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Om publikationen

Folkhdlsomyndigheten genomfor 16pande sekvensering av arvsmassan for SARS-
CoV-2 i patientprov som 16pande skickas in fran landets olika regioner. Detta har
tidigare redovisats i tvé rapporter i rapportserien "Helgenomsekvensering av
svenska SARS-CoV-2 som orsakar covid-19”. Det hér ér den tredje delen i
rapportserien och técker veckorna 24-44 2020. Rapporten innehaller en genomgang
av laget globalt, i Europa och i Sverige avseende dvervakningen av genetiska
grupper. Rapporten visar fordelningen av genetiska grupper over tid samt
analyserar fordndringar av genetiska grupper i Sverige i relation till omvérlden.

Folkhélsomyndigheten

Karin Tegmark Wisell
Avdelningschef, avdelningen for mikrobiologi
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Ordlista
SARS-CoV-2

Sentinelprovtagning

GISAID

Pangolin

Genetisk grupp

Viruset som orsakar sjukdomen covid-19.

Sentinelovervakning innebér att ett urval av lékare,
provtar ett slumpvis urval av patienter med
luftvigssymtom sa man kan faststdlla hur manga
patienter som har influensa eller covid-19.

En databas for sekvensdata (och analys) och metadata
kopplad till influensa och SARS-CoV-2. Innehaller
majoriteten av de globala sekvenserna for SARS-
CoV-2.

Ett system for, over tid, dynamisk klassificering av
genetiska varianter av SARS-CoV-2. Byggt pé
indelning enligt storskalig fylogenetisk analys
kombinerat med brytvirde for nir en variation borjar
utgora en ny genetisk grupp (lineage)

Motsvarande engelskans lineages. Utgors i rapporten
av klassifikation enligt pangolins system for
klassificering.



Syfte

Folkhdlsomyndigheten foljer fortlopande de olika genetiska grupperna av SARS-
CoV-2 som cirkulerar i samhéllet med helgenomsekvensering. Detta for en battre
forstaelse av den initiala och fortsatta spridningen i Sverige samt introduktion av
nya genetiska grupper. Dessa analyser kan potentiellt upptdcka fordndringar i
viruset som dr relevanta for immunitet vid en eventuell fornyad exponering av
viruset och pa sikt dven effekten av ett vaccin. Internationell och nationellt anviands
de dven for att kommunicera férdndringar som kan péverka diagnostiska tester
sasom nukleinsyrapédvisning samt for att folja upp virusets utveckling over tid, i
syfte att snabbt uppticka fordndringar i arvsmassan av vikt for epidemiologin.



Omfattning

Fran och med 2020-04-02 uppmanas klinisk mikrobiologiskt laboratorium att
skicka in 5-10 prover per méanad for helgenomsekvensering av SARS-CoV-2
arvsmassa vid Folkhdlsomyndigheten. Utéver denna provinsamling inkluderas
prover frén sentinelprovtagningen [1]. For perioden februari-maj har 690 prover
sekvenserats [2, 3]. Sekvenser publicerade 1 GISAID vid datum for rapporten ar
inkluderade [4]. Samtliga sekvenser med provtagningsdatum och klassificering
enligt pangolin ingér i analysen. Data for analysen &r inte viktat med héansyn till
den ojdmna fordelningen av inrapporterad sekvensdata mellan olika lédnder.
Samtliga sekvenser med provtagningsdatum i vecka 24 till och med vecka 44
inkluderas och grupperas i global data, europeiska data samt svensk data. For de
svenska sekvenserna utgor de 0,37% av det totala antalet pavisade fall i landet
under perioden. For visualisering (Figur 1-3) genomfors ett urval dir enbart de
genetiska grupper som representerar minst 3% under perioden ingér, detta for att
sakerstilla att tillfallig provtagning med hénsyn till lokal smittspridning och
vetenskapliga studier inte paverkar resultatet.



Resultat

Forandringar i spridning av genetiska grupper
I dagslaget, 2020-12-18, finns 253 699 sekvenser rapporterade med
provtagningsdatum i GISAID. Av dessa dr 1 043 sekvenser fran Sverige.

Globala sekvensdata for vecka 24-44

Globalt rapporterades 122 749 sekvenser mellan veckorna 24-44. Majoritet av dess
tillhorde genetisk grupp B.1.177, B.1.1, D.2, B.1 eller B.1.2, baserat pa pangolins
klassificering, se tabell 1 for mer information. Totalt rapporterades sekvenser fran
665 genetiska grupper under perioden.

Tabell 1. Genetiska grupper globalt som representerar minst 3% av den totala mangden
rapporterade sekvenser for perioden.

Genetisk grupp Antal under perioden

B.1.177 26306
B.1.1 10868
D.2 10180
B.1 7253
B.1.2 3754

Under borjan av perioden ser man tydligt att de genetiska grupperna B.1 och B.1.1
som dominerade under varen fortsatte att dominera under juni (Figur 1). Under
juli-augusti dominerade D.2 och darefter B.1.177. Den genetiska gruppen B.1.177
noterades forsta gangen i Spanien under sommaren (juni) och har sedan spritt sig
over Europa och virlden. Den genetiska gruppen D.2 ér sekvenser fran utbrottet i
Australien. Figur 1 beskriver urvalet av de genetiska grupper som representerar
minst 3% av de rapporterade sekvenserna under perioden. Se appendix tabell 1 for
ytterligare information. D& pandemin generellt domineras av ett fatal genetiska
grupper faller mdnga mindre grupper bort.



Figur 1. Fordelningen av genetisk grupp, &r visualiserade utifrdn procentuell representation
per vecka under perioden (n= 68 521).
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Europeiska sekvensdata for vecka 24-44

I Europa rapporterades 82 457 sekvenser i GISAID under perioden. Totalt
rapporterades 597 genetiska grupper i Europa under perioden. Av dessa dominerar
sex genetiska grupper (Tabell 2). Under de tidigare veckorna av perioden
dominerar genetiska grupperna B.1 samt B.1.1 (Figur 2). Over sommaren forindras
dominansen dé B.1.177 borjar dominera sensommar/tidig host. Under hdsten ser
man att den genetiska gruppen B.1.177 dominerar i Europa. Figur 2 beskriver
urvalet av de genetiska grupper som representerar minst 3% av de rapporterade
sekvenserna under perioden. Se appendix tabell 1 for ytterligare information. Da
pandemin generellt domineras av ett fatal genetiska grupper faller mdnga mindre

grupper bort.

Tabell 2. De dominerande genetiska grupperna under vecka 24-44 i Europa samt antalet
sekvenser.

Genetisk grupp Antal under perioden

B.1.177 26 273
B.1.1 6 343
B.1.160 3525
B.1.1.37 3499
B.1.1.315 2900

B.1 2 606



Figur 2. Fordelningen av genetisk grupp &r visualiserat utifr&n sin procentuella
representation per vecka under perioden (n= 45 321).
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Svenska sekvensdata for vecka 24-44

Fran Sverige finns 320 sekvenser under perioden vilket motsvarar 0,37% av det
totala antalet pavisade fall, for fordelningen per vecka se i tabell 3. Totalt
rapporterades 39 genetiska grupper under perioden, varav sex dr dominerande, se
tabell 4 och figur 3. I Sverige dominerade under den tidiga sommaren framst B.1.1
och B.1, vilket ocksa var fallet under varen [2, 3]. Dessa grupper fortsitter att
dominera under sommaren och in i borjan av hosten nir andelen av genetisk grupp
B.1.177 okar. Under perioden ser man hur B.1.1 dominans byts ut mot B.1.177
under borjan pa hosten for att i slutet av perioden vara i princip undantrangd.
Under vecka 24-34 utgor B.1.1 frén 38% av sekvenserna for att under vecka 34-44
enbart utgora 17% av det totala antalet, B1.177 gér samtidigt fran 0.6% till 24%.
Tre grupper skiljer sig fran de internationella; B.1.227, B.1.1.261 samt B.1.1.302.
Dessa grupper ér klassade som skandinaviska genetiska grupper och utgor totalt
23% av sekvenserna under perioden.
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Tabell 3. Antalet pavisade fall samt sekvenserade fall per vecka, samt den procentuella
andel av fall som sekvenserats, mellan vecka 24-44.

Vecka Antal sekvenserade  Antal fall Procent sekvenserat

24 13 7123 0,18
25 13 7073 0,18
26 18 7 460 0,24
27 19 4 275 0,44
28 17 2179 0,78
29 21 1622 1,29
30 3 1316 0,23
31 11 1556 0,71
32 25 2014 1,24
33 12 2 052 0,58
34 11 1687 0,65
35 20 1200 1,67
36 8 1332 0,60
37 13 1592 0,82
38 23 2 080 1,11
39 16 2919 0,55
40 14 3642 0,38
41 17 4278 0,40
42 6 5620 0,11
43 15 9 157 0,16
44 36 18 476 0,19

Tabell 4. De dominerande genetiska grupperna under vecka 24-44 i Sverige samt antalet
sekvenser.

Genetisk grupp Antal under perioden

B.1.1 85
B.1.177 45
B.1.1.302 44
B.1 33
B.1.1.261 21

B.1.227 11
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Figur 3. Fordelningen av genetisk grupp &r visualiserat utifr&n sin procentuella
representation per vecka under perioden (n= 248). Endast de genetiska grupper som
representerar minst 3% av de rapporterade sekvenserna i Sverige under perioden &r
inkluderade. Se appendix tabell 1 for ytterligare information.
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Slutsatser

Att analysera sekvenseringsdata baseras pa att lander rapporterar in sekvenser i
internationella databaser och &ppet tillgingliggor dessa data. I dagslédget har inte
alla ldnder kapacitet att genomfora en strukturerad insamling och sekvensering av
prover for att folja pandemins utveckling. Detta innebér att det kan ske en osynlig
utveckling (genetiska grupper som inte upptécks direkt eller forst vid spridning
mellan lander) samt en stor risk for att missbeddma hur vanlig en genetisk grupp
ar. Under perioden (vecka 24-44) har Storbritannien rapporterat in 79% av
sekvenserna i Europa och 52% av sekvenserna i Varlden. Tillsammans med
Danmark, som stér fér 10% av de Europeiska sekvenserna och 6,6% av
sekvenserna i Varlden, dominerar dessa tva lander de tillgdngliga sekvensdata som
finns for perioden.

Spridningen av genetiska grupper i Sverige foljer i stort det i Europa.
Introduktionen av B.1.177 i Sverige sker nagot senare dn Europa i stort, men foljer
sedan samma trend med kraftig 6king under hosten (0% - 13% i svenska data,
vecka 24-44). Den genetiska gruppen B.1, som var en av de forsta genetiska
grupper som rapporterades i Sverige, har nu minskat (45% - 10% i svenska data,
vecka 24-44). En trend till detta kunde ses redan i tidigare rapporter [2, 3]. B.1.1
som har forekommit sedan 2020-03-02 och utgjort 33% av sekvenserna mellan
perioden 2020-03-02 till vecka 23. B.1.1 fortsatte under perioden (vecka 24-44) att
utgora en ansenlig del av de sekvenserade proverna (27%). Bade B.1 och B.1.1
utgjorde en ansenlig del av de genetiska grupperna i Europa under varen (22%
respektive 24%) och anses ha varit drivande for manga av de storre nationella
kluster som bildades under varen.

Den genetiska gruppen B.1.177

Den genetiska gruppen B.1.177 beskrivs i en nyligt publicerad rapport harstamma
fran Spanien och dess utbredning i Europa speglar 6ppnandet av Spaniens grianser
vél [4]. I Storbritannien har den kommit att utgéra en ansenlig del av cirkulerande
genetiska grupper under hdsten. Det &r troligt att &ven i Sverige kommer B.1.177
ursprungligen fran resekontakter. I kunskapsunderlaget for klasificeringen av
B.1.177 ar mutationen A222V utmérkande [5].

Gentiska grupper unika for Sverige

I Sverige ses dven tre genetiska grupper som skiljer sig fran de andra genetiska
grupperna som sprids i Europa och globalt; B.1.1.302, B.1.227 och B.1.1.261.
B.1.1.302 och B.1.227 &r svenska grupper, som hérstammar frén de genetiska
grupperna som forekom i Sverige under véaren. B.1.1.261 &r en genetisk grupp som
fylogenetiskt har sitt ursprung i Sverige och Danmark [6]. I slutet av perioden finns
enbart B.1.1.302 av dessa tre genetiska grupper.
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Appendix

Tabell 1. Antal sekvenser till grund for Figur 1-3.

Vecka

24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44

Totalt

Globalt

2153
2230
2336
1693
1891
2673
2794
2610
2592
2399
2290
3174
2436
3024
3966
3653
4539
4529
5145
6633
5761

68521

Europa

15

1010
754
516
417
234
352
312
376

1008
997

1138

2372

1710

2470

3540

3311

4139

4293

4796

6258

5318

45321

Sverige

13

14
19
19

13
17

15

13
19
13

11
16
14
248



Folkhdlsomyndigheten ar en nationell kunskapsmyndighet som arbetar fér en battre folkhalsa.
Det gér myndigheten genom att utveckla och stédja samhéllets arbete med att frdmja halsa,

férebygga ohalsa och skydda mot héalsohot. Var vision ar en folkh&lsa som stérker samhallets
utveckling.
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