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In evidenza

V La piu recente indagine ragiglgiggno202), ha mostrato etavariante alfglignaggio B.1.1.7)
ancorda piu diffusa in Itatianostanta prevalenza naziormaie a di mi nui 8w dal

Si registra un rilevante incrementoat@late delt@lignaggio B.1.617.2), segnalata in 16 Regior
con una prevalenza nazionale pari ali22yiéda indagine

V Nel periodo di riferimento28aticembre 2028l 5 luglio 202kono stati segnalatiSiétema di
Sorveglianza Integrata COYEDn totale @3.88@asi di infezione da SARSY2 con genpizzazione
tramite sequenziamer2a28in piu rispetto al precedente rapporto del 25 gjugmaun totale ¢
2179.134asi riportaipari a 1,56%).

o0 La percentuale di casi genotipizzati ripiodal Sistema di Sorveglianza Integrata GO/
in aumeto passando da circa 0,5% genna@®aa giugno.

o Lavariantedi SARBV2 prevalente in | tali a varaitdaba
(lignaggiB.1.1.7), sebbene presenti in percentuale un trend in diminuzione rispettotalle

o0 La frequenza e diffusione di casi causatritatitkappa(lignaggio B.1.617%Delta(lignaggic
B.1.617.2p Itali& in aumentoquesti sono principalmente associati a focolai circoscritti
in diverse aree del Paese. In basé attdalmente disponibili, la percentuale dei casi ¢
infezione da virus SARSA varianti kappa e delta in Italia riportati alla Sorveglianze
COVIELY9, e aumentata 8a22% nel mese di maggio 2021 al 27,7% nel mese ki giagn
totalitadei quali ascrivibili alla variante delta.

o Lavariante gammgignaggi®.l) mostra una diffusione maggiore in alcune Regioni/PPA
con prevalenza complessiva (d4ri@l con un andamento stazionario nel periodo di riferir

V Dal 2%prile 2021 é attiva la piattaforma per la sorveglianza genomica delle vatiawg ¢HCRAF
Gen), sviluppamcoordinatha | | 61 S S

o Il modulo, dedicato all'analisi e condivisione dei dati di sequenziameo\ieh JMERIS
nazionale, cenpiu dr.000 sequenze

0 Sono stati identificati oMelignaggi non oggetto di monitoraggio da parte del S
Sorveglianza Integrata.

In conclusione:

V Sebbene laariante alfssiaancora la variante prevalente in ldakaa prevalenza stardiendol
vaccini in uso mantengono contro questa variante, carattena zedardessibilita piu elevata risp
varianti precedentemente diffuse nel nostro paese, la loro efficacia nel prevenire casi di ma
dovuti a questa vaigan

V In linea con quanto osservato in altri paesi europei con elevata copertura vaccinale, a
conferma una sempre maggiore diffusionarieit® deltaQuesta varianée caratterizzata da u
ulterioranaggiore trasmissibilita e dgparmaleiduzione nella capacita di neutralizzazione di
contro varianti del virus SBR% precedentemente circolanti.

V E necessario continuare a monitorare con grande attenzione la circolazione delle-@ax@ngiod
in particolare la presenza di mutazioni riconducibili ad unérasagigisieilita e/o associate a
potenzialeapacita di evadere la risposta del sistema immunitario
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Il presente rappodescriva dati sulle varianti del virus SARA circolanti in Itali@ovenienti

dalla piu recentedagine rapida di prevaleneaondot t a dal | 61 g(I6S)imut o S
collaborazione con FBK e Ministero della(Zalgitegno202), dal Sistema di Sorveglianza

Integrata COVIIB c oo r di 6% peaodod28 |diteinbre 20805 luglio 202) e dalla
piattaforma opsaurce-CoGen(ltalian COVHD9 Genomics vi | uppata dad |1 61 SS
aprile 2021

1. Stima di prevalenza delle vatiael virus SARS0V2 di interesse per la sanita
pubblicainltalid al | a pi % recente oOindagine rapic

Il n base al | étimadperlienzaepreceatg22/6/2021ddsponibile online sul sito

del I 61 st i t ufi,lavatanteafdighaggi® 1.1 isult&recordapiu diffusin Italia

essendo stata segnalata in wtRegioni/PPARigura 1 A Tuttavia, la prevalenza nazionale
stimata nell & indagine r dpiidtha ordmmuitab5¥ 8%t e (1
(range regional@é6,7 - 10®) E possibile evidenziare una prevalenza piu bassa in alcune
Regoni/PAA Liguria e Sardegna (16,@édina prevalenza del 100% in Basilibaliaeyalle

dAbsta e PA di Trento.casoiconducibile al lignaggio B.1.1.7 con presenza della B@8dKione

e stato riportato in Lombardia

Il lignaggio B.1.61%a@iante delty identificato in 16 Regioni/RRAA aumentmostrandana

prevalenza nazionale pari al 2eafi¥e(regional@: 70,6%)Higura 1 B E possibile evidenziare

una prevalenza piu alta in alcune RegionHRPNaneziaGiulia(70,6%)PA diBolzano (60%),

Abruzzo (56,3%) e Sardegna (66R18petto a questo ultimo dato bisogna perd considerare che la
prevalenza potrebbe essere sovrastimata a causa della presenza di numerosi focolai (che vencg
identificati e quindi indagati in mg@nieestesa) nelle varie Regioni/PPAA lItaliane

Lavariante gammg@ignaggio P.1) ha una prevalenza ddr@&4range regionalei 87,5%), in
legger@ u me nt o indagipgurerdédéentm caerapad al7,3%. In numeri assoluti appare in

dmi nuzione in diverse Regioni ed in partico
Campania (10 vs 22 EnikdRomégnén7 aws nk3 pd elcled@iemd &g
i n aument o, ad esempioreicedeEoseana Vkhevsd §H
precedenjéFigura 1 £

Molto pit bass@Pfo) risulta la prevalenza nazionalevaediate etdlignaggidd.1.525)1,%%
(range regionalei @1,24); della varianteeta(lignaggio P.2);2%(range regionalei @.,5% e
della varianteeta(lignaggio B.1.352%(Figural 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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: : prevalenza nazionale
Dl';s:z g;éapngﬂ%n;z lignaggio B.1.351 : 0%

Figural & Prevalenzdella variante affignaggi®.1.1.4{A) della variantielta- lignaggio B.1.627B),
della variante gamnlignaggi®.1(O, della variante etiggnaggi®.1.52%D) della variante zetaynagio
P.2(D)e della variante beligriaggi®.1351 (F)in Italiaindagine rapida del 22 giugno 2021.
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2. Segnalazioni di casi di infezione causati da vari6@ARISCo\,2 di interesse per la
sanita pubblica sul territorio nazionédati dal Sistema idSorveglianza Integrata
COVIEL9 del | 61 SS

Nel periodo da8 dicembre 20205 luglio2021 sono stati segnalati al Sistema di Sorveglianza
Integrata COVID un totale 8B.88&asi di infezione da SARS2 con genotipizzazione su un
totale d2.179.134asi notificati (pari 56%).

Tra questi, néB,466 dei casi & sdhdividuata \ariante alfglignaggid®.1.1.7) e nel9&% la
variante gammg@ignaggi®.1).In aumentiavariante deltarecentemente introdotta nel Sistema di
SorveglimeaCOVIELQ |1 14,68% dei casi e stato cauksatorus genotipitizaon riconducibili alle
varianti attualmente monitorate dal Sistema di Sorveglianza Intefafaxls D

Tabellal - Frequenza di genotipizzazien variante BIARSCoV2, Italia, 28 dicembre 2020ugli?021

Nomenclature Lignaggio Numero Qi %
OMS casi
Alfa B.1.1.7 24893 7346
Beta B.1.351 265 0,78
Gamma P.1 2.35F 6,94
Zeta P.2 4 0,01
Eta B.1.525 388 115
ND B.1.1.7 + E484K 31 0,09
Kappa/Delta B.1.617/2¢ 788 2,33
Kappa B.1.617.1 2 0,01
Delta B.1.617.2 190 0,56
ND Altrolignaggia/non indicate 4974 14,68
Totale 33886 100

a icasi P.1, segnalati al Sistema di Sorveglianza Integraait@@MIiho anchesicacentemente riclassificati come P.1.1

b: non disponibile

c: si intenonoi sottdignaggB.1.617.1 e B.1.617.2.

d: la variant®.1.617.1/8 stata introdotta di recente nel Sistema di Sorveglianza Integt@iop@@\iD e possibile che sul
teritorio italiano siano presenti piu casi appartenenti a tale lignaggio, ma non ancora segnalati al sistema di sorveglianza.
e: siintende un caso genotipiz@gartenente ad aligoaggioppuread urlignaggiaon indicato dalle Regione/PA

f: casi satplati al Sistema di Sorveglianza Integratedl @G&flBratamente per B.1.617.1 e B.1.617.2
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Sebbene | 0 aasidaimezione da SKRS2, riportati al Sistema di Sorveglianza
Integrata COVID, sia influenzato dalla percentuale d®iota genotipizzati da ciascuna
Region#A (vedere note di lettura) e dalle indagini rapide di stima di (ffeshlsoreeys;

indagine piu recenliel 22 giugno2021di s poni bi l e online su) sito
condotte su unpercentuale stabilita di campioni prefevatio stesso giorno in tutte le
RegiofPPAA (Figura2), s osserva una sostanziale stabilita, con oscillazioni settimanali, nel numero
di genotipizzazioni riportate e riconducibili a varianti virali di interesse sanitario a partire dalla p
settimana di febbraio 2021, da quando il sistema di raccolisediatiatio piena attivita. | dati

delle ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono parziali e, quindi, non devono es
interpretati come definitivi.
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Le linee tratteggiate indicano la data delle flash survey

Figura2 d Numero di casi di infezione confermata d& ¥R Bportati &isema dborveglianza
Integrat&€OVIELY per settimana di prelievo/diagnosi per cui sia stata effettuata (blu) o0 meno (rossc
una genotipizzazipr#8 dicembre 20205 luglio2021 Il riquadro grigio indica il periodo di
consolidamentei dati

Come riptato irFigura3, nel periodo in esame, coerentemente con quanto mostrato dalle indagini di
prevalenz@ndagine piu reced&22giugno2021di sponi bi l e online sul
di_Sanifp lavariante alfdlignaggid.1.1.7) ha causato il maggior numero di casi di infezione da
SARSCoV2 riportati come genotipizzati nel sistepraedjlignza ogni settimana, seguita dalla
variantegamma(lignaggi®.1)e recentemente daitaiante deltdlignaggiB.1.612). | dati delle

ultime settimane, contrassegnati dal riquadro grigio, sono parziali e quindi non devono ess
interpretati cenuna riduzione nel numero di varianti dC8%Rd8rcolanti 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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Figura3 o Percentuale di casi di infezlan8AR€0V2 genotipizzati e indicatiligeraggio28
dicembre 202 lugli@0211l riquadro grigio indica il periodo diidarmsento

La Figua 4 mostra la distribmze geografica di ognuna deli@nti monitorate, mettendo in
evidenza le province che dal 28 dicembre 202flial202ianno segnalato almeno un caso di
infezione causata da una variBBERBC0oV2 diinteresse per la sanita pubblica.

1 colore bianco, attribuito ad alcune prov
mancata segnalazione da parte della Regione/PA al Sistema di Sorveglianza Hiteégrata COVIL
del | 61 SS.

Lavariantealfa(lignaggi®.1.1.7) é risultata essere la piu diffusa sul territorio nazionale ed & ormai
presente in tutte le province italiane, seguita dalla variantkggaggoB.X) che mostra
comunque una diffusiongran parte del territorio nazi@igiead A, B.

Varianti di interesse sanitario digiiaggisono state identificate in un numero minore di province
italianeRigura4 C-F).

| lighaggi B.1.617.0Mariantekappadeltg sono in netto aumento e, come evidenziato dalle mappe,
la naggior parte dei casi di infezioneasonwaibili alla variante delgurad4 GJ). Si sottolinea che

la Regionkiguria e la Regione Mal@n@osegnalato la presenza della variante delta nel proprio
territorio ma per un problema tecnico le stessenoostate caricate nella piattaforma della
sorveglianza integrata.



Rapporto n. 4 @luglio 2021

107 province con presenza 82 province con presenza
lignaggio B.1.1.7 lignaggio P.1

35 province con presenza 3 province con presenza
lignaggio B.1.351 lignaggio P.2



Rapporto n. 4 @luglio 2021

46 province con presenza 8 province con presenza
lignaggio B.1.525 lignaggio B.1.1.7+E484K

47 province con presenza 2 province con presenza
lignaggio B.1.617.1/2 lignaggio B.1.617.1
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25 province con presenza
lignaggio B.1.617.2

Assenza /
mancata segnalazione

Presenza

B117 P.1 B.1.351 p2 B1525 BA17 B16171/22B16171 B1617.2
(A) (B) (<) (D) (E) +E484K (G) (H) (n
(F)
Lignaggio

Figurad o Provine italiane in cui & stato segnalato almeno un caso di infezioi@oda 8ARStdalla
variante alfdignaggid.1.1.yY (A, dala variante gammiggr{aggid®.) (B),dalla variante betmr{aggio
B.1.351(C), dalla variante zetmr{aggid®.d (D), dalla variante efagnaggid.1.52p(E), dallignaggio
B.1.17+ E484K(F), dalle varianti kappa e déljasaggid.16171/2)(G) dalla variante kappgn@ggio
B.1617.1JH) e dalla variante ddigm#ggi8.1617.2]l); Italia, 8dicembre 202 lugli2021

La Figura5 mostra laistribuzioneeggrafica di ognuna deHleianti monitorate, mettendo in
evidenzde province cheegli ultimi45 giorni (dal 22 maggad 5 lugli®202), hanno segnalato,

almeno un caso di infezione causata da una VaBARSCO\2 di interesse per la sanita
pubblica. Il colore bianco, attribuito ad alcune province, pauod irdicdred as senza di (o
una mancata segnalazione da parte della Regione/PA al Sistema di Sorveglianza-I'tegrata COVI
del | 61 SS.
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Lavariante alfglignaggid®.1.1.7) risulta essere la iffiisd sul territorio nazionale anche se, nel
pefodo considerato, non € rappresentata in tutte le proxanieetd gamméignaggid?.l)
mostrainadiffusiong un numero inferiore di proffrgaas A, B.

Varianti di interesse sanitario diigitaggigono state identificate in un oumieore di province
italiangFigurab5 GF) . Risulta evident evaliadtedeltanmasante innel | a
varie province italialRiggras, G).

87 province con presenza 43 province con presenza
lignaggio B.1.1.7 lignaggio P.1

10 province con presenza 1 province con presenza
lignaggio B.1.351 lignaggio P.2

12



Rapporto n. 4 @luglio 2021




Rapporto n. 4 @luglio 2021

Assenza /
mancata segnalazione

Presenza
B117 PA B.1.351 P2 B1525 BA117 B1617.12B1617.1 B1617.2
(A) (B) (C) (D) (E) +E484K (G) (H) {1
(F)
Lignaggio

Figura5 0 Provine italiane in cui é stato segnalato almeasoudi infezione da SARS?2 causatdalla
variante alfdignaggid.1.1.Y (A) dala variante gammiggr{aggid®.) (B),dalla variante betmr{aggio
B.1.351(C), dalla variante zetmr{aggid®.d (D), dalla variante etayifaggid.1.52p(E), dallignaggio
B.1.17+ E484K(F), dalle varianti kappa e degra@gid.1617.1/2)G), dalla variante kapmmn#éggio
B.1617.1fH) e dalla variante dédigméggi®.1617.2]l);Italia22 aprile 20215 lugli2021

InFigurab6 é riportata ldistribuzione percentuale delle varianti monitorate nella Sorveglianza Integrat:
COVIEL9 per settinma |l graficeevidenzi@ome la quota dellariante mmducibile ai lignaggi
B.1.617.1/3jg in relazione al numero delle segnalazioni di sezpeezs@guiin aumentm
proporzi@mentenelle ultime settimahebase adati disponibili, i casi di infezione cdiusati
variante kappa e delta riportati sono pass2h aedl mese di maggid7aPo nel mese di giugno
(datiestrattal 5 luljp 202)Isul totale delle genotipizzazioni.
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