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Analyse de risque sur les variants émergents du SARS-CoV-2 réalisée conjointement par
Santé publique France et le CNR des virus des infections respiratoires
Mise a jour du 13/10/2021

Santé publique France et le Centre National de Référence Virus des infections respiratoires réalisent
conjointement et de fagon réguliére, une analyse de risque sur les différents variants du SARS-CoV-2 identifiés
en France et a l'international, sur la base des informations disponibles sur leur diffusion.

Les sources utilisées pour cette analyse de risque sont les suivantes : données du consortium EMERGEN
dont les enquétes Flash (cf. page dédiée sur le site web de SpF), résultats des RT-PCR de criblage, base de
données virologiques internationale « Global Initiative on Sharing Avian Influenza Data » (GISAID). Pour plus
d’informations sur la définition des catégories de variants, se référer a 'analyse de risque du 28/07/2021.

1. Point-clés de 'analyse de risque en date du 13/10/2021

Plusieurs faits marquants sont & noter dans la présente actualisation de I'analyse de risque liée aux variants
émergents du SARS-CoV-2 :

Classement des variants (Tableau 1) :
e Acejour, 4 variants sont classés comme VOC, 2 comme VOI et 4 comme VUM (aucun changement
du classement depuis I'analyse de risque du 08/09/2021)

Surveillance par criblage des mutations d’intérét E484K, E484Q et L452R (Tableau 2) :
e Parmi les prélévements criblés en France (dont le résultat est interprétable) sur la période du 04 au
10 octobre 2021 (semaine 40), la mutation L452R représentait 95,9% des prélévements criblés pour
cette mutation (+0,2 point par rapport a la semaine 39), la mutation E484K 0,1% des prélévements
criblés pour cette mutation (-0,1 point par rapport a la semaine 39) et la mutation E484Q 0,3% des
prélevements criblés pour cette mutation (stable par rapport a la semaine 39) ;

e Le VOC Delta représentait 99,6% des séquences portant la mutation L452R déposées dans GISAID
sur la période 12/09-11/10/2021 (par date de prélévement).

Epidémiologie et impact en santé publique des variants préoccupants (VOC) et a suivre (VOI)

e Sur la base des données de séquengage, la situation actuelle en France est toujours
caractérisée par une circulation quasi-exclusive du VOC Delta. En France métropolitaine, la
prévalence retrouvée dans les enquétes Flash hebdomadaires est supérieure a 99% depuis le
10/08/2021. Les autres variants actuellement détectés (Alpha et Gamma principalement) demeurent
a des niveaux trés faibles de prévalence (<1%).

e Le VOC Delta (B.1.617.2 et les sous-lignages AY.*) est également le variant majoritaire a I'échelle
internationale : il représente 99% des séquences déposées dans GISAID ayant une date de
prélévement entre le 12/09 et le 11/10/21. Ce variant a été initialement défini comme appartenant au
clade 21A (selon la classification Nextstrain) et au lignage B.1.617.2 (selon la classification
PANGOLIN). Depuis, la diversification génétique de Delta a conduit a la définition de sous-lignages
(AY*) et a la subdivision récente en trois clades (21A, 211 et 21J). A ce jour, aucune donnée
probante n’indique qu’il existe des différences phénotypiques entre les différents sous-
lignages et sous-clades de Delta, notamment en termes de transmissibilité du virus, sévérité de
linfection ou encore échappement a la réponse immunitaire. L’évolution de la part des sous-lignages
AY.* par rapport au lignage initial B.1.617.2 et de I'acquisition de certaines mutations par Delta sont
suivies de prés afin de détecter tout éventuel signal alarmant.

e Les études épidémiologiques avaient déja montré la plus grande transmissibilité du VOC Delta par
rapport aux autres VOC, qui explique le remplacement rapide des VOC Alpha, Beta et Gamma par

Delta dans le monde. Des données récentes vont également dans le sens d’un risque d’hospitalisation
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accru chez les sujets infectés par Delta versus Alpha et les souches virales historiques. En revanche,
les vaccins les plus utilisés en France (Pfizer-BioNtech et Moderna) conservent une efficacité
vaccinale élevée contre les formes symptomatiques et trés élevée contre les formes sévéres.
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Tableau 1 : Classement des variants au 13/10/2021 et détection en France métropolitaine dans les enquétes
Flash

Variants préoccupants (VOC) Variants a suivre (VOI) Variants en cours d’évaluation (VUM)

201 (V1, B.1.1.7, Q.*, Alpha)
Non détecté depuis Flash #24 (14/09)

20H (V2, B.1.351%, Beta)
Non détecté depuis Flash #20 (17/08)

21G (C.37, Lambda)
Non détecté depuis Flash #16 (20/07)

21H (B.1.621/B.1.621.1, Mu)
Non détecté depuis Flash #23 (07/09)

20A (B.1.620)
Non détecté depuis Flash #21 (24/08)

20B (B.1.1.318)
<1% des séquences (Flash #25)

20J (V3, P.1/P.1.*, Gamma)
Non détecté depuis Flash #24 (14/09)

20D (C.36.3)
Non détecté depuis Flash #19 (10/08)

21A/l1J (B.1.617.2/AY %, Delta)
>99,9% des séquences (Flash #25)

20D (C.1.2)

Jamais détecté lors d'enquétes Flash

Mise a jour de l'analyse de risque réalisée le 11/10/2021. Les données indiquées concernent la France métropolitaine. La
nomenclature OMS attribuée a certains variants est ajoutée entre parenthéses (alphabet grec). Enquéte Flash #25 réalisée le 21/09
: données préliminaires sur 1402 séquences interprétables. Q* comprend Q1-Q8, AY.* comprend AY.1-AY.38, AY.3.1, AY.4.1,
AY.5.1-5.2, AY.7.1-7.2, la mutation K417N est uniquement présente dans les variants AY.1 et AY.2 ; B.1.351* comprend B.1.351 et
B.1.315.1.1-B.1.351.1.4 ; P.1.* comprend P.1.1-P.1.11, P.1.10.1, P.1.10.2.

2. Connaissances disponibles sur les VOC, VOI et VUM

Ce chapitre présente les nouvelles données disponibles sur les caractéristiques et I'impact en santé publique
des VOC, VOI et VUM.

Les VOC Alpha, Beta et Gamma ont fortement régressé au niveau mondial au profit du VOC Delta, méme
dans les régions dans lesquels ils étaient majoritaires (Europe et Amérique du Sud pour Alpha, Afrique du Sud
pour Beta, Amérique du Sud pour Gamma) (1-3). Delta représente plus de 99% des séquences déposées sur
GISAID depuis un mois (12/09-11/10/21). Les VOI Lambda et Mu ont été trés peu détectés en France (13 et
27 séquences identifiées lors des enquétes Flash#2 a Flash#24, respectivement). La prévalence de ces deux
VOl a fortement diminué au niveau mondial (<0.1% des séquences déposées sur GISAID entre le 12/09 et le
11/10/21). En Amérique du Sud, ou ces variants ont émergé, la prévalence de Lambda sur la méme période
étaitde 0,5%, et celle de Mu de 4% (données GISAID). Les VUM 20A (B.1.160), 20B (B.1.1.318), 20D (C.36.3)
et 20D (C.1.2) sont actuellement trés peu détectés en France et a l'international (<0.01% des séquences
déposées sur GISAID entre le 12/09 et le 11/10/21). Pour plus d’informations sur les caractéristiques de ces
variants, se référer aux tableaux 5, 6 et 7 de 'analyse de risque du 28/07/2021.

Le VOC Delta est apparu en Inde fin 2020 et a ensuite diffusé dans de nombreux pays a partir du mois de mai
2021. Ce variant a été initialement défini comme appartenant au clade 21A (selon la classification Nextstrain)
et au lignage B.1.617.2 (selon la classification PANGOLIN). Pour plus d'informations sur ces différentes
classifications, se référer a I'analyse de risque du 02/06/2021. Le 9 Octobre, le clade 21A de Nextstrain a été
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subdivisé en trois clades qui différent les uns des autres par une série de mutations : les clades 21A, 21| et
21J. Aucune donnée probante n’est encore disponible sur I'existence de différences phénotypiques entre ces
trois clades.

Plusieurs sous-lignages de Delta ont également été définis a partir du lignage initial B.1.617.2 (AY.1 a AY.38
au 11/10/21) dans la classification PANGOLIN, et de nouveaux sont réguliérement ajoutés. Cette classification
génétique tres fine et évolutive a principalement pour objectif de caractériser I'évolution constante du variant
Delta au niveau mondial. La prévalence de chaque sous-lignage AY varie selon les pays et au cours du temps.
AY 4 est le sous-lignage de Delta le plus détecté actuellement au niveau international (54% des séquences
Delta déposées sur GISAID avec une date de prélevement se situant entre le 12/09 et le 11/10, versus 34%
entre le 12/08 et le 11/09) et est dominant dans plusieurs pays européens (Royaume-Uni, Allemagne,
Autriche, Danemark) (4). L'analyse rétrospective des séquences montre que AY.4, ainsi que d’'autres sous-
lignages AY, ont émergé peu de temps aprés le lignage initial B.1.617.2. Les mutations de la protéine Spike
L452R, T478K et P681R, caractéristiques du Delta, sont retrouvées dans tous les AY. La mutation K417N est
tres fréquente chez AY.1 et AY.2 (plus de 99% des séquences déposées sur GISAID) mais rare chez B.1.617.2
et les autres sous-lignages (5). Une étude in vitro avait suggéré un impact possible de la mutation K417N sur
I'échappement vaccinal, mais aucun impact significatif de cette mutation sur la neutralisation de Delta par des
sérums provenant de personnes naturellement immunisées ou vaccinées a deux doses n'a été observée.
D’autre part, la proportion des variants Delta porteurs de cette mutation ne progresse plus a I'heure actuelle
(6-8). D'autres mutations semblent toutefois plus fréquemment détectées chez Delta, particuliérement la
mutation Q613H qui a progressé pendant I'été a I'échelle internationale (0,8% des séquences de Delta sur la
période 12/09-11/10/21, selon les données GISAID) et dans une moindre mesure, les mutations E484Q et
G446V (<0,5% des séquences sur la méme période). Les sous-lignages de Delta et I'acquisition de nouvelles
mutations font I'objet d’une surveillance renforcée, mais il n'y a pas a ce jour de données probantes en faveur
d’'un avantage compétitif significatif de ces variants par rapport au lignage initial B.1.617.2 (transmissibilité ou
sévérité de I'infection augmentées ou encore échappement accru a la vaccination, par exemple). Pour cette
analyse de risque, les différents sous-lignages du VOC Delta demeurent analysés dans leur ensemble, sans
distinction entre eux.

Le variant Delta se caractérise par une transmissibilité plus élevée et des charges virales plus importantes
dans les voies respiratoires par rapport aux virus de référence (1, 9, 10). On estime que Delta présente une
augmentation relative du taux de reproduction de base par rapport au VOC Alpha (+29 %, IC 95 % 24-33 %)
et aux souches virales de référence +97 %, IC 95 % 76-117 %) (1). La transmissibilité accrue est un facteur
clé de la dominance rapide de Delta, et pourrait étre liée a la charge virale dans les voies respiratoires. Une
étude récente en France a comparé la charge virale relative de personnes infectées par Delta avec trois autres
variants du SARS-CoV-2 : Alpha, Beta et la souche virale 20A.EU2 (11). Au total, 738 échantillons naso-
pharyngés de cas de COVID-19 nouvellement diagnostiqués, ont été analysés. Chez les patients infectés par
le variant Delta ou le variant Alpha, la charge virale était 2,5 fois plus élevée par rapport au variant Beta et aux
autres variants non VOC. Des charges virales plus élevées parmi les échantillons du variant Delta ont
également été observées aux Etats-Unis et en Chine (12, 13). A noter que des différences dans la charge
virale chez des personnes infectées par le variant Delta vaccinées versus non vaccinées ont été rapportées
dans une étude israélienne (14) mais pas dans une étude californienne (15). Une étude récente menée sur un
nombre réduit de personnes suggere un raccourcissement de l'intervalle générationnel de Delta par rapport
aux souches de référence (4 jours versus 6) (16). Au vu des charges virales trés élevées détectées en RT-
PCR des l'apparition des symptdmes chez les personnes infectées par le variant Delta et de [l'intervalle
intergénérationnel réduit, il est probable que le risque de transmission en phase pré-symptomatique soit accru
avec Delta par rapport aux autres souches virales.
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Plusieurs études se sont intéressées a I'impact en termes de sévérité des variants du SARS-CoV-2, en
particulier Delta. Une étude transversale menée en Inde a comparé la gravité de la maladie et le taux de
mortalité entre les cas de COVID-19 causés par le variant non-VOC (B.1) et ceux causés par le variant Delta
(B.1.617.2). Ces données ont montré un nombre accru d'infections parmi les groupes d'age plus jeunes (0-19
ans) et les femmes, un age moyen plus bas pour l'infection et la maladie symptomatique/I'hospitalisation, une
mortalité plus élevée et des incidences plus fréquentes d'infections post-vaccinales avec le variant Delta par
rapport au variant non-VOC (B.1) (17). Une étude canadienne est arrivée a des conclusions similaires, avec
une augmentation du risque d’hospitalisation (108%), du risque d’admission en soin intensif (235%) et de la
mortalité chez les patients infectés par Delta (18). Aux Etats-Unis, une étude de cohorte rétrospective s’est
intéressée au risque d’hospitalisation chez les patients infectés par différents variants du SARS-CoV-2 (19).
Un risque d'hospitalisation plus élevé a été constaté pour les infections par Gamma (HR 3,17, I1C & 95 % 2,15-
4,67), Beta (HR: 2,97, IC & 95 % 1,65-5,35), Delta (HR : 2,30, IC a 95 % 1,69-3,15) et Alpha (HR 1,59, IC a
95 % 1,26-1,99) par rapport aux infections par un variant non VOC. La survenue cet hiver d’'une épidémie de
grippe saisonniére pourrait modifier le profil de I'épidémie de COVID-19. En effet, une étude réalisée au
Royaume-Uni au début de la pandémie suggérait une compétition entre le virus de la grippe et le SARS-CoV-
2, avec un risque d'infection par le SARS-CoV-2 58% plus faible chez les patients infectés par la grippe. En
revanche, le risque de mortalité était 2,2 fois plus important lors de co-infections grippe/SARS-CoV-2 par
rapport au SARS-CoV-2 seul (20).

Les principaux vaccins contre la COVID-19 ayant été élaborés a partir de la souche Wuhan, 'émergence de
variants du SARS-CoV-2 a posé de nombreuses questions quant a l'efficacité de ces vaccins. Au 15 ao(t
2021, plus de 50 études observationnelles avaient évalué I'efficacité vaccinale (EV) dans des contextes de
circulations des variants différents. D’aprés une revue systématique récente, ces études rapportent une
efficacité globalement similaire des vaccins Pfizer-BioNTech, Moderna et AstraZeneca face aux VOC (dont
Delta) par rapport aux non VOC (21). En ce qui concerne Delta, I'efficacité des vaccins Pfizer-BioNTech et
Moderna aprés schéma vaccinal complet est estimée a >90% contre les formes séveres et >80% contre les
formes symptomatiques. Aprés deux doses d’AstraZeneca, 'EV est estimée a >85% contre les formes sévéres
et >60% contre les formes symptomatiques. Un schéma vaccinal partiel était associé a une protection plus
faible, et ce pour tous les vaccins et vis-a-vis de tous les VOC (21, 22). En France, une cohorte de 15,4 millions
de personnes agées de 50 a 74 ans et 7,2 millions de personnes agées de plus de 75 ans a été suivie entre
le 20/06 et le 20/07/21, soit la période du début de la circulation du variant Delta en France (23). Les résultats
publiés par Epi-Phare concluent a une réduction du risque d’hospitalisation de 92% chez les personnes
vaccinées, réduction qui a persisté malgré I'émergence du variant Delta. De plus, une étude italienne a mis en
évidence des infections moins fréquentes chez les personnes vaccinées par rapport aux personnes
précédemment infectées, ce qui suggérerait que la vaccination induit une réponse immunitaire plus robuste
(24). Cette étude montre aussi une infection plus courte chez les personnes vaccinées. Ces résultats sont
cohérents avec des données des Pays-Bas montrant qu'en dépit de charges virales comparables, l'infectiosité
de Delta est réduite chez des personnels soignants vaccinés par rapport aux non vaccinés (25). Toutes ces
données confirment I'efficacité de la vaccination contre la COVID-19, non seulement sur la maladie mais aussi
sur la transmission du virus.

Une diminution de I'EV au cours du temps a été rapportée dans des études réalisées aux Etats-Unis, en Israél,
au Qatar et au Royaume-Uni (26-30). Des études menées en Israél (27, 31) et aux Etats-Unis (32, 33) ont mis
en évidence une diminution de I'efficacité du vaccin Pfizer-BioNtech contre les infections dés 5 mois aprés la
deuxieme dose, mais une efficacité vaccinale encore élevée contre les formes graves. Cette diminution de
Iimmunité, combinée a la plus haute transmissibilité de Delta et a un relachement des gestes barriéres, a été
a l'origine d’une quatrieme vague épidémique en Israél (34). Cependant, 'administration d’un rappel semble
efficace pour prévenir le risque d’infection et d’hospitalisation pour COVID-19, et ce dans un contexte de
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circulation quasi-exclusive de Delta (35, 36). En Europe, compte tenu de la transmissibilité élevée du variant
Delta et de l'assouplissement des mesures non-pharmaceutiques, 'ECDC estime que la combinaison d'une
couverture vaccinale élevée et d'une forte adhésion aux mesures barriére, y compris la diminution des
contacts, est cruciale pour réduire le risque de surcharge des systémes de santé a l'automne 2021 (9).
Cependant, 'adhésion des pays membres a cette stratégie reste a confirmer, certains pays comme le
Danemark ayant déja levé toutes les mesures.

3. Evolution de la détection des mutations d’intérét ciblées par le criblage en France

Les connaissances disponibles sur I'impact de chacune de ces trois mutations ainsi que la liste des VOC, VOI
et VUM qui portent ces mutations, sont indiquées dans le tableau 2 de I'analyse de risque en date du
25/08/2021.

e La proportion de détection de la mutation E484K se maintient & des niveaux trés faibles depuis le
début du mois d’'ao(t ; elle était de 0,1% en S40 parmi 'ensemble des tests criblés interprétables pour
cette mutation ;

e Lapartde tests positifs pour la mutation E484Q reste faible et était de 0,3% en S40 parmi 'ensemble
des tests criblés interprétables pour cette mutation ;

e La détection de la mutation L452R est quant a elle toujours largement majoritaire, avec une
proportion de 95,9% en semaine 40 parmi I'ensemble des tests criblés interprétables pour cette
mutation. D’apres GISAID, le VOC Delta et ses sous-lignages représentait 99,6% des séquences de
France portant la mutation L452R sur la période 12/09-11/10/2021 (par date de prélevement).

4. Evolution de la détection des VOC, VOI et VUM en France dans le cadre de la surveillance
génomique
4.1 En France métropolitaine (Tableau 2, Fiqure 1)

Le VOC Delta (21A/IlJ, B.1.617.2 et AY*) est toujours le variant dominant en France, avec une prévalence
de plus de 99,9% lors des enquétes Flash #23 (07/09/21, sur la base de 2837 séquences interprétables) et
Flash #24 (14/09/21, données non consolidées).

Les VOC Alpha et Gamma sont détectés de maniére sporadique au cours des enquétes Flash, représentant
depuis Flash#20 (17/08/21) moins de 0,5% et moins de 0,1% des séquences, respectivement. Le VOC Beta
n'a pas été détecté depuis Flash#20.

Le VOI Lambda n’a pas été détecté depuis Flash#17 (27/07/21). Le VOI Mu (21H, B.1.621 et B.1.621.1), a
été détecté pour la premiére fois au cours de Flash#14 (06/07/21) lors de laquelle il représentait 0,5% des
séquences. Depuis, ce variant représente moins de 0,1% des séquences de Flash#15 a Flash#22 et n’a pas
été détecté lors de Flash#23 et Flash#24 (données non consolidées). Toutes indications de séquengage
confondues, le VOI Mu n'a plus été détecté depuis la semaine 37.

Le VUM 20A (B.1.160), détecté assez frequemment au début de 'année 2021, n'est plus détecté que trés
rarement (<0.02% des séquences depuis Flash#10, le 25/05/21). Le VUM 20B (B.1.1.318) n’a jamais été
détecté fréquemment lors d’enquétes Flash (un maximum de 0,5% au cours de Flash#12) et représente moins
de 0,1% des séquences depuis Flash#16 (20/07/21). Le VUM 20D (C.36.3) n'a plus été détecté depuis
Flash#15 (13/07/21). Le VUM 20D (C.1.2) n'a pas été détecté en France a ce jour.

A noter que des fluctuations de chacun de ces variants sont fréequemment observées d’une enquéte Flash a
l'autre, incitant a la prudence dans l'interprétation des tendances a court terme.
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Tableau 2 : Détection des variants lors des enquétes Flash #21-25, France métropolitaine

Flash #21 Flash #22 Flash #23 Flash #24 Flash #25
(24/08/2021) (31/08/2021) (07/09/2021) (14/09/2021)* | (21/09/2021)*

VEEDS Classement

Alpha 201 (B.1.1.7, Q%) VOC 7 0,2 5 0,2 2 <0,1 0 0 0 0
Beta 20H (B.1.351%) VvOC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Gamma 20J (P.1, P.1%) VOC 1 <0,1 2 <0,1 1 <0,1 0 0 0 0
Delta 21A//J (B.1.617.2, AY*) voc 3568 99,8 2929 99,6 2834 99,9 1752 100 1401 99,9
Mu 21H (B.1.621) VOI 1 0 3 0,1 0 0 0 0 0 0
Lambda 21G (C.37) VOI 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
20A (B.1.160) VUM 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
20B (B.1.1.318) VUM 0 0 0 0 0 0 0 0 1 <0,1
20D (C.36.3) VUM 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

Nombre de séquences interprétables : Flash #21 : 3577; Flash #22 : 2942; Flash #23 : 2837; Flash #24 : 1752; Flash #25 : 1402
*Les données de Flash #24 et Flash #25 sont préliminaires

Figure 1 : Evolution de la part de chaque VOC et des autres variants?, par semaine de prélévement, toutes
indications de séquengage confondues, France métropolitaine (source : EMERGEN)
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1 La catégorie « Autre » comprend les variants non classés comme VOC, VOI ou VUM
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Suivi des profils de mutations du Delta

En France métropolitaine, selon les données de la base de données de séquengage internationale GISAID,
les variants Delta identifiés entre le 12/09 et le 11/10 appartiennent majoritairement aux lignages B.1.617.2
(41% des séquences) et AY .4 (38% des séquences).

Les VOC Deltas porteurs des mutations dans la protéine Spike K417N, E484K, G446V et del69-70 sont
actuellement trés peu détectés en France (d'aprés les données de séquencage EMERGEN des semaines 37
a 40, toutes indications de séquengage confondues, 0,03%, 0,03%, 0,2% et 0,03% des Deltas,
respectivement). E484A n’a pas été détectée chez Delta depuis la semaine 34. Une augmentation du nombre
de détections de VOC Delta portant les mutations Q613H et E484Q a été observée a partir de fin-juillet
(Q613H) et mi-aolt (E484Q) en France (données EMERGEN), comme ailleurs dans le monde. Ces mutations
restent toutefois trés minoritaires, présentes chez respectivement 3,3% (Q613H) et 0,9% (E484Q) des VOC
Deltas identifiés entre les semaines 37 et 40. Aucune donnée a ce jour ne supporte un impact majeur de ces
mutations sur la transmissibilité et/ou I'échappement vaccinal de Delta.

4.2 Dans les DROM

Les données de criblage et de séquengage disponibles indiquent que Delta est désormais majoritaire dans
I'ensemble des DROM y compris dans les COM de Saint-Martin (SXM) et de Saint-Barthélemy (SBH). En S40,
la proportion de tests de criblage positifs pour la mutation L452R (portée principalement par Delta) était de
100% en Guadeloupe, 97% en Martinique, 99% en Guyane, et 96% a la Réunion. A Mayotte, les données de
criblage indiquent également une prédominance du variant Delta (97% de tests de criblage positifs pour la
mutation L452R pour la période du 01/09 au 10/10). Delta a rapidement remplacé les variants qui étaient
prédominants dans ces territoires (Alpha aux Antilles, Beta a la Réunion et a Mayotte, et Gamma en Guyane),
témoignant de la plus grande compétitivité de Delta par rapport a ces derniers. Depuis la semaine 36, Delta
représente plus de 90% des séquences a la Réunion et plus de 95% des séquences a la Martinique, a la
Guadeloupe et en Guyane (toutes indications de séquengage confondues).
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5. Conclusion au 13/10/2021

Le VOC Delta demeure le variant dominant en France. Les autres variants ne sont plus détectés que de
maniére sporadique, en métropole et dans les DROM. Delta est également largement dominant par rapport
aux autres variants du SARS-CoV-2 & I'échelle internationale. Il représente 99% des séquences déposées sur
GISAID ayant une date de prélevement entre le 12/09 et le 11/10. Il a remplacé rapidement les autres variants,
attestant d’une compétitivité plus élevee.

Les données disponibles indiquent clairement une transmissibilité accrue de Delta et une augmentation du
taux de reproduction de base (Ro) par rapport aux souches virales de référence et aux autres VOC. Ce variant
est également associé a une augmentation du risque d’hospitalisation et de la mortalité. Toutefois, les
principaux vaccins utilisés en France restent efficaces (aprés schéma vaccinal complet) pour prévenir les
infections symptomatiques et les formes sévéres.

Dans ce contexte de circulation quasi exclusive de Delta, toute évolution génétique de ce VOC est suivie de
prés. Toutefois a ce stade, les différents sous-lignages de Delta correspondent a une classification génétique
trés fine, et aucune différence phénotypique entre les sous-lignages n'a été décrite a ce jour. La prévalence
de chaque sous-lignage AY varie selon les pays et au cours du temps. En Europe, la part de AY.4 par rapport
a B.1.617.2 semble augmenter, mais I'impact sur la santé publique de cette observation est inconnu. Certaines
mutations, qui pourraient avoir un impact sur la transmissibilité du virus ou I'échappement a la réponse
immunitaire, sont également surveillées. A ce jour, aucun profil épidémique particulier associé a un variant
Delta porteur de mutations n’a été identifié, mais les variations dans leurs profils épidémiologiques
(augmentation de la circulation, association aux formes sévéres ou aux échecs vaccinaux) au niveau
international sont a suivre de prés.

Au total, Delta a rapidement remplacé les autres variants du SARS-CoV-2 au niveau mondial.
Cependant, la vaccination et les gestes barrieres demeurent trés efficaces contre ce variant. Aucun autre
variant ne semble prendre de 'ampleur dans le contexte actuel, mais il est impossible de déterminer si cette
situation va se maintenir durablement. Il est donc nécessaire de maintenir une surveillance renforcée des
variants minoritaires, des sous-lignages de Delta et des mutations additionnelles acquises par Delta, afin de
détecter tout changement phénotypique qui pourrait aggraver son impact en santé publique. En France, cette
surveillance s'appuie sur une forte activité de séquencage, actuellement en mesure de détecter tout signal
précoce d’augmentation de la circulation d’'un nouveau variant.
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