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In evidenza 
 
V La più recente indagine rapida (22 giugno 2021), ha mostrato che la variante alfa (lignaggio B.1.1.7) è 

ancora la più diffusa in Italia, nonostante la prevalenza nazionale sia diminuita dallô88,1% al 57,8%.  

Si registra un rilevante incremento della variante delta (lignaggio B.1.617.2), segnalata in 16 Regioni/PPAA, 
con una prevalenza nazionale pari al 22,7% in quella indagine. 

V Nel periodo di riferimento dal 28 dicembre 2020 al 5 luglio 2021 sono stati segnalati al Sistema di 
Sorveglianza Integrata COVID-19 un totale di 33.886 casi di infezione da SARS-CoV-2 con genotipizzazione 
tramite sequenziamento (2.728 in più rispetto al precedente rapporto del 25 giugno) su un totale di 
2.179.134 casi riportati (pari a 1,56%). 

o La percentuale di casi genotipizzati riportati dal Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 è 
in aumento passando da circa 0,5% gennaio al 6% a giugno. 

o La variante di SARS-CoV-2 prevalente in Italia nellôintero periodo continua ad essere la variante alfa 
(lignaggio B.1.1.7), sebbene presenti in percentuale un trend in diminuzione rispetto alle altre varianti. 

o La frequenza e diffusione di casi causati dalle varianti kappa (lignaggio B.1.617.1) e delta (lignaggio 
B.1.617.2) in Italia è in aumento, questi sono principalmente associati a focolai circoscritti identificati 
in diverse aree del Paese. In base ai dati attualmente disponibili, la percentuale dei casi causati di 
infezione da virus SARS-CoV-2 varianti kappa e delta in Italia riportati alla Sorveglianza Integrata 
COVID-19, è aumentata dal 5,2% nel mese di maggio 2021 al 27,7% nel mese di giugno; la quasi 
totalità dei quali ascrivibili alla variante delta. 

o La variante gamma (lignaggio P.1) mostra una diffusione maggiore in alcune Regioni/PPAA italiane, 
con prevalenza complessiva pari al 11,8% con un andamento stazionario nel periodo di riferimento.  

V Dal 29 aprile 2021 è attiva la piattaforma per la sorveglianza genomica delle varianti di SARS-CoV-2 (I-Co-
Gen), sviluppata e coordinata dallôISS.  

o Il modulo, dedicato all'analisi e condivisione dei dati di sequenziamento del SARS-CoV-2 a livello 
nazionale, conta più di 7.000 sequenze.  

o Sono stati identificati oltre 70 lignaggi non oggetto di monitoraggio da parte del Sistema di 
Sorveglianza Integrata. 

In conclusione: 

V Sebbene la variante alfa sia ancora la variante prevalente in Italia, la sua prevalenza sta diminuendo. I 
vaccini in uso mantengono contro questa variante, caratterizzata da una trasmissibilità più elevata rispetto a 
varianti precedentemente diffuse nel nostro paese, la loro efficacia nel prevenire casi di malattia ed infezione 
dovuti a questa variante.  

V In linea con quanto osservato in altri paesi europei con elevata copertura vaccinale, anche in Italia si 
conferma una sempre maggiore diffusione della variante delta. Questa variante è caratterizzata da una 
ulteriore maggiore trasmissibilità e da una parziale riduzione nella capacità di neutralizzazione di anticorpi 
contro varianti del virus SARS-CoV-2 precedentemente circolanti. 

V È necessario continuare a monitorare con grande attenzione la circolazione delle varianti di SARS-CoV-2 ed 

in particolare la presenza di mutazioni riconducibili ad una maggiore trasmissibilità e/o associate ad un 

potenziale capacità di evadere la risposta del sistema immunitario. 
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Il presente rapporto descrive i dati sulle varianti del virus SARS-CoV-2 circolanti in Italia, provenienti 
dalla più recente indagine rapida di prevalenza condotta dallôIstituto Superiore di Sanit¨ (ISS) in 
collaborazione con FBK e Ministero della Salute (22 giugno 2021), dal Sistema di Sorveglianza 
Integrata COVID-19 coordinata dallôISS (periodo 28 dicembre 2020 ð 5 luglio 2021) e dalla 
piattaforma open-source I-Co-Gen (Italian COVID-19 Genomic), sviluppata dallôISS ed attiva dal 29 
aprile 2021. 

1. Stima di prevalenza delle varianti del virus SARS-CoV-2 di interesse per la sanità 
pubblica in Italia dalla pi½ recente òindagine rapidaó  

In base allôindagine rapida di stima di prevalenza più recente (22/6/2021, disponibile online sul sito 
dellôIstituto Superiore di Sanit¨), la variante alfa (lignaggio B.1.1.7) risulta ancora la più diffusa in Italia 
essendo stata segnalata in tutte le Regioni/PPAA (Figura 1 A). Tuttavia, la prevalenza nazionale 
stimata nellô indagine rapida precedente (18 maggio 2021) pari allô88,1% è ora diminuita al 57,8% 
(range regionale: 16,7 - 100%). È possibile evidenziare una prevalenza più bassa in alcune 
Regioni/PPAA, Liguria e Sardegna (16,7%), ed una prevalenza del 100% in Basilicata, Molise, Valle 
dôAosta e PA di Trento. Un caso riconducibile al lignaggio B.1.1.7 con presenza della mutazione E484K 
è stato riportato in Lombardia. 
 

Il lignaggio B.1.617.2 (variante delta), identificato in 16 Regioni/PPAA, è in aumento, mostrando una 
prevalenza nazionale pari al 22,7% (range regionale: 0 - 70,6%) (Figura 1 B). È possibile evidenziare 
una prevalenza più alta in alcune Regioni/PPAA, Friuli Venezia Giulia (70,6%), PA di Bolzano (60%), 
Abruzzo (56,3%) e Sardegna (66,7%).  Rispetto a questo ultimo dato bisogna però considerare che la 
prevalenza potrebbe essere sovrastimata a causa della presenza di numerosi focolai (che vengono 
identificati e quindi indagati in maniera più estesa) nelle varie Regioni/PPAA Italiane. 

 
La variante gamma (lignaggio P.1) ha una prevalenza pari allô 11,8% (range regionale: 0 ï 37,5%), in 
leggero aumento rispetto allôindagine precedente in cui era pari al 7,3%. In numeri assoluti appare in 
diminuzione in diverse Regioni ed in particolare, in Abruzzo (0 vs 5 dellôindagine precedente), in 
Campania (10 vs 22 dellôindagine precedente), in Emilia-Romagna (7 vs 13 dellôindagine precedente); 
in aumento, ad esempio, in Toscana (14 vs 5 dellôindagine precedente) e Veneto (6 vs 1 dellôindagine 
precedente) (Figura 1 C).  
 
Molto più bassa (Ò2%) risulta la prevalenza nazionale della variante eta (lignaggio B.1.525): 1,4% 
(range regionale: 0 ï 11,1%); della variante zeta (lignaggio P.2): 0,2% (range regionale: 0 ï 1,5%) e 
della variante beta (lignaggio B.1.351): 0% (Figura 1 D, E, F).  
 
 

https://www.iss.it/documents/20126/0/FLASH+SURVEY+Varianti++SARS-CoV-2+GIUGNO+2021.pdf/04145998-760b-7a70-ed33-6599369d42cc?t=1625236007797
https://www.iss.it/documents/20126/0/FLASH+SURVEY+Varianti++SARS-CoV-2+GIUGNO+2021.pdf/04145998-760b-7a70-ed33-6599369d42cc?t=1625236007797
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Figura 1 ð Prevalenza della variante alfa - lignaggio B.1.1.7 (A), della variante delta - lignaggio B.1.617.2 (B), 
della variante gamma - lignaggio P.1 (C), della variante eta - lignaggio B.1.525 (D), della variante zeta - lignaggio 
P.2 (D) e della variante beta (lignaggio B.1.351) (F) in Italia, indagine rapida del 22 giugno 2021. 
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2. Segnalazioni di casi di infezione causati da varianti di SARS-CoV-2 di interesse per la 
sanità pubblica sul territorio nazionale (dati dal Sistema di Sorveglianza Integrata 
COVID-19, dellõISS). 

 

Nel periodo dal 28 dicembre 2020 al 5 luglio 2021, sono stati segnalati al Sistema di Sorveglianza 
Integrata COVID-19 un totale di 33.886 casi di infezione da SARS-CoV-2 con genotipizzazione su un 
totale di 2.179.134 casi notificati (pari a 1,56%).  
 
Tra questi, nel 73,46% dei casi è stata individuata la variante alfa (lignaggio B.1.1.7) e nel 6,94% la 
variante gamma (lignaggio P.1). In aumento la variante delta, recentemente introdotta nel Sistema di 
Sorveglianza COVID-19. Il 14,68% dei casi è stato causato da virus genotipizzati non riconducibili alle 
varianti attualmente monitorate dal Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 (Tabella 1).  
 
 

Tabella 1 - Frequenza di genotipizzazione per variante di SARS-CoV-2, Italia, 28 dicembre 2020 ï 5 luglio 2021. 

Nomenclatura  
OMS 

Lignaggio 
Numero di 

casi 
% 

Alfa B.1.1.7  24.893 73,46 

Beta  B.1.351 265 0,78 

Gamma  P.1 2.351a 6,94 

Zeta P.2 4 0,01 

Eta B.1.525 388 1,15 

NDb B.1.1.7 + E484K 31 0,09 

Kappa/Delta B.1.617.1/2 c 788d 2,33 

Kappa B.1.617.1 f 2 0,01 

Delta B.1.617.2 f 190 0,56 

NDb Altro lignaggio /non indicato e 4.974 14,68 

Totale 33.886 100 

a: i casi P.1, segnalati al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 includono anche i casi recentemente riclassificati come P.1.1 
b: non disponibile. 
c: si intendono i sotto-lignaggi B.1.617.1 e B.1.617.2. 
d: la variante B.1.617.1/2 è stata introdotta di recente nel Sistema di Sorveglianza Integrato COVID-19, pertanto è possibile che sul 
territorio italiano siano presenti più casi appartenenti a tale lignaggio, ma non ancora segnalati al sistema di sorveglianza. 
e: si intende un caso genotipizzato appartenente ad altro lignaggio oppure ad un lignaggio non indicato dalle Regione/PA. 
f: casi segnalati al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 separatamente per B.1.617.1 e B.1.617.2 
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Sebbene lôandamento dei casi di infezione da SARS-CoV-2, riportati al Sistema di Sorveglianza 
Integrata COVID-19, sia influenzato dalla percentuale dei campioni genotipizzati da ciascuna 
Regione/PA (vedere note di lettura) e dalle indagini rapide di stima di prevalenza (flash surveys; 
indagine più recente del 22 giugno 2021, disponibile online sul sito dellôIstituto Superiore di Sanit¨) 
condotte su una percentuale stabilita di campioni prelevati in uno stesso giorno in tutte le 
Regioni/PPAA (Figura 2), si osserva una sostanziale stabilità, con oscillazioni settimanali, nel numero 
di genotipizzazioni riportate e riconducibili a varianti virali di interesse sanitario a partire dalla prima 
settimana di febbraio 2021, da quando il sistema di raccolta del dato è entrato in piena attività. I dati 
delle ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono parziali e, quindi, non devono essere 
interpretati come definitivi. 
 

 
 

Figura 2 ð Numero di casi di infezione confermata da SARS-CoV-2, riportati al Sistema di Sorveglianza 
Integrata COVID-19, per settimana di prelievo/diagnosi per cui sia stata effettuata (blu) o meno (rosso) 
una genotipizzazione, 28 dicembre 2020 ï 5 luglio 2021. Il riquadro grigio indica il periodo di 
consolidamento dei dati. 

Come riportato in Figura 3, nel periodo in esame, coerentemente con quanto mostrato dalle indagini di 
prevalenza (indagine più recente del 22 giugno 2021, disponibile online sul sito dellôIstituto Superiore 
di Sanità), la variante alfa (lignaggio B.1.1.7) ha causato il maggior numero di casi di infezione da 
SARS-CoV-2 riportati come genotipizzati nel sistema di sorveglianza ogni settimana, seguita dalla 
variante gamma (lignaggio P.1) e recentemente dalla variante delta (lignaggio B.1.617.2). I dati delle 
ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono parziali e quindi non devono essere 
interpretati come una riduzione nel numero di varianti di SARS-CoV-2 circolanti nel Paese. 
 

 

 

https://www.iss.it/documents/20126/0/FLASH+SURVEY+Varianti++SARS-CoV-2+GIUGNO+2021.pdf/04145998-760b-7a70-ed33-6599369d42cc?t=1625236007797
https://www.iss.it/documents/20126/0/FLASH+SURVEY+Varianti++SARS-CoV-2+GIUGNO+2021.pdf/04145998-760b-7a70-ed33-6599369d42cc?t=1625236007797
https://www.iss.it/documents/20126/0/FLASH+SURVEY+Varianti++SARS-CoV-2+GIUGNO+2021.pdf/04145998-760b-7a70-ed33-6599369d42cc?t=1625236007797
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Figura 3 ð Percentuale di casi di infezione da SARS-CoV-2 genotipizzati e indicati per lignaggio, 28 
dicembre 2020 ï 5 luglio 2021. Il riquadro grigio indica il periodo di consolidamento. 

 
La Figura 4 mostra la distribuzione geografica di ognuna delle varianti monitorate, mettendo in 
evidenza le province che dal 28 dicembre 2020 al 5 luglio 2021 hanno segnalato almeno un caso di 
infezione causata da una variante di SARS-CoV-2 di interesse per la sanità pubblica.  
Il colore bianco, attribuito ad alcune province, pu¸ indicare sia lôassenza di casi di varianti sia una 
mancata segnalazione da parte della Regione/PA al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 
dellôISS. 
 
La variante alfa (lignaggio B.1.1.7) è risultata essere la più diffusa sul territorio nazionale ed è ormai 
presente in tutte le province italiane, seguita dalla variante gamma (lignaggio P.1) che mostra 
comunque una diffusione in gran parte del territorio nazionale (Figura 4 A, B).  
 
Varianti di interesse sanitario di altro lignaggio sono state identificate in un numero minore di province 
italiane (Figura 4 C-F).  
 
I lignaggi B.1.617.1/2 (variante kappa/delta) sono in netto aumento e, come evidenziato dalle mappe, 
la maggior parte dei casi di infezione sono ascrivibili alla variante delta (Figura 4 G-I). Si sottolinea che 
la Regione Liguria e la Regione Marche hanno segnalato la presenza della variante delta nel proprio 
territorio ma per un problema tecnico le stesse non sono state caricate nella piattaforma della 
sorveglianza integrata. 
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Figura 4 ð Province italiane in cui è stato segnalato almeno un caso di infezione da SARS-CoV-2 causato dalla 
variante alfa (lignaggio B.1.1.7) (A), dalla variante gamma (lignaggio P.1) (B), dalla variante beta (lignaggio 
B.1.351) (C), dalla variante zeta (lignaggio P.2) (D), dalla variante eta (lignaggio B.1.525) (E), dal lignaggio 
B.1.1.7+ E484K (F), dalle varianti kappa e delta (lignaggio B.1.617.1/2) (G), dalla variante kappa (lignaggio 
B.1.617.1) (H) e dalla variante delta (lignaggio B.1.617.2) (I); Italia, 28 dicembre 2020 ï 5 luglio 2021.  

 

La Figura 5 mostra la distribuzione geografica di ognuna delle varianti monitorate, mettendo in 
evidenza le province che negli ultimi 45 giorni (dal 22 maggio al 5 luglio 2021), hanno segnalato, 
almeno un caso di infezione causata da una variante di SARS-CoV-2 di interesse per la sanità 
pubblica. Il colore bianco, attribuito ad alcune province, può indicare sia lôassenza di casi di varianti sia 
una mancata segnalazione da parte della Regione/PA al Sistema di Sorveglianza Integrata COVID-19 
dellôISS.  
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La variante alfa (lignaggio B.1.1.7) risulta essere la più diffusa sul territorio nazionale anche se, nel 
periodo considerato, non è rappresentata in tutte le province. La variante gamma (lignaggio P.1) 
mostra una diffusione in un numero inferiore di province (Figura 5 A, B).  
 
Varianti di interesse sanitario di altro lignaggio sono state identificate in un numero minore di province 
italiane (Figura 5 C-F). Risulta evidente lôaumento nella diffusione della variante delta, presente in 
varie province italiane (Figura 5, G-I).  
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Figura 5 ð Province italiane in cui è stato segnalato almeno un caso di infezione da SARS-CoV-2 causato dalla 
variante alfa (lignaggio B.1.1.7) (A), dalla variante gamma (lignaggio P.1) (B), dalla variante beta (lignaggio 
B.1.351) (C), dalla variante zeta (lignaggio P.2) (D), dalla variante eta (lignaggio B.1.525) (E), dal lignaggio 
B.1.1.7+ E484K (F), dalle varianti kappa e delta (lignaggio B.1.617.1/2) (G), dalla variante kappa (lignaggio 
B.1.617.1) (H) e dalla variante delta (lignaggio B.1.617.2) (I); Italia, 22 aprile 2021 ï 5 luglio 2021.  

In Figura 6 è riportata la distribuzione percentuale delle varianti monitorate nella Sorveglianza Integrata 
COVID-19 per settimana. Il grafico evidenzia come la quota della variante riconducibile ai lignaggi 
B.1.617.1/2, sia, in relazione al numero delle segnalazioni di sequenziamenti eseguiti, in aumento in 
proporzionalmente nelle ultime settimane. In base ai dati disponibili, i casi di infezione causati di 
variante kappa e delta riportati sono passati dal 5,2% nel mese di maggio al 27,7% nel mese di giugno 
(dati estratti al 5 luglio 2021) sul totale delle genotipizzazioni. 
 






















