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In evidenza 
  

Il presente rapporto descrive i dati principali sulle varianti del virus SARS-CoV-2 circolanti in Italia, 
provenienti dalla più recente indagine rapida (7 marzo 2022), dalla piattaforma open-source I-Co-Gen 
(Italian COVID-19 Genomic), e dalla piattaforma del Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 
coordinate dall’ISS (approfondimenti relativi al periodo 05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022) 
  

Capacità di sequenziamento 

  

Secondo le indicazioni del Centro Europeo per la Prevenzione e Controllo delle Malattie (ECDC), il 
numero di sequenziamenti da effettuare nei diversi Paesi deve garantire l’identificazione di varianti che 
circolano con una prevalenza inferiore o uguale al 5%. Attualmente nei report ECDC che monitorano le 
attività di sequenziamento, l’Italia è collocata tra i Paesi europei che rispettano tale livello di performance. 
In base agli ultimi dati pubblicati dall’ECDC, e riferiti alle settimane 8 e 9 del 2022, l’Italia sequenzia una 
percentuale di campioni COVID-19 positivi in grado di stimare la proporzione di varianti con una 
precisione sufficiente ad intercettare una prevalenza compresa tra 2.5% e 5%. 
 
  

Indagine rapida di prevalenza delle varianti (Flash Survey) 
  

In base alla indagine rapida più recente (7 marzo 2022), la variante omicron risulta ormai predominante 
nel nostro Paese (prevalenza stimata a livello nazionale pari al 99,86%). In questa indagine, il 44,07% 
della variante omicron appartiene al lignaggio BA.2, che è presente nella quasi totalità delle 
Regioni/PPAA. La variante delta è ormai presente in aree limitate del nostro Paese (prevalenza stimata 
a livello nazionale  pari a 0,08%).  

  

Analisi dei sequenziamenti depositati nella piattaforma I-Co-Gen 

  

La piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti di SARS-CoV-2 (I-Co-Gen) conta, ad oggi, più 
di 119.458 sequenze provenienti da 68 strutture dislocate sull’intero territorio nazionale.  Nella 
piattaforma è impostato un sistema di “alert” per l’individuazione rapida di nuovi lignaggi e nuove 
mutazioni. 

L’analisi delle sequenze  depositate in  I-Co-Gen negli ultimi 45 giorni  mostra che: 

 La variante omicron rappresenta il 98,3% dei sequenziamenti depositati. Dei quattro lignaggi 
identificati (BA.1, BA.1.1, BA.2 e BA.3), BA.1 risulta essere il più frequente (32.59% dei 
sequenziamenti totali), seguito da BA.1.1 (31.05%), BA.2 (30%) e BA.3 (0.02%). 

 I sequenziamenti ascrivibili ai sotto-lignaggi BA.1 e BA.1.1 con mutazione R346K (situata nel 
dominio RBD della proteina Spike), rappresentano il 29.7% dei sequenziamenti totali ed il 49.2% dei 
sequenziamenti ascrivibili ai soli sotto-lignaggi BA.1, BA.1.1; si rileva un aumento rispetto al 
precedente rapporto. 

 Si rileva un trend in crescita per il sotto-lignaggio omicron BA.2, che può essere correlato al recente 
incremento nel numero di casi in diversi Paesi Europei. 

  

 
Aggiornamento del Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 

In evidenza 
 
 
 
 
 

     

     

     

     

     

     

 
 

https://covid19-country-overviews.ecdc.europa.eu/variants_of_concern.html#sequencing-volume
https://www.epicentro.iss.it/coronavirus/pdf/sars-cov-2-monitoraggio-varianti-indagini-rapide-7-marzo-2022.pdf
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Il sistema raccoglie alcune varianti VOC segnalate dalle Regioni/PPAA e le caratteristiche dei pazienti in 
cui sono state identificate (età, stato vaccinale, residenza, ecc.) ma ha un fisiologico ritardo di notifica 
rispetto alla piattaforma I-Co-Gen, come spiegato nella Faq specifica https://bit.ly/35fyEBv. 

 

 Il Sistema di Sorveglianza Integrata riporta 8.750 casi confermati di infezione da SARS-CoV-2 
sequenziati/genotipizzati nel gennaio 2022, ultimo mese per il quale il dato può ritenersi consolidato; 

 Anche questo sistema conferma che la prevalenza di casi di infezione da variante omicron in Italia è 
aumentata molto rapidamente. Tenendo conto dei tempi più lunghi di consolidamento del dato della 
sorveglianza integrata COVID-19, questo andamento è coerente con quanto osservato nell’indagine 
di prevalenza realizzata nella giornata del 7 marzo 2022. 

  

In conclusione 

  

 Dall’indagine rapida sulle varianti, per stimare la prevalenza su tutto il territorio nazionale, si evince 
come la variante omicron (lignaggio BA.1) continui ad essere predominante e come il lignaggio 
BA.2 sia in rapido aumento rappresentando il 44,07% dei campioni analizzati. In base alle ultime 
evidenze disponibili, il “Technical Advisory Group on SARS-CoV-2 Virus Evolution” (TAG-VE) del 
WHO suggerisce che BA.2 dovrebbe continuare ad essere monitorata con attenzione al fine di 
accumulare evidenze relative alla sua trasmissibilità. Sulla base dei dati finora disponibili, non si 
evidenzia una differenza nella gravità della malattia associata ai due sottolignaggi. 

 L’impatto della variante omicron che si è diffusa molto velocemente in Europa ed in Italia ed i 
meccanismi della sua elevata trasmissibilità sono ancora oggetto di studio. 

 Nell’attuale scenario è necessario continuare a monitorare, in coerenza con le raccomandazioni 
nazionali ed internazionali, la diffusione delle varianti virali circolanti nel Paese attraverso il 
sequenziamento dei campioni positivi a COVID -19. 

  

https://bit.ly/35fyEBv
https://bit.ly/35fyEBv
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1. Stima della prevalenza delle varianti VOC (Variant Of Concern) e 
di altre varianti di SARS-CoV-2 in Italia (“indagine rapida”). 
  

 
  
Figura 1 - Prevalenza della variante delta, lignaggio B.1.617.2* (A), della variante omicron B.1.1.529* (B) e dei sottolignaggi 
BA.1* (C) e d BA.2 (D) in Italia, indagine rapida del 7 marzo 2022. Dalla mappa si evince la circolazione predominante della 
variante omicron (BA.2, range: 0,0% - 79,7%; BA.1, range: 20,3% - 100%) mentre la variante delta è presente in limitate aree 
del Paese (range: 0,0% - 0,8%).  
  
*Include tutti i sotto-lignaggi, come da documento ECDC, consultabile al link: https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern 
  

https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern


Rapporto n. 18 del 25 marzo 2022 

5 

 

2. Piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti di SARS-
CoV-2, I-Co-Gen. 

 
Figura 2 - Numero di sequenze presenti nella piattaforma I-Co-Gen per settimana di campionamento e numero cumulativo, 
28 dicembre 2021 - 21 marzo 2022. Alla data di estrazione dei dati (21 marzo 2022) risultano accreditati per il 
caricamento/analisi e visualizzazione dei dati nella piattaforma I-Co-Gen, 88 utenti da 68 strutture sul territorio, a cui vanno 
aggiunti 9 utenti abilitati alla sola visualizzazione dei dati. Le sequenze presenti nella piattaforma I-Co-Gen alla data del 21 
marzo 2022 sono 119.458. Il dato relativo alle ultime due settimane di campionamento (linea tratteggiata del grafico) è da 
considerarsi non ancora consolidato. 
  
Tabella 1 - Frequenza delle varianti di SARS-CoV-2 e di altri lignaggi rilevanti per la Sanità pubblica identificati dal software 
che opera nella piattaforma I-Co-Gen (v. 3.1.20 di Pangolin con PangoLEARN 2022-02-28), dati riferiti a campioni con data 
campionamento dal 05 febbraio 2022 al 21 marzo 2022. La Tabella mostra i dati in relazione al numero dei 
sequenziamenti depositati in I-Co-Gen. 

 

 Nomenclatura OMS Lignaggio/Clade § Numero sequenze * % 

Alfa Totale Alfa 0 0,00 

Beta Totale Beta 0 0,00 

Gamma Totale Gamma 0 0,00 

Delta B.1.617.2 4 0,06 

 AY.4 6 0,09 

 AY.43 32 0,48 

 AY.122 10 0,15 

 AY.n 21 0,32 

 Totale Delta 73 1,10 
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 Nomenclatura OMS Lignaggio/Clade § Numero sequenze * % 

Omicron 21K (Omicron) 306 4,62 

 21L (Omicron) 1 0,02 

 BA.1 2.159 32,59 

 BA.1.1 2.057 31,05 

 BA.2 1.987 30,00 

 BA.3 1 0,02 

 Totale Omicron 6.511 98,30 

- Totale altri lignaggi 40 0,62 

Totale  6.624 100,00 

§: al fine della caratterizzazione della variante è stato considerato il lignaggio per le sequenze con genoma intero, il clade, invece, per le 
sequenze del solo gene codificante la proteina Spike. 
* 05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022. 
  

  
 
Figura 3 - Andamento delle principali varianti identificate mediante sequenziamento dal software della piattaforma I-Co-Gen, 
per settimana di campionamento (28 dicembre 2020 - 21 marzo 2022). A partire dall’ultima settimana di dicembre 2021, si 
evince un rapido incremento nella proporzione di sequenze attribuibili alla variante omicron, divenuta poi maggioritaria. Resta 
costante il numero di sequenze attribuibili alla variante omicron con mutazione R346K*. Il dato relativo alle ultime due 
settimane di campionamento - linea tratteggiata nel grafico - è da considerarsi non ancora consolidato. 
  
* WHO, “Tracking SARS-CoV-2 variants” (https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/) 
  

https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
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Figura 4– Distribuzione percentuale dei diversi lignaggi omicron identificati mediante sequenziamento genomico dal software 
della piattaforma I-Co-Gen, per settimana di campionamento (28 dicembre 2020 - 21 marzo 2022). Negli ultimi 45 giorni si 
osserva un significativo incremento nella proporzione di sequenze attribuibili al sotto-lignaggio BA.2. Il dato relativo alle ultime 
due settimane di campionamento (linea tratteggiata nel grafico) è da considerarsi non ancora consolidato. 
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3. Segnalazioni di infezioni causate da varianti del virus SARS-CoV-
2 di interesse per la sanità pubblica (dati dal Sistema di Sorveglianza 
Integrata COVID-19). 
  

Numero di genotipizzazioni/sequenziamenti 
  
Tabella 2 - Frequenza di genotipizzazione/sequenziamento di campioni positivi al virus SARS-CoV-2, Italia, dati cumulativi e 
percentuali ed incidenza di infezione nella popolazione per mese, gennaio 2021 - marzo 2022 * 
  

Mese  
Numero casi di infezione da SARS-

CoV-2 con campioni clinici 
genotipizzati/sequenziati 

% 
Incidenza mensile                  

(x 100 000) 

gennaio 2021 2.612 0,6 678 

febbraio 2021 5.527 1,5 684 

marzo 2021 9.953 1,5 1.079 

aprile 2021 9.135 2,2 710 

maggio 2021 5.539 3,2 286 

giugno 2021 4.370 10,9 68 

luglio 2021 12.777 13,0 160 

agosto 2021 10.913 5,6 316 

settembre 2021 8.120 6,5 212 

ottobre 2021 6.101 6,1 164 

novembre 2021 9.387 3,3 475 

dicembre 2021 12.600 0,9 2.250 

gennaio 2022 8.750 0,2 7.689 

febbraio 2022 3.306 0,2 2.927 

marzo 2022 * 1.190 0,1 2.240 

  
* dati in fase di consolidamento. 
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Figura 5 – Numero di casi di infezione confermata da SARS-CoV-2 riportati al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19, 
per settimana di prelievo/diagnosi, per i quali sia stata effettuata (blu) o meno (rosso) una genotipizzazione/sequenziamento, 
28 dicembre 2020 – 21 marzo 2022. Il box grigio indica che i dati relativi all’ultimo mese sono ancora incompleti e non 
consolidati. 
  

Frequenza e diffusione delle varianti di interesse sanitario in Italia 

  
Tabella 3 - Frequenza di genotipizzazione/sequenziamento per variante di SARS-CoV-2, Italia, dati relativi agli ultimi 45 
giorni (05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022). 

 

 Nomenclatura OMS Lignaggio Numero casi * % * 

Alfa B.1.1.7 0 0,0 

  B.1.1.7+E484K 0 0,0 

Beta # B.1.351 0 0,0 

Gamma # P.1 0 0,0 

Delta # B.1.617.2 27 0,7 

Omicron # B.1.1.529 3.515 90,9 

ND ##,** B.1.525 0 0,0 

ND ##,** B.1.617.1 1 <0,1 

ND ## B.1.617.3 0 0,0 

ND ##,** P.2 0 0,0 

  altro lignaggio/non indicato § 325 8,4 

Totale   3.868 100,0 
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* 05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022 
# la variante include nel Sistema di Sorveglianza Integrata anche i relativi sotto-lignaggi 
## non disponibile 
** precedentemente 'eta' (B.1.525), 'kappa' (B.1.617.1) e 'zeta' (P.2) 
§ si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA. 

 

  

 
  
Figura 6 - Distribuzione percentuale dei lignaggi monitorati* nella Sorveglianza Integrata COVID-19 per settimana. Italia, 28 
dicembre 2020 –21 marzo 2022. 
* i lignaggi B.1.351 (variante Beta), P.1 (variante Gamma), B.1.617.2 (variante Delta) e B.1.1.529 (variante Omicron) includono nel Sistema 
di Sorveglianza Integrata anche i relativi sotto-lignaggi. 
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Caratteristiche epidemiologiche delle varianti di interesse sanitario riportate 
in Italia negli ultimi 45 giorni (05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022) 
  
Tabella 4 - Numero e percentuale di casi di infezione causati da varianti di SARS-CoV-2 di interesse sanitario per luogo di 
infezione, dati relativi agli ultimi 45 giorni (05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022). 
  

Nomenclatura OMS Lignaggio Ultimi 45 giorni * 

    Caso autoctono Caso 
importato 

Non 
noto 

    N % N % N % 

Alfa 

  

B.1.1.7 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

B.1.1.7+E484K 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

Beta # B.1.351 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

Gamma # P.1 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

Delta # B.1.617.2 24 88,9 0 0,0 3 11,1 

Omicron # B.1.1.529 3.060 87,1 5 0,1 450 12,8 

ND ##,** B.1.525 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

ND ##,** B.1.617.1 1 100,0 0 0,0 0 0,0 

ND ## B.1.617.3 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

ND ##,** P.2 0 0,0 0 0,0 0 0,0 

  altro lignaggio/non 
indicato § 

319 98,2 1 0,3 5 1,5 

  
* 05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022 
# la variante include nel Sistema di Sorveglianza Integrata anche i relativi sotto-lignaggi 
## non disponibile 
** precedentemente 'eta' (B.1.525), 'kappa' (B.1.617.1) e 'zeta' (P.2) 
§ si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA. 
 

  
Tabella 5 - Casi di infezione da SARS-CoV-2 causati da varianti di interesse sanitario, Italia, 05 febbraio 2022 - 21 marzo 
2022. Distribuzione per sesso e variante. 
  

Nomenclatura OMS Lignaggio Ultimi 45 giorni * 

    Femmine Maschi 

    N % N % 

Alfa 

  

B.1.1.7 0 0,0 0 0,0 

B.1.1.7+E484K 0 0,0 0 0,0 

Beta # B.1.351 0 0,0 0 0,0 

Gamma # P.1 0 0,0 0 0,0 
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Nomenclatura OMS Lignaggio Ultimi 45 giorni * 

    Femmine Maschi 

    N % N % 

Delta # B.1.617.2 13 0,6 14 0,8 

Omicron # B.1.1.529 1.982 90,8 1.533 90,9 

ND ##,** B.1.525 0 0,0 0 0,0 

ND ##,** B.1.617.1 1 0,0 0 0,0 

ND ## B.1.617.3 0 0,0 0 0,0 

ND ##,** P.2 0 0,0 0 0,0 

  altro lignaggio/non indicato § 186 8,5 139 8,2 

Totale  2.182 99,9 1.686 99,9 

  
* 05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022 
# la variante include nel Sistema di Sorveglianza Integrata anche i relativi sotto-lignaggi 
## non disponibile 
** precedentemente 'eta' (B.1.525), 'kappa' (B.1.617.1) e 'zeta' (P.2) 
§ si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA. 
  

 
  
Figura 7 - Casi di infezione da SARS-CoV-2 causati da varianti di interesse sanitario, Italia, dati relativi agli ultimi 45 giorni 
(05 febbraio 2022 - 21 marzo 2022). Distribuzione per fascia di età e lignaggio *. 
* i lignaggi B.1.351 (variante Beta), P.1 (variante Gamma), B.1.617.2 (variante Delta) e B.1.1.529 (variante Omicron) includono nel Sistema 
di Sorveglianza Integrata anche i relativi sotto-lignaggi 
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Note di lettura 

Nell’ambito delle attività di sorveglianza microbiologica per COVID-19, come da Ordinanza n. 640 della Presidenza 
del Consiglio dei Ministri, dipartimento della protezione civile, del 27 febbraio 2020 “Ulteriori interventi urgenti di 
protezione civile in relazione all'emergenza relativa al rischio sanitario connesso all'insorgenza di patologie 
derivanti da agenti virali trasmissibili”, (GU Serie Generale n.50 del 28-02-2020), si rende necessario monitorare 
la circolazione di varianti di interesse in sanità pubblica e in rapida diffusione nel nostro Paese. I dati riportati dalle 
Regioni/PPAA sono elaborati dall’ISS, relativamente alle segnalazioni delle varianti descritte nel presente rapporto. 
 
La lista delle varianti di SARS-CoV-2 sotto sorveglianza viene continuamente aggiornata man mano che 
vengono riconosciute nuove varianti di interesse per la sanità pubblica denominate “Variants of Concern” (VOC), 
“Variants of Interest” (VOI) e “Variants under Monitoring”). Per quanto riguarda le VOC e le VOI, al momento in cui 
viene redatto questo rapporto, la classificazione in vigore è la seguente (https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-
19/variants-concern; https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/). 
 
I dati relativi a casi di infezione da SARS-CoV-2 causati da varianti virali di interesse sanitario, raccolti attraverso 
il Sistema di Sorveglianza Integrata Nazionale COVID-19, dipendono, oltre che dall’andamento epidemiologico 
dell’epidemia, dalla percentuale dei casi notificati in cui è stato realizzato una genotipizzazione.  I dati analizzati 
sono in continua fase di aggiornamento, pertanto le segnalazioni delle varianti soprattutto quelle dell’ultimo 
mese, devono essere sempre interpretate come provvisorie, in quanto possono subire variazioni e/o essere 
ulteriormente integrate con report successivi. L’assenza o un numero relativamente basso di casi genotipizzati 
riportati può essere dovuto sia ad una minore percentuale di casi genotipizzati che ad una mancata segnalazione 
nel Sistema di Sorveglianza Integrata Nazionale COVID-19 da parte della Regione/PA.  
 
L’Istituto Superiore di Sanità è, in ogni caso, sollevato da ogni responsabilità per eventuali errori, imprecisioni o 
inesattezze nel contenuto di tali informazioni e dati provenienti da enti terzi e svincolato da ogni responsabilità 
riguardo all’interpretazione delle informazioni e dei dati da parte di terzi, così come anche, da qualsivoglia utilizzo 
improprio e/o illecito degli stessi. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern
https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/
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