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Fokus på første del av pandemien da smitteverntiltakene var 
strenge og smitten lav

Forklare hva virusvariant overvåking egentlig går ut på

Vise eksempler på hvordan variantovervåking kunne si oss 
noe om effekten av streng kontroll på grensen, eller 
kontaktreduserende tiltak



Hvilke virus har vi å 
gjøre med?

• FHI overvåker ikke bare covid-19 
smittesituasjonen, men også selve 
viruset, SARS-CoV-2, som gir 
covid-sykdom

• FHI har egne folkehelserettede 
laboratorier hvor vi kan arbeide 
med smitteagens som har nest 
høyeste klassifiseringsnivå



• Overvåkingen ved laboratoriene i FHI
gjøres blant annet ved å studere arvematerialet 
(RNA) til viruset i detalj gjennom sekvensering, 
helgenomsekvensering

• Egenskapene til viruset skjuler seg i den genetiske 
koden, koden kan si oss noe om: 

• hvor smittsomt viruset er, 
• hvor sykdomsfremkallende det er, 
• om det dekkes av vaksinen eller vaksinen må endres
• Om befolkningen kan ha immunitet mot det
• Om medikamentell behandling vil fungere
• Om hvem som har smittet hvem, eller ikke smittet
• Slektskap til andre virus og hvor det «kommer fra»
• mm

Laboratoriebygningen til FHI

Samling av gensekvenser



Karakterisering av virus/ Genomisk epidemiologi

Gikk fra overvåking til «diagnostikk» i løpet av pandemien

• Avanserte metoder som brukes hovedsakelig for overvåkings 
og forskningsformål måtte brukes for smittevernformål under 
pandemien

• Å vite hvilke variant man var smittet med hadde betydning for 
smittesporing, isolasjonslengde, isolasjon på karantenehotell,  
smitteverntiltak, grensekontroll, innreiseforbud fra enkeltland 
med mer.

• Fremvekst av nye virusvarianter har lagt føringer for hvordan 
koronapandemien i Norge og verden skulle håndteres.



Aldri tidligere har genomisk
overvåking spilt en større rolle i et 
utbrudd

Oktober 2024

Internasjonalt delte virussekvenser (GISAID): 

• SARS-CoV-2: 17 034 441 virus

• Influenza:           562 523 virus

• RSV:                       60 916 virus

• Enorme mengder data =helt nye muligheter til å kunne 
studere evolusjonen av virus, hvordan smittebølger 
forflyttet seg mellom land

• Prøvene for å kunne gjøre genomisk overvåking i Norge 
kom til FHI fra de mikrobiologiske laboratoriene som 
stod for testingen av smittetilfeller  

SARS-CoV-2 sekvenser delt internasjonalt

GISAID sekvensdatabase



Høy testaktivitet i Norge også 
i starten av pandemien

• FHI satt opp første test for covid.19 allerede 23. januar 2020, 
(første positive tilfelle 26. februar).

• Norge gode forutsetninger for å kunne teste tidlig nasjonalt
• Norge hadde utbredt luftveisdiagnostikk før pandemien, med 

rundt 200 000 testede i influensasesong, svært høyt i forhold 
til folketall

Vi måtte etter hvert forsvare overfor andre land hvordan Norge 
kunne teste så mange når det oppstod mangelsituasjoner i Europa, 
likevel kunne ikke alle tilbys test.

25. Mars 2020



Data fra 20. mars 2020



Testaktivitet ble økt ytterligere

Fra 30 000 i uken til 300 000 i uken innen få uker

• Formidabel innsats i kommunene og 
helseforetakene

• Nødvendig for å kunne teste for 
smittesporing og smitteverntiltak, ikke bare 
diagnostikk

• Men testing var ikke nok, også flere prøver 
måtte sekvenseres for å kunne variant 
bestemmes og for genomisk epidemiologi



Helgenomsekvensering av SARS-CoV-2 i Norge

• På det meste over 7000 sekvenser på en uke, kom i 
gang svært tidlig i forhold til mange andre land

• >100 000 SARS-CoV-2 sekvenser, i snitt ~6,7 % av 
alle meldte tilfeller gjennom pandemien, periodevis 
over 30 %

• Store deler av pandemien hatt en sensitivitet for 
nye varianter ned til 1 %, = God oversikt over 
fremvekt nye varianter

• Spesielt første periode av pandemien var viktig for 
denne overvåkingen, i forkant av tilgjengelige 
vaksiner

Norge: 
~100 000 helgenom SARS-CoV-2
-FHI Første helgenomsekvens 13 mars 2020 

Uker 2020-2024
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Norge klarte lenge å holde stand mot smitten
• Smitten ble til stadig slått ned i kommunene, varianter kom og gikk, og ingen fikk ordentlig «fotfeste» første året

• Norge er blant landene i Europa som hadde det strengeste regimet for innreise og testing.

• Først ved inntog av de mer smittsomme variantene (alfa, delta, omikron) kom tiltakene til kort og vi fikk utbredt spredning nasjonalt.

Wuhan DeltaAlfa Omikron
(BA.1, BA.2, BA.5)



Tydelig forskjell fra 
andre land

• Andre land opplevde flere utbrudd av de tidligste 

variantene og de sirkulerte i landet over tid, 

allerede fra januar/februar 2020 (Nadeau et al., 

2021), ikke Norge

• Det var ikke det første tilfellet til Norge som startet 

smittespredningen her, ei heller de første 

utbruddene med importer fra skiturister som ga 

viruset fotfeste.

Prevalens av virusvarianter over tid i ulike land, (CovLineages). 
Forskjeller også med nært beslektede land

Alfa

20E 

https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC8516819/#R14
https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC8516819/#R14


Spredning av virusvarianten som ga det massive utbruddet
i Spania sommeren 2020 20E (EU1)

Importer fra Spania forventet å stå for mellom 2- 12 % av smittetilfellene I Europa 
etter sommeren 2020. 

Introduksjoner til 
Norge fra Spania

Nye Introduksjoner til 
Norge fra et tredje land



• Epidemien i Norge var i starten hovedsaklig drevet av importer

• Varianter ble introdusert, startet smittespredning, men ble slått ned

• Bildet endret seg når B.1.1.7 alfa varianten kom, den klarte etablere seg til 
tross for streng grensekontroll

• Var allerede i sirkulasjon når tiltak på grensen ble innført

• Alfa varianten ga umiddelbart større utbrudd i Norge med flere smittede

• Smitteverntiltakene klarte redusere import av andre varianter, men ikke 
import av alfa varianten

Test grense

Stengt grense

Pre-alfa variant alfa variant

Weekly relative import frequencies of B.1.1.7 versus non-B.1.1.7 are plotted in the top panel. Individual imports are plotted in 
the bottom lineage as a function of the estimated TMRCA of each import lineage and the size of the cluster (i.e. the number of 
sequenced isolates in Norway inferred to be the result of each import). The dashed lines mark the implementation date for key 
interventions: (1) mandatory testing at the border and (2) closure of the border for individuals not residing in Norway
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begrenset hvor lenge en spredning pågikk

Genome epidemiology of B.1.1.7 and non-B.1.1.7 in Norway. (A) Weekly estimated imports 
(top panel) and local transmission events (bottom panel) of B.1.1.7 (yellow) and non-
B.1.1.7 (blue) in Norway.
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Hvorfor ble ikke alfa varianten stoppet helt?

• Varianten i seg selv var langt mer smittsom og spredningsdyktig enn tidligere 
varianter

• Da den ble oppdaget i UK var den allerede spredt globalt, men ble først oppdaget 
når den kom til land med god overvåking

• Ved stenging av grense var den allerede i omløp

• Nyere variantene etter har hatt enda større smittsomhet, som omikron. Vanskelig til 
umulig å begrense helt

• Hvilke tiltak som er effektive avhenger også mye av egenskaper til viruset og 
immunitet i befolkningen.



• Overvåking av en smittesituasjon er ikke lenger bare 
statistikk og tall, genomisk overvåking har kommet for 
å bli og spiller i dag en langt større rolle enn tidligere i 
overvåkingen, for situasjonsforståelsen og for 
håndtering

• Sykdomsspredning og infeksjoner kan beskrives ved 
hjelp av genetisk informasjon fra patogener og dette 
sammen med tradisjonell overvåkingsstatistikk er det 
det som skal til for å kunne gjøre gode 
smittevernvurderinger i framtiden.

Oppsummert
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