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Resumen de la situacion y conclusiones

A lo largo del curso de la pandemia se han descrito numerosas variantes del SARS-CoV-2 que muestran
diferencias genéticas con la secuencia original del virus. Las diferentes mutaciones presentes en las
variantes pueden atribuirles un mayor impacto potencial en la salud publica a través de varios
aspectos: aumento en la transmisibilidad, aumento en la gravedad y escape a la respuesta inmune
adquirida tras infeccién natural o generada por algunas vacunas.

La variante B.1.1.7, se encuentra circulando en Espaiia, y en algunos lugares donde se han realizado
estimaciones de incidencia, estd aumentando muy rdpidamente en relacidon con otras variantes del
virus. El riesgo de transmision sin las medidas adecuadas se considera alto, aunque las medidas de
prevencion utilizadas hasta el momento son eficaces. En caso de aumentar la incidencia, el impacto
podria ser alto, por la asociacion posible con una mayor gravedad y letalidad. El riesgo de reinfecciones
por esta variante y de disminucion de la efectividad vacunal se considera bajo.

Las variantes B.1.351 y P1 se han detectado de forma puntual. El riesgo de diseminacion se considera
moderado en este momento, aunque de igual manera las medidas de prevencion son eficaces. El
impacto podria ser alto en caso de que la incidencia aumentase de forma considerable, ya que estas
variantes podrian reducir de forma significativa la efectividad de algunas vacunas.

Otras variantes de interés apenas se han detectado en Espafia y su significado en cuanto a riesgo de
transmisién o impacto no se puede aun determinar.

La descripcion epidemioldgica de la circulacion de las variantes en Espafia se actualiza con periodicidad semanal y se
publica en la pdgina web del Ministerio de Sanidad:
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov/situacionActual.htm
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Justificacion de la actualizacion de la evaluacion de riesgo

La rdpida expansiéon de la variante de SARS-CoV-2 denominada B.1.1.7 asociada a una mayor
transmisibilidad en Reino Unido, Irlanda, Israel y otros paises, junto con los datos de asociacidn de
esta variante a una mayor virulencia y letalidad motivaron las primeras evaluaciones de riesgo
acerca de la circulacién de esta variante en Espafa. En este momento con nuevos datos
epidemioldgicos en nuestro pais, se considera necesario actualizar esta evaluacidn. Por otra parte,
las nuevas evidencias cientificas indican la asociacion de las variantes que contengan la mutacion
E484K, como B.1.351 y P.1. con la reduccién a la accidn de la inmunidad adquirida natural o tras la
vacunacion con algunas vacunas.

Aportaciones de las actualizaciones previas de esta evaluacion de riesgo

20.01.2021 La notificacidon por parte de Reino Unido de una nueva variante de SARS-
CoV-2 (VOC B.1.1.7) asociada a una mayor transmisibilidad.

26.01.2021 Nuevas evidencias epidemioldgicas acerca de la mayor virulencia y letalidad
de VOC B. 1.1.7 y también incorpora los estudios de la capacidad
neutralizante de los anticuerpos frente a la variante.
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Introduccion

A lo largo del curso de la pandemia se han descrito numerosas variantes del SARS-CoV-2 que
muestran diferencias genéticas con la secuencia original del virus. Algunas mutaciones parecen
haber surgido de manera independiente en distintas variantes lo que podria indicar que confieren
alguna ventaja adaptativa.

Las diferentes mutaciones presentes en las variantes pueden atribuirles un mayor impacto
potencial en la salud publica a través de varios aspectos:

e Aumento en la transmisibilidad: puede suponer un aumento en el nimero de casos
y por lo tanto en la presion sobre el sistema asistencial.

e Aumento en la gravedad y/o letalidad

e Escape a la respuesta inmune adquirida tras infeccién natural o generada por
algunas vacunas y respuesta a anticuerpos monoclonales.

Estas caracteristicas han sido observadas ya en algunas variantes que se han denominado de
interés para la Salud Publica (VOC por sus siglas en inglés de variant of concern). La OMS ha afnadido
a estas caracteristicas otras, que potencialmente podrian aparecer en determinadas variantes: el
descenso en la efectividad de las medidas de salud publica de prevenciéon y control, o de las
técnicas diagndsticas y terapéuticas disponibles (1).

Las mutaciones mads relevantes en estos momentos son N501Y y E484K. Estan presentes en varias
de las variantes de interés y el hecho de que estén apareciendo de manera independiente en estos
y otros linajes parece indicar que confieren una ventaja adaptativa al virus.

Continuamente se van describiendo nuevas variantes. En la tabla 1 se resumen las caracteristicas
de las consideradas en estos momentos como principales variantes de interés (VOC). En la tabla 2
se recogen otras variantes que estan suscitando un interés creciente pero aun no son consideradas
VOC. Es importante destacar que para muchas de ellas se desconoce su verdadero impacto en la
transmisién o en la inmunidad, su interés ser deriva de que tienen mutaciones que son importantes
en otras variantes. El listado de variantes se ira actualizando de acuerdo a la importancia
epidemioldgica de cada una en cada momento.

Tabla 1. Principales variantes de interés para la Salud Publica (VOC).

Variante Mutaciones mas Impacto potencial para la Dispersion geografica
relevantes salud publica
B.1.1.7 N501Y,del 69-70, Aumento de transmisibilidad Predominante en Reino
P681H, Y144 del, Posible incremento de la Unido, Irlanda, Israel y rapida
A540D letalidad progresion en otros paises
Escaso efecto sobre la (especialmente paises
inmunidad. Ligera reduccion europeos)

de efectividad vacunal.



B.1.351 (501.V2)

P.1

E484K, N501Y,
K417N, L18F,
A701V, del ORF1b

S: N501Y, E484K,
K417T, del ORF1b

Tabla 2. Otras variantes de interés

Variante

P.2

B.1.525

B.1.429

B.1.526

C.16

A.23.1

VOC 202102/02

Mutaciones mas
relevantes

E484K

E484K, F888L, 69-
70 del, Q677H

L425R, S131, W152C

E484K, A701V
D253G

L425R

F157L, V367F,
Q613H, P681R

Similara B.1.1.7 y
E484K
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Probable aumento de
transmisibilidad.

Reduccidn de neutralizacion
de sueros monoy
policlonales. Reduccién de
efectividad vacunal entre
moderada y alta.
Transmisibilidad y escape a la
respuesta inmune en estudio.
Reduccion de titulos de
anticuerpos neutralizantes en
sueros de vacunados.

Impacto potencial para la
salud publica

Mutaciones compatibles con
reduccion de la capacidad de
neutralizacion.

Mutaciones compatibles con
reduccién de la capacidad de
neutralizacidn.

Mutaciones compatibles con
aumento de la transmision.

Mutaciones compatibles con
reduccién de la capacidad de
neutralizacion.

Mutaciones compatibles con
reduccion de la capacidad de
neutralizacion.

Mutaciones compatibles con
aumento de la transmision

Similar a B.1.1.7 y posible
mayor escape a la respuesta
inmune

Sudafrica, Zambia, Botswana y
otros paises del cono sur
africano; casos en numerosos
paises europeos. Importante
presencia en Tirol (Austria).

Regién de Manaos (Brasil).
Casos en otros paises, la
mayoria con vinculo con
Brasil.

Dispersion geografica

Brasil (Rio de Janeiro). Casos
aislados en otros paises,
relacionados con viajes

Dinamarca, RU, Paises Bajos,
Noruega, EEUU, Canada.
Relacionados con Nigeria

Aumento en noviembre-

diciembre en California

Rapida expansidn en drea
metropolitana de Nueva York

Expansidn geografica en
Portugal desde noviembre

Detectada recientemente en RU.
Escasos casos en otros paises.

23 casos en Inglaterra, un caso
en Paises Bajos.



Variantes SARS-CoV-2, marzo 2021

Variante B.1.1.7

Descripcion epidemiologica y relevancia para la salud publica

El 14 de diciembre de 2020, Reino Unido declaré un aumento de la incidencia de SARS-CoV-2 en
algunas regiones de su pais (este y sureste de Inglaterra y drea metropolitana de Londres) asociada
a una nueva variante del virus, con una supuesta mayor capacidad de transmisién y que circulaba
en el pais desde el mes de septiembre (2). Esta variante, nombrada en este informe como B.1.1.7
se denomind inicialmente VUI 202012/01 y también segln otras nomenclaturas, es llamada linaje
B.1.1.7, 201/501Y.V1 o VOCB.1.1.7.

Esta variante originada en Reino Unido, pertenece al linaje B.1.1.7 y presenta 28 cambios en su
genoma completo, cuando se compara con el virus Wuhan original, ocurriendo 7 mutaciones y 2
deleciones en el gen de la proteina de la espicula (S) (tabla 1y figura 1). La mutacidn N501Y se sitla
en uno de los residuos de contacto de la proteina S con el receptor del virus ACE2. La delecién en
las posiciones 69-70 en la proteina de la espicula se ha relacionado con escapes inmunitarios en
pacientes inmunodeprimidos y con el aumento in vitro de la infectividad viral (3,4).

Figura 1. Mutaciones mas relevantes presentes en las variantes de mayor interés.
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Segun un informe del Servicio de Salud Publica inglés, el porcentaje estimado de casos con la
variante B.1.1.7. entre todos los casos detectados a nivel poblacional se incrementé desde el 46%
en la primera semana de diciembre de 2020 al 76,6% entre el 5 y el 11 de enero de 2021. La
estimacion se realizé con un marcador (SGTF) con gen S no detectable, y resultado positivo en la
PCR con <30 Ct para los genes N y ORF lab respectivamente, con una correlacién con la variante
>95%. En las semanas posteriores, si bien la variante se ha hecho predominante proporcionalmente
entre el total de casos, la incidencia de COVID-19 ha descendido de forma significativa en el Reino
Unido (Figuras 2 y 3).

Varias publicaciones cientificas e informes técnicos apoyan la hipdtesis de un aumento en la
transmisibilidad de esta variante (2,6,7). En un estudio poblacional de cohortes pareadas en Reino
Unido (2) se observd que la variante B.1.1.7 causaba una mayor tasa de ataque secundaria en el
contexto de brotes familiares sensiblemente mayor que para el resto de variantes
independientemente de grupos de edad, tipo de contacto o regién geografica (8,9). Un estudio
posterior de modelizacién dinamica y estadistica concluye que esta variante presenta una
infectividad entre un 43 y un 82% mayor a la de las variantes preexistentes con un rango de intervalo
de confianza al 95% de 38-106% (10).

Figura 2. Porcentaje estimado de casos con la variante B.1.1.7 entre todos los casos detectados a
nivel poblacional en Inglaterra, semanas desde el 1 septiembre 2020 al 18 de enero 2021.
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Figura 3. Numero de casos de COVID-19 confirmados detectados en Reino Unido desde 01.03. 2020
a 01.03. 2021.

Fuente: Public Health England (12)

La evaluaciodn inicial de la gravedad asociada a esta variante a través de un estudio apareado de
casos y controles informd de que el riesgo de hospitalizacion o de muerte de las personas
infectadas con la variante B.1.1.7 no presentaba diferencias de los pacientes infectados con otras
variantes (2). Sin embargo, en comunicados posteriores del Grupo Asesor de Amenazas de Virus
Respiratorios Nuevos y Emergentes (NERVTAG por sus siglas en inglés de New and Emerging
Respiratory Virus Threats Advisory Group) del gobierno britanico recogieron varios analisis
independientes que mostraron que la infeccidon por esta variante pudiera conllevar un aumento de
la gravedad de la infeccién con un mayor riesgo de muerte, que se observé en todos los grupos de
edad. Segun estos primeros resultados, la letalidad de la VOC B.1.1.7 respecto a otras variantes
seria entre 1,07 y 2,71 veces mayor segun los estudios realizados, todos ajustados por fecha, lugar,
edad y otras variables (13). En una segunda nota informativa, el grupo NERVTAG presenta los
resultados de otros 7 grupos independientes. En 8 estudios se valora el aumento de riesgo de
fallecimiento, encontrando aumentos significativos asociados a la variante en 3 de ellos (por
término medio aumentaria entre 1,37 y 1,4 veces), mientras que los otros 5 estudios no encuentran
diferencias. El riesgo de hospitalizacion fue mayor en 3 de 4 estudios (por término medio
aumentaria entre 1,4 y 1,63 veces) y de ingreso en UCI en un estudio de dos que lo valoran se
observé un aumento de 1,44 veces (14). En conclusién, los resultados son dispares y aunque
muchos apuntan hacia un aumento de la gravedad y la letalidad asociados a esta variante, hacen
falta mds observaciones para confirmar estos datos.

La posibilidad de que la variante B.1.1.7 escape a la inmunizacién mediada por la vacuna es motivo
de preocupacion. En este sentido, un estudio que utilizdé sueros de 16 pacientes vacunados con la
vacuna BNT162b2 no encontré diferencias en la capacidad de neutralizacion frente a pseudovirus
portadores de la proteina de la espicula de SARS-CoV-2 original y de la B.1.1.7 (15). Los autores
concluyen que estos resultados, junto la actuacién conjunta de la respuesta inmune humoral y
celular provocadas por la vacuna indican que es muy poco probable que la B.1.1.7 pueda escapar a
la proteccion conferida por la vacuna (16). Se dispone ademas de los resultados de esta vacuna en



Variantes SARS-CoV-2, marzo 2021

Israel donde el programa de vacunacion estd ya muy avanzado y donde predomina la variante
B.1.1.7 (mas del 80% de las variantes circulantes). La efectividad de la vacuna en esta poblacion fue
94% para la enfermedad sintomatica, 87% para la hospitalizaciéon y 92% para enfermedad grave
(17). Los ensayos en fase 3 de la vacuna Novavax llevados a cabo en Reino Unido, encontraron una
eficacia del 95% frente a la variante original y un 89,5% frente a la nueva variante (18). Por otra
parte, un estudio de eficacia vacunal con la vacuna ChAdOx1 ha mostrado una reduccién no
significativa para la B.1.1.7 [eficacia 74,6% (Cl 95% 41,6-88,9)] frente a las variantes que circulaban
previamente en Reino Unido [eficacia 84% (ClI 95% 70,7-91,4)] (19).

Situacion mundial

Hasta la fecha, mas alla de Reino Unido, la variante se ha detectado en 101 paises y en 45 de ellos
se ha comunicado transmisién comunitaria (20). A 23 febrero de 2021 se habian detectado
aproximadamente 2000 casos de esta variante en 60 paises. En Europa, se han identificado
alrededor de 10.700 casos en prdacticamente todos los paises (31 paises)(21). La notificacion de
casos es dependiente de la capacidad de secuenciacidn de cada uno de los paises.

Ademas de Reino Unido, otros paises han informado de un incremento muy rapido de la proporcién
de casos debidos a la variante. Portugal incrementd desde el 1% en las semanas 45-50 de 2020 al
11,4% en la semana 2 de 2021 (23). En Irlanda el incremento se ha observé desde finales de 2020 y
a principios de enero cuando se encontraba en mas del 40% del total de casos detectados en todo
el pais; en la semana 6 ha aumentado hasta el 80% (24,25).Del mismo modo, en otros paises
europeos, la variante ha ido aumentando en proporcion al nimero de casos de forma muy
importante en las primeras semanas de 2021. Asi, en Dinamarca se ha observado un aumento
progresivo hasta alcanzar un 46% en la semana 6 (Figura 4) (26), en Francia a 25 de febrero, la
prevalencia de casos causados por esta variante alcanzaba el 49% sobre el total de casos
detectados (27) y en Alemania el porcentaje estimado para la semana 6 fue 23% (siendo 10% para
la semana 5) (28). Aunque la variante esté aumentando proporcionalmente en muchos paises de la
Unidn Europea, al igual que se observo en Reino Unido, la incidencia de estos paises esta en general
descendiendo, lo que indica que las medidas de control de la transmisién estdn siendo efectivas
también para esta variante (un ejemplo de ello seria Dinamarca, que se muestra en la Figura 4).

Figura 4. Porcentaje de casos secuenciados correspondientes a la variante B.1.1.7 en Dinamarca
(rojo), respecto al total de casos, semanas 45 de 2020 a 7 de 2021
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Situacion en Espaia:

Disponemos de datos indirectos de su evolucidn en nuestro territorio por cribados mediante la
deteccion del marcador SGTF o mediante PCR especifica dirigida frente a la mutacién N501Y. La
correlacién entre estos marcadores y la variante B.1.1.7 aumenta a medida que va reemplazando a
las otras variantes circulantes. En algunas zonas de nuestro pais, de las que se dispone de datos,
esta correlacion podria ser superior al 90% en las Ultimas semanas.

En la tabla 3 se muestran los datos mas recientes de cada una de las Comunidades. Estas series de
datos nos permiten observar la evolucién de la variante en distintas comunidades a lo largo de las
ultimas semanas (Figura 5). Es importante destacar que en aquellas comunidades en las que se
dispone datos desglosados para cada laboratorio se observan importantes diferencias regionales.
Los datos considerados poco representativos (por proceder de un nimero reducido de laboratorios
en comunidades pluriprovinciales) han sido excluidos del grafico.

Tabla 3. Porcentaje de B.1.1.7 estimado mediante marcador SGTF o PCR especifica N501Y con datos
agregados disponibles hasta la semana 8 (22 al 28 de febrero) en las distintas comunidades
auténomas de Espafia.

Semana % SGTF o N501Y (n) % semana previa (n)

epidemioldgica
Comunidad auténoma

Andalucia 9 51,1 (785) 44,6(804)
Aragén 8 12,1 (404) 8 (448)
Asturias 6 64,3 (568) 36,5 (931)
Baleares 8 65,5 (290) 39,1 (555)
Canarias - = -
Cantabria 7 76,5 (209) 61 (237)
Castilla-La Mancha 8 31,8 (384) 10 (392)
Castillay Leon 53 (2020) 14,3 (519)

Cataluia 8 76,1 (1154) 61,6 (1538)
Ceuta - - -

C. Valenciana 7 29,4 (160) 19,7 (452)
Extremadura - - -

Galicia 4 53,3 (60) 56,2 (48)
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Madrid 8 42,7 (606) 39,2 (1040)
Melilla 4 1,9 (904) -

Murcia 8 38 (484) 34 (508)
Navarra 8 52,5 (200) 32,9 (274)
Pais Vasco 4 4 (1480) 4,4 (1586)
La Rioja 3 0 (300) -

Fuente: elaboracion propia con datos suministrados por las CCAA y el Instituto de Salud Carlos llI

Figura 5. Evolucidon del porcentaje de marcadores de B.1.1.7 detectado por las Comunidades
Auténomas entre la semana 49 de 2020y la 9 de 2021.
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Fuente: elaboracion propia con datos suministrados por las CCAA y el Instituto de Salud Carlos IlI

Variante B.1.351

Descripcion epidemiologica y relevancia para la salud publica

El 18 de diciembre de 2020, Sudafrica anuncio la deteccion de una nueva variante denominada
501Y.V2 (B.1.351)(29), debido también a la presencia de la mutacién N501Y. Esta misma mutacion
estd presente en la variante B.1.1.7 aunque el andlisis filogenético indica que son variantes
diferentes. Esta variante ha crecido rdpidamente en Sudafrica (29) y esta asociada, en un primer
estudio, a una reduccién importante en la efectividad vacunal de la vacuna ChAdOx1 nCoV-19
(AzZD1222) (30).
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Situacion mundial:

Esta variante ha desplazado al resto de variantes en circulacién en Sudafrica desde el mes de
noviembre, lo que indica que puede tener una mayor capacidad de transmisién, sin que haya
habido evidencia de mayor virulencia. A nivel mundial, se ha notificado en 51 paises (13 de ellos
con transmisién comunitaria)(Figura 6)(20).

Figura 6. Paises que han notificado casos de B.351 a fecha de 23 de febrero de 2021
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Fuente: OMS (20)

A fecha del 22 de febrero, se han identificado 660 casos de la variante B.1.351 en 16 paises
europeos: Austria, Bélgica, Noruega, Paises Bajos, Francia, Suecia, Alemania, Irlanda, Dinamarca,
Finlandia, Grecia, Luxemburgo, Portugal, Italia y Espafia.

En Austria se detectd un alto nimero de casos en la regidn de Tirol asociados a un brote epidémico.
El porcentaje de casos causados por las variantes B.1.351 o la variante P.1 en la semana 6 se situaba
en el 6% en Francia (27) y en Alemania, el porcentaje de casos causados por esta variante en la
semana 6 era del 0,36% (28).

Situacidn en Espafia

Hasta la fecha se han detectado 54 casos de los cuales se han confirmado 18 casos por
secuenciacidon. Se trata de un caso esporadico y 6 brotes. El caso esporadico corresponde a un
viajero procedente de Sudafrica. Uno de los brotes esta relacionado con un viaje a Tanzania y los
casos se encuentran repartidos en distintas comunidades auténomas. En los cinco brotes restantes
no se ha encontrado antecedente de viaje a Sudafrica u otros paises de la region y cuatro de ellos
han sido detectados en la misma ciudad.

Variante P1.

Descripcion epidemioldgica y relevancia para la salud publica

Por su parte, Japdn también ha identificado a principios de enero de 2021 una nueva variante en
cuatro personas procedentes de la Amazonia brasilefia (31). Brasil también ha informado de la
presencia de esta nueva variante en varias secuencias (13 de 31) de la regién de Manaos (en la
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Amazonia) (32) recogidas en la segunda mitad de diciembre del 2020, por lo que la direccidn de
transmisién se supone haya sido desde Brasil a Japdn.

La nueva variante pertenece al linaje B.1.1.28.1 o P.1. y presenta 3 mutaciones en la proteina de la
espicula, entre ellas la mutacién N501Y (como la variante britdnica y la sudafricana) y la mutacidn
E484K (como la variante sudafricana y que se ha descrito previamente como una mutacién de
escape a la neutralizaciéon de anticuerpos monoclonales y policlonales) (33). Un estudio (aun sin
evaluar por pares), estima que la transmisibilidad podria verse aumentada entre 1,4y un 2,2 veces
y la inmunidad generada por infecciones previas podria verse reducida entre un 25% y un 61% (34).

Situacion mundial

Esta variante se ha detectado en 28 paises (con transmisién comunitaria en, al menos, tres de ellos)
(Figura 7) (20).

Figura 7. Paises que han notificado casos de P.1 a 23 de febrero de 2021

Transmission

- Community transmission (3)
Imported/Sporadic (18)
Pending (8)

Verification
Under verification

Fuente: OMS (20)
Situacion en Espaia

Se han detectado dos casos aislados (s6lo uno de ellos vinculado con Brasil) y tres brotes. El
primero de los brotes incluye dos casos positivos (uno de los cuales fue confirmado por
secuenciacion). El segundo incluye once casos (tres de ellos secuenciados). En ninguno de ellos
pudo encontrarse un vinculo con Brasil. Cabe destacar ademas que uno de los pacientes incluido en
el segundo brote es un caso de reinfeccion probable. El tercero de los brotes esta relacionado con
un viaje a Brasil y hay dos casos afectados.

Otras variantes

La repercusién que otras variantes, diferentes a las mencionadas, puedan llegar a tener en la Salud
Pablica todavia se desconoce. No obstante, la combinacidn de mutaciones que presentan o su
expansion a nivel local en ciertas localizaciones hacen recomendable el seguimiento de su situacion
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epidemioldgica en estos momentos. Entre las variantes descritas en la tabla 2, en Espafia se han
detectado hasta el momento:

P.2: dos casos esporadicos en viajeros procedentes de Brasil (ambos confirmados mediante
secuenciacion), un brote familiar con tres casos positivos (de los cuales uno confirmado por
secuenciacion) y un brote hospitalario con 9 casos (todos confirmados por secuenciacién).

B.1.525: un caso en enero de 2021 por secuenciacidn

B.1.429: 6 casos en un cribado aleatorio

Evaluacion del riesgo para Espaia

Variante B.1.1.7.

Segun la evidencia disponible, esta variante estd asociada a una mayor capacidad de transmision, lo
que puede condicionar una mayor incidencia de la enfermedad en los lugares donde circule y no se
apliquen estrictamente las medidas de prevencién de la infeccidn. También existen evidencias que
indican que B.1.1.7 podria estar asociada a una mayor virulencia con aumento de la letalidad en
todos los grupos de edad. La variante B.1.1.7 no se ha detectado con mayor frecuencia en casos de
reinfeccién respecto a otras variantes en estudios preliminares, aunque son necesarias mas
observaciones. Hay estudios que indican una capacidad de neutralizacién de los anticuerpos en
vacunados con pautas completas igual para B.1.1.7 que para el resto de las variantes, lo que indica
gue la efectividad de la vacuna con esta variante es muy poco probable que se vea alterada y
estudios para alguna de las vacunas que demuestran buena efectividad en un entorno con alta
prevalencia de la variante.

La variante B.1.1.7, se encuentra circulando en Espafia, y en algunos lugares donde se han realizado
estimaciones de incidencia, estd aumentando muy rapidamente en relacién con otras variantes del
virus. La presencia de esta variante en nuestro pais podria condicionar un aumento de la incidencia,
aunque las observaciones realizadas hasta el momento en Espafia y otros paises indican que las
medidas de prevencién y control de la enfermedad son eficaces y logran reducir las tasas de
incidencia a pesar de la generalizacién de esta variante. El riesgo de transmisidon sin las medidas
adecuadas se considera alto y en caso de aumentar la incidencia, el impacto podria ser alto, por la
asociacion posible con una mayor gravedad y letalidad. El riesgo de reinfecciones por esta variante
y de disminucidn de la efectividad vacunal se considera bajo.

Variante B.1.351

La variante B.1.351 parece asociada a una mayor capacidad de transmisién junto con datos de
escape a la inmunidad adquirida mediante la infeccién previa y la vacunacién. Hasta el momento se
ha detectado de forma puntual en Espafia pero ya se han detectado brotes epidémicos en los que
no se ha logrado identificar el caso indice con antecedente de viaje. Aunque la presencia se
considera baja en este momento, no se descarta que los casos pudieran aumentar en las préximas
semanas, como ha ocurrido en otros paises de nuestro entorno. El riesgo de diseminacion se
considera moderado en este momento. El impacto podria ser alto en caso de que su incidencia
aumentase de forma considerable, ya que esta variante podria reducir de forma significativa la
efectividad de algunas vacunas.
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Variante P1.

La deteccion de esta variante en Espafia aun es muy escasa. Por los datos preliminares la
transmisibilidad asociada podria estar aumentada y la inmunidad natural reducida. Por ello el
riesgo se considera moderado y el impacto podria ser alto en caso de que su incidencia aumentase
de forma considerable.

En Espaiia, se ha puesto en marcha un mecanismo activo para integrar la informacién gendmica a la
vigilancia a nivel nacional, que incluye una red de laboratorios designados por las CC.AA., con el fin
de aumentar la capacidad y velocidad de la caracterizacién de las muestras sospechosas, asi como
identificar qué variantes estan circulando en nuestro pais, entre ellas la B.1.1.7. Al mismo tiempo,
se esta implementando a nivel nacional una vigilancia centinela de las infecciones respiratorias
agudas en Atencién Primaria y Hospitalaria que incluye el envio sistematico de un subgrupo
aleatorio de muestras positivas de COVID-19 mediante este sistema al Centro Nacional de
Microbiologia. Este proceso de vigilancia permitird la caracterizacién clinico-epidemioldgica de las
variantes genéticas de SARS-CoV-2 que circulan en las distintas dreas geograficas de nuestro pais,
asi como la identificacidn de las caracteristicas fenotipicas y genotipicas que puedan influir en
factores como la capacidad de transmision o la efectividad de la vacuna.

Conclusiones y recomendaciones

Conclusiones

La variante B.1.1.7, se encuentra circulando en Espafia, y en algunos lugares donde se han realizado
estimaciones de incidencia, estd aumentando muy rdpidamente en relacidén con otras variantes del
virus. El riesgo de transmisidn sin las medidas adecuadas se considera alto, aunque las medidas de
prevencion utilizadas hasta el momento son eficaces. En caso de aumentar la incidencia, el impacto
podria ser alto, por la asociacién posible con una mayor gravedad y letalidad. El riesgo de
reinfecciones por esta variante y de disminucion de la efectividad vacunal se considera bajo.

Las variantes B.1.351 y P1 se han detectado de forma puntual. El riesgo de diseminacién se
considera moderado en este momento, aunque de igual manera las medidas de prevencién son
eficaces. El impacto podria ser alto en caso de que la incidencia aumentase de forma considerable,
ya que estas variantes podrian reducir de forma significativa la efectividad de algunas vacunas.

Otras variantes de interés apenas se han detectado en Espafia y su significado en cuanto a riesgo de
transmisién o impacto no se puede aun determinar.
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Recomendaciones

-Detectar de forma precoz de la circulacion de las variantes de interés para la salud publica mediante
secuenciacién gendmica en grupos diana y determinacion del tipo y magnitud de variantes circulantes
en nuestro territorio mediante muestreo aleatorio.

-Disponer de una red de laboratorios con capacidad de secuenciacidn integrados dentro del sistema de
vigilancia de COVID-19 que permitan generar informacion util para la toma de decisiones de medidas
de salud publica.

-Aplicar las medidas de control no farmacolégicas ya utilizadas para la contencién del SARS-CoV-2 de
forma intensificada

-Extremar las precauciones en caso de viajar a zonas donde circule de forma importante una variante
de interés para la salud publica e implementar medidas de control reforzadas para los viajeros
procedentes de esas areas.
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