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In evidenza

V Nel mese diettembre sono stati segnalati poco piu di 7000 genotipizzazioni/sequenzianm
confermati di infezione da S2dR& al Sistema di Sorveglianza Integrata CQY¥Ipari al 6,1% d:
casi confermati segnalati nello stesso periodo, valore superiore alla soglia minima richiesta
diottobre seppuil periodo € ancora in fase di consolidamento, sono stati genotipizzati/s&fig$nh
casi, pariica aB,1%dei casi totali mensili.

V |l sistema di sorveglianza inte@@WEL9 ha documentato dal mese di giugno 2021 la d
prevalente deltariante delta Italia

- Negli ultimi 45 gio2& $ettembrd8 novembrki casidi infezione da virus SARS2 causati dalle
variante delta (lignaggio B.1.@bh@)uano ad essere i piu frequentemente g4 aidiffusi
su gran parte del territorio italiano.

- Sonosempre pitari i nuovi casi di infezione causatvat@late gamma (lignaggio é?dgta
(lignaggio B.1.351)

V Dal 29 aprile 2021 é attiva la piattaforma per la sorveglianza genomica delle yvaost{-dics/
Gen che consente di raccogliere e analizzare le sequenze identificate sulrialeiteibal@gare c
le piattaforme internazionali. Il modulo, dedicato all'analisi e condivisione dei dati di sequenzi
Co\2 a livello nazionale, conta ad oggbpll0di sequenze

- Sono stati identificati oltre 100 ligliffdggintthe, ad oggi, hon sancoraggetto di monitorag:
da parte del Sistema di Sorveglianza Integrath9COVID

- 199,86 dei sequenziamenti deposita@aGEn negliltimi 45 giorré riconducibile alkriante
delta.

- Il lignaggidY.4.2 stato ideificato anche in ltalia, con 147 sequenzeliotaBen di cuil20
presentano le mutazioni Y145H e A222V.

In conclusione:
V In ltalia si conferma dominante la circolazivaeiaieieeltad SARSCo\2.

V Lavariante delt& caratterizzata da una maggiore trasmissibilita rispettmilalfdtra il 40% e
60%) ed un aumentato rischio di ospedalizzazione in particolare tra individui parzialment
vaccinati.

V E necessario continuare a monitorarama gitenzione la circolazione delle variant-doS2R&
in particolare la presenza di mutazioni riconducibili ad un&rasaggsibdita e/o associate ad
potenziale capacita di evadere la risposta del sistema immunitario.
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Il presente rapporto descrive i dati sulle variant-@do\&ARi& olanti in Italia, provenienti dal
Sistema di Sorveglianhaiegrata COVAI¥c o or d i n aperaodo @& dicenibie LGR@ (
novembre2021,con approfondimenti per il peBbdsettembr& 8 novembre202) e dalla
piattaforma opsaurce-CoGen (ltalian COVID Genomigattiva d&29 aprile 2021

Segnalaioni di casi di infezione causati da varianti di SBRE di interesse per la
sanita pubblica sul territorio nazionale (dati dal Sistema di Sorveglianza Integrata COVID
19, del |l 81 SS).

Nel periodo d28 dicembre 20208 novembr@02] sono stati segnalati al Sistema di Sorveglianza
Integrata COVID un totale d2064casi di infezione da SARS2 con genotipizzazione su un
totale d2.722294casi notificati (paomplessivamete,6%).

Ein lievadiminuzione il numdroasi genotipizzati/sequéinsegnalati al Sistema di Sorveglianza
Integrata COVID negli ultimi 45 gioB% §ettembre 8 novembre202) rispetto al periodo
precedentd { settembire5 ottobre202), 4.68% 5.32Fispettivamentsi sottolinea ctede dato
proviene dana parzialgegnalazione al Sistema di Sorveglianza Integrattd @®yéde delle
seguenti Regioni/PPKiguria, Marche, PiementeVal |.e dO6Aost a

Analizzando i dati per n{@sbella )| si rileva comelmese digost®?021 risulta essere tat
genotipizzaisequenziall 5,%%6(n =10712 dei tamponi effettuati su tutti i casi di infezione confermata
da SARE0\2 riportati al sistema di sorveglianza integratA C@¥iire nel meseseitembre

i16,1% (n 7 657. Si noti come tale valeelabene inferiotgpett@l mese precedente ssiperiore

alla soglianinima attesdel 5% di casi genotipizzati/sequenziati men§iknami,i sonferma
buonala capacita di genotipizzare/sequenziare irSiltaablinea comdé _non completo
consolidamento dei daitiret$diottobree novembr202lrende tatlatancora provvisori.

Tabelldl - Frequenza di genotipizzazione/sequenzdimamioioni clirdotasi di infezione da vVBARSCo\2, Italia,
dati cumulatripercentuad incidenza di infezione nella popolazione pgenmesaovembr2021

Mese Numero cadli infezionela SARSC0oV2 con % Incidenza mensile
(2021) campioni cliniogenotipizzati/sequenziati (x100 000)
gennaio 2613 0,6 684
febbraio 5565 15 683
marzo 10013 15 10
aprile 9.187 2,2 709
maggio 5589 3,2 285
giugno 4424 11,1 68
luglio 12771 13 160
agosto 10712 5,5 316
settembre 7.657 6,1 211
ottobre* 3128 3,1 e
novembreé* 51 0,2 157

*dati in fase di consolidam&ndataiferito al period® hovembr2021

InFigural sono riportati dmero di casi di infezione confermata d€ &R Sportati al Sistema

di Sorveglianza Integrata CO¥,Iper settimana di prelievo/diagnosi per cui sia stata effettuata una
genotipizzazionagl period@8 dicembre 2028 novembr2021 | dati delle@ltime settimane,
contrassegnati dal riquadro grigio, sono parziali e, quindi, non devono essere interpretati come defi



Rapporto n. 13 del 12 novedtize

160000 1 LI | ! | | | | ! - 16000

150000 1 Il I I I I I I I L 15000
— 140000 11l 1 1 1 1 1 1 14000
= 130000 (I 1 1 1 1 1 1 13000 _
N 1200001 11 1 1 1 1 1 1 12000
& 110000 | | | | | | | 110003
2 1000001 L 100009
5o 1 1 1 1 1 1 1 °
DE 90000 ' b b b i | (9000 §
S ¢ 80000 . i i i " { - 8000 &
% 2 70000 7000 &
& 600001 ! 1 1 1 ! ! 16000 2
o 50000 1 1 1 1 1 1 (5000 [§
g 40000 1 1 1 1 1 4000 %
= 30000 1 1 1 F 3000

20000 1 - 2000

10000 1 II lL j Iii L 1000

| kk IIJ [

0 L 1 0
Icole—ld)lr)‘—mlr)(\ll‘—ldi;mNO’)LONG)(.Or")C)I‘-#‘—I‘-v‘—d)lr)(\lG)I(.OI(\IIG)I(.OI("’)IDI(DI("’)IDI‘-Iﬁrlx—llﬂlml‘—lm
NOT——ONO O ONO O OO ANO AN O OIN O ONO O M O AN O —NO O

";;;&&&&ﬁﬁ&ﬁ&&&&&mﬁﬁ@ﬁ@é@@ﬁ#ﬁﬁéﬁﬁééd&dddddééé
e e o e e i e e e e sy s e iy e e e it SATIMTUATINT RTINS
[allal [allalaallallallal lallalalallalal alalalala el la’ e el e (el ol e e el [al (el el e el [al e lalla [al el (ol e [alal]
(eslelelealelelelelelslelelelelelalelelelelelslelelelelelslelele]lele]lelelelelelelelelwlele)
(3 [a¥ [aN[oN [oN [aN[aN[aN [aN [aN [oN [aN [aN[oN [N [aN[oN [aN [aN [aN (o [N [aN [N [aN [aN [N [oN [aN [ o [aN [N [oN [N [aN [ aN [ ol [aN [aN [oN [aN [aN [ oN [N [o¥ [N )
. Sl . NO/NON INDICATO
Le linee tratteggiate indicano la data delle flash survey

Figurali Numero di casi di infezione confermata d@®@AR8portati al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID
19, per settimana di prelievo/diagnosi per cui sia stata effettuata (blu) 0 meno (rosso) una genotipizzazione, 28 dicemt
2020 8 novembr2021. b ox gri gi o indica che i dati relativi all 61

Frequenza e diffusione delle varianti di interesse sanitario in Italia

In Italia si conferma la circolad@mnmantdellavariante deltdi SARSCo\2 (ighaggio B.1.617.2

e relativi sottignaggi Negli ultimi 45 gio2b cettembiie8 novembr2021juestavariante € stata
individuata n@1,2% (n4.907 dei casi riportati al Sistema di Sorveglianza (MtHyztta Tale

dato, come precedentemente sottolinettenut@ fronte di informazioni parziali provenienti da
molteplici Regioni/PPAdItrenegli ultidi5 giorngonastatregistrasolo dueasi dovutivariante
alfa(lignaggio B.1.1.7)

Tabell&2 - Frequenza di genotipizzazione/sequenziamento per variarGe\d2 &S, dati cumulativi (periodo 28
dicembre 2028 novembr2021) e relativi agli ultimi 45 @éraéftembiie8 novembr2021)

Nomenclatura Lignaggio Numero cas % - qu_ero casi . _%
OMS (cumulativi)® (cumulativi)* (ultimi 45 gg)* (ultimi 45 gy*
Alfa B.1.1.7 27920 387 1 <0,1
B.1.1.7 + E484K 75 01 1 <0,1
Beta? B.1.351 289 04 0 0
Gamma P.1 2.845 39 1 <0,1
Deltee B.1.617.2 32480 451 4277 912
Eta B.1.525 460 06 0 0
Kappa B.1.617.1 476 0,7 66 14
ND¢ B.1.617.3 31 0 1 <0,1
NDd-e P.2 5 0 0 0
Altrdignaggiton indicato 7483 104 342 73
Totale 72064 100 4.689 100

* periodo 28 dicembre 202@ovembi2021; ** perio@6 settembiie8 novembr2021

a: la variante beta inclodesistema di sorveglianza integietia i relativi sdtgmaggi

b: la variante gamma incheleistema di sorveglianza integctia i relativi sdttmaggi

c: la variante delta inclnelesistema di sorveglianza integctia i relativi sdigmaggi

d: non disponibile

e: precedentemente fzetao

f: si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA.
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La variante deltacontinua ad essel@ variantepiu frequentemente segnalata al Sistema di
Sorveglianza Integr@igura 2 | dati delle ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono

parziali e quindi non devono essere interpretati come una riduaomdingram di SARS/

2 circolanti nel Paese.

LaFigura Jiporta la distribuzione percentuale delle varianti monitorate nella Sorveglianza Integre

COVIEL9 per settimana.

Entrambi grafici evidenzianpadiminuzione dei casi genotipizzatiigejuelovuti a Varianti
d 6 I n t\Manaetso$ IaterggOl, vedilote di Lettyra alle variamgammae beta facenti parte
del gruppdelle varianti classificate co@{& i favore di un chiaro aumento dei casi dovuti alla

variante delta
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Il rettangolo indica il periodo di consolidamento

Figura21 Frequenza assolutdtseanaldi casi di infeziode SAR€0V2 genotipizzati e indicati per lignaggio, 28

dicembre 202 novembr2021.
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Dati non consolidati dopo linea tratteggiata

Figura3 - Distribuzione percentuale delle varianti monitorate nella SorvegliaG2aMiEER rpea settimanalia,
28 dicembre 2028 novembr2021.

LaFigura4 mostra la distribuzione geograficaldelier i ant i I ndi VOCdaliagat e da
decl assi ficata n @éddiNotedi teifymmetggamenadeleed o dal | 6 ECDC

Nelle mappe vengono messe in evidenza tutte le province che hanno segnalato almeno un cas
infezione causata da una variante diCRMRSi interesse plar pubblica sanita nei periddi:
agostd 24settembr@021 €5 settembiie8 novembr2021 Il colore bianco, attribuito ad alcune

province, pu, indicare sia | b6assenza di cas
Regione/PA al Sistema di Sorveglianza Integrath @OMWDOecbnhe dr I8 Begioni/PPAA Liguria,
MarchePiemat e e Vall e doAosta, per | e quali I e i

Negli ultimi 45 gio2b Gettembrie8 novembr2021) le variantlfa, betee gammasonostate
assenti alentificate aree territoriafioltdimitat€FiguretB, 4D e 4F).

Si continua ad osservare la dominaazawd@ftedeltasu tutto il territorio itali@pmssibile infatti
notarecome, negli ultimi 45 gisiagtato segnalato almeno un diasdezione causato da questa
variant@ella maggior parte dedtesincéaliandFiguradH).
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11 province con presenza
lighaggio B.1.1.7
dal 11/08/2021al 24/09/2021

Presenza

Assenza /
mancata segnalazione

1 province con presenza
lighaggio B.1.1.7
dal 25/09/2021

Yy

3 province con presenza
lignaggio B.1.351
dal 11/08/2021al 24/09/2021

Presenza

Assenza /
mancata segnalazione

0 province con presenza
lignaggio B.1.351
dal 25/09/2021

segue
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E F
3 province con presenza 1 province con presenza
lignaggio P.1 lignaggio P.1
dal 11/08/2021al 24/09/2021 dal 25/09/2021
L 1 1
Presenza Assenza /

mancata segnalazione

95 province con presenza
lignaggio B.1.617.2
dal 11/08/2021al 24/09/2021

83 province con presenza
lignaggio B.1.617.2
dal 25/09/2021

I 1
Presenza Assenza /
mancata segnalazione

Figuradi Province italiane in cui & stato segnalato almeno un caso di infeziGw®/daS4R® dalla variante alfa
(lignaggiB.1.1.7) (AB), dalla variante beta (lignaggio B)1(341), dalla variante gamma (lignag®i¢E°R), dalla
variante delta (lignaggio B.1%1@i2H); Italigl 1agoste 24settembr202125 settemb2021 8 novembr2021.

a: lavariante beta incluts sistema di sorveglianza integietia i relativi sdtgmaggi
b: la variante gamma inchelesistema di sorveglianza integeta i relativi sdtgmaggi
c: la variante delta inclnelesistema di sorveglianza irdegetie i relativi sdigmaggi
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Negli ultimi 45 giorni 28dettembed 8dovembi20 2 1) , | a maggi or parte
da varianti di SARSV2 di interesse sanitario rilevate dal Sistema di Sorveglianza Integrata COVID
19, sono statntratti sul territorio italiar(®4,2%) e i5,8%a | | 0 leawatiaatedatarapresenta

i125% tra i casi impor(@abella B

Tabelle&3 - Numero e percegiel di casi di infezione cadaatarianti di SARSV2 di interesse sanitario per luogo di
infezione, Italia, 28 dicembrei2®20vembr202125 settembreé3 novembr2021.

Nomenclatura . : Dati cumulativi* Ultimi 45 gg**
Lignaggio ; :
OMS Caso autoctong Caso importato| Caso autoctono Caso importato
N % N % N % N %
Alfa B.1.1.7 27576 | 988 344 12 1 10Q0 0 0,0
B.1.1.7 + E484k 75 10Q0 0 0,0 1 10Q0 0 00
Betaa B.1.351 278 962 11 38 0 0 0 0
Gamma P.1 2.806 | 986 39 14 1 10Q0 0 0,0
Deltac B.1.617.2 30771 947 1.709 53 4.168 975 109 25
Eta B.1.525 373 | 811 87 189 0 0 0 0
Kappa B.1.617.1 474 | 996 2 04 66 10Q0 0 0,0
NDd B.1.617.3 26 839 5 161 1 10Q0 0 0,0
NDde P.2 5 10Q0 0 0,0 0 0 0 0
Altro
lignaggimon 7.255 | 970 228 30 322 942 20 58
indicat

* periodo 28 dicembre 202@0ovembi2021; ** perio@6 settembie8 novembr2021

a: la variante beta incluelesistema sibrveglianza integrata anche i relatiigsetjgi

b: la variante gamma inahedisistema di sorveglianza integrata anche i reléginaggtto

c: la variante delta inchglesistema di sorveglianza integrata anche i reléginaggito

d:non disponibile

e: precedentemente fAzetaod

f: si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA.

La distribuzione delle infezioni causate dalle varianti virali sotto sorvelfigpneaatiiette sul
territorio nazionale senza evidenti differenze p&éabeladl(

Tabelladi Casi di infezione da SARS?2 causati da varianti di interesse sanitario, Italia, 28 dicérBbre\@&dRbre
202125 settembreé8 novembr2021. Distribuzione per sesso e variante.

Nomenclatura : : Dati cumulativi* Ultimi 45 gg**
Lignaggio : . . .
OMS Femmine Maschi Femmine Maschi
N % N % N % N %
B.1.1.7 13947 | 39,4 | 13973 38 1 <0,1 0 0
Alfa B.1.1.7 +
EA84K 37 0,1 38 <0,1 0 0 1 <01
Betaa B.1.351 134 0,4 155 0,4 0 0 0 0
Gamma P.1 1392 | 3,9 1453 4 1 <0,1 0 0
Deltar B.1.617.2 15769 44,5 | 16711 45,6 2256 91,5 2021 90,9
Eta B.1.525 184 0,5 276 0,8 0 0 0 0
Kappa B.1.617.1 245 0,7 231 0,6 46 1,9 20 0,9
ND¢ B.1.617.3 20 <0,1 11 <0,1 0 0 1 <0,1
NDd.e P.2 1 <0,1 4 <0,1 0 0 0 0
Altro
lignaggimon 3681 10,4 3802 10,4 162 6,6 180 8,1
indicatd
Totale 35410 100 36.654 100 2466 100 2223 100

* periodo 28 dicembre 2020@0ovembi2021; ** perio@6 settembie8 novembr2021

a:la variante beta inclndésistema di sorveglianza integretia i relativi sdigmaggi

b: la variante gamimeludenel sistema di sorveglianza integrctia i relativi sdigmaggi

c: la variante deleludenel sistema di sorveglianzgratteanche i relativi sigteaggi

d: non disponibile

e: precedentemente fizetao

f: si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regioni/PA.
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La distribuzione per fascia dFegaré5) evidenzia come in tutte le eta siano piu fregeedti
infezione causati dabaiante deltai SARE0V2 ed ua maggiorproporziond dasi dovuti alla
variante kappéignaggio B.1.61h&yli over 80
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Figura5 - Casi di infezione da SARS?2 causati da varianti di interesse sanitarid5 Isgtitembiie8 novembre
2021. Distribuzione per fascia di eta e variante

Piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti iCRAMRS

La piattaformé&oGen(ITALIAMCOVIDISENOMI C) svi |l up p ata dall 61 S
basat a S u undinfrastruttur a ol l aboratiwv
sequenziamento genomico di rilevanza nagipsal@ifa.isk. it

Al | a drotembre@A risul@r® accreditati per il caricamento/analisi e visualizzazione dei dati
nella piattaform@&dGen, 72 utenti da 64 strutture sul territorio, a cui vanno aggiunti 6 utenti abilitat
alla s@ visualizzazione dei dati contenuti sulla piattaforma.

Le sequenze presenti nella piattaf@a@eh fino alla datal8éhovembre 2021 (data ultimo
accesso alla piattaforma per la redazione del presente rapporto) sono 67.541 di cui 63.551 con
campionamento dal 28 dicembre E@firal 6A, 6B Nelle ultime settimane si € osservata una
diminuzione significativa delle sequenze depositate sulla pgtataérnguiesto potrebbe essere

legato ad una riduzione del numero deinwifgizzati/asenziatE importante sottolineare, tuttavia,

che il mantenimento di un adeguato livello di sequenziamento é indispensabile al fine di seguir
dinamiche di sviluppo delle diverse vaganina lorpronta identificazion@egil successivo
monit@mggi o di mutazioni che potrebbero avere u
e sull 6efficacia delle vaccinazioni
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Figura 6 Numero di sequenze depositate nella piatt@fe@ea per settimana di prelievo del campione, 28 dicembre
2020/ 8 novembr2021 (A). Numero di sequenze depositate sulla pigilafdenal per dat a di cari ce
della raccolta nazior{@®& maggio 2021) alla data di estrazione 8eiaatinbr2021) (B).

Léassegnazione del |l ignaggio  stata effetto:!
alla qualita del dato caricato in piatt&Sodene tenepeesente che il sistema di Pangolin € dinamico

el 6 as s edpldignaggabinpee nde anche dall édal goritmo di r
aggiornamento di Pangolin & necessario rianalizzare tutte le sequenze depositate nella piattafc
perché il i gnaggi o assegnato potrebbe cambiare
del |l 6al goritmo. Attual mente, | 6assegnazione
sequenze ottenute traii&t Generation Sequen@i®S), da tampaaccolti tra il 28 dicembre

202 Bnowembrd02 1. Al contrari o, | 6assegnazi one
della proteina Spikediante metodologia Sanger (N=4.439), non puod considerarsi definitiva e pertant
gueste sequenzegonst ate utilizzate per | 6anali si cor
con il software NextClade (Ver. 1.A/8)idrde delté stata recentemente divisa in tes @ad,

211 e 21J.

Come illustratotabella 5anche relativamentdadipresentiella piattaform@dGen, laariante
delta(lignaggio B.1.617.2 + MY, Iclade 21A + 21l + 21J) si conferma dominante. Negli ultimi 45
giorni, dei 4.946 sequenziamenti depositati in piattaforma, il 99,8% (4.935) e risubat@eppartenere
variant e, con una prevalenza di-ignaggi MAy.430 n i a
B.1.617.2, AY.4, AYRY.42 LoO6introduzione di nuovi | i gnagcgc
versione di Pangolin ha attribuito aosucemMpioni precedentemente classificati come B.1.617.2 il
lignaggio AY.43 rendendolo dominante. AY.43 non possiede mutazioni particolari nella spike rispett
altri lignaggi della variante delta ma una mutazione tipica sulla proteina N)1Q@lededpsid

guale non e ancora chiaro il ruolo biologico.
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Tabella 5 Frequenza delle varianti di S2dR& e di altri lignaggi rilevanti per la Sanita pubblica identificati dal software
che opera nella piattafor@aGen, dati riferiti ai campiondeta di prelievo 28 dicembrei 2DB0vembr2021La

Tabella mostra i dati in percentuale in relazione al numero dei sequenziamer@iciepogidati tumulativi e ultimi

45 giorni).

Nomenclatura : i Numero Lo (ultimi
Gus " VLo seqiense  so(cmuang [UTEESEERE % (LS
B.1.1.7 18.512 3061 1 0,02
B.1.1.7 + E484} 32 0,05 0 0,00
Q.1 17 0,03 0 0,00
Q.2 1.007 167 0 0,00
Alfa Q.4 5 0,01 0 0,00
Q7 1 <Q01 0 0,00
Q8 7 0,01 0 0,00
201 (Alpha, V1) 71 012 0 0,00
Totale Alfa 19.652 3250 1 0,02
B.1.351 43 0,07 0 0,00
B.1.351.2 9 0,01 0 0,00
i B.1.351.3 41 0,07 0 0,00
B.1.3556. 9 0,01 0 0,00
20H (Beta, V2) 23 0,04 0 0,00
Totale Beta 125 0,21 0 0,00
P.1 143 0,24 0 0,00
P.1.1 2.260 374 0 0,00
P.1.2 1 <001 0 0,00
P.110 1 <001 0 0,00
P.112 16 0,03 0 0,00
Gamma P.1.15 19 0,03 0 0,00
P.1.16 3 <001 0 0,00
P.1.17 3 <001 0 0,00
P.1.17.1 2 <001 0 0,00
20J (Gamma, V 153 0,25 0 0,00
TotalegGamma 2.601 4,30 0 0,00
B.1.617.2 8.823 1459 1.199 2289
AY.1 8 0,01 1 0,02
AY.3 23 0,04 8 0,15
AY .4 1.967 325 490 9,35
Delta
AY.4.1 17 0,03 4 0,08
AY.4.2 147 0,24 103 197
AY.4.3 151 0,25 15 0,29
AY.4.4 28 0,05 20 0,38
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Nomenclatura
OoMS

Lignaggid
Cladé

AY.4.5
AY.5
AY.52
AY.6
AY.7
AY.7.1
AY.72
AY.8
AY.9
AY.10
AY.12
AY.13
AY.14
AY.16
AY.19
AY.20
AY21
AY.22
AY.23
AY24
AY25
AY26
AY.27
AY28
AY29
AY.29.1
AY30
AY.32
AY.33
AY.34
AY.35
AY.36
AY.37
AY.38
AY.39
AY.39.1
AY.40
AY.41

Numero
sequenze
(cumulativ

343
411
71
294
24
14
844

648
15

39

62
282

91
20
54
16
10

59
316
570

108
408
23

1.214
16
13
25

% (cumulativi)

057
0,68
012
049
0,04
0,02
140
<0,01
107
0,02
0,01
<0,01
0,06
<0,01
0,01
0,01
010
047
<0,01
015
0,03
0,09
0,03
0,02
0,01
<0,01
<0,01
010
052
094
0,01
0,18
0,67
0,04
201
0,03
0,02
0,04

Numero sequenz
(ultimi 45 giornfy

65
97

8
33

16

105

w O kB O O O W

25

12

SO B W O

19
56
48

41
51

228

% (ultimi 45

giorni)*
1,24
1,85
0,15
0,63
0,02
010
031
0,00
2,00
0,06
0,00
0,00
011
0,02
0,00
0,06
0,27
0,00
0,00
048
0,02
0,23
0,02
011
0,06
0,02
0,00
0,36
1,07
0,92
0,02
0,78
0,97
010
4,35
0,06
0,00
0,10
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Nomenclatura : i Numero Lo (ultimi
Gus " VLY seuenue s cumuann) LTRSS %S
AY.42 1.194 197 135 2,58
AY.43 9.640 1594 1.666 3180
AY.44 827 137 115 2,20
AY.45 47 0,08 16 031
AY.46 226 0,37 40 0,76
AY.46.1 17 0,03 6 011
AY.46.2 68 011 17 0,32
AY.46.4 3 <0,01 1 0,02
AY.46.5 4 0,01 3 0,06
AY.46.6 991 1,64 149 284
AY.47 653 1,08 84 1,60
21A (Delta) 793 131 162 3,09
21l (Delta) 184 0,30 17 0,32
21J (Delta) 1.064 1,76 114 2,18
TotaleDelta 32.902 5441 5228 9979
B.1.525 428 0,71 0 0,00
Eta 21D (Eta) 45 0,07 0 0,00
Totale Eta 473 0,78 0 0,00
Kappa B.1.617.1 20 0,03 0 0,00
C.37 14 0,02 0 0,00
Lambda C.37.1 4 0,01 0 0,00
Totale Lambda 18 0,01 0 0,00
ND:b P.2 5 0,01 0 0,00
Altri lignaggi 4.674 7,73 10 0,19
Totale 60.470 100 5.239 100

8: al fine della caratterizzazione della variante & stato considerato il lignaggio gel {eesemisgrze, il clade per le sequenze
della sola proteina spike.

* periodo 28 dicembre 202@ovembi2021; ** perio@6 settembie8 nhovembr2021

a: non disponibile; b: precedentemente fzetabod

In Figura 7 s i evidenzia | 0 sanahte medtadéntficatd eei canhpiorg n a g g
sequenziati e depositati nella piattafoo@ah negli ultimi 180 giorni.
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Figura @ Andamento normalizzigovari lignaggi della variante delta identificati mediante sequenziamento dal software
della piattaform&®Gen, per settimana di campionamento (10 maggi® 208lo ve mbr e 2021) . Lbas
lignaggi € quella ottenute con la versione Partdli.

In Figura 8 si evidenzia la distribuzione geografica delle sequenze con lignaggio AY.4.2 in cui so
presenti due mutazioni Y145H e A222V, il cui ruolo biologico, ancorché non chiaro, € oggettc
monitoraggio a livello internazionalistrifzuzione del lignaggio AY.4.2 per ciascuna regione é stato

monitorato nel tempm(ra 9a partire dalla sua comparsa il 25 maggio 2021.
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il numero di sequenze della PA di Bolzano
fanno riferimento all'intera Regione TAA

Figura & Distribuzione geografica delle sequenze con lignaggio AY.4.2 e mutazioni Y& 46ivedrre22091).

Regione
Basiicata

W compania
Emila-Romagna

| =

1| Lombardia

M F2eokzane
Sicila

B umsna

[ veneto

Frequenza

id i3 idiiiiidsdiiiiilc .

Figura ® Andamento del lignaggio AY.4.2 per settimana di campionamento (24 Shagygen2Q21202fer regione.
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Il tracciamento delle varianti non monitorate dal Sistema di Sorveglianza Intéyrét@a COVID

evidenziato rcolazione di oltre 100 lignaggi add{Zeimella § rappresentanti il 7,7% del totale

del l e sequenze

di  monitoraggio a

livello

depositate
internazionale

I n

(VUM), basdla di

sequenze effettuate da tamponi prelevati negli ultimTébejiarhi (

Tabella 6 Distribuzione dei lignaggoggetto di monitoraggio da parte del Sistema di Sorveglianza Inted@gta COVID
0 norancora considerati rilevanti per la Sanita Pubblicdémtifaditj dal software della piattafGofieh (Pangolin
vers. 3.16lcon PangoLEARBI18ottobr021)Dati riferiti a campioni con data prelievo 28 dicermi@e@dabre

2021 (dti cumulativi e ultimi 45 giorni).

piattafor ma,
evidenze preliminari

(https://www.ecdc.europa.eu/eni@vatianisoncer Anche in questo Gako progressiva

diffusione della variante delta ha abbassato latigiopresenza fiatblo 0,19% (n° 10) delle

_ : : : Numero di % ':;&e;r?zii % (ultimi
Nomenclatura OMS  Lignaggio/Clade Monitoraggio sequen_ze_:* (cumulativiy*  (ultimi 45 _ 45_ .

(cumulativi) giorniy™ giorni)
ND A.2.5 ND 1 0.02 0 0.00
ND A.25.2 ND 17 0.36 0 0.00
ND A.21 ND 1 0.02 0 0.00
ND A.23.1 DEESC 4 0.09 0 0.00
ND A.27 DEESC 8 0.17 0 0.00
ND A.28 DEESC 14 0.30 0 0.00
ND A.29 ND 1 0.02 0 0.00
ND AB.1 ND 1 0.02 0 0.00
ND AV.1 DEESC 1 0.02 0 0.00
ND AZ.2 ND 17 0.36 0 0.00
ND B.1.1 ND 852 18.23 0 0.00
ND B.1.1.1 ND 7 0.15 0 0.00
ND B.1.1.10 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.117 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.142 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.153 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.161 ND 16 0.34 0 0.00
ND B.1.1.171 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.174 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.189 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.208 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.222 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.229 ND 6 0.13 0 0.00
ND B.1.1.241 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.277 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.294 ND 5 0.11 0 0.00
ND B.1.1.305 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.317 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.318 VUM 67 1.43 0 0.00
ND B.1.1.351 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.353 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.1.371 ND 1 0.02 0 0.00
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Numero di % ’:gg:gr?zzi % (ultimi
Nomenclatura OMS Lignaggio/Clade Monitoraggio sequen_Z(_e* (cumulativiy*  (ultimi 45 _ 45_ .
(cumulativi) giorniy™ giorni)
ND B.1.1.39 ND 5 0.11 0 0.00
ND B.1.1.409 ND 35 0.75 0 0.00
ND B.1.1.420 ND 175 3.74 0 0.00
ND B.1.1.519 DEESC 6 0.13 0 0.00
ND B.1.1.523 ND 10 0.21 0 0.00
ND B.1.1.525 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.1.528 ND 4 0.09 0 0.00
ND B.1.1.74 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.160 ND 192 4.11 1 10.00
ND B.1.160.25 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.160.30 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.160.32 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.160.8 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.165 ND 6 0.13 0 0.00
ND B.1.170 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177 ND 1366 29.23 0 0.00
ND B.1.177.10 ND 13 0.28 0 0.00
ND B.1.177.12 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.15 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.17 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.28 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177.29 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177.33 ND 47 1.01 0 0.00
ND B.1.177.35 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.37 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.4 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177.43 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.51 ND 28 0.60 0 0.00
ND B.1.177.52 ND 10 0.21 0 0.00
ND B.1.177.53 ND 32 0.68 0 0.00
ND B.1.177.57 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.6 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177.65 ND 4 0.09 0 0.00
ND B.1.177.69 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.7 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.72 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.177.75 ND 232 4.96 0 0.00
ND B.1.177.77 ND 4 0.09 0 0.00
ND B.1.177.81 ND 30 0.64 0 0.00
ND B.1.177.82 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.177.83 ND 100 2.14 0 0.00
ND B.1.177.86 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.177.87 ND 1 0.02 0 0.00
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Numero di % ’:gn:gr?zzi % (ultimi
Nomenclatura OMS Lignaggio/Clade Monitoraggio sequen_Z(_e* (cumulativi)* (ulct]imi 45 _ 45_ .
(cumulativi) giorni)* giorni)
ND B.1.177.88 ND 60 1.28 0 0.00
ND B.1.195 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.2 ND 4 0.09 0 0.00
ND B.1.214.2 DEESC 2 0.04 0 0.00
ND B.1.221 ND 30 0.64 0 0.00
ND B.1.222 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.258 ND 114 2.44 0 0.00
ND B.1.258.14 ND 291 6.23 0 0.00
ND B.1.258.17 ND 50 1.07 0 0.00
ND B.1.258.3 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.260 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.311 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.36 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.36.1 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.36.35 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.367 ND 19 0.41 0 0.00
ND B.1.380 ND 7 0.15 6 60.00
ND B.1.389 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.398 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.403 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.411 ND 8 0.17 0 0.00
ND B.1.416 ND 6 0.13 0 0.00
Epsilon B.1.427 DEESC 1 0.02 0 0.00
Epsilon B.1.429 DEESC 1 0.02 0 0.00
ND B.1.459 ND 4 0.09 1 10.00
ND B.1.467 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.499 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.517 ND 1 0.02 0 0.00
lota B.1.526 ND 13 0.28 0 0.00
ND B.1.575 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.575.1 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.576 ND 9 0.19 0 0.00
ND B.1.599 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.604 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.609 ND 1 0.02 0 0.00
ND B.1.619 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.1.619.1 ND 3 0.06 0 0.00
ND B.1.620 DEESC 62 1.33 0 0.00
Mu B.1.621 VOI 63 1.35 0 0.00
Mu B.1.621.1 VOI 20 0.43 0 0.00
ND B.1.628 ND 5 0.11 0 0.00
ND B.1.629 ND 15 0.32 0 0.00
ND B.1.630 ND 4 0.09 0 0.00
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_ : _ _ Numero di % ’:g(mﬁarr?zzi % (ultimi
Nomenclatura OMS Lignaggio/Clade Monitoraggio (cslfrﬂﬂg:if/% . (cumulativiy*  (ultimi 45 giod;ﬁi)**
giorni)**
ND B.35 ND 2 0.04 0 0.00
ND B.4 ND 1 0.02 0 0.00
ND C.16 DEESC 2 0.04 0 0.00
ND C.17 ND 8 0.17 0 0.00
ND C.18 ND 27 0.58 0 0.00
ND C.35 ND 2 0.04 0 0.00
ND C.36+ L452R VUM 18 039 0 0.00
ND C.36 ND 4 009 0 0.00
ND C.36.3 + L452FK VUM 25 4.8 0 0.00
ND C.36.3 ND 2 0.04 0 0.00
ND C.36.3.1 + L452 VUM 3 006 0 0.00
ND C.36.3.1 ND 2 004 0 0.00
ND C.38 ND 15 0.32 0 0.00
ND L.3 ND 1 0.02 0 0.00
ND N.5 ND 3 0.06 0 0.00
Theta P.3 DEESC 1 0.02 0 0.00
ND P.5 ND 1 0.02 0 0.00
ND R.1 ND 2 0.04 0 0.00
ND Altr§ ND 159 3,87 2 20,00
Totale 4.674 100 10 100

ND: non disponibile

VUM: variant under monitoring (variante sotto monitoraltjs: fomtev.ecdc.europa.eu/eni@vatiantsoncery) DEESC
deescalated variant (variadimmensiote fontehttps://www.ecdc.europa.eu/eni@vatiantsoncern

§ sono itluse tutte le sequenze appartenenti ai lignaggi A, B o B.1.

Analisi delle mutazioni identificate nella sequenza della proteina Spike

L6i mportanza del monitoraggio delle mutazio
prevalenti nella ptgzione, € sottolineata da evidenze riportate in letteratura che associano la presen:
di alcune di queste mutazioni a proprieta antigeniche del virus, indipendentemente dal|lignaggio.

In particolare, mutazioni presenti nella regione del domieialdelegitore (RBD, reSitigb41),
nella regione giunzione S1/S2 della proteina Spike e parte(cesid B51305) possono avere
impatto nel processo di evasione immunitaria.

In Tabella 7sonoriportateper icampionassegnati allariante deltgclade 24, 211 e 2}Je

mutazioni identificatal software che opera nella piattaiGofzeeha | | 6i nt er no del d
dell a giunzione S1/S2 della proteina Spike ¢
mutazioni in  posizioni che, da evidenze scientifidlrgono considerate rilevanti
(http://sars2.cvr.gla.ac.uktggL a sost i tuzione N501Y = risulta
delta. Negli ultidb giorni, la sostituzione Q613H rappresenta il 2,8% (224/8090) del totale delle
sequenze riconducibili alla variante delta. La sostituzione Y145H, presente principalmente nel lignz
AY.4.2, é stata rilevata 150 volte, di cui 121 negli ultimbdbqygiate identificate 45 sequenze

(0,1% del totale) mutate in posizione 484, di cui 17 corrispondenti alla mutazione E484Q e 14
mutazione E484€i campioni hanno mostrato le sostituzioni E484D (n=2), E484G (n=2), E484V (n=z
e 8 sequenze la mutazione E48désgiidtte in altre varianti e oggetto di monitBexgyitemente,
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alcune combinazioni tra lignaggio e mutazior
VUM dal httpsEMdNw@cdceuropa.eu/eni@vatiantsoncerh Tra queste figurano
B.1.617.2 + K417N, al momento non presente nelle sequenze caricate nel@gsbdtgforma |
B.1.617.2 E484X (X per qualsiasi sostituzione amminoacidica) rappresentata in 20 campioni. T
gueste, nelle ultime due settimane sono state depositiate hsaguemresente la mutazione

E484A nella sua combinazion B.1.61720Q613H 818 sequensB.1.617.2 Q677H presente

in 328 sequenze depositate netiqiaiaCoGen.

Tabella 7Frequenza di alcune mutazioni di interesse riscontrate nelle sequenze amminoacidiche della regione spike
ceppi di SARS0V2 appartenenti al clade 21A, 211 o 21J variante Delta. Vengono riportate tutte le mutazioni identifica

al |l 8i nt e e 816641ddomihiadi legante idel recettorey@6@Bunzione S1/S2). Dati riferiti a campioni con
data prelievo 28 dicembre 2828vembre 2021 (dati cumulativi e ultimi 45 giorni).

Sequenze Clade 2141 o0 21J Sequenze Clade 2121 o0 21J

Mutazioni (variante delta) (variante delta)
Numero squenze (cumulativi) Numero sequenze (ultimi 45 giorni)

Y145H 150 121

A222V 4542 937

K417N 15 2

L452R 32159 7.897

T478K 31763 7.819

E484Q 17 10

E484K 14 3

E484G 1

E484D 0

E484V 0

E484A 8

N501Y 364 8

Q613H 780 224

D614G 32489 7.787

Q677H 1116 143

P681R 32346 7.865

Totale sequenze

33322

8.090

a:totale sequenze delta depositate, compresi sia genomi completi che sequenze regione Spike.

A partire dal 15 ottobre 2021, essitppato un sistema di monitoraggio automatico che identifica
nuove mutazioni comparse per la prima volta nelle sequenze depositate neCaGattaitetaa |

tabella 8 sono riportate le mutazioni della proteina Spike inedite identificatieenddpcgtate

tra il 5 ottobre e | 68 nov-€aBGbn l&a magdia partessonbt wa r
state gia descritte in Italia e nel mondo e sono presenti sulla piattaforma GISAID. Le nuove muta
identificate verranno ma@téarelle prossime settimane per valutare un loro eventuale incremento.
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Tabella 8Elenco delle nuove mutazioni identificate nelle sequenze depositate nefagdtattah2d iottobre al
8 novembre 2021

: N. di sequenze nel N. di sequenze nel database
Mutazione N. di seTJgngeezel — database GISAID appartenenti alla varian
GISAID Delta
R78G 1 186 90
F201L 1 122 82
V350A 1 11 9
V615L 1 219 199
1794S 1 3 2
1I805M 1 318 149
Q935P 1 3 3
D985N 1 28 7
R1107K 1 132 85
11114L 1 1115 43
V1096F 1 15 6
Y1215H 1 132 92
C1240F 1 139 73

Note di lettura

Nell 6ambito dell e atti vi tl9 cane daOdinanzag.l640aella a n
Presidenza del Consiglio dei Ministri, dipartimento della proteziede cidle, f ebbr ai o 2
interventi urgenti di protezione civile in relazione all'emergenza relativa al rischio sanitario conne

all"insorgenza di patol ogie derivanti2 da ag:
2020), si rele necessario monitorare la circolazione di varianti di interesse in sanita pubblica e in rap
di ffusione nel nostro Paese. I dat i ri porta

microbiologici ed epidemiologici, relativamesggnali@zioni delle varianti descritte nel presente
rapporto.

La lista delle varianti di SARSV2 sotto sorveglianza viene continuamente aggionnaita
mano che vengono riconosciute nuoveVanags i ant i
of Concem ( VOJa@nants ofi Inteest ( V Ol )ariantee und@rV Monitaying

(https://www.ecdc.europa.eu/eni@jvatiantsoncery . 1 31 maggi o 2021,
Mondiale lel a Sanit”™ (OMS) ha definito deloWe net.
che fossero piu facili da pronunciare e da ricordare rispetto ai lignaggi/clade utilizzati nelle div
piattaforme. Per quanto riguarda le varianti preocQu@anti (¢ | e vari ant.i do

momento in cui viene redatto questo rapporto, la classificazione in vigore e la seguen
(https://www.who.int/en/activities/tr@AdBEC o\2-variants/ aggiornamento del 10 novembre
2021):
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Tabella 9 Varianti preoccupanti per la Sanita Pubblica (Variant ei/O&@jceartassificazione OMS

Nomenclatura Lignaggio Primi campioni

Clade GISAID Clade Nextstrair

Data di designazione

OMS Pango* documentati

Regno Unito .

Alfa? B.1.1.72 GRY 201 (V1) settembr020 18dicembr2020
Sud Africa .

Beta B.1.351 GH/501Y.V2 20H (V2) maggi020 18dicembr2020
Brasile .

Gamma P.1 GR/501Y.V3 20J (V3) novembr2020 11- gennai021
India VOI: 4prile2021

Delta B.1.617.2 G/478K.V1 21A, 211, 213 ottobre020 VOC: 1imaggi021

*Include tutti i lignaggi discendenti
a: Il lignaggio B.1.1.7 include tutti i lignaggi Q; b: Il lignaggio B.1.617.2 include tutti i lignaggi AY

lavari ante Al f a st at a htps/bvwi.eedo.eunopaccu/aehi@tyvidtiansomdedni cat a dal | 6 EC

Tabella 16Varianti di interesse per la Sanita Pubblica (Variant-0f Oifeidassificazione OMS

Nomenclatura Lignaggio Clade Primi campioni . . .
OMS Pango* Gl Elzil Nextstrain documentati DEIE G oSt
Lambda c.37 GR/452Q.V1 21G e 14giugne021
’ ’ dicembr2020
Colombia,
Mu B.1.621 GH 21H gennai@021 30agoste2021

*Include tutti i lignaggi discendenti

| dati analizzati sono in continua fase di aggiornampettanto le segnalazioni delle varianti
soprattutto qu el dsseredeepre idtarpretate come progviserie, coth eautaan io
guanto possono subire variazioni e/ o essere
un numero relativamente basso di casi genotipizzati riportati puo essere dovuios®@ ad una m
percentuale di casi genotipizzati che ad una mancata segnalazione nel Sistema di Sorveglianza Inte
Nazionale COVID da parte della Regione/PA.

L6l stituto Superiore di Sanit"”™ i nrbogni (
i mpreci sioni O inesattezze nel contenuto di
Superiore di Sani t” o, inol tre, svincol ato

informazioni e dei dati da parte diasizipme anche, da qualsivoglia utilizzo improprio e/o illecito
degli stessi.

Questo bollettino descrive, con grafici, mappe e tabelle, la prevalenza e la distribuzione nel tempo e
spazio delle varianti di interesse per la sanita pubblicalnBifieata di Sorveglianza Integrata
COVIELY.

| dati qui presentati riferiscono a dati inviati dalle Regioni/PPAA e con una diagnosi di infezione da S
Co\2 (definita come tampone positivo ai sersiidella o1 ar e del Mi ni stero
gennaio 2021ra iP8 dicembre 2020 6 8 n ®202& mbr e

| dati relativi a casi di infezione daG#\Rcausati da varianti virali di interesse sanitario, raccolti
attraverso il Sistema di Sorveglianza Integrata Nazional®, GO¥iDono, oltre che

dal |l dandament o epi de mi o ltualgdeicasi notificatilinbcei p statoe mi a
realizzato un sequenziamento del SEB#2. Nel periodo di riferimento di questo bollettino, la
percentuale di genotipizzazione & stata complessivab@¥idedebmpioni positivi rilevati ogni
settimana.
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LaFgura 1gia mostrata in questo documento, evidenzia come il numero di casi genotipizzati aume
in coincidenza con le indagini rapide di prevalenza realizzate a partire dal mese di febbraio 2
(indagine piu reced&d28 settembre 20R1noltre, lagscentuale di casi di infezione confermata da
SARSCoV2 in cui e stata realizzata una genotipizzazione, riportata al Sistema di Sorveglianza Integr
COVIELY, nel perio@8 dicembre 202@ novembre 202am da regione a regidrigijralQd);

Si p notare perd un sostanziale incremento su quasi tutto Fiteméat®) (elperiodo piu

recente2b settembre20216 8 novembre 2021Questo elemento deve essere considerato nella
lettura delle mappe riportate in questo rapporto.

percentuale
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7.00%

6.00%
5.00%
4.00%
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percentuale

' 15.0%

10.0%
5.0%

0.0%

Percentuale genotipizzazioni dal 28/12/2020 Percentuale genotipizzazioni dal 25/09/2021

FiguralO- Percentuale di casi di infezione confermata @S2RS Ui € stata realizzata una genotipizzazione riportata
al Sistema di Sorveglianza Integrata-C3DMDRegione/PA nel periodo 28 dicembir@ 2o2e@mbr2021 (A) e nel
period@5settembr2021i 8 novembr2021 (B).

InTabella 1%ono riportati, per lo stesso periodo, i dati di genotipsetizap@at, per alcune varianti
degne di nota, dalla piattaforma genomica di condivisione internazionale GISAIL
(https://www.gisaid oegrelativi a casi per i quali € nota larddte,parzialdi, campionamento.

Tabellall - Frequenza di genotipizzazione di alcune variantiGt\&2AR&8lia, 28 dicembre 208@Mhovembr2021;
fonte GISAIDt{ps://www.gisaid.psgttomissioniab 8 n 20218. mbr e

Nomenclatura

OMS Lignaggio Numero di sequenze %

B.1.1.7 24.707 37,07
B.1.1.7 + E484K 30 0,04
Q.1 23 0,03

Alfa Q.2 1.613 2,42
Q.4 5 0,01
Q.7 1 0,00
Q.8 1 0,00
Totale alfa 26.384 39,60
B.1.351 59 0,09
B.1.351.2 21 0,03

Beta B.1.351.3 42 0,06
B.1.355 10 0,02
Totale beta 132 0,20
P.1 133 0,20

Gamma
P.11 2.437 3,66
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Nomenclatura
OoMS

Lignaggio

Numero di sequenze

%

Delta

P110
P112
P115
P116
P117

Totale gamma
B.1.617.2

AY.1
AY.3
AY.4
AY.4.1
AY.4.2
AY.4.3
AY.4.4
AY.4.5
AY.5
AY.5.2
AY.6
AY.7
AY.7.1
AY.7.2
AY.9
AY.10
AY.12
AY.13
AY.14
AY.16
AY.19
AY.20
AY.21
AY.22
AY.23
AY.23.1
AY.24
AY.25
AY.26
AY.28
AY.29
AY.29.1
AY.30
AY.32
AY.33
AY.34
AY.35
AY.36
AY.37
AY.38
AY.39
AY.39.1
AY.40

1
14
13

5

2

2605
8.408

16
1.859
13
134
28
21
309
329
89
428
21
13
618
573
11

37

42

288

57

24

47
16

IS

53
219
473

63
347
12
580
13
12

0,00
0,02
0,02
0,01
0,00
3,91
12,61
0,01
0,02
2,80
0,02
0,20
0,04
0,03
0,46
0,50
0,13
0,64
0,03
0,02
0,93
0,90
0,02
0,01
0,00
0,06
0,01
0,00
0,06
0,43
0,00
0,09
0,00
0,04
0,07
0,02
0,01
0,00
0,00
0,00
0,08
0,33
0,71
0,01
0,09
0,52
0,02
0,87
0,02
0,02
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AY.41 35 0,05
AY .42 1.040 1,56
AY.43 7.676 11,52
AY.44 233 0,35
AY.45 35 0,05
AY.46 183 0,27
AY.46.1 21 0,03
AY.46.2 19 0,03
AY.46.4 2 0,00
AY.46.6 1.080 1,62
AY.47 384 0,58
Totale delta 25.910 38,88
Eta B.1.525 455 0,68
B.1.621 65 0,10
Mu B.1.621.1 18 0,03
Totale mu 83 0,12
C.37 13 0,02
Lambda C.37.1 4 0,00
Totale lambda 17 0,02
Altro lignaggio 11.060 16,59
Totale 66.646 100
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