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Varianter av SARS-CoV-2 1 Sverige och variden

Emmi Andersson, utredare och overlakare
Enheten for laborativ virus- och vaccinovervakning
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Virusets replikationscykael

e Arvsmassan (RNA) kopieras av virusets egna enzymer

e De nya kopiorna av arvsmassan paketeras i nya
viruspartiklar

e Nya viruspartiklar kan sedan infektera andra celler och
spridas vidare till andra individer

e Virusets enzymer “slarvar” ofta vilket ger forandringar i
arvsmassan - nya virus ar forandrade jamfort med
ursprunget

e Forandringarna ar relativt slumpmassiga

e De flesta forandringar har ingen eller negativ effekt pa
virusets egenskaper
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Spontana forandringar ger

Selektion av forandrade virus
férandrat virus med nya

l egenskaper
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Virus med fordelaktiga egenskaper l
®

Virus fordkar sig i cellen

Faktorer som padverkar
urval, ex. immunitetslage

sprids mer effektivt
Stor smittspridning ger mdnga majligheter till uppkomst av forandrade virus




Egenskaper som ar fordelaktiga for viruset

e Ingen fordel for viruset att ge allvarlig sjukdom

e Faktorer som Okar smittsamheten och innebar spridning
till fler individer ar fordelaktiga

— Battre bindning till cellens receptor
— Hogre virusniva i 6vre luftvdagarna
— Langre smittsamhetstid

— Madjlighet att smitta de som redan haft sjukdom och/eller ar
vaccinerade

» Vilka egenskaper som ar viktigast kan variera med tid
och i olika populationer
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Virusvarianter av sarskild betydelse

"Variants of Concern”



Virusvarianter av sarskild betydelse

Utveckling fran ursprungsviruset med vissa mutationer skedde redan tidigt
under pandemin

Fran december 2020 till borjan av 2022 karakteriserades pandemin av snabb
expansion av nya virusvarianter som skilde sig markant fran tidigare virus, och
som avloste varandra

Oklart exakt vilka mekanismer som lett till utveckling av dessa virusvarianter
— Léngvariga infektioner hos individer med daligt immunforsvar starkaste hypotesen

De mest framgangsrika virusvarianterna har snabbt spritt sig globalt, trots
reserestriktioner och andra dtgarder

Innan omikron har de nya virusvarianterna givit mer allvarlig sjukdom an de
foregdende




Forsta fynd av virusvarianter av sarskild betydelse

o Alfa — september 2020 (Storbritannien)

Beta — september 2020 (Sydafrika)

Delta — december 2020 (Indien)

Gamma — december 2020 (Brasilien)

Omikron — november 2021 (Sydafrika)




Virusvarianter av sarskild betydelse

WHO Forst hittad | Forst hittad Allvarlighet
benamning I Sverige

Alfa UK sept 20 Dec 20 Okad Okad Ej p&verkad
Beta SA sept 20 Dec 20 Okad Okad P&verkad
Gamma BZ dec 20 Jan 21 Okad Okad Paverkad
Delta Indien dec 20 April 21 Okad Okad P&verkad

Omikron SA nov 21 Nov 21 Okad MINSKAD Paverkad




Virusvarianter av sarskild betydelse i1 Sverige
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Utveckling inom omikronvarianten
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Fortsatt utveckling av undergrupper inom omikron
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Utveckling inom omikronvarianten 2022-2023

e Immunitet frén vaccination och/eller infektion hos stora delar av varldens befolkning

e Undervarianter med férmdga att undvika immunforsvaret framgangsrika
— Grupper med olika ursprung utvecklar samma mutationer i spike-proteinet
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Bubblare inom omikron - BA.2.86

Tracking SARSCoV2 Lineage BA.2.86* over time (Nickname: Pirola)

e FOrsta fall detekterat vecka 30

) Country

e Mdnga mutationer i spike-proteinet ) :>< =
— Skiljer sig genetiskt fr&n andra nu cirkulerande varianter | m
— Hittills inga tecken pa skillnad i sjukdomsbild/allvarlighet : :
— For fa fall for berakning av tillvaxtfordelar mo
— I prelimindra laboratoriedata ej pataglig skillnad i immune- s Bov N =
evasion jamfort med andra nu cirkulerande varianter L
 Sverige pavisad tidigast vecka 32 = E =
— Totalt 24 fall pdvisade i sju regioner 11
— 2,5% av undersokta prover nationellt v34-36
= :

TRACKING BA.2.86* LINEAGE OVER TIME | TABLEAU PUBLIC



https://public.tableau.com/app/profile/raj.rajnarayanan/viz/TrackingBA_2_86LineageOverTime/BA_2_86

Utveckling inom omikronvarianten

e Stor smittspridning ger fortsatt risk for allvarlig sjukdom hos riskgrupper

e Vaccination ger begransat skydd mot infektion men skyddar bra mot allvarlig sjukdom
— Behov att uppdatera vacciner kontinuerligt

e Antivirala ldakemedel har bibehallen effekt

o Effekt av monoklonaler (syntetiska antikroppar) behdver utvarderas kontinuerligt

Ar omikronvarianten har for att stanna?

Kommer det en ny variant med andra egenskaper?




SARS-CoV-2 ar en zoonos

RAPID COMMUNICATION Apl‘" 2023

Cryptic SARS-CoV-2 lineage identified on two mink
farms as a possible result of long-term undetected

circulation in an unknown animal reservoir, Poland,
November 2022 to January 2023
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Overvakning av SARS-CoV-2 virusvarianter i Sverige



Mikrobiellt overvakningsprogram for SARS-CoV-2

Aktuella mal 2023

o Upptacka introduktion av nya varianter

e Undersoka vilka varianter som ger sjukdom
e Underlag for vaccinrekommendationer

e Bidra till den europeiska och globala 6vervakningen




Overvakningssystem for SARS-CoV-2 varianter

e Storskalig overvakning med helgenomsekvensering sedan 2021
— Finansieras av regeringsuppdrag
— I samarbete med regionerna
— 2023: Kapacitet 2000 prover/vecka nationellt
— Folkhalsomyndighetens databas GENSAM samlar all sekvensdata
— Inriktad pé prover fran sjukhusvardade

e AvloppsoOvervakning
— I samarbete med SEEC-The Swedish Environmental Epidemiology Center, SLU

e Sentinelprovtagning

— Natverk i primarvarden provtar patienter med luftvégssymtom — analys och typning av SARS-
CoV-2 och influensa




Overvakningssystem fér SARS-CoV-2 varianter

Prioriterad testning av patienter Reningsverk dar prov tas
for SARS-CoV-2
A Mortality data
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Sammanfattning

Sasongen 2022-2023 har inneburit fortsatt utveckling av omikronvarianten
SARS-COV-2 viruset kommer fortsatt att forandras sa lange smittspridning forekommer
Beredskap for uppkomst av helt nya varianter maste finnas

Overvakningen av SARS-CoV-2 virusvarianter behdver vara flexibel for att passa det r&dande
laget

Sekvensering av individprover ar basen i 6vervakningen och ger utforlig information

Overvakning genom avloppsvatten &r vardefull for att folja dynamiken av varianter i
samhallet
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