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Virologisk sasongssammanfattning
2024-2025
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Gemensamma mal for virologiska
overvakningsprogram

o Karakterisera virusstammar som cirkulerar i samhallet
e FOlja virusférandringar over tid
e Bedbma om antiviraler, behandlingar och vacciner ar effektiva

e Bidra till internationell rapportering av sekvensdata och bygga upp kunskap
infor WHO rekommendationer om vaccininnehall
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Sentinelovervakning inom primarvarden
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Mer om RSV pilotstudie och typning pd em, stanna kvar! QO Folkhalsomyndigheten
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Sasongssammanfattning 2024-2025 influensa i
Sverige/Europa



Karaktarisering av svenska influensastammar

e WHO-uppdrag som nationellt influensacenter (NIC) RS
samt nationellt referenslab ’

= Virologisk 6vervakning av cirkulerande influensastammar

e Prover fran

= Kliniska mikrobiologiska laboratorier
= SentinelOvervakning

Sub- och linjetypning

e Sekvensering och isolering pa FoHM

= Genetiska grupper (HA)
= Markdrer for antiviral resistens (M, NA, PA)

« Rapportering till: ECDC, WHO, sekvensdata till GISAID Han et al. 2023
» Isolat skickat till WHO:cc (samarbetscenter i London) Nature Reviews Microbiology
« for antigeniska och fenotypiska analyser (antiviral resistens, NAI-assa
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Genetiska grupper bland
cirkulerande influensavirus, Europa v40-2024 tom v36-2025

Weekly influenza virus detections by genetic clade and subtype

® Count ' Percentage
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— A(H1)pdm0S_5a.2a(C.1.9)_A/Lisboa/188/2023
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Genetiska grupper, Sverige

Genetisk grupptillhérighet fér svenska influensastammar sdsongen 2024-2025

A(H1)pdmO9_5a.2a(C.1)_A Sydney,/5/2021
AlH1)pdmD8_5a.2a(C.1.9)_A/Lisboa/188/2023
AlH1)pdmO9_5a.2a(C.1.9.3)_A/Hungary/286/2024
AlH1)pdmO9_5a.2a.1(D)_A/Victoria/4897/2022
AlH1)pdm09_5a.2a.1(D.3)_AH 1/Morway/00926/2025
A(H1)pdmOS_SubgroupMotListed
AlH3)_2a.3a.1())_A/Thailand,/8/ 2022
A(H3)_2a.3a.1().1)_A/Sydney/856/2023

A(H2) 2a3a.1(1.2)_A/Croatia/10136RV/2023
AlH3)_2a.3a.1().2)_AH3/MNetherlands/10685,/2024
A[H3) 23.3a.1().2.1) A/WestVirginia/51/2024
A(H3)_2a.3a.1().2.2)_A/Lisboa/216/2023
A[H3)_2a3.3a.1() 4)_A/France/IDF-IPP29542/2025
A(H3)_Subgrouphotlisted

B(Vic)_SubgroupMotListed

BiVic)_ V1A 3a.2(C)_B/Austria/1359417,/2021
B(Vic)_V1A.3a.2(C.5)_B/Stockholm/3/2022

B{Vic) V1A 33.2|C5.1)_B/Catalonia/2279261MNS/ 2023
B{Vic) V1A 32 .2(C.5.6]_B/Switzerland/329,/2024

B(Wic) V1A 3a.2(C.5.7)_B/Guangxi-Beiliu/2298/2023

Cirkulerande stammar vs vaccinstammar sasong 2024-2025

A(HIN1)pdmQ9 — ok
B/Victoria — ok
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Inom sentinelen hittades
en A(H1N2) reassortant!

A(H3N2) — ej ok — Rekommenderad vaccinstam har uppdateras till A/Croatia/10136RV/2023 (H3N2)-like virus

Antiviral resistens pa ldga nivder. Ingen stammar med resistens mot NA-hammare.

En stam resistens mot baloxavir markdr i PA-genen. Las mer i Influenza in Sweden!
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Utokad overvakning sommaren 2025, Sverige

B Influensa A(H1)pdm09 B Influensa A(H3)

Antalial [ Influensa A, ej subtypad
100
e ECDC uppmanade som tidigare sommaren
till utdkad overvakning av sjukhusvardade
fall med influensa A %07
e Forsatt cirkulation av A(H5N1) 60
fagelinfluensa hos vilda f&glar och i USA SmiNet
med smittspridning till daggdjur och 4o
sporadiska humana fall
20
Tack!
Utokad typning upphor nar sasongen borjar "o 22 23 24 25 2 27 28 29 30 3 32 33 34 35

Vecka

QQ Folkhidlsomyndigheten
Lagesbild SVA, EFSA Journal juni 2025



https://www.sva.se/djurhaelsa/djursjukdomar-a-oe/sjukdomar/faagelinfluensa/faagelinfluensa-smittlaege-med-karta/
https://efsa.onlinelibrary.wiley.com/doi/epdf/10.2903/j.efsa.2025.9520

&I

@

@Q Folkhdlsomyndigheten

@

Sasongssammanfattning 2024-2025
SARS-CoV-2 varianter



Utveckling inom omikronvarianten 2024-2025

e Immunitet fradn 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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Globaldata
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ERVISS- EU Dashboard

Detectable prevalence based on volume of sequencing or genotyping undertaken by country
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SARS-CoV-2 dvervakning- Aterkoppling kring data pa

GENSAM

Antal levererade
sekvenser
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- Sekvensdata kan

fortfarande komma in

Ersattning for 210 sekvenser/provtagningsmanad
(10 sekvenser/region)

Median tid mellan provtagning och leverans av
sekvensdata: 26 dagar (max 60 dagar)

Juli och augusti kan fortfarande fyllas p3, skicka
garna sekvenser!

Samarbete mellan regionerna
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Diversifiering av SARS-CoV-2 virusvarianter inom JN.1- 2024-2025, Sverige

Andel sekvenser per grupperade lineages per manad
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Undergrupper inom JN.1 varianter
dominerade under vintern
— KP.3.1.1. & XEC (rekombinant inom JN.1)

Under varen tillkom andra varianter inom
JN.1 som har haft en stabil férekomst

sedan dess

— LP.8.1, LF.7 (bdda JN.1) & NB.1.8.1 (rekombinant
mellan JN.1 och XBB)

Lag smittspridning, utebliven vintervag

Ny variant pa sommaren
— XFG (rekombinant mellan LP.8.1 och LF.7)

Liknade trender i avloppsvatten.




SARS-CoV-2 evolution

Phylogeny

Clade

. 210 (Oricron)
B 231BA236)
B zaa0ny
B 24B0N1111)
[ 24000V
]

24E (KP3.1.1)

2020

Forandringar over tid

[ 24F )
[] 24H(LF7)
[ 2a1(mvy)
[ 2sa(ea)
B 258 (NB.LEY)
B z5cixra)

2021 2022 2023

Date

2024

BA.3.2

2025

https://nextstrain.org/ncov/gisaid/global/6m




Antigenisk karakterisering

e Undervarianter inom JN.1 bildar antigeniska kluster
e BA.2.86/IN.1 och BA.3.2 ar antigenisk olika
COVID-19 vaccin-innehall

P81\LF7.9 ,XFG |
N XEC.25.1
P3G \E 181 XE

o] | KP2 |

e Process for uppdatering av vacciner av en expertgrupp
D‘ WHO: Technical Advisory Group on COVID-19 Vaccine
I - . Composition (TAG-CO-VAC)

e I O _ e WHO rekommenderade i maj en uppdatering av vaccininnehallet

- d ' ' HK.3.1 CH.1.1
® SARS-CoV-1 g [0 | & till monovalent LP.8.1 infér sdsong 2025-2026
B g . xeB15
o Errh
T mo | el @ Phsa Neutralisationsdata fr@n individer efter JN.1 infektion visar 18ga
BA.1 A
o o e ® | L VN titer mot BA.3.2 jamfort med VN titer mot IN.1
elta Beta | I | | . | .
e, BA2TS undervarianter
2-dose Spike mRNA WT BA 1 BA.S
SARS-CoV-1 XBB.1.5 [ UN.1 KP.2 KP.3

Figure 8: Antigenic cartography using sera from naive mice immunized with 2-doses of 10ug spike mRNA vaccine.”
Each square indicates a plasma sample and each circle indicates a SARS-CoV-2 variant.

Annex TAG-CO-VAC maj 2025



https://www.who.int/groups/technical-advisory-group-on-covid-19-vaccine-composition-(tag-co-vac)
https://cdn.who.int/media/docs/default-source/documents/epp/tag-co-vac/tag-co-vac-annex_15052025.pdf?sfvrsn=17bae565_5

Avdelningen for mikrobiologi, Folkhalsomyndigheten:

- Influensa och sentinel-teamet: Andreas Brave(tf enhetschef), Elin Arvesen, Anna-Lena Hansen,
Nora Nid, Neus Latorre-Margalef, Tove Samuelsson Hagey, Dorina Ujvari, Viktor Persson

« SARS-CoV-2 variantovervakning teamet: Neus Latorre-Margalef, Elin Movert, Maike Sperk, Dorina
Ujvari

« NGS-teamet, samordnas av Maria Lind Karlberg

« Bioinformatik-teamet, samordnas av Oskar Karlsson Lindsjo

« GENSAM, samordnas av Carlo Berg

Stort tack till:

Sentinelprovtagarna @Q

T . ¢o
Mikrobiologiska laboratorierna Folkhalsomyndigheten

www.fohm.se ¢ fohm.se/nyhetsbrev e LinkedIn e Facebook e X
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Sasongen pa Sodra halvklotet

(tillagt efter Sasongsvirusdagen)



Sasongen pa Sodra halvklotet

Globalt sett mest A(H1)pdmO09 men aven viss cirkulation av B/Victoria

Sydafrika och sddra Asien: dominans av A(H3)
Oceanien/Australien: dominans av A(H1)pdmOQ9
Cirkulerande virus matchade val mot innehdllet i influensavaccinerna

Vaccinstammarna oforandrade mellan sasongen 2025 sodra
halvklotet och hosten 2025-2026 norra halvklotet

WHO mote for vaccinval Sodra halvklotet 2026 halls 24-26 sept 2025

Ingen bekraftad cirkulation av B/Yamagata
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Sodra Asien: dominans av A/H3
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Oceanien: dominans av A/H1
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