0,0%
7,3%
2,6%
30,9%

52.
493

1
26

2

48

5
606
1261

1867

podil
81,4%
0,2%
0,7%
0,2%
0,5%
2,8%
0,8%
0,0%
0,0%
0,0%
0,2%
4,3%
0,0%
0,3%
7,9%
0,8%
32,5%

Kumulativné od 36.KT
1401
14
96
4
54
76
203
14
45
4
113
836
10
26
1090
178
4164
15631

19795

Virologicka surveillance — detekce viru chfipky za ¢tyri posledni KT

Kalendarni tyden (KT)

A bez dalsi subtypizace
B
Celkem

49 Podil 50.

141
1
142

42,1%

0,3%
0,424

345

1

346

65,1%

Podil 51.

0,2%
0,653

427

0

427

Podil
74,3%
0,0%
0,7426

52.
498
1
499

podil
82,2%
0,2%
82,3%

Kumulativné od 36.KT
1511
2
1513
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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;

MP
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Detekce respiracnich virll — kumulativni pocty

Prudky vzestup detekci chripky A
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CoV — Coronavirus; HRV — Rhinovirus; hBoV — Bocavirus; EV — Enterovirus; SM - SmiSena infekce
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H5Nx — kumulativni pocet prokazanych humannich infekci od roku 2003

Cumulative number of confirmed human casest for avian influenza A(H5N1) reported to WHO, 2003-2025

15N1:0d roku 203 nulo labioratorné potvrzeno 993

iy 2003-2009* 2010-2014* 2015-2019* 2020-2024* 2025 Total v’ d o v VI o k v, hv_ k
oun
cases deaths | cases deaths | cases deaths | cases deaths cases deaths cases deaths )rlpa u Onemocnenl C Ove a ptaCI C rlp ou A/HSNl’ S

Australi L ! ! 1 rdmérnou mortalitou 48 %. Mortalita /CFR)se pohybovala

erbaijan

Bangladesh ! of o 3 u t »d 4,9 % do 75 %, pokles byl dan nizkou mortalitou v USA v

Cambodia 9 7 47 30! 16 6 18 9 90 52

Ganads (I : 2 1 ouvislosti s Sifenim klady HA 2.3.4.4b, a genotypu B.1.13.

e

China_ D T e e 1 1 & 2 {5N6: Od roku 2014 bylo laboratorné potvrzeno 93
jibouti v, o ,
Ecuador 1 1 yfipadUl nakazy virem A(H5N6) zejména v Ciné. Posledni
Egypt 90 27 120 50] 149 43 359 120 . N ) . . .
India 1 1 2 2 3 3yl hlasen v ¢ervnu 2024. Mortalita (CFR) je k dnesnimu
Indonesia 162 134 35 31 3 3 200 168|
irag 3 o 3 2 1ni 44 %.

Lao People's Democratic Republic 2 2 1 3 2 S o —

Mexico 1 1 1 1 Year Cases Deaths Case fatality rate
Myanmar 1 1 2003 4 4 100%

Nepal ! ! ! 1 2004 46 32 69.6%
Nigeria 1 1 1 1 —
Dakietor 3 ] 2 . 2005 98 43 43.9%

Spain 2 2 2006 115 79 68.7%

Thailand 25 17 25 17, 2007 28 59 67.0%

Turk 12 4 12 4 = -

Ll:lrit::Kingdom of Great Britain and 2008 44 33 75.0%

Northern Ireland 5 1 6 2009 73 32 43.8%

United States of America** 68 1 3 71 1 2010 48 24 50.0%

Viet Nam 112 a7 15 7 2 1 1 130 65 2011 62 34 54.8%

Total 468 282 233 125 160 48 102 10 30 12 993 a77 2012 32 20 62.5%
"2003-2009, 2010-2014, 2015-2019 and 2020-2024 lolal figures. Breakdowns by year available on subsequent tabies. 2013 39 25 64.1%
tT;:[;or_\SnltJ &:ﬁdi?iﬁ;:dﬁ;t?ﬁiz‘ni??és{;-?rsy:nso:\_:apﬁg?ﬁd_:asudﬁgr;]Iar:o%c;ug:sde:eﬁféccnfirmauon of infection versus transient ..-;:'l ﬂ;\\‘ﬁ_ WOH['_HE‘B_ Ith 2014 52 22 42.3%

o o Tots s o oo lutot s of damb Do s i o ey i o i Q%% Organization 2015 145 2 29.0%
WWHO reporks only sbortery-comed cases. All dates refer to onset of iness. 2016 10 3 30.0%
Source: WHO/GIP, data in HQ as of 19 December 2025. 2017 4 2 50.0%
2018 0 0 0%
2019 1 1 100%
. . e . / vs o / . Y 2020 1 0 0%
H5N8: Existuje jen velmi malo prfipadl nakazy virem H5N8 u lidi, v roce 3021 3 1 50.0%
2y ¢ i R SR A 2022 6 1 16.7%

2021 bylo v Rusku hlaseno pouze sedm potvrzenych pfipadu s i mirnymi 053 5 1 300

priznaky. umrti nebylo hlaseno. 2024* 81 4 4.9%

2025 30 12 40.0%
Owverall 993 477 48.0%

Zdroj. WHO
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Subtype @

A(H7N7)

A(H7N9)

Location

Netherlands

China
(primarily)

O]

\\
Duck H7Nx <

Poultry HIN2

-
-,
-
-
-
-
% /

Wild bird H7N9

1135 cases

H7N9 human cases
H (2]
o o
1 1

N
o
1

320 cases

226 cases

Kumulativni pocet humannich infekci HPAI subtypu A/H7

Cumulative
Human Cases

Timeframe

2003 89 confirmed

cases

Since 2013

~1,568 confirmed
cases (as of March
2019)

2013 H7N9 2017 H7N
LPAIV HPAIV

766 cases 3 cases

117 cases

Vaccination

in poultry
initiated

l

Deaths Case Fatality
Rate (CFR)

1 ~1% (one case of
severe
pneumonia)

~615 ~39%

2013 low
pathogenic

|| l H7N9/PB2-627K

A A
2017 highly
pathogenic
i || l H7N9/PB2-627K
A A

1 case ZerO

cases
in

three

years

10/1/2013

Zdroj: WHO

10/1/2014

10/1/2015

10/1/2016 10/1/2017

10/1/2018

10/1/2019 10/1/2022

Epizoocie A/H7N7 v Nizozemsku v roce 2003 mélo za nasledek
89 pripadl humannich infekci, vétSinou s mirnymi pfiznaky,
jako je zanét spojivek. Pouze jeden pacient s zemrel na tézky
zapal plic. V domacim prostredi byl pozorovan omezeny prenos
z ¢lovéka na Clovéka.

Virus H7N9 se v Ciné pGvodné objevil jako nizkopatogenni ptaci
chripka (LPAI) u drubeze, ale u lidi zplisoboval zavazné a Casto
smrtelné infekce. Virus se pozdéji u dribeze béhem paté viny
(2016-2017) vyvinul do vysocepatogenni formy HPAI. V breznu
2019 bylo hlaseno priblizné 1 568 pripadu u lidi s vysokou
umrtnosti kolem 39 %.

Obr: a) Schéma vzniku a vyvoje vird H7N9 v Cin&. LPAIV, nizko
patogenni virus ptaci chripky; HPAIV, vysoce patogenni virus ptaci
chripky.

Obr: b) Lidské infekce viry HZ7N9 v Ciné.

Zdroj: Shi J, Zeng X, Cui P, Yan C, Chen H. Alarming situation of emerging H5 and H7
avian influenza and effective control strategies. Emerg Microbes Infect. 2023
Dec;12(1):2155072. doi: 10.1080/22221751.2022.2155072. PMID: 36458831;
PMCID: PMC9754034.



qf’;z,, Kumulativni pocet humannich infekci viry ptaci chripky jinymi LPAI* subtypy nez H5

A(H3N8) - hlddena v Ciné od roku 2022 u malého po¢tu lidi s mirnym aZ kritickym priibéhem onemocnéni.

A(H5N2) - hlaSena u jedné osoby, ktera byla v roce 2024 v Mexiku hospitalizovana a zemrela.

A(H6N1) - hlaSena v roce 2013 u jedné osoby na Tchaj-wanu, jednalo se o stfedné tézké onemocnéni dolnich cest dychacich.

A(H7N2) - od roku 2002 hlasena ve Spojeném kralovstvi a USA u malého poctu osob se zanétem spojivek, mirnymi pfiznaky onemocnéni hornich
cest dychacich nebo onemocnénim dolnich cest dychacich. V USA byly v roce 2016 identifikovany dva ptipady, které byly disledkem pfenosu viru
A(H7N2) cirkulujiciho mezi ko¢kami na ¢lovéka.

A(H7N3) - hlaSena ve Spojeném kralovstvi a Kanadé; od roku 2004 hlasena u malého poctu lidi se zdnétem spojivek nebo mirnymi priznaky
onemocnéni hornich cest dychacich.

LPAI A(H7N4) - hldgena v Ciné v roce 2017; hldgena u jedné osoby se zapalem plic.

A(H7N7) - hlaSena ve Spojeném kralovstvi v roce 1996; hlasena u jedné osoby se zanétem spojivek.

A(HIN2) - hlddeny od roku 1998; sporadicky hladeny u vice nez 100 lidi v Ciné a v Hongkongu, Bangladési, KambodZi, Egypté, Indii, Omanu,
Pakistanu, Senegalu a Vietnamu. VétsSina pripadud byla u déti a vedla k mirnym priznaklim onemocnéni hornich cest dychacich, ale byla hlasena i
onemocnéni dolnich cest dychacich v¢éetné tézkého zapalu plic a respiracniho selhani, véetné malého poctu umrti.

A(H10N3) - hlagena v Ciné v letech 2021 a 2022 u 2 osob s tézkym zapalem plic a respiraénim selhanim.

A(H1ONS5) - hld%ena v Ciné u jedné osoby s t&Zkym zépalem plic, kterd zemfiela koncem roku 2023. Pacient mél také koinfekci sezdnnim virem
chripky A(H3N2).

A(H10N7) - hlasena u malého poctu osob se zanétem spojivek nebo mirnymi priznaky onemocnéni hornich cest dychacich v Egypté v roce 2004 a
v Australii v roce 2010.

A(H1ON8) byla v Ciné od roku 2013 hld%ena u malého poctu osob s té&zkym zapalem plic s respiraénim selhanim, véetné nékolika umrti.

*LPAI - nizcepatogenni

Zdroj. CDC



Vzhledem k rychlému genetickému a
antigennimu vyvoji vysoce patogennich vir(

ptaci chripky byla provedena komplexni analyza . .
antigenniho vyvoje virt chfipky A(H5) za pouziti i " . ® <
. ’ . , . ’ vv . & % Dc; @ ® o
antigenni kartografie, nastroje, ktery umoznuje \ § .;J&.] ° ]
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vytvoreni kandidatnich vakcin, které na 7 LA o e
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robustnéjsi protilatkové reakce. Tato strategie
nabizi slibny krok k vyvoji Siroce ochrannych
nebo univerzalnich vakcin proti chripce A(H5).

Antigenni mapa vytvorena v ramci této spoluprace slouzi jako cenny zdroj pro sledovani nové vznikajicich antigennich variant
A(H5) a pro hodnoceni Site pokryti vakcinou.

Zdroj. GISAID : A vaccine central in A(H5) influenza antigenic space confers broad immunity” Nature (2025),DOI: 10.1038/s41586-025-09626-3,



https://doi.org/10.1038/s41586-025-09626-3

qf’;z,, A/H5N1 aktualni situace (ECDC/EFSA 11-12-2025)

V prosinci 2025 vydaly Evropsky Urad pro bezpecnost potravin (EFSA) a Evropské stredisko pro prevenci a kontrolu nemoci (ECDC) spole¢nou
zpravu, kterd varuje pred , bezprecedentnim” nardstem vyskytu vysoce patogenni ptaci chripky (HPAI) subtypu A(H5) v Evropé.

Epidemiologicky prehled zafi — listopad 2025

V 29 evropskych zemich bylo hlaseno celkem 2 896 epizootickych ohnisek HPAI A(H5).

Divoci ptaci: Zaznamenano 2 454 pripadu, coz je nejvyssi Uroven pro toto obdobi od roku 2016. Hromadné uhyny byly hldseny zejména u jerdbd
popelavych a vodniho ptactva (kachny, husy, labuté).

Driibez: Bylo hlaseno 442 ohnisek, pficemz nejvice zasazenym druhem byly kraty.

Savci: V Evropé byl v disledku nardstu pripadd u ptactva zaznamenan mirny ndrust detekci u lisSek a kocek domacich.

Hodnoceni rizika pro verejné zdravi

Riziko ndkazy zUstava pro béZznou populaci v EU/EHP nizké.

Profesni riziko: Riziko je hodnoceno jako nizké az stfedni pro osoby v pfimém kontaktu s infikovanymi zviraty (pracovnici v driibezarstvi,
veterinari).

Lidské ptipady: Mezi zafim a listopadem 2025 bylo celosvétové (KambodZa, Cina, Mexiko, USA) hlageno 19 pFipadt nakazy lidi rGznymi kmeny
ptaci chripky. Nebyl prokazan zadny prenos z ¢lovéka na ¢lovéka.

Doporucena opatreni

EFSA a ECDC zdUrazniuji nutnost:

ZvySeného dohledu: Monitoring divokych ptdkd a nemocnych savcl pro v€asné odhaleni novych variant viru.

Biologické bezpecnosti: Prisné dodrzovani hygienickych pravidel v chovech, aby se zabranilo prfenosu z divoké populace na drlibez.
Osobni ochrany: Pouzivani ochrannych pomucek (OOP) pti manipulaci s ptactvem nebo kontaminovanym materialem.

Zdroj: https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/avian-influenza-overview-september-november-2025
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Number of HPAI virus detections reported

2024-2025 (798 30 countries
2025-2026 (425; 21 countries
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Zdroj: https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/avian-influenza-overview-september-november-2025
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7;20 A/H5N1 aktudlni situace

Nové studie ukazuji, Ze H5N1 se nejen Sifi geograficky, ale také

postupuje funkéné, objevuje nové hostitele, hromadi adaptivni

mutace a odhaluje slabiny v systémech sledovani. Globalni —
expanze dosahla i na Antarktidu. Jedinym nedotéenym M631L Anp32A
kontinentem zUstava Australie se svou velmi specifickou a jiz
tak ohrozenou faunou.

by | Mutagdes adaptativas:
e ¢ Q591R e D701N

® 1647V e1647R
® G685R @ K736R

ANP32A humana ANP32A bovina

H5N1 SPREAD

-

Zdroje: Zhang et al., 2025. Nat Commun. https://doi.org/10.1038/s41467-025-67753-x
Elliott et al., 2025. Vet Rec. https://doi.org/10.1002/vetr.70173

Husain, 2025. Pathogens. https://doi.org/10.3390/pathogens15010006

El-Bidawy et al., 2025. Microorganisms.
https://doi.org/10.3390/microorganisms14010012

Low et al., 2025. Sci Rep. https://doi.org/10.1038/s41598-025-32771-8
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P Zavér - Virologicka surveillance ARI/ILI v CR 52. KT, 1. KT 2026 a EU/EHP 51. KT

Virologicka surveillance 52. KT:

V 52. KT prekrocil podil detekci viru chfipky A v sentinelové a nonsentinelové surveillance 80% hranici. Viry chfipky A predstavuji 82,2 % podil pozitivnich detekci, pficemz u subtypovanych
vzork(l detekujeme vétSinou subtyp H3N2. Virus chfipky typu B byl prokazan v jednom pfipadé. Od minulého tydne evidujeme i v dobé svatkl 13% narUst detekci viru chiipky A. Roste
predevsim podil detekci subtypu A/H3 a lze se domnivat, Ze letosni epidemie chfipky bude charakterizovana dominanci A/H3N2, coZ odpovida siteni subklady K.

Podil detekci SARS-CoV-2 mirné stoupd ve shodé s globdalnimi daty, v CR dosahl 7,9% podilu pozitivnich detekci. Zatim nelze pro nedostatek sekvenacnich dat, zda se jednd o vzestup v diisledku
Sifeni nové varianty BA.3.2.x (Cikada). DalsSimi dominantné cirkulujicimi viry jsou rhinoviry, i vtomto pfipadé podil pozitivnich detekci klesa na 4,3 %.

Podil pozitivnich detekci RSV je velmi nizky (0,5 %), mirny vzestup zaznamendvame u detekci adenovirli (2,8 %).

PrestoZe jsou data ziskana za obdobi zahrnujici vanocni svatky a prazdniny, pocet laboratornich vysetieni i pozitivnich detekci viru ch¥ipky je vyssi nez v pfedchozim obdodi. Mlzeme
ocekavat, Ze pres rostouci tendenci zachytti chfipky jsme stale jesté pred vrcholem epidemie ch¥ipky.

EU/EHP 51. KT

Aktudlni zprava za 51. KT neni vydana. Ze sekvenacnich dat z obdobi 5/12/25 az 5/1/26 vyplyva jednoznaéna dominance subtypu A/H3N2, a to subklady K nad dalSimi cirkulujicimi variantami
viru chtipky. Stale viak pozorujeme soubéh A/H1IN1pdm, chfipka typu B cirkuluje velmi omezené.

ECDC doporuceni tykajici se chfipky A/HIN1pdm a A/H3N2

Zdravotnicka zatizeni a zafizeni dlouhodobé péce by méla posilit své plany pfipravenosti a opatieni 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 vy$sim rizikem zavazného onemocnéni, aby se snizily komplikace.

Poskytovatelé zdravotni péce by méli zvazit pouziti antivirové profylaxe béhem ohnisek nakazy v uzavienych prostfedich, napft. v zafizenich dlouhodobé péce.

Ptaci chfipky:

Dominantné globalné cirkulujici je A/H58N1 (klady 2.3.4.4b, genotypy se lisi dle regionu a lokalniho reassortmentu s nizce patogennimi viry. Od roku 2020 pozorujeme vyznamné rozsifeni,
aktualné virus cirkuluje na vsech kontinentech vyjma Australie. Pozorujeme postupnou adaptaci na vice druh( savcl, V souc¢asné dobé znamena predevsim ohrozeni produkce driibeZe a
odvozenych vyrobkd a mléka, ohrozeni nékterych druhd ptakd a savcl a tedy i genetické diverzity. Ackoli priimérna mortalita za vice nez 20 let dosahuje témér 50 %, aktudlni riziko pro ¢lovéka
je nizké, pro pracovniky manipulujicimi z nakazenymi ptaky a savci je riziko vyssi. K dispozici je vakcina zaloZzena na A/H5NS, a ve vyzkumu je vakcina zahrnujici vice subklad H5 hemaglutininu.
ECDC doporucuje posileni surveillance, jak ve veterinarni tak humanni sfére.

Kromé A/H5N1 se sporadicky vyskytuji nakazy i dalsimi jak vysoce tak nizce patogennimi subtypy ptaci chripky typu A.

Epidemicka situace 1. KT 2026:

V 1. tydnu roku 2026 dosahla v CR nemocnost akutnich respiracnich infekci (ARI) Grovné 940 na 100 000 obyvatel, co? sice predstavuje vzestup o 14,2 % v porovnani s pfedchozim tydnem, ale
nemocnost je vyrazné nizsi nez byla v predvanoc¢nim obdobi vzhledem k tomu, Ze pocéty nemocnych byly v obou tydnech vyznamné ovlivnény vanocnimi a novoro¢nimi svatky.

Aktualné nejvyssi nemocnost ARI je hlasena z Moravskoslezského kraje. S ohledem na vysokou frekvenci zachytu virli chripky ve vySetfenych vzorcich u osob s respiracnim onemocnénim lze
aktualni situaci hodnotit jako pokracujici chfipkovou epidemii. Ockovani proti chripce lze sice i nadale doporudit, ale je nutné upozornit na to, Ze ochrana nastupuje az za 10 - 14 dn( od podani
vakciny.

Lze predpokladat, ze epidemicky vyskyt chiipky bude pretrvavat i v dalSim obdobi a poc¢ty nemocnych se budou opét zvySovat.



