Overvagning af Influenza A virus i svin i Danmark

Prgver og resultater 2022

Jan Feb Mar Apr Maj Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dec

Modtaget

Prgver 137 204
Indsendelser 41 52
Besaetninger 39 51
Influenza positiv

Prover 67 124
Indsendelser 24 41
Besatninger 22 40
H1pdmO09 positiv

Prgver 14 39
Indsendelser 8 13
Besatninger 8 13

Tabellen viser antallet af prgver, der er indgaet i overvagningen og resultaterne for influenza A virus
pavisning og H1pdmO09 (pandemisk influenza) subtypning fordelt pa hhv. det samlede antal prgver,
antallet af indsendelser og antallet af besaetninger, det indgar i overvagningen den pagaldende
maned.

Der er i februar maned modtaget 52 indsendelser fra 51 besaetninger registreret med forskelligt CHR
nummer. | gennemsnit er der modtaget 3,9 prgver per indsendelse. | alt har 79 % af indsendelserne
mindst én prgve, der er positiv for influenza, hvilket er markant hgjere end i januar maned, hvor
niveauet 13 pa 58 %. Der er pavist HLpdm09 i 32 % af de influenzavirus positive indsendelser, hvilket
er pa niveau med resultaterne fra tidligere ar og lig andelen af H1pdmQ9 positive indsendelser i
januar maned.
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Figuren viser den procentvise andel af influenza negative og positive indsendelser, samt andelen af
H1pdmO09 indsendelser.



Fordeling af subtyper
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Svineinfluenzavirus kan opdeles i forskellige undertyper ogsa kaldet subtyper og genotyper, baseret
pa sekvensen af deres arvemateriale. Viden om cirkulerende subtyper er vigtig i forhold til valg af
vaccine, optimering af diagnostikken og vurdering af den zoonotiske risiko.

| februar er subtypen blevet bestemt for 22 indsendelser. HlavN2sw er den mest dominerende
subtype og udggr 45 % af de subtypede indsendelser. Samtidig ses en hgj andel af HLlpdm09N1av,
der udger 32 % af de subtypede indsendelser, mens HlpdmN1pdm kun udggr 9 % af de subtypede
indsendelser. Denne fordeling af subtyper ligner den der generelt har veeret observeret i de seneste
ar. Bemaerkelsesveerdigt er, at subtypen Hlpdm09N1av lader til at vinde fortsat indpas i de danske
svinebesaetninger. Hlpdm09N1lav blev fgrste gang observeret i 2018, og har veeret arsag til én
human infektion i 2021. 1 4 % af de subtypede indsendelser var der tegn pa tilstedeveerelse af flere
subtyper, hvilket kan betyde at den indsendende besaetning har flere subtyper cirkulerende.



Fordeling af genotyper

100%

80%

B HlpdmN2sw-3
B HlpdmN1lav-2
B HlpdmN1lpdm-2
B HlavN2sw-6

B HlavN2sw-5

60%

0%

H HlavN2sw-1

20%

0%

Mar Apr Maj Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dec

Figuren angiver fordelingen af forskellige genotyper pavist i den angivne maned, og tallet der
fremgar pa hver blok i sgjlen, angiver antallet af prgver karakteriseret af den angivne genotype. Se
"oversigt over genotyper” for at finde oprindelsen af hvert gensegment i den angivne genotype. Du
finder ud af hvilken genotype din prgve er, ved at trykke Ctrl + f og indtaste dit "Sagsnr.” fra
laboratoriesvaret fra SSl i det fylogenetiske trae. Alle sekvenser fra overvagningen i det fylogenetiske
trae er maerket med ”_" og sa genotypen i enden af deres navn. Fx ”2022-00033-8_HlavN2sw-2".
Hvis en skevens er maerket med ”-0" i slutningen af genotypen er det fordi at kun HA og NA
sekvenserne har vaeret tilgaengelige for den enkelte prgver, og derfor kunne genotypen ikke
bestemmes.



Fylogenetisk analyse

Danske svin - Februar 2022

Farveforklaring:
Sort: Sekvenser fra influenza overvagningen i Danmark 2022
FIND DIN PRGVE: Tryk “ctrl + * og seg pa dit sagsnummer

Reference sekvenser:
Gron: sekvenser i Hiav cluster
sekvenser i H1hu cluster
BlaiLilla: sekvenser i H1pdm cluster
» Mork bla: sekvenser i human-like H1pdm cluster
- sekvenser i swine-like Hipdm cluster
« Lilla: sekvenser | H1pdmN1av cluster
Raod: sekvense fra vaccinen i det respektive cluster

il )

AlswineOermarki20195_02108_3_ Hipdmbtay

A_Swine_Denmark 2015 17110_2p1_2018_HIN2 MTBA7127_Hul
= 22 )_Hlpdmbizem3

rog 2000114 _Hipdmhi1pdm-0
22005052 _2072.01-18_H1 pekm 1 pes 2

A Suirs_ Danmark_2014_10_231_1p1_2014_H1N1_WTBE7213_Hul

A_Ghana_FS.16.0249_2016_HIN1_201502.22_EPI I5L_221816

A_Swine_Deamark_Z016_3079_1p1_Z016_H1N1_MTG67190. Hul,

" A irelang 84530 2018 H1N1_EPI ISL_ 338060

0. A Viiora_2570_z01

Rangons Macnn_swL136 2018

_Peru 2023 2012 HINY_2012.10.26_EPI_ISL 133157

Calforia_07_200_HIN1_EF1_ISL_31158

- H1Us_Jia_VISZ58 2008 HINA pam0a
4_Suine_Danmark_2015 (4804 3p1_2015 HINZ MTBSH81_Hul

A_Swinw_Dormark_2014_10_365_31_2014_HIN1_MTEAT189_Hul

A_Swine_Dermark_2014_10_203_1p1_201_HIN2_MTEST085_Hl

978 HINY_KTT15451
16_HINT_MT

prese
1_2016_HINT_EPI:

N1_EPI

o FUZOISZ_ T wte 1o
22.00850-1_2022-01-14_HauN1psm

A_swiw_Hasaluerine_IDTI617_2003_HIN1_GQIB1119
gs_2006_2018_H1NY_MNA166:

22-00427-5_2022-07-13_H1MNZSW-S

22.00400-1_2022-01-12_Him2swd

22004071_2022-01-12_H1anbiZew
FIRR




