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Un studiu publicat î n revista de referint a  THE LANCET de Alfredo Maria Gravagnuolo, 
Layla Faqih et al. High throughput diagnostics and dynamic risk assessment of SARS-CoV-2 
variants of concern a î ncercat sa  evalueze eficient a s i capacitatea de evaluare a riscurilor 
a metodelor de testare a noilor variante virale SARS-CoV-2.1 
Numeroasele noi tulpini virale de SARS-CoV-2 detectate la nivel global au mobilizat 
act iunile de supraveghere moleculara  .2 3 4 5 6 7 8 Este cunoscut ca  rata de mutat ie a 
virusului SARS-CoV-2 este mai joasa  î n comparat ie cu alt i virus i ARN as a precum virusul 
gripal, probabil datorita  mecanismului intern de corectare a virusului9 10. I n plus la 
acestea, multe din noile variante SARS-CoV-2 nu cresc severitatea impactului s i deci 
trebuie acordata  o atent ie deosebita  î nainte de cres terea nivelelor de alerta .11 12 13  14 15 
I nsa  acumularea mutat iilor î n timp ar putea cres te virulent a s i riscul de mortalitate16 17 
18 19 20, ar putea duce la eschivarea virusului de la imunitatea vaccinala  s i la cres terea 
transmisibilita t ii.21  22 23 24  
 
I n consecint a , detectarea timpurie s i studiul reaparit iei acestor mutat ii s i a impactului 
acestora asupra ma surilor î mpotriva pandemiei as a precum vaccinarea este extrem de 
importanta .25 26 Ma surile de sa na tate publica  bazate pe supravegherea moleculara  
î ncearca  sa  lupte î mpotriva mai multor riscuri prin intermediul: ment inerii unei robuste 
campanii de vaccinare sistematica ,27  28 29  30 31 32 sprijinirea monitoriza rii nivelului de 
spitalizare 33 34, identificarea variantelor virale critice î n spitale 35 36 precum s i modularea 
ma surilor sociale de la obligativitatea purta rii ma s tilor s i pa na  la ma suri drastice de 
carantina  37. 
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Studiul ilustreaza  ra spa ndirea unei noi variante SARS-CoV-2 î n decembrie 2020. 
Combinat ia î ntre testarea de frecvent a  ridicata  s i secvent ierea î ntregului genom a permis 
depistarea rapida  a variantei SARS-CoV-2 VOC 202012/01. 
 
La mijlocul lunii noiembrie 2020 s-a observat o cres tere a numa rului de mostre pozitive 
pentru SARS-CoV-2 î nsa  cu o detect ie es uata  a genei S. Un procentaj din mostrele pozitive 
din  laboratoarele LHLs au fost trimise ca tre Wellcome Sanger Laboratory Cambridge, 
Marea Britanie38, sediul principal a consort iului genomic pentru COVID-19 din Marea 
Britanie pentru secvent ierea î ntregului genom39, care î n mod curent furnizeaza  Init iativa 
Globala  de Partajare a Datelor privind Gripa Aviara  (GISAID) cu aproximativ 50% din 
datele genomice40. Mostrele la care a fost es uata  detectarea amplifica rii genei S s-a 
identificat o delet ie a 6 nucleotide î n  gena S (î n regiunea de lega tura  pentru proba PCR), 
forma nd o noua  tulpina  virala  (SARS-CoV-2 B.1.1.7.) mai ta rziu denumita  VOC 
202012/01. Aceste mutat ii î n cadrul genei S au dus la pierderea a 2 amino-acizi a 
proteinei Spike î n pozit iile 69 s i 70.41 
 
La sfa rs itul anului 2020 mutat iile identificate î n variantul VOC 202012/01 au rezultat î n 
ra spa ndirea acestei variante pe tot teritoriul Marii Britanii 42  43  44 45 46 47 48 49 50 51. Printre 
mutat iile cheie au fost: N501Y, un amino-acid cheie î n domeniul receptorului de lega tura , 
alterarea acestuia se crede ca  a dus la cres terea afinita t ii receptorului ACE2 52; P681H, 
unul din cele 4  amino-acizi care creeaza  situl de scindare a furinei î ntre subunita t ile 
S1/S2 a proteinei spike, promova nd intrarea virusului î n celulele epiteliale respiratorii. 53 
 
Efectul net a acestor mutat ii î n gena S se crede ca  a î mbuna ta t it capacitatea virusului de 
a se atas a la receptorul celular ACE2, facilita nd infectarea celulelor epiteliale ce la ra ndul 
sa u duce la producerea virusului cu o transmisibilitate mai puternica .54 55  I ntr-adeva r, 
rata de reproducere a variantei VOC 202012/01 a fost estimata  ca fiind de 43-90%  mai 
mare deca t alte variante pre-existente care nu sunt variante VOC. Mutat ii viitoare î n 
combinat ie cu mutat iile deja existente ar putea genera variante virale cu noi proprieta t i.56 
57 
O analiza  preliminara   î ntreprinsa  de New and Emerging Respiratory Virus Threats 
Advisory Group (NERVTAG, Guvernul Marii Britanii)  s i alte analize independente 
î ntreprinse de ca teva organizat ii pentru a evalua riscul de mortalitate au stabilit o 
potent iala  cres tere î n severitatea bolii la pacient ii infectat i cu VOC 202012/01 î n 
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comparat ie cu alte variante virale î n circulat ie.58 59 60 61 62 Un studiu de cohorte la 
Universitatea Exeter asupra persoanelor care au fost testate pozitiv prin ret eaua de 
laboratoare LHLs  a estimat ca  persoanele infectate cu VOC erau cu 64% mai probabil sa  
moara  î n comparat ie cu pacient ii echivalent i care erau infectat i cu virusul non-VOC î n 
circulat ie, aceste date fiind consistente cu datele Sa na ta t ii Publice din Marea Britanie 
(PHE). 
 
I n plus la transmisibilitatea crescuta  ment ionata  anterior s i pericolul de moarte, riscul 
probabilita t ii de admitere la spital este critic pentru prezicerea presiunii asupra 
sistemului de sa na tate care urmeaza  sa  apara  odata  cu ra spa ndirea unui noi variante 
virale. Un studiu nat ional a estimat ca  riscul de spitalizare este cu 52% mai ridicat î n cazul 
VOC 202012/01 î n comparat ie cu variantele virale pre-existente, la 14 zile dupa  primul 
test pozitiv pentru SARS-CoV-2.63 
 
Observat ia privind es ecul de a depista gena S la utilizarea testului multiplex TaqPath 
COVID-19 pentru SARS-CoV-2 a permis supravegherea î n timp real a ra spa ndirii noii 
variante utiliza nd testele PCR. Acest fapt a reprezentat un instrument epidemiologic 
extrem de important î n sust inerea deciziilor privind ma surile de carantina  necesare 
pentru aplicare î n baza ra spa ndirii rapide a variantei din Sud-Estul centrelor majore de 
populat ie observate î ntre 6 s i 13 decembrie. 
 
Distribut ia de cazuri VOC 202012/01 a ara tat un numa r mai ridicat î n Londra, î n Sud-Est, 
î n unele pa rt i ale Nord-Vestului precum s i î n regiunile de Sud-Vest s i West Midlands. I n 
timp ce volumul de colectare a mostrelor s i distribuirea acestora î n ret ea nu este egala  s i 
deci nu permite ca acelas i numa r de mostre sa  fie livrate î n mod consistent din fiecare 
regiune geografica , datele colectate totus i ofera  nis te indicat ii despre ra spa ndirea 
geografica  la nivel nat ional  î n timp. 
 
Datele de supraveghere epidemiologica  au sprijinit carantina impusa  î nainte de perioada 
de Cra ciun. Proport ia de specimene pozitive testate utiliza nd testul ThermoFisher 
TaqPath Covid-19 cu es ecul depista rii genei S (legat de varianta VOC 202012/01) a 
crescut pa na  la 98% din toate testele pozitive detectate pa na  la sfa rs itul lunii februarie 
2021, fapt care identifica  î n mod clar varianta VOC 202012/01 ca fiind tulpina dominanta  
î n Marea Britanie. 
 
Datele furnizate î n cadrul studiului ilustreaza  beneficiul combina rii testa rii pe scara  larga  
î mpreuna  cu analiza genomica . I n timp ce noile variante virale continua  sa  fie identificate, 
un nivel ridicat de supraveghere genomica  furnizeaza  instrumente rapide de evaluare a 
semnificat iei unei variante specifice s i ofera  indicat ii timpurii privind fenotipurile virale. 
 
 
I n mod anterior,  testele de supraveghere de garda  (cu mostre limitate preluate din 
populat ii mici) s i supravegherea raporturilor generale de sa na tate s i a celor spitalices ti 
despre infect ii  erau utilizate pentru a supraveghea infect ia s i a determina ra spa ndirea î n 
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cadrul populat iei.64 Acest proces nu era comprehensiv s i nu era eficient î n timp.65  66 
Datele disponibile public s i init iativele bioinformatice 67 (de ex. GISAID, PANGO, Pangolin 
sau Nextstrain)68 69 70 71 72 î ncearca  sa  furnizeze o supraveghere î n timp real dar î n 
realitate au nevoie de aproximativ 2 -6 sa pta ma ni pentru secvent iere s i analiza .73 
Utilizarea testa rii î n cantita t i mari î mpreuna  cu supravegherea genomica  comprehensiva  
74 deschide calea spre o noua  era  de supraveghere epidemiologica . 
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