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In evidenza

Rimane elevata in Italia la capacita di genotipizzare/sequenziare campioni clinici positivi .
CoV2. Si conferma magg del 5% il numerdadaponi relativi a nuovi casi di infezione confer
virus SAREBo0V2 riportati al sistema di sorveglianza integratalCOM® sono ste
genotipizzati/sequenziati ancimeasel di luglio (6,6%6pnostante il forte aumantmmero assoluto
casi registrati su tutto il territorio nazionale e il consolidamento ancora non completo dei da5 5 )

V  Negliultimi45 giorn{19 giugne 2 agosto 202lgumentano i casi di infezione da-SARScon
genotipizzazidsequenamentsegnalati @istema di Sorveglianza Integrata CQYiDn totale d
7.73%ispetto ai 4.958 riportati nel periodo 5-giRudpmglio 2021A causa degli attacchi informat
sistemi della Regione Lazio, i dati relativi a questa Redenersiderare parziali.

o0 In questo periodo di riferimentoe evidenziato dalla piu recente indagine rapida di prey
20 luglio 2021, il numero di segnathztasi causati dalriante delt@lignaggio B.1.617.2)
Italia ha superato quellisati dallariante alfflignaggi®.1.1.7)Nuovi casi di infezione cat
dallavariante deltasono stategnalati in tutte le Regioni/PBirdsservanaasi di infezion
causati dalla variante delta in tutte le fasce di eta, con una peggioteatt casi in soggel
eta compresatrai 10 edi 29 anni.

o La frequenza dei casi causativdaidante alf& in forte diminuzipmentre rimane stabile la
diffusione territoriale.

o Anche la frequenza di casi causatratalate gammgignaggi®.) del virus SARSWV2 € in
diminuzioneon una diffusione maggiore in alcune Regioni/PPAA italiane.

V Dal 29 aprile 2021 e attiva la piattaforma per la sorveglianza genomica delle vaost{-dids/
Gen), sviluppata e coordinata dal S . La piattaforma consen,
identificate sul territorio nazionale e dialogare con le piattaforme internazionali.

o Il modulo, dedicato all'analisi e condivisione dei dati di sequenziame@oMieh SKEE
nazionale, conta ad oggi [ @d0sequenze.

o Nell " ambito dell a pi al0Gligndggi ched ogginomsmno sirtca
oggetto di monitoraggio da parte del Sistema di Sorvegliang®Nitiefiata

0 La percentuale di seaze ascrivibili alriante deltasul totale dei sequenziamenti deposit
CoGen, e risultata pari al 2,09% nel mese di aprile, al 7,48% nel mese di maggio, al 4
di giugno, &5,66% nel mese di luglio (dati al 2 agosto 202 1)randamento settimanale
crescita nello stesso mese.

0 Negli ultimi 45 giorffia i lignaggi non oggetto di monitoraggio da parte del Sistema di §
Integrata COVID, ed identificati i6dGen, il3,74%¢ rappresentato da VUM (\auiaaher
Moritoring- lignaggi: B.1.1.318 e C.16), mérii82646 da VOI (Variant of Interdgnaggi:
B.1.621, C.2bsiddetta variante lamBdh.620 e B.3

o Dalla data del precedente bollettino (19 luglio 2021), non sono state seficfaensealtes
sequenze di lignaggio AMdmenclatura OM&riantet a e c¢cl assi.fi cat

In conclusione:

V Lavariante deltali SARSCo\2, domi nant e néeprevaletdenancha ia Itakaucon
diffusione territoriale in aumento. Il numenvidcassegnalatin Italia causati dalle varglfdie
gammae in diminuzione.

V Lavariante delt& caratterizzata da una maggiore trasmissibilita rispetto alla yaaah#&0%dfa
60%)e risulta associata ad un elevato rischio dieinfeglomndividui parzialmente vaccinati
vaccinati.

V E necessario continuare a monitorare con grande attenzione la circolazione delle-@aki@reido
in particolare la presenza di mutazioni riconducibili ad undraseaggsibdita e/esaciate ad u
potenziale capacita di evadere la risposta del sistema immunitario.
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Il presente rapporto descriadi isdlle varianti di SARS/2 circolanti in Italia, provenienti dal
Sistema di Sorveglianza Integrata CQY®o0 or d i n aperoodo @& dicembie QR (
agosto2021 con approfondimenti perpériodol9 giugna 2 agosto 2031e dalla piattarfca
opensourcé-CoGen(ltalian COVHD9 Genomigg vi | uppat a d29 bpkile 208S ed a

1. Stima di prevalenza delle varianti del virus S2R2 di interesse per la sanita
pubblicainltalid al | a pi ¥ recente oOindagine rapioc

| n b adagine mpida peEcente(20/7/2021d i sponi bi l e online sul s
Sanity, la prevalenza in Italiandovi casi di infezione da SBRE variante deltglignaggio

B.1.617.2 passata dal 22,%nge: 09%80.6%)s t i mat o nel | " i ndagine r afrf
2021)al 94,8% (range regional@@8000%jFigura 1

La prevalema di casi di infeme da SARSo\2 variantealfa (lignaggio B.1.1.#® in forte
diminuzione, passando da una prevalenza stimata @ah§&;8%6.7%00%n e | | * ul t i ma i
rapida (22 giugno 2021) & &&nge regionalet® - 14,7%)FHgura 1 Aconvalori piulevati

nelle Regioni Puglia (14,7%) e Alfi0z7%).

Lavariante gammé i gnaggi o P. 1) ha wuna prevalémza pa
(Hgura 1 ¢, complessivamenten netta di minuzione rispetto a
can rangeregionate 00%-37.5% indagine del 22 giugno 202&hgono segnalati valori di
prevalenza piu elevati (16ng#)Regioa Calabria.

L’indagi ne r a&pdendiato lanpresenza,assul iemtorie nagionalariaaiéabeta
(lignagp B.1.351FH@ura 1 B, dellavariante etélignaggio B.1.525) e dell&ante zetdignaggio
P.2).


https://www.epicentro.iss.it/coronavirus/pdf/sars-cov-2-monitoraggio-varianti-indagini-rapide-20-luglio-2021.pdf
https://www.epicentro.iss.it/coronavirus/pdf/sars-cov-2-monitoraggio-varianti-indagini-rapide-20-luglio-2021.pdf
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Figurali Prevalenza della variante-difmaggio B.1.1(R) della variante bethighaggio B.1.3§B) della variante gamma
lignaggio P(C) della variante dellignaggio B.1.617{in Italia, indagine rapida del 20 luglio 2021.
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2. Segnalazioni di casi di infezione causati da varig@ARISCo\f2 di interesse per la
sanitapubblica sul territorio nazionaldati dal Sistema di Sorveglianza Integrata
COVIEL9 del |l 61 SS

Nel periodo d28 dicembre 20202 agosto202] sono stati segnalati al Sistema di Sorveglianza
Integrata COVID un totale dR138casi di infezionla SARE0V2 con genotipizzazione su un
totale di2.266119 casi notificati (pari ®&4). Nel mese di luglio 2021 risultano essere stati
genotipizzati/sequenziati il 6,6% dei tampoaii sffiettuti i casi di infezom&germata da virus
SARSCoV2 riportati al sistema di sorveglianza integratal G; @D un picco del 22,6% nella
settimana dal 5 Il hoo gompleto ca@nsolidaniedto deiwdatildel mes d Ridlia,
rende tale dato ancora prowvvisorio.

La diminuzione nella percentiatamponi genotipizzati/sequenziati rispetto al mesg& di giugno
causa del forte aumento nel numero assoluto di casi diagnosticati sul territorio nazionale nel mes
luglio, sottende in realta un aumento nel numeralapsodtifeizzazioni/segruiamenti effettuati.

L’ a n da mmag di infezibreei da SARS?2 genotipizzati/sequenziati, riportati al Sistema di
Sorveglianza Integrata CQY|[@ influenzato dalla percentuale dei campioni genotipizzati da
ciascuna Regione/PA (vedere nettudi), tenuto conadle indagini rapide di stima di prevalenza
(flash surveymdagine piu recertel 20 luglio 202) condotte su urgercentuale stabilita di
campioni preleviatuncstesso giorno in tutte le REGRAA (Figura2).
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Le linee tratteggiate indicano la data delle flash survey

Figura2 i Numero di casi di infezione confermata d&€®ARSiportati al Sistema di Sorveglianza Integrata
COVIELY, per settimana di prelievo/diagnosi per cui sia stata effettuata (blu) o meno (rosso) una genotipizzazione, 2
dicembre 202@ agost@021.

Seppurcon oscillazioni settimamalgl netto dei picchi di genotipizzazione/sequenziamento in
coincidenza delle indagini di prevalenza, si ossercastanaa della capacita di
genotipizzare/sequenziare in Itaba un ulteriore aumergbnumero degotipizzazioni riportate

“Nel mes di giugno 20Bilpercentuale di genotipizzazione/sequenziamento ¢ stata pari al 9,3%
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a partirelal meseigiugn@0211 dati delle ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono
parziali e, quindi, non devono essere interpretati come definitivi.

Frequenza diffusionedelle varianti di interesse stmio in Italia

Se complessivamenta dicembre 202@ela maggior parte dei casi sequenziati/genotipizzati
(63,5%) e stad individuata lariante alfflignaggi®.1.1.7)Tabella } questa tendenza non viene
confermata negli ultimi 45 @i®@gilgno-2 agost@02).

Nel periodo piu receatepnferma di quanto osservad | indagdine rapid0(luglio 2021l
numero di segnalazioni di casi causatiadialide deltglignaggi®.1.617)2in Italia (5356
69,20) ha superato quedlisati dalizariante alfa

Tabellal - Frequenza di genotipizzaegaenziamerger varianteé SARSCoV2, Italiadati cumulatipigfiod@8
dicembre 202@ agost®02]) e relativi agli ultimi 45 gid®giugnad 2 agost@02).

0,
Nomenclatura Lignaggio Numero di cas _% Nur_ne_ro di cas (uItirgoi
OMS (cumulativi)* (cumulativi)* (ultimi 45 gg)* 45
99)*
B.1.1.7 26738 63,5 1.340 17,3
Alla B.1.1.7 + E484K 69 02 19 02
Beta B.1.351 278 0,7 9 01
Gamma P.1 27024 64 305 3,9
Delta B.1.6172 6.216 14,8 5.356 69,2
Eta B.1.525 419 10 20 03
Kappa B.1.6174 155 04 121 16
ND B.1.6173 2 <01 1 <01
NDd P.2 5 <01 2 <01
Kappa/Delta B.1.617.1¢2 56 01 21 0,3
Altrolignaggid/non indicatb 5496 13 545 7
Totale 42.138 100 7.739 100

* periodo 28 dicembre 2028gost@021

** periodd 9giugnd 2agost@021

a:Nomenclatura OM&ancoralisponibile

b:i casi P.1 segnalati al Sistema di Sorveglianza Integra&igedluwiBno anche i casi recentemiclassificati come P.1.1
c: casi segnalati al Sistema di Sorveglianza Integret8 S&pdtBtamente per B.1.617.1 e B.1.617.2.

d: precedentemente fAzetaod

e: si intendnoi sottdignaggB.1.617.1 e B.1.616h2non sono staliteriormente spfexti

f. siintende un caso genotipizpartenente ad aligpaggioppured urignaggioon indicato daRegiortPA

Come riportatoRigura3, nel periodo in esame, coerentemente con quanto mostrato dalle indagini di
prevalenzde variant alfa (lignaggid.1.1.7)delta (B.1.617.2)e in partgamma(P.1)hanno

causatda percentuale piu altecasi di infezione da S&R®2 genotipizz&equenziatiportati

nel sistema di sorveglianza ogni settindatiadelle ultime settimandrassegnati dal riquadro

grigio, sono parziali e quindi non devono essere interpretati come una riduzione nel numero di va
di SARE0V2 circolanti nel Paese.

LaFigura4 riporta lo stesso dato esprease [gercentuale relatieapermette di vidizzarda
distribuziorgelle varianti monitorate nella Sorveglianza D@giEBaaper settinma.
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Entrambi i grafevidenzianan aumentoettodela proporzione di casi genotigszagtienziati
attribuibili allzariante deltglignaggio B.1B.2) e, contestualmente, rapaariduzione della
proporzione di casi attribuibMaalnte alfglignaggio B.1.1.7)

La percentuale, sul totale di genotipizzazioni, di casi riconduaniiaititealidelta(lignaggio
B.1.617.2% risultata pagal52% nel mese di maggio 2021, ha raggiunto3guatal 3nese di

giugno &7,7% nehese duglio 202%ebbenedatr e | at i vi a sighaansoinfasel t i mo
di consolidamento
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Figura3i Percentuale di casi di infedarf@ARE0V2 genotipizzati e indicatiligeaggio28 dicembre 2022
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LaFiguramostrad di st ri buzi one geografi c &CCqvarlatte 4 v
of Concejnalfa (B.1.1.7)beta(B.1.351)gamma(P.1),delta(B.1.617.2). Nelle mappe vengono
messe in evidenza tutte le province che hanno segnalato almenofeziarescalisata da una

variante di SARDW2 di interesse per la pubblica sanita nei periodi 28 dicemBrag2320

2021 e 19 giugno 2621agosto 2021. Il colore bianco, attribuito ad alcune province, puo indicare sic
| " assenza dsiauna mancataddgnalazeomeida patte della Regione/PA al Sistema di
Sorveglianza Integrata CaQVBD d ecbnhe’'nél &So delleiBagLiguria e Moliger le quali i
risultat:i del |l e genoti pi zzazilonan traovama an€orac at i
riscontro nel Sistema di Sorveglianza Integrata9COVID

Dal mese di dicembre ad oggariante alfglignaggio B.1.1.7) risulta essere la piu diffusa sul
territorioHigura 5 Aessendo stata riportata in tutte le provinaenital . Tuttavi a, ne
(Figura 5B), la diffusione dellariantealfae diminuita mentre € aumentata quelleadaltae
delta(B.1.617.2Figura5 H); attualmente entrambe sono state identificate in almeno 85 diverse
province italiane.INe’ ul t i mo vagiategammdadignaggicaRsl) sombistati riportati in

di ver se pr ovi riFigwa 5drearlentré $ohoastati imdividuatinpochi adsiespor@dici di
variante betan un numero limitato di provincie iGigura D).

A B
107 province con presenza 85 province con presenza
lignaggio B.1.1.7 lignaggio B.1.1.7
dal 28/12/2020 dal 19/06/2021
Segue|
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38 province con presenza
lignaggio B.1.351
dal 28/12/2020

90 province con presenza
lignaggio P.1
dal 28/12/2020

6 province con presenza
lighaggio B.1.351
dal 19/06/2021

41 province con presenza
lignaggio P.1
dal 19/06/2021

Segue|




Rapporto ®.del6 agosto 2021

90 province con presenza
lignaggio B.1.617.2
dal 28/12/2020

85 province con presenza
lignaggio B.1.617.2
dal 19/06/2021

Assenza/
mancata segnalazione

Presenza

B.1.617.2
(C-D) (E-F) (G-H)
Lignaggio

B.1.351 P.1

Figura57 Province italiane in cui € stato segnalato almeno un caso di infezi@®/Aa&4R® dalla variante alfa (lignaggio
B.1.1.7) (AB), dalla variante beta (lignagdi®51) (€ D), dalla variante gamma (lignaggiocER.E), (dalla variante delta
(lignaggio B.1.617@) H) Italia28 dicembre 202@&gosto 20219giugn@®021i 2 agost®021* Casi di infezione causati dalla

variantalelta (lignaggio B.1.62)sono statiportat

nel | 6iadagine tli prevdlenalragida anche dalle Regioni Liguria e

Molise nel mese di luglio 2021, tuttewviaovano ancora riscontro nel Sistema di Sorveglianza Intedfam @i non

sono rappresentafiigura.

10



Rapporto ®.del6 agosto 2021

Negli ultimi 45 giqdal 5 giugno al 19 luglio 21 maggi or parte dei cas
variantiidSARSCo\2 di interessanitario rilevate dal Sistema di Sorveglianza Integréi@, COVID
sono stationtrattisul territorioitaliano S segnala cHé&% delle infezioni associate alla variante
delta (lignaggio B.1.61&.230% associate alla variantdliggaaggio B.1.525) sono state contratte

al | ' (Eabetlag2r o

Tabella 2 Numero e percentuale di casi di infezisateada varianti di SARS2 di interesse sanitario per luogo di infezione,
Italia, 28 dicembre 2020agosto(21, 19 giughr@ agosto 2021.

Nomenclatura . . Dati cumulativi* Ultimi 45 gg**

Lignaggio . .
OMS Caso autoctono Caso importato | Caso autoctono = Caso importato

N % N % N % N %

Alfa B.1.1.7 26.505 | 99,1 | 233 0,9 1.303 | 97,2 37 2,8

B.1.1.7 + E484] 69 100,0 O 0,0 19 1000 O 00
Beta B.1.351 268 96,4 | 10 3,6 7 77,8 2 22,2
Gamma P.r 2675 98,9 | 29 11 299 98,0 6 2,0
Delta B.1.6172 5.678 | 91,3 | 538 8,7 4913 | 91,7 443 8,3%
Eta B.1.525 356 850 @ 63 15,0 12 60,0 8 40,0%
Kappa B.1.617<1 153 98,7 | 2 1,3 121 1000 | O 0,0
ND B.1.6173 2 100,0 O 0,0 1 100,0 O 0,0
NDd p.2 5 100,0 O 0,0 2 1m,0 0 0,0
Kappa/Delta B.1.617.1¢¥2 54 96,4 2 3,6 19 90,5 2 9,5

Altro

lignaggioon 5357 | 975 | 139 2,5 504 92,5 41 7,5

indicato

* periodo 28 dicembre ZQ2@gosto 2021; ** periodo 19 giwyagosto 2021

a: non disponibile.

b: i casi P.1 segnalati al Sistema di Sorveglianza Integrh@aeidiino eme i casi recentemente riclassificati come P.1.1.

c: casi segnalati al Sistema di Sorveglianza Integretf SgpdtBtamente per B.1.617.1 e B.1.617.2.
d: precedentemente

flzet ao

e: si intendono i sdiymaggi B.1.617.1 e B.1.617.2.
f: si intende unso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regione/PA.

La distribuzione delle infezioni causate dalle varianti virali sotto sorveglianza riflette la prevalenz:

territorio nazionale seevdentiiffeenze per sessbapellad).

Tabella3 1 Casi di infezione da SARY2 causati da varianti di interesse sanitario, Italia, 28 diceinf@l2N22021.

Distribuzione per sesso e variante.

Nomenclatura . . Dati cumulativi* Ultimi 45 gg**
Lignaggio . . . :
OMS Femmine Maschi Femmine Maschi
N % N % N % N %
Alfa B.1.1.7 13385/ 65,1 13353 61,9 642 18,5 698 16,3
B.1.1.7 + E484K 33 02 36 0,2 8 0,2 11 03
Beta B.1.351 131 06 147 0,7 7 02 2 <01
Gamma P.2 1330 65 1.374 6,4 151 2,2 154 3,6
Delta B.1617.2 2.719 13,2 3.497 16,2 2.352 67,9 3.004 70,3
Eta B.1.525 180 08 250 1,2 8 02 12 03
Kappa B.1.617¢c1 68 03 87 04 52 15 69 16
NB B.1.617%3 2 <01 0 0,0 1 <01 0 0,0
NDBd P.2 1 <0,1 4 <01 1 <01 1 <01
Kappa/Delta B.1.617.1%2 21 01 35 02 2 01 19 0,4
Altro
lignaggimon 2696 131 2800 13 242 7,0 303 71
indicato
Totale 20.555 100/ 21.583 100 3.466 100 4.273 100

* periodo 28 dicembre 2028gost®02]1** periodd9giugnd 2 agost®021

11
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a: non disponibile.

b: i casi Pdegnalati al Sistema di Sorveglianza Integrata90@dlilidono anche i casi recentemente riclassificati come P.1.1.
c: casi segnalati al Sistema di Sorveglianza Integrelt8 S&pdtBtamente per B.1.617.1 e B.1.617.2.

d: precedentemente fzetao

e: sintendono i sottgnaggi B.1.617.1 e B.1.617.2.

f. si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regione/PA.
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Figurab6 - Casi di infezione da SARS2 causati da varianti di intersanitario, Itall®giugnad 2 agost®2021
Distribuzione per fascia di eta e variante.

La distribuzione per fascia dFagaré6) evidenzia come in tutte le eta siano piu frequenti casi di
infezione causati daliiante deltdlignaggid.1.612) di SAR€C0V2, con una percentuale
maggiore di casi in soggetti di eta compresa tra i 10 edSi@dnéammé ' osservazi one
percentuale maggiore di casi di infezimagiadde gammdignaggid®.1)nei soggetti di eta
superiore 8 anni

3. Piattaformaer la sorveglianza genomica delle varianti di SARS3
La piattaforme&CoGen(ITALIAMCOVIDI SENOMI C) svi luppata dall 1 S
\'

e basata su un’infrastruttura codeildadrat:
sequenziamento genomicdevanzaazionaleftps://irida.is}.it

L”infrastrutt u-CaGensomsenteua sottemissione faaiijatp delleasequenze a
GISAID, la piattaforma interrsdgidncondivisione delle sequenze diCRRScon associazione
automatica del codice registrato per evitare un doppio lavoro ai centri di sequenziamento. Ad ¢
4.598 sequenze sono state inviate a GISAID utilizzando il servizio incorpafatmdélia piatt

Gen.

Alla data del 2 agosto 2021 risultano accreditati per il caricamento/analisi e visualizzazione dei
nella piattaform@®Gen, 66 utenti da 59 strutture sul territorio, a cui vanno aggiunti sei utenti abilita
alla sola visualizzaeaei dati contenuti sulla piattaforma.
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Le sequenze presenti nella piattaf@mizeh fino alla data del 2 agosto 2021 (data ultimo accesso
alla piattaforma per la redazione del presente rapporto) séngu?d.383d{ cui 1.676 prodotte
da campni prelevati da casi di C@9tagnosticgirima del 28 Dicembre 2BRuika 7R
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Figura - Numero di sequenze depositate nella piatt&fe@ea per settimana di prelievo del campione periodo 28
dicembre 202@ agosto 2021 (A). Numesedglienze depositate sulla piattaf@mi@eh per data di caricamento,
dall 6inizio della raccolta nazionale (03 maggio 2021
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Nella piattaforma vengono inseriti dati di sequenziamesioshit®Bfma ddati grezathe
sequenzeonsensud e | | ' i nt e runitangeste aodatiadi sequanaamento ottenuti mediante

il metodo di sequenziamento Sanger di una parte o di tutto il gene codificante la proteina Spike (¢
S). La percentuale di sequgpdotte mediante NGB & r 85%, arlentré 16% del totale
rappresenta sequenze del gene S prodotte mediante tecnica Sanger.

Le percentuali di lignaggi identificati dalla piat@te@ea (abellad-5) sono influenzate dal

diverso numero di smge depositate da ciascuna RegiomhelRAultime due settimane si e
osservato un aumento della percentuale di sequenze appartemamticateltalignaggio

B.1.617.2) depositate sulla piattaf@of@eh Tabellad). Tale incremento appare ranpal

evidente se si analizzano i numeri delle sequenze in base alla data di prelievo del campione.
sequenze ottenute da tamponi effettuati negli ultimi 45 giorni sono 7.909 di cui il 72,7% (5.750
prodotto sequenze del virus SARS CoV2 appaltéeaeiatnte deltdignaggid.1.617.2).

Tabella 4- Frequenza delle varianti di S2R& (monitorate dal Sistema di Sorveglianza Integrath9COVID
identificate dal software che opera nella piaHaés®mia, Idati riferiti ai campioni con gedielvo 28 dicembre 2020

T 2 agost@021La Tabella mostra i dati in percentuale in relazione al numero dei sequenziamei@o@apositati in |
(dati cumulativi e ultimi 45 giorni).

B.1.1.7 + E484 27 0,14 7 0,09
B.1.351 58 0,30 6 0,08
Beta B.1.351.2 10 0,05 0 0
B.1.351.3 23 0,12 2 0,03
P.1 402 2,11 121 1,53
Gamma P.11 957 5,02 224 2,83
P.1.2 17 0,09 16 0,20
B.1.617.2 6.424 33,72 5750 72,70
Delta
AY.1 1 0,01 1 0,01
Eta B.1.525 293 1,54 17 0.21
Kappa B.1.617.1 16 0,08 0 0
ND B.1.617.3 21 0,11 16 0,20
NDb P.2 4 0,02 0 0
Altro lignaggio 259 13,62 294 3,2
Totale 19049 100 7.909 100

* periodo 28 dicembre 2Z02@gosto 2021; ** periodo 19 giwyagosto 2021
anondisponibile
b: precedentemente fizetao
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Nelle ultime due settimane, dalla data del precedente bollettino (19 luglio 2021 non sono s
evidenziate nuove sequenze di |l ignaggi-o AY. 1
CoGen. Tale lignagéid.1 rappresenta umaluzione della variargttadin cui € presente la
mutazione aggiuntivalan spike K417N, ed e in gquestoento oggetto di stretta sorveglianza
trattandosi di una mutazione che potrebbe conferire le capacita di evasione immunitaria.

InFigura8si evidenzia | > andamento dell e VOC iden
piattaformadoGen Pur essendo un andamento fortemente influenzato dalla disparita di sequenze
depositate nei vari mesi, si osserva che la wafaafignaggioB.1.1.7),ha da sempre
rappresentato la frazione principale dei sequenziamenti depositati e che,eadcheigedmes

cui € comparsa la variarg#adlignaggio B.1.617.2)stataancora rilevata in percentuale
significativa.f41 sequenze della variaifdeeald88 per laetta dal 31 maggio al 28 giugno). A
partire dalla settimana del 28 giugnsisse @&l una invergiarella tendenza e la variasita d
risultaoggipiu frequente della variante alfa (numero segli@b&®d327 sequenze variarita a

nella settimana del 28 giugno) . Quadatadiul t i m
prelievo dei dati, rappresentando il 18,40% delle sequenze effettuate da tamponi prelevati negli
45 giorniT@abellad).
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Figura 8 Andamentdelle principali VOC identificate mediante sequenziamento negli ultimi 6 mesi ldal software del
piattaformadoGen, per settimana di campionamento (28 dicenil2eagb2 2021). La variante Alfa inolcioe
i campioni di lignaggio B.1.1.7 che presentano la mutazione E484K

Nel dettaglio, la percentuale di sequenze ascriabithtdldelta (lignaggio B.1.617.2), sul totale
dei sequenziamenti depositaCaGen, € risultata pali2,09% el mese di apridd,7,486 nel
mese di maggio48l15%elmese di giugral,85,66%el mese di luglio (dati al 2 agosto 2021).
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Il trac@amento delle varianti non monitorate dal Sistema di Sorveglianza Intdg@ataa COVID
evidenziato la circolazione di 103 lignaggi ad(ialoeidb), rappresentanti il 13,61% delle
sequenze depositate i n pintarésseasdnibarioni\dO]) o aggettaidn i C
monitoraggio a livello internazionale (VUM), sulla base di evidenze preliminar
(https://www.ecdc.europa.eu/eni@ivatiantsoncerh

Tabellas - Distribuzione dei lignaggi non oggetto di monitoraggio da parte del Sistema di Sorveglianza Integt
COVIEL9 identificati dal software della piattaf@r@an (Pangolin vers. 3.1.7 del 9 luglio 2021). Dati riferiti
a campioni con data prell8 dicembre 20ZDagosto 2021 (dati cumulativi ed ultimi 45 giorni).

ND A ND 22 0,85% 8 2,72%
ND A.2.52 ND 3 0,12% 0 0%
ND A5 ND 371 14,30% 29 9,86%
ND A.15 ND 1 0,04% 0 0%
ND A.21 ND 1 0,04% 0 0%
ND A.23.1 ND 4 0,15% 0 0%
ND A.27 VUM 8 0,31% 0 0%
ND A.28 VUM 9 0,35% 0 0%
ND AH.3 ND 3 0,12% 1 0,34%
ND B ND 7 0,27% 1 0,34%
ND B.1 ND 638 24,60% 98 33,33%
ND B.1.1 ND 38 1,46% 9 3,06%
ND B.1.1.1 ND 18 0,69% 7 2,38%
ND B.1.1.10 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.1.118 ND 5 0,19% 5 1,70%
ND B.1.1.136 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.161 ND 3 0,12% 0 0%
ND B.1.1.208 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.216 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.241 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.1.265 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.28 ND 6 0,23% 2 0,68%
ND B.1.1.305 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.309 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.317 ND 2 0,08% 1 0,34%
ND B.1.1.318 VUM 66 2,54% 9 3,06%
ND B.1.1.33 ND 3 0,12% 0 0%
ND B.1.1.30 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.351 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.353 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.1.372 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.1.39 ND 3 0,12% 0 0%
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ND B.1.1.409 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.1.420 ND 49 1,89% 0 0%
ND B.1.1.512 ND 1 0,04% 1 0,34%
ND B.1.1.519 VUM 2 0,086 0 0%
ND B.1.1.523 ND 6 0,23% 2 0,68%
ND B.1.1.525 ND 5 0,19% 1 0,34%
ND B.1.1.97 ND 1 0,04% 1 0,34%
ND B.1.160 ND 90 3,47% 0 0%
ND B.1.160.25 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177 ND 456 17,58% 3 1,02%
ND B.1.177.1C ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.177.12 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.21 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.177.24 ND 13 0,50% 0 0%
ND B.1.177.26 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.33 ND 3 0,12% 0 0%
ND B.1.177.4 ND 3 0,12% 0 0%
ND B.1.177.51 ND 17 0,66% 0 0%
ND B.1.177.52 ND 7 0,27% 0 0%
ND B.1.177.53 ND 10 0,39% 0 0%
ND B.1.177.56 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.177.62 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.177.72 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.73 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.75 ND 84 3,24% 0 0%
ND B.1.177.81 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.82 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.177.83 ND 15 0,58% 0 0%
ND B.1177.86 ND 1 0,04% 1 0,34%
ND B.1.177.87 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.214.2 VUM 1 0,04% 0 0%
ND B.1.221 ND 19 0,73% 1 0,34%
ND B.1.222 ND 9 0,35% 0 0%
ND B.1.247 ND 4 0,15% 3 1,02%
ND B.1.258 ND 72 2,78% 1 0,34%
ND B.1.258.14 ND 5 0,19% 0 0%
ND B.1.2581 ND 32 1,23% 0 0%
ND B.1.258.3 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.260 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.36.10 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.36.36 ND 16 0,62% 0 0%
ND B.1.367 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.389 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.411 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.416 ND 1 0,04% 0 0%
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Epsibn B.1.427 # 3 0,12% 2 0,68%
Epsilon B.1.429 # 1 0,04% 0 0%
ND B.1.441 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.467 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.499 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.517 ND 1 0,04% 0 0%
lota B.1.526 VUM 8 0,31% 2 0,68%
ND B.1.575 ND 8 0,31% 2 0,68%
ND B.1.575.1 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.609 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.610 ND 1 0,04% 0 0%
ND B.1.619 ND 3 0,12% 0 0%
ND B.1.620 VOI 61 2,35% 3 1,02%
ND B.1.621 VOI 39 1,50% 25 8,50%
ND B.1.621.1 ND 18 0,69% 10 3,40%
ND B.1.623 ND 2 0,08% 0 0%
ND B.1.629 ND 13 0,50% 1 0,340
ND c11 ND 3 0,12% 0 0%
ND C.16 VUM 7 0,27% 2 0,68%
ND C.18 ND 6 0,23% 0 0%
ND C.36 + VUM 1 0,04% 0 0%
ND C.36 ND 7 0,27% 0 0%
ND C.36.8 ND 214 8,25% 51 17,35%
Lambda C.37 VOI 15 0,58% 10 3,40%
ND L.3 ND 1 0,04% 0 0%
Theta P.3 VOI 1 0,04% 1 0,34%
Totale 2594 100% 294 100%

* periodo 28 dicembre Z02@gosto 2021; ** periodo 19 giagosto 2021

#: varianti ridimensionate (https://www.ecdc.europa.€l@érddawioncern)

ND: non disponibile

VOI: variant of interest (vegidi interesse, fonte: https://www.ecdc.europa.ed@naramdsoncern); VUM: variant under
monitoring (variante sotto monitoraggititfiesténww.ecdc.europa.eu/eni@vatiantsoncern

y le sequenze di lignaggio C.36.3 presentano la mutazione nella spike L452R
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4. Note di lettura

Nell  ambito dell e atti vi tl, cane daOdinanzg.l640aella a n
Presidenza del Consiglidddeini st ri , di parti mento dell a prot
interventi urgenti di protezione civile in relazione all'emergenza relativa al rischio sanitario conn:
all"insorgenza di pat ol o §@Ueerid €anéraleanb@ deP-28 a a g

2020), si rende necessario monitorare la circol@aidaetdi interesse in sanita pubblica e

rapida diffusione nel nostro Paese.

| datriportati dalle RegiongP&dno el abor at i d abiolbgicile® &pidamiologicig r a n «
relatramente alle segnalazioni datlanti descritte nel presente rapporto.

La lista dellevariantidi SARSCoV2 sotto sorveglianza viemgentinuamenteggiornataman

mano che vengono riconosciute nuove varian di iatergg e r | a s aniVarantspub bl i
of @ncerh ( VOfarjants of Interest VQl) e “Variants under oMitorint
(https://www.ecdc.europa.eu/eni@ivatiarisoncer

1 31 maggio 2021, I * O(OMIPhadd ziznaizti oo ndee | Moen d“i eatl i
designare le varianti di SBB® che fossero ffacil da pronunciareda ricordareispetto ai
lineage/clade utilizzati nelle diverse piattaforme

Al momento in cui viene redatto questo rapporto, la classificagmeee la seguente
(https://www.who.int/en/activities/tr@&REC 0\/2-variants/aggiornamento delgost@02):

Tabelles - Varianti preoccupanti per la Jauiitita (Variasbf ConcernVQCO)

Nomenclatura Lignagg 8 Primi campioni : . :
Pango Clade GISAID CladeNextstrain . Data di designazione
OMS documentati
Alfa B.1.1.7 GRY 201 (V1) Regno Unito 18dicembre020
o settembr2020
B.1.351 Sud Africa
Beta B.1.351.2 GH501Y.V2 20H (V2) ma idOZb 18dicembr2020
B.1.352.3 9
Pl Brasile
Gamma Ei; GR/501Y.V3 20J (V3) novembra020 11-gennai021
B.1.617.2
AY.1 India, VOI: 4prile2021
Delta AY.2 Gla78K.V1 21A ottobre020 VOC: 1inaggi€021
AY.3

Tabellar - Varianti di interegsr la Sanita Pubblica (VamdmnterestvQ)

Lignaggio

Nomenclatura Clade Primi campioni . . .
OMS Pango Clade GISAID Nextstrain documentati Data di designazione

Paesi multipli,

Eta B.1.525 G/484K.V3 21D dicembre020 17marze2021

lota B.1.526 GHI253G.V1 21F stati Unit o021
novembr2020
India, .

Kappa B.1.617.1 G/452R.V3 21B ottobre020 J-aprile2021

Lambda C.37 GR/452Q.V1 21G P 14giugne02L

’ ’ dicembr2020
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| dati analizzati sono in continua fase di aggiornaimpertanto le segnalazioni delle varianti
soprattutto quelle dell > ulti mo meeorcautelaecv on o
in quanto possono subire variaassere ultermente integrate cepart successiki’ as s en z a
0 un numero relativamente basso di casizgatiogiprtati puo essere dovuto sia ad una minore
percentuale di casi genotipizzati che ad una mancata segebfaziema di Sorveglianza
Integratdlazionale COVVIDda parte della Regione/PA.

LI stituto Superiore di Sanita e, in ogni (
i mpreci sioni O inesattezze nel contenuto di
Superiore di Sanita e, i nol tre, svincol at o

informazioni e dei dati da parte di terzi, cosi come anche, da qualsivoglia utilizzo improprio e/o ill
degli stessi.

Questo bollettino descrive geafici, mappe e tahdleprevalenzala distribuzione nel tempo e
nello spazio delle varianti di interesse per la sanita pubblica notificate al Sistema di Sorveglia
Integrat COVIELS

| dati qui presentati riferiscono a dati inviati dali®°’R&giancon una diagnosifelzione da
SARSCo\2 (definita come tampone positivo ai sensia@laeel Ministero della Salu@isad4
d e | enriai® 20j1ra iP8 dicembre 202@ il2 agosto2021

| dati relativi a casi di infedanSARE0\2 causati da varianti virali di interesse saatteolt

attraversal Sistema di Sorveglianza Integkataionale COVIB dipendong oltre che

dal |l andament o epi dalapermdntoaleide casi dodficdti th euyp & sta mi a
realizzato un sequenziamento del SBB®%2. Nel periodo di riferimento di questo bollettino, la
percentuale genotipizzaziogestatacomplessivamendel 1,9% deicampioni positivi rilevati ogni
settimana.

LaFigura2, gia mostraia questo documermeidenzia conlenumerdi casi genotipizzati aumenti

in coincidenza con le indagini rapide di prevalenza acphrtiettal mesali febbraio 2021

(indagine piu reced&d20luglio2021d i sponi bil e online sul sito d

Indtre, & percentuale di casi di infezione confermata €2082RScui € stata realizzata una
genotipizzazigmgporta al Sistema di Sorveglianza IneeG@VIEL9 nel perioda8 dicembre
2020- 2 agosto202] varia daegione aegiongFigura9A); si pud notare perd un sostanziale
incrementsu quasi tuttaérritorioHjgura9B) nel periodo piu receffig{ugno20216 2 agosto
202). Questo elemento deve essere considerato nella lettura delle mappe ripardaigoiriaqquesto
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Figura9 - Percentuale di casi di infezione confermata daoSARS cui € stata realizzata una genotipizzaziorealiportat
Sistema di Sorveglianza Integi@OVIEL9per Regione/R&l period®8 dicembre 20P@ agost@021(A) e nel period®
giugn®@021i 2 agost®?021(B)

In Tabelld sonoriportd, per lo stesso periodo, i dati di genotipizeagiapelati dalla piattaforma
genomicai condivisione internazionale GISAID (https://www.gisaid.org/), relativi a casi per i qual
nota la datianche paraledi campionamento

Tabella8 - Frequenzdi genotipizzazione di alcune vaki&#®tRSCo\2, Italia, 28 dicembre 20Z0agosta?021;
fonteGISAIDN{tps://www.gisaid.psottomissionizahgost@02).

Namenclatura Lignaggio Numero di %
OMS sequenze
Alfa B.1.1.7 25.003 5926
B.1.1.7 + E484K 28 0,07
B.1.351 66 0,16
Beta B.1.352 19 0,05
B.1.358 38 0,09
P.1 409 0,97
Gamma P.1.1 1717 4,07
P.1.2 0 0
B.1.617.2 4512 10,69
AY.1 1 0
Delta AY.2 0 0
AY.3 604 1,43
Eta B.1.525 401 0,95
Kappa B.1.617.1 10 0,02
N> B.1.617.3 0 0
Altrolignaggio 9.382 2224
Totale 42190 100

a: non disponibile
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