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In evidenza

Il presente rapporto descrive i dati principali sulle varianti di SARS-CoV-2 circolanti in Italia, provenienti dai diversi
flussi di raccolta attivi al momento a livello nazionale:

- Indagine rapida di prevalenza delle varianti del virus SARS-CoV-2 (c.d. Flash Survey). La piu recente
indagine rapida é stata effettuata il 13 dicembre 2022, la prossima sara il 10 gennaio 2023.

- Sequenze genomiche depositate settimanalmente dai laboratori regionali sulla piattaforma open-source
I-Co-Gen (Italian COVID-19 Genomic) -ISS (approfondimenti relativi al periodo 14 novembre 2022 — 25
dicembre 2022).

- Risultati relativi alle varianti di preoccupazione (VOC) segnalati dai centri di riferimento regionale nel
Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 coordinata dall'lSS (approfondimenti relativi al periodo 14
novembre 2022 - 25 dicembre 2022).

Indagine rapida di prevalenza delle varianti (Flash Survey)

Dalla piU recente indagine rapida per valutare la prevalenza delle varianti del virus SARS-CoV-2 (13 dicembre
2022) la variante Omicron risultava essere predominante nel nostro Paese, con una prevalenza a livello nazionale
pari al 100%.

La variante BA.5 risultava essere predominante, con una prevalenza a livello nazionale pari al 90,6% (91,53%
nellindagine precedente, 8 novembre 2022) e a livello regionale/PPAA con valori superiori al 77,3%. Il 64,1% dei
sequenziamenti BA.5 risultava associato ad uno dei 37 lignaggi BQ.1.n identificati.

BF.7.n rappresentava il 9,6% delle sequenze analizzate (14,7 nellindagine precedente, 8 novembre 2022).

Si osserva, anche se contenuta, una crescita nei valori di prevalenza di BA.2 (6,2% vs. 3,98% dell'indagine
precedente) e un incremento nella proporzione di sequenziamenti attribuibili al lignaggio BA.2.75 (e relativi sotto-
lignaggi), oggetto di monitoraggio internazionale.

In diminuzione la prevalenza nazionale di BA.4 (0,3% vs. 1,95% dell'indagine precedente).

Il 75% dei ricombinanti Omicron/Omicron identificati sono risultati appartenere al lignaggio XBB e relativi sotto-
lignaggi.

Analisi dei sequenziamenti depositati nella piattaforma I-Co-Gen

La piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti di SARS-CoV-2 (I-Co-Gen), alimentata da un flusso
continuo di dati provenienti dalle Regioni/PPAA e dedicata all'analisi e condivisione dei dati di sequenziamento ha
raccolto, alla data del presente rapporto, piti di 183.000 sequenze provenienti da 70 strutture dislocate sull'intero
territorio nazionale.

L’analisi delle sequenze genomiche depositate in I-Co-Gen nelle ultime sei settimane (14 novembre 2022 — 25
dicembre 2022) suggerisce che:

- la variante Omicron rappresenta la quasi totalita (99,95%) dei sequenziamenti depositati. Il restante
0,05% ¢ da attribuire a ricombinanti Delta/Omicron.

- BAJS risulta predominante (91,09%), con 151 differenti sotto-lignaggi identificati (incluso il lignaggio
parentale) tra cui BQ.1.1 (30,84%), BF.7 (10,31%), BQ.1 (5,24%), tra i piu frequenti.
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In aumento, quindi, la proporzione dei sequenziamenti attribuibili a varianti monitorate anche a livello
internazionale, quali BQ.1.1.

In lieve diminuzione la prevalenza di BF.7 (10,31% vs 12,32% del rapporto precedente). E” importante
sottolineare, tuttavia, che il numero ridotto di sequenziamenti prodotti nelle ultime settimane (12-25 dicembre
2022) potrebbe non consentire una stima precisa della prevalenza delle diverse varianti.

Sebbene non risulti prevalente nel periodo 14/11/2022 - 25/12/2022 alla data di estrazione dati del presente
bollettino, si continua a monitorare anche la circolazione del ricombinante XBB (ricombinante dei sotto-lignaggi
BA.2.10.1 e BA.2.75) e dei relativi sottolignaggi (XBB.*), e pari al 2% nelle ultime 6 settimane di osservazione.
Questi ricombinanti sono considerati varianti di interesse (https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-
concern, 21-12-2022) per la presenza di mutazioni associabili a capacita di immuno evasione.

Capacita di sequenziamento

Nelle ultime settimane del 2022, si rileva una lieve riduzione nel numero settimanale dei sequenziamenti effettuati
dalle regioni PA e segnalati nella piattaforma I-Co-Gen nell’ambito del flusso di sorveglianza genomica di SARS-
CoV-2. Questo pud essere dovuto alla diminuzione dei tamponi molecolari effettuati dai laboratori, oltre che a
ritardi di caricamento delle sequenze che potranno essere recuperati nelle settimane successive.

Aggiornamento del Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19

II sistema raccoglie alcune varianti VOC segnalate dalle Regioni/PPAA e le caratteristiche dei pazienti in cui sono
state identificate (eta, stato vaccinale, residenza, ecc.) ma ha un fisiologico ritardo di notifica rispetto alla
piattaforma I-Co-Gen, come spiegato nella Fag specifica e nelle Note di lettura.

- |l Sistema di Sorveglianza Integrata riporta 2.497 casi confermati di infezione da SARS-CoV-2
sequenziati/genotipizzati nel mese di novembre 2022, ultimo mese per il quale il dato pud ritenersi
consolidato;

- Nel periodo 14 novembre 2022 — 25 dicembre 2022 anche questo sistema conferma la prevalenza di casi

di infezione riconducibili alla variante Omicron, prevalentemente a trasmissione autoctona, in tutte le
fasce di eta.

In conclusione

e La variante Omicron risulta la variante di SARS-CoV-2 predominante nel nostro Paese.

e Siconferma la prevalenza di BA.5, con un aumento dei sequenziamenti attribuibili a BQ.1.1 ed una lieve
diminuzione di BF.7, entrambi monitorati anche a livello internazionale.

e Nell'attuale scenario & 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 per COVID -19.


https://www.iss.it/cov19-faq-varianti/-/asset_publisher/yJS4xO2fauqM/content/id/5914909?_com_liferay_asset_publisher_web_portlet_AssetPublisherPortlet_INSTANCE_yJS4xO2fauqM_redirect=https://www.iss.it/cov19-faq-varianti%3Fp_p_id%3Dcom_liferay_asset_publisher_web_portlet_AssetPublisherPortlet_INSTANCE_yJS4xO2fauqM%26p_p_lifecycle%3D0%26p_p_state%3Dnormal%26p_p_mode%3Dview%26_com_liferay_asset_publisher_web_portlet_AssetPublisherPortlet_INSTANCE_yJS4xO2fauqM_cur%3D0%26p_r_p_resetCur%3Dfalse%26_com_liferay_asset_publisher_web_portlet_AssetPublisherPortlet_INSTANCE_yJS4xO2fauqM_assetEntryId%3D5914909
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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”).

prevalenza nazionale prevalenza nazionale
BA.2: 6,2% BA4:0,3%

prevalenza nazionale
Ricombinanti Omicron/Omicron: 3,0%

prevalenza nazionale
BA 5 90,6%

Figura 1 - Prevalenza di Omicron BA.2*, BA.4*, BA.5%, Ricombinanti Omicron/Omicron in ltalia, indagine rapida del 13
dicembre 2022.

*Include i relativi 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
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2. Piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti di SARS-
CoV-2, I-Co-Gen.
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Figura 2 - Numero di sequenze presenti nella piattaforma I-Co-Gen per settimana di campionamento e numero cumulativo.
Alla data di estrazione dei dati (27 dicembre 2022) risultano 95 utenti da 70 strutture sul territorio per il caricamento/analisi e
visualizzazione dei dati nella piattaforma I-Co-Gen, , a cui vanno aggiunti 11 utenti abilitati alla sola visualizzazione dei dati.
Le sequenze presenti nella piattaforma I-Co-Gen alla data del 27 dicembre 2022 sono 183.556. Il dato relativo alle ultime due
settimane di campionamento (linea tratteggiata del grafico) é da considerarsi non ancora consolidato.

Tabella 1 - Frequenza dei lignaggi identificati dal software che opera nella piattaforma I-Co-Gen (versine 4.1.3 di Pangolin -
PUSHER-v1.17), nelle ultime sei settimane. Sono escluse da questa aggregazione le sequenze Sanger della regione del

gene S ed i sequenziamenti genomici di scarsa qualita.

Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BA.1.17.2 2 0,05%
Totale BA.1 2 0,05%
BA.2 7 0,17%
BA.2.10.1 14 0,34%
BA.2.3 4 0,10%
BA.2.3.20 4 0,10%

Omicron
BA.2.75 8 0,20%
BA.2.75.2 5] 0,12%
BA.2.75.3 1 0,02%
BA.2.75.4 1 0,02%
BA.2.75.5 1 0,02%
BA.2.9.5 1 0,02%
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Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BL.1 4 0,10%
BM.1.1 2 0,05%
BM.1.1.3 5 0,12%
BM.2 1 0,02%
BM.4.1.1 2 0,05%
BN.1 10 0,25%
BN.1.2 14 0,34%
BN.1.2.1 4 0,10%
BN.1.3 18 0,44%
BN.1.3.1 20 0,49%
BN.1.4 11 0,27%
BN.1.5 24 0,59%
BN.3.1 8 0,20%
BN.4 1 0,02%
BN.5 2 0,05%
BR.1 1 0,02%
BR.2.1 1 0,02%
BR.3 1 0,02%
BS.1.1 2 0,05%
CA7 1 0,02%
CB.1 1 0,02%
CH.1 3 0,07%
CH.1.1 25 0,62%
CJ.1 B 0,12%
CM.2 1 0,02%
CM.4 1 0,02%
CM.5.1 1 0,02%
CM.6.1 7 0,17%
CM.8.1 1 0,02%
Totale BA.2 223 5,49%
BA.4.1.8 2 0,05%
BA.4.6 19 0,47%
BA.4.6.4 1 0,02%
BA.4.6.5 2 0,05%
BA.4.7 0,07%
Totale BA.4 27 0,66%
BA.5 36 0,89%
BA.5.1 125 3,08%
BA.5.1.1 1 0,02%
BA.5.1.10 20 0,49%
BA.5.1.12 0,20%
BA.5.1.17 0,07%
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Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BA.5.1.20 3 0,07%
BA.5.1.22 1 0,02%
BA.5.1.23 3 0,07%
BA.5.1.28 12 0,30%
BA.5.1.3 1 0,02%
BA.5.1.30 1 0,02%
BA.5.1.5 25 0,62%
BA.5.1.8 3 0,07%
BA.5.11 1 0,02%
BA.5.2 120 2,95%
BA.5.2.1 110 2,71%
BA.5.2.12 1 0,02%
BA.5.2.13 2 0,05%
BA.5.2.14 1 0,02%
BA.5.2.16 2 0,05%
BA.5.2.18 6 0,15%
BA.5.2.20 27 0,66%
BA.5.2.21 2 0,05%
BA.5.2.22 2 0,05%
BA.5.2.23 3 0,07%
BA.5.2.24 1 0,02%
BA.5.2.25 10 0,25%
BA.5.2.26 9 0,22%
BA.5.2.27 2 0,05%
BA.5.2.28 4 0,10%
BA.5.2.3 9 0,22%
BA.5.2.33 2 0,05%
BA.5.2.34 13 0,32%
BA.5.2.35 13 0,32%
BA.5.2.39 2 0,05%
BA.5.2.44 2 0,05%
BA.5.2.6 40 0,98%
BA.5.2.7 1 0,02%
BA.5.2.9 8 0,20%
BA.5.3.1 15 0,37%
BA.5.5.1 2 0,05%
BA.5.6 1 0,02%
BA.5.6.3 1 0,02%
BA.5.6.4 3 0,07%
BA.5.9 16 0,39%
BE.1 5 0,12%
BE.1.1 14 0,34%
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Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BE.1.1.1 170 4,18%
BE.1.1.2 6 0,15%
BE.1.2 2 0,05%
BE.4.1 3 0,07%
BE.4.1.1 2 0,05%
BE.4.2 4 0,10%
BF.1 1 0,02%
BF.10 2 0,05%
BF.11 24 0,59%
BF.11.4 1 0,02%
BF.11.5 1 0,02%
BF.13 2 0,05%
BF.14 45 1,11%
BF.17 1 0,02%
BF.2 3 0,07%
BF.25 1 0,02%
BF.26 3 0,07%
BF.27 1 0,02%
BF.3 1 0,02%
BF.31.1 2 0,05%
BF.32 1 0,02%
BF.34 1 0,02%
BF.5 23 0,57%
BF.6 1 0,02%
BF.7 419 10,31%
BF.7.1 3 0,07%
BF.7.10 2 0,05%
BF.7.12 1 0,02%
BF.7.13.2 1 0,02%
BF.7.3 7 0,17%
BF.7.4 31 0,76%
BF.7.4.1 7 0,17%
BF.7.4.2 1 0,02%
BF.7.5 30 0,74%
BF.7.5.1 3 0,07%
BF.7.6 8 0,20%
BF.7.7 6 0,15%
BF.7.8 5 0,12%
BF.7.9 4 0,10%
BQ.1 213 5,24%
BQ.1.1 1253 30,84%
BQ.1.1.1 25 0,62%
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Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BQ.1.1.10 4 0,10%
BQ.1.1.11 7 0,17%
BQ.1.1.12 2 0,05%
BQ.1.1.13 47 1,16%
BQ.1.1.15 24 0,59%
BQ.1.1.16 1 0,02%
BQ.1.1.17 2 0,05%
BQ.1.1.18 63 1,55%
BQ.1.1.19 2 0,05%
BQ.1.1.23 1 0,02%
BQ.1.1.26 2 0,05%
BQ.1.1.27 1 0,02%
BQ.1.1.28 16 0,39%
BQ.1.1.3 49 1,21%
BQ.1.1.4 35 0,86%
BQ.1.1.5 31 0,76%
BQ.1.1.6 1 0,02%
BQ.1.1.7 36 0,89%
BQ.1.1.8 3 0,07%
BQ.1.10 66 1,62%
BQ.1.10.1 20 0,49%
BQ.1.11 10 0,25%
BQ.1.12 3 0,07%
BQ.1.13 20 0,49%
BQ.1.14 10 0,25%
BQ.1.15 39 0,96%
BQ.1.16 1 0,02%
BQ.1.18 9 0,22%
BQ.1.19 6 0,15%
BQ.1.2 13 0,32%
BQ.1.20 1 0,02%
BQ.1.21 1 0,02%
BQ.1.22 7 0,17%
BQ.1.23 9 0,22%
BQ.1.25 1 0,02%
BQ.1.26 3 0,07%
BQ.1.26.1 1 0,02%
BQ.1.3 12 0,30%
BQ.1.4 2 0,05%
BQ.1.5 18 0,44%
BQ.1.6 1 0,02%
BQ.1.8 17 0,42%
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Nomenclatura OMS | Lignaggio N. di sequenze %
BT.2 3 0,07%
BU.1 1 0,02%
BU.3 2 0,05%
BV.2 1 0,02%
BW.1.1 3 0,07%
CE.1 1 0,02%
CG.1 2 0,05%
CK.1 1 0,02%
CK.2.1 4 0,10%
CK.2.1.1 20 0,49%
CK.3 7 0,17%
CL.1 22 0,54%
CN.1 4 0,10%
CP.1 8 0,20%
CR.1 4 0,10%
DB.1 1 0,02%
DB.2 1 0,02%
DG.1 5] 0,12%
DL.1 2 0,05%
Totale BA.5 3701 91,09%
XAZ 1 0,02%
XBB 5 0,12%
XBB.1 60 1,48%
XBB.1.4 20 0,49%
XBB.1.4.1 1 0,02%
XBB.1.5 2 0,05%
XBB.2 8 0,20%
XBE 1 0,02%
XBF 1 0,02%
XBG 3 0,07%
XBJ 6 0,15%
Totale Ricombinanti Omicron/Omicron 108 2,66%
Totale Omicron 4061 99,95%
XAY.1 2 0,05%
Totale Ricombinanti Delta/Omicron 2 0,05%
Totale complessivo 4063 100,00%

10



Rapporto n. 27 del 30 dicembre 2022

-

o
a di campionamento

100%

75%

% di sequenziamenti
o
]
=S

25%

0%

14/11/2022-
20/11/2022
21/11/2022-
27111/2022

3 28/11/2022-
£ 04/12/2022
5/12/2022-
1/12/2022
12/12/2022-
18/12/2022
19/12/2022-
25/12/2022

Setti

s 0 eaz [ eas I Bas ] Ricombinante omicron/omicron

Figura 3- Distribuzione percentuale dei diversi lignaggi Omicron identificati mediante sequenziamento genomico dal software
della piattaforma I-Co-Gen, per settimana di campionamento, ultime sei settimane. L’'assegnazione dei lignaggi é quella
ottenuta con la versione 4.1.3 di Pangolin - PUSHER-v1.17. Ciascun lignaggio, rappresentato nella figura, é inclusivo dei
relativi sotto-lignaggi identificati. Sono escluse da questa aggregazione le sequenze Sanger della regione del gene S ed i
sequenziamenti genomici non rispondenti a standards qualitativi.
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Figura 4 - Distribuzione percentuale dei diversi sotto-lignaggi Omicron identificati mediante sequenziamento genomico dal
software della piattaforma I-Co-Gen, per settimana di campionamento, ultime sei settimane. L’assegnazione dei lignaggi €
quella ottenuta con la versione 4.1.3 di Pangolin - PUSHER-v1.17. Sono escluse da questa aggregazione le sequenze Sanger
della regione del gene S ed i sequenziamenti genomici di scarsa qualita.

Nell'ultima settimana di campionamento disponibile risultano depositate in I-Co-Gen 41 sequenze di buona qualita,
escludendo le sequenze della regione del gene S prodotte con metodo Sanger.

*Altro: include i lignaggi con frequenza inferiore all'1%.
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3. Segnalazioni di infezioni causate da varianti del virus SARS-CoV-2
di interesse per la sanita 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 - dicembre 2022 *

gennaio 2021 2.671 0,6 682
febbraio 2021 5.624 1,5 688
marzo 2021 10.864 1,6 1.085
aprile 2021 10.138 24 714
maggio 2021 5.812 3,3 287
giugno 2021 4.544 11,3 68
luglio 2021 12.947 13,2 161
agosto 2021 11.013 5,7 318
settembre 2021 8.120 6,4 214
ottobre 2021 6.056 6,0 166
novembre 2021 9.643 3.4 478
dicembre 2021 14.197 1,0 2.280
gennaio 2022 10.335 0,2 7.898
febbraio 2022 4.662 0,3 3.043
marzo 2022 6.297 0,3 3.178
aprile 2022 5.146 0,3 3.057
maggio 2022 4.132 0,4 1.548
giugno 2022 3.942 0,3 2.028
luglio 2022 4178 0,2 4.002
agosto 2022 2.635 0,3 1.366
settembre 2022 2.323 0,4 1.053
ottobre 2022 2.899 0,3 1.798
novembre 2022 2.497 0,3 1.516
dicembre 2022 * 980 0,2 1.170

* dati in fase di consolidamento.
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Le linee tratteggiate indicano la data delle flash survey

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 - 25 dicembre 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 ltalia

Tabella 3 - Frequenza di genotipizzazione/sequenziamento per variante di SARS-CoV-2, Italia, dati relativi agli ultimi 45
giorni (14 novembre 2022 - 25 dicembre 2022).

Nomenclatura OMS Lignaggio | Numero % *
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 0 0,0
Omicron # B.1.1.529 1.917 89,1
ND ##,* B.1.525 0 0,0
ND ##,** B.1.617.1 0 0,0
ND ## B.1.617.3 0 0,0
ND ##* P.2 0 0,0
altro 235 10,9

Totale 2.152 100,0

* 14 novembre 2022 - 25 dicembre 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.
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Figura 6 - Distribuzione percentuale dei lignaggi monitorati* nella Sorveglianza Integrata COVID-19 per settimana. ltalia,
28 dicembre 2020 25 dicembre 2022.

*ilignaggi 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 (14 novembre 2022 - 25 dicembre 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 (14 novembre 2022 - 25 dicembre 2022).

Nomenclatura OMS Lignaggio 14 novembre 2022 - 25 dicembre 2022
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 | 00
Beta # B.1.351 0 0,0 0 0,0 0 | 00
Gamma # P.1 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Delta # B.1.617.2 0 0,0 0 0,0 0 | 00
Omicron # B.1.1.529 1315 | 68,6 2 0,1 600 | 31,3
ND ##,** B.1.525 0 0,0 0 0,0 0 0,0
ND ##,** B.1.617.1 0 0,0 0 0,0 0 0,0
ND ## B.1.617.3 0 0,0 0 0,0 0 | 00
ND ##,** P.2 0 0,0 0 0,0 0 0,0
altro lignaggio/non indicato § 150 63,8 0 0,0 85 | 36,2

# 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.
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Tabella 5 - Casi di infezione da SARS-CoV-2 causati da varianti di interesse sanitario, Italia, 14 novembre 2022 - 25
dicembre 2022. Distribuzione per sesso e variante.

Alfa B.1.1.7 0 0,0 0 0
B.1.1.7+E484K 0 0,0 0 0
Beta # B.1.351 0 0,0 0 0
Gamma # P.1 0 0,0 0 0
Delta # B.1.617.2 0 0,0 0 0
Omicron # B.1.1.529 1.007 874 910 91
ND ##,* B.1.525 0 0,0 0 0
ND ##,** B.1.617.1 0 0,0 0 0
ND ## B.1.617.3 0 0,0 0 0
ND ##,** pP.2 0 0,0 0 0
altro lignaggio/non indicato § 145 12,6 90 9

Totale 1.152 100,0 1.000 100

# 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.
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Figura 7 - Casi di infezione da SARS-CoV-2 causati da varianti di interesse sanitario, ltalia, dati relativi agli ultimi 45 giorni

(14 novembre 2022 - 25 dicembre 2022). Distribuzione per fascia di eta e lignaggio *.
*ilignaggi 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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4. Appendice

v

| dati di sequenziamento provenienti dalla piattaforma I-Co-Gen (Italian COVID-19 Genomic) relativi alle
ultime sei settimane (14/11/2022 — 25/12/2022) confermano la quasi totale circolazione della variante
Omicron (B.1.1.529, BA.¥) nel nostro Paese, con BA.5 predominante, seguito BA.2.

Molti sotto-lignaggi di BA.5 stanno co-circolando in ltalia, tra cui BQ.1* (in particolare BQ.1.1) e BF.7,
rappresentando i lignaggi prevalenti in linea con i dati riportati in ambito europeo.

BQ.1 & caratterizzato dalle mutazioni K444T e N460K, localizzate nel dominio di legame del recettore
(Receptor-Binding Domain, RBD) della proteina spike.

BQ.1.1 & caratterizzato dalla presenza di una ulteriore mutazione: R346T.
BQ.* ed in particolare BQ.1.1, sembrerebbero essere associati ad una riduzione nell'attivita neutralizzante

da sieri di individui vaccinati, comparati a BA.5 (ECDC, Epidemiological update - Spread of the SARS-
CoV-2 Omicron variant sub-lineage BQ.1 in the EU/EEA - 21 October 2022).
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Note di lettura

Nell'ambito delle attivita 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), e del successivo Decreto-Legge
n. 24 (art. 13) del 24 marzo 2022, e delle attivita previste dalla Legge 106/2021, art.34/bis ¢ stato attivato il
monitoraggio della circolazione di varianti di SARS-CoV-2 di interesse in sanita pubblica e della loro diffusione nel
nostro Paese. | dati riportati dalle Regioni/PPAA sono elaborati dall'lSS integrando i dati microbiologici ed
epidemiologici, 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 sanita pubblica. Al momento in cui viene redatto questo
rapporto, la classificazione in vigore & la seguente (https://www.ecdc.europa.eu/en/covid-19/variants-concern;
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/).

| 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 € stato realizzato il sequenziamento di SARS-CoV-2. |
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 pud 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 Sanita &, in ogni caso, sollevato da ogni responsabilita per eventuali errori, imprecisioni o
inesattezze nel contenuto di tali informazioni e dati provenienti da enti terzi e svincolato da ogni responsabilita
riguardo all'interpretazione delle informazioni e dei dati da parte di terzi, cosi come anche, da qualsivoglia utilizzo
improprio e/o illecito degli stessi.
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