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Actualización de la situación epidemiológica de la variante 

B.1.1.7 de SARS-CoV-2 y otras variantes de interés 
 

Descripción 

El 14 de diciembre de 2020, Reino Unido declaró un aumento de la incidencia de SARS-CoV-2 en 

algunas regiones de su país (Este y Sureste de Inglaterra y área metropolitana de Londres) asociada a 

una nueva variante del virus con una supuesta mayor capacidad de transmisión y que circulaba en el 

país desde el mes de septiembre (1). Esta variante tiene varias denominaciones, pero es más conocida 

como B.1.1.7.  La variante se caracteriza por presentar 23 mutaciones diferentes, 8 de ellas en el gen 

de la proteína de la espícula (S) en una región de importancia para la infección y la transmisión y un 

escape inmunitario en algunos pacientes.  

 

Las pruebas diagnósticas que detectan el gen S no son capaces de detectar esta variable. Sin embargo, 

la mayoría de las pruebas comerciales de PCR utilizan diferentes genes por lo que resulta difícil que 

genere problemas de detección de casos. La ausencia de amplificación del gen S en muestras positivas 

para otras dianas podría ser utilizada como cribado inicial para detectar esta nueva variante (2).  

 

Según los datos del último informe del Servicio de Salud Pública británico, desde su primera detección 

en muestras de septiembre esta variante se ha hecho progresivamente más presente hasta estimarse 

que está presente en el 89,5% de las muestras entre el 18 y el 24 de enero de 2021. La distribución por 

zonas geográficas es desigual y ha alcanzado prácticamente el 100% en Londres, Sur y Sureste de 

Inglaterra (2).  

Varias publicaciones científicas e informes técnicos apoyan la hipótesis de un aumento en la 

transmisibilidad de esta variante con estimaciones de entre un 30% y un 70% superior a las variantes 

que circulaban previamente (1,3,4),(5). Estos datos concuerdan también con la mayor tasa de ataque 

secundaria encontrada por el Servicio de Salud Pública de Inglaterra: un 12,9% para la nueva variante, 

confirmada o probable frente a un 9,7% para otras variantes (2).  

Aunque inicialmente la variante B.1.1.7 no se asoció con cambios la gravedad de la enfermedad (1), 

estudios más recientes indican que podría estar asociada a un incremento en la letalidad en todos los 

grupos etarios (comunicado del Grupo Asesor de Amenazas de Virus Respiratorios Nuevos y 

Emergentes del Reino Unido (NERVTAG) (6). Este comunicado recoge las estimaciones del riesgo 

relativo de letalidad de esta variante frente a otras en diversos estudios no publicados. El rango de los 

riesgos relativos estimados en los diferentes estudios es de entre 1,29 y 1,91 con intervalos de 

confianza al 95% que abarcan un rango entre  1,07 y 2,71.  
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Los estudios sobre la eficacia de las vacunas disponibles ante la variante B.1.1.7. realizados en 

laboratorios realizados hasta la fecha indican que es muy poco probable que la variante B.1.1.7 pueda 

escapar a la protección conferida por las vacunas actualmente en uso (7),(8),(9). 

 

Situación mundial 
 

Hasta la fecha se han notificado aproximadamente 27200 casos de esta variante en 64 países. En 

Europa, se han notificado alrededor de 2100 casos en 25 países: Austria, Bélgica, Chipre, Dinamarca, 

España, Eslovaquia, Finlandia, Francia, Alemania, Grecia, Hungría, Islandia, Irlanda, Italia, Letonia, 

Liechtenstein, Luxemburgo, Malta, Noruega, Países bajos, Portugal, Rumanía y Suecia (10). La 

notificación de casos es dependiente de la capacidad de secuenciación de cada uno de los países. 

Además de Reino Unido, otros países han informado de un incremento rápido de la proporción de 

casos debidos a la variante. Portugal ha incrementado desde el 1% en las semanas 45-50 de 2020 al 

11,4% en la semana 2 de 2021 (11). En Irlanda el incremento se ha observado desde finales de 2020 y a 

principios de enero se encontraba en más del 40% del total de casos detectados (12). El porcentaje de 

cepas de la variante B.1.1.7 en Dinamarca en la semana 3 de 2021 se sitúa en el 12% (13) y en 

Luxemburgo en un 17% (14). Suiza ha informado de un porcentaje del 10% aproximadamente en la 

semana 3 de 2021 y como en el resto de los países mencionados, un incremento de entre un 1,5 y un 2 

semanal (15). Modelizaciones realizadas en EEUU estiman que se pasaría de una prevalencia de la 

variante de aproximadamente 0,5% a ser la variante mayoritaria en el mes de marzo (16,17). La figura 

1 muestra la progresión de la variante B.1.1.7 en Suiza, Dinamarca y Reino Unido (18). 

 

Figura 1. Porcentaje estimado de casos con la variante B.1.1.7 en Reino Unido (negro), Dinamarca 

(gris) y Suiza (azul) entre las semanas 40/2020 y 3/2021. 

 

 
Fuente: CH Covid 19 Dashboard (19) 
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Situación en España 

 

Hasta la fecha de este informe se han notificado a nivel nacional más de 470 casos confirmados de esta 

variante en 14 Comunidades Autónomas: Madrid, Andalucía, Cantabria, Baleares, Comunidad 

Valenciana, Asturias, Murcia, Castilla-La Mancha, Castilla y León, País Vasco, Galicia, Extremadura, 

Navarra, y Cataluña. Asimismo, Islandia ha comunicado a través del EWRS la detección de 4 casos 

positivos con esta variante en turistas procedentes de Canarias. Además, se están analizando muestras 

de otros casos sospechosos en el Centro Nacional de Microbiología y los laboratorios designados de las 

CCAA. Además, varias comunidades han comunicado casos en los que no se ha podido establecer 

vínculo epidemiológico con Reino Unido. La variante fue detectada también en aguas residuales de 

Granada el 17 de diciembre del 2020.  

 

La distribución de la variante, a fecha de este informe, en España es muy variable. La prevalencia 

estimada a través del marcador (fallo en la detección del gen S) en la semana 4 de 2021 en cribados 

aleatorios en laboratorios de distintas CCAA se sitúa en un amplio rango entre el 0,4% y el 53,3%. 

También es desigual la correlación entre muestras en las que falla la detección del gen S y la 

confirmación por secuenciación. Además, hay datos disponibles de algunas CCAA de evolución de las 

muestras en las que falla la detección del gen S en las últimas semanas que podrían reflejar la  

expansión de la variante en dichas comunidades (figura 2).  

 

Figura 2. Evolución del porcentaje de variante B.1.1.7 estimado a través del marcador (ausencia de 

detección del gen S) en muestras aleatorias de Cantabria, Baleares y Madrid en las últimas semanas de 

2020 y primeras de 2021. 
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Fuente. Elaboraciób propia a partir de datos proporcionados por las CCAA 

 

Conclusiones 

Según los estudios realizados, la variante del linaje B.1.1.7 de SARS-CoV-2 está asociada a una mayor 

capacidad del virus para transmitirse lo que puede asociarse a mayor incidencia de la enfermedad en 

los lugares donde circule ampliamente y no se apliquen estrictamente las medidas de prevención de la 

infección esta posibilidad se puede incrementar progresivamente si la variante va incrementando su 

prevalencia en los diferentes territorios. Además existe una posibilidad real de que pueda estar 

relacionada con mayor gravedad y mayor letalidad.  

 

El riesgo de que se produzca un aumento progresivo en las hospitalizaciones asociado a la circulación 

cada vez mayor de la variante es por tanto elevado, tanto por el aumento de la incidencia como por el 

aumento de la gravedad.   

 

En este momento existen evidencias de que B1.1.1.7 no afecta a la capacidad de neutralización de los 

anticuerpos en personas inmunizadas con pautas vacunación completas, por lo que es probable que se 

mantengan las eficacias estimadas de las diferentes vacunas actualmente disponibles.  

 

La variante B.1.1.7, se encuentra presente en España, y en algunos lugares donde se han realizado 

estimaciones de incidencia, está aumentando rápidamente. La presencia de esta variante en nuestro 

país puede condicionar un aumento de la incidencia y posiblemente la tasa de hospitalización y la 

letalidad en nuestro país en las próximas semanas.  

 

 

Otras variantes de interés 

De forma paralela, se ha notificado la aparición de otras dos variantes con mutaciones en la proteína 

de la espícula también asociadas a un aumento de transmisibilidad. 

El 18 de diciembre de 2020, Sudáfrica anunció la detección de una nueva variante perteneciente el 

linaje B.1.351 y denominada 501Y.V2, debido también a la mutación N501Y. Esta mutación también 

está presente en la variante B.1.1.7. Esta variante ha desplazado al resto de variantes circulantes en 

Sudáfrica desde el mes de noviembre, pero no hay evidencias de mayor virulencia. Algunos estudios 

muestran una disminución de la capacidad de neutralización de sueros de pacientes convalecientes 

por lo que preocupa que pueda producir un mayor número de reinfecciones o reducir parcialmente la 

eficacia de las vacunas (20–22). Algunas empresas productoras de vacunas han iniciado el desarrollo 

de nuevas formulaciones de la vacuna que incluya las mutaciones presentes en esta variante (8).   

Hasta la fecha, más de 700 casos han sido detectados en 28 países fuera de Sudáfrica, 200 casos en 

otros 11 países europeos (10,23,24). 
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El día 21 de enero se comunicó el primer caso de la variante B.1.351 en España, en una persona con 

antecedente de haber viajado a Sudáfrica y desde entonces se ha notificado otro caso en Cataluña.  

Japón y Corea del Sur identificaron a principios de enero de 2021 una nueva variante en cinco 

personas procedentes de la Amazonía brasileña. Esta nueva variante presenta 12 mutaciones en la 

proteína de la espícula, entre ellas la mutación N501Y (como la variante británica y la sudafricana) y la 

mutación E484K (como la variante sudafricana) que podría estar asociada a un escape a la 

neutralización por anticuerpos monoclonales) (25). Brasil ha informado de la presencia de esta nueva 

variante en la región de Manaos (en la Amazonía) (26) al menos desde mitad de diciembre del 2020. A 

fecha del 2 de febrero, 6 países han detectado casos de esta variante: Brasil (38), Japón (4), Italia (3), 

Dinamarca (1), Estados Unidos (1), Corea del Sur (1) (24).  

En España se ha detectado un caso causado por la variante P.1 en un viajero procedente de Brasil.  
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