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Resume

En raison de la situation sanitaire internationale et de la prédominance mondiale du variant de

lignée B.1.617.2 (delta) ayant émergé en Inde, le Comité d’experts en vigie génomique (CEVG) du
SRAS-CoV-2 de I'Institut national de santé publique du Québec (INSPQ) recommande de maintenir le variant
delta (et ses sous-lignées AY*) dans la liste des variants préoccupants du SRAS-CoV-2 au Québec. En
accord avec la reclassification de I'Organisation mondiale de la santé (OMS) et en raison de leur relative faible
occurrence, le CEVG recommande de rétrograder les variants B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3 dans la liste des
variants d’intérét.

Reclassification des variants B.1.617.1 (kappa), B.1.617.2 (delta)
et B.1.617.3

L’Agence de santé publique d’Angleterre, Public Health England (PHE), a annoncé le 7 mai 2021 que le
variant B.1.617.2 (delta) est désormais classé comme un variant préoccupant (VOC : variant of concern),
tandis que les deux autres lignées (B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3) demeurent des variants d’intérét (VOI :
variant of interest ou VUI : variant under investigation). Cette décision s’appuie sur des données
phylogénétiques et épidémiologiques de transmissibilité accrue. Une mise a jour de ces données par PHE le
11 juin 2021 évalue le variant B.1.617.2 (delta) comme étant 60 % plus transmissible que le variant B.1.1.7
(alpha). Une plus grande transmissibilité a également été démontrée, mais dans une moindre mesure, pour la
lignée B.1.617.1 (kappa), (PHE, technical briefing 18)'°.

Le 8 mai 2021, ’OMS a annoncé que le variant B.1.617 incluant ses trois lignées (B.1.617.1, B.1.617.2 et
B.1.617.3) est désormais classifi€ comme un variant préoccupant. L’avis officiel a été publié le 11 mai 2021
(Weekly epidemiological update on COVID-19, 11 may 2021). L’avis précise que, puisque plusieurs
juridictions n’ont pu distinguer les trois sous-lignées, et que des informations épidémiologiques de qualité
moyenne existent quant a la transmissibilité des lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.2 (delta), il a été décidé
de placer la lignée parentale et ses sous-lignées sur la liste des variants préoccupants.

L’Agence de la santé publique du Canada (ASPC) a communiqué le 12 mai 2021 avec les laboratoires de
santé publique des provinces et territoires pour signifier son intention de placer ’'ensemble des lignées du
variant B.1.617 sur la liste des variants préoccupants. L’identification des trois lignées devra dorénavant étre
rapportée a ’ASPC.

Le 1° juin 2021, 'OMS a mis a jour sa classification des trois lignées du variant B.1.617. Ainsi, la lignée
B.1.617.2 (delta) et ses sous-lignées AY* sont toujours considérées comme des VOC a cause de leur plus
grande transmissibilité et du nombre croissant de pays rapportant la présence de ce variant sur leur territoire,
alors que la lignée B.1.617.1 (kappa) a été rétrogradée en variant d’intérét (VOI : variant of interest) car bien
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qu’étant plus transmissible, il apparait que sa prévalence mondiale semble diminuer. La lignée B.1.617.3
n’est, quant a elle, plus considérée ni comme un VOC ni comme un VOI par I’'OMS en raison du faible nombre
de données disponibles (Weekly epidemiological update on COVID-19, Edition 42, 1 June 2021).

Le 15 juin 2021, ’ASPC a mis a jour son site internet, et actuellement, seule la lignée B.1.617.2 (delta) est
considérée comme un variant préoccupant. Les lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.1617.3 ont été rétrogradées
au rang de variants d’intérét.

4

Epidémiologie des variants B.1.617 et leurs sous-lignées

Le variant B.1.617 a été détecté en Inde pour la premiére fois le 4 juin 2020 (B.1.617.2 [delta], Outbreak.info,
GISAID) et a, par la suite, été détecté dans plusieurs pays, dont le Canada. Suite a I’analyse d’un plus grand
nombre de séquences provenant de cette lignée et a la diversité génétique des séquences, la lignée
parentale B.1.617 a été divisée phylogénétiquement en trois sous-lignées, soit B.1.617.1 (kappa), B.1.617.2
(delta) et B.1.617.3. Récemment, de nouvelles analyses ont permis I'identification de quatre nouvelles sous-
lignées de la lignée B.1.617.2 (delta) qui ont été désignées AY* (exemple : AY.1, AY.2, ...). Etant des sous-
lignées d’un variant préoccupant (delta), elles sont aussi considérées préoccupantes et sont également
nommeées delta. Lorsque non précisé, les chiffres relatifs a la lignée B.1.617.2 (delta) incluent par défaut les
chiffres des sous-lignées AY* en plus de B.1.617.2. Toutes les sous-lignées de la lignée parentale B.1.617
sont porteuses de la mutation L452R ainsi que de la mutation P681R sur la protéine du géne de la spicule
(protéine S) (figure 1). La mutation E484Q est aussi présente dans les lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3,
mais elle est absente de la lignée B.1.617.2 et ses sous-lignées AY* (delta) (figure 1).

Il est important de garder a 'esprit que le virus continue d’évoluer et que le profil de mutations des lignées
peut changer dans le temps. De plus, la mutation L452R est présente chez d’autres variants, dont
deux classés comme variants d’intérét aux Etats-Unis de lignées B.1.427/ B.1.429 (Epsilon).

Figure 1 Mutations retrouvées dans la séquence de la protéine S des sous-lignées du
variant B.1.617 (présentes pour au moins 75 % des souches téléversées)
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Dans le monde, en se basant sur les données de séquencage du 13 aodt 2021, la lignée B.1.617.2 (delta) et
ses sous-lignées sont retrouvées dans plus de 142 pays' et sont majoritairement présentes aux Etats-Unis
(95,9 % des cas séquencés dans les quatre dernieres semaines) et au Royaume-Uni (99,2 %) (source : base
de données GISAID). Au Canada, en date du 30 juillet 2021, des cas de variants B.1.617.2 (delta) ont été
rapportés dans dix provinces et deux des trois territoires. En date de la semaine du 8 aolt 2021, 91 % des
échantillons séquencés reportés par I’ASPC appartenaient a la lignée B.1.617.2 (delta)?. Au Québec, en date
du 10 septembre 2021, un total cumulatif de 2218 cas appartenant a la lignée B.1.617.2 (delta) ont été
confirmés par séquencage depuis le 28 mars 2021. Sur la méme période, seuls six cas de la lignée B.1.617.1
(kappa) et un cas de la lignée B.1.617.3 ont été détectés et confirmés par séquencgage. Leur derniére
détection au Québec remonte a la semaine du 8 mai 2021.

Préoccupations associées au variant B.1.617.2

Selon des études de laboratoire, deux mutations de la protéine de spicule, L452R et E484Q, se sont révélées
préoccupantes en raison de leur potentiel d’échappement immunitaire 3. Des études épidémiologiques
menées par Public Health England (PHE), et confirmées par plusieurs autres travaux de recherche
internationaux, confirment la plus grande transmissibilité du variant B.1.617.2 (delta) par rapport au variant
B.1.1.7 (alpha). De plus, en Inde, I'augmentation de la proportion des lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.2
(delta) par rapport aux autres variants circulants pointe vers une transmissibilité accrue de ces deux lignées
comparativement a B.1.1.7 (alpha).

Le variant B.1.617.2 (delta) serait également associé a une plus grande gravité de la maladie (risque accru
d’hospitalisation) et d’une diminution de I'efficacité de la vaccination®. En effet, lorsque comparé a la souche
de référence (B.1), une Iégére diminution de la neutralisation par les anticorps contre le variant B.1.617.2
(delta) a été observée en laboratoire a partir du plasma de personnes a la suite d’une infection naturelle (2,4 a
4,1 fois) ou vaccinées (1,6 a 2,4 fois)'?. De plus, des données préliminaires de trois études''-'® suggerent une
diminution du pouvoir de neutralisation des anticorps contre le variant B.1.617.1 (kappa) comparativement a
la souche de référence (bien que I'impact clinique de ces observations soit incertain) ainsi qu’une diminution
de I'efficacité d’un anticorps monoclonal, tel que le bamlanivimab, utilisé dans le traitement de la COVID-19.
Selon une étude d’efficacité vaccinale, aprés une dose du vaccin a ARNm Pfizer-BioNTech I'efficacité était
nettement plus faible chez les personnes présentant le variant delta (30,7 %) que chez celles présentant le
variant alpha (48,7 %). L'efficacité de la deuxieme dose était de 93,7 % chez les personnes infectées par le
variant alpha et de 88 % chez les personnes présentant le variant delta'. Les données cliniques probantes
soutenant le maintien des variants B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3 dans la liste des variants préoccupants
sont cependant absentes pour I'instant.

Recommandations

Par souci de cohérence avec I'ASPC, le CEVG a proposé que les lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3
soient rétrogradées et placées sur la liste des variants d’intérét. Seule la lignée B.1.617.2 (delta) reste
considérée comme un variant préoccupant au Québec.

Compte tenu de la situation sanitaire internationale et de la progression actuelle des cas
du variant de la lignée B.1.617.2 (delta) au Québec, le CEVG du SRAS-CoV-2 de 'INSPQ
recommande de maintenir le classement de la lignée B.1.617.2 (delta) et de ses sous-
lignées AY* comme variants préoccupants, et de les maintenir sous une surveillance
rehaussée. Le CEVG recommande que les lignées B.1.617.1 (kappa) et B.1.617.3 soient
rétrogradées en variants d’intérét.




Définitions
Lignée : un ensemble de virus descendant d’'une méme souche ancestrale.

Sous-lignée : subdivision d’une lignée descendant également d’une méme souche ancestrale.
Informations supplémentaires

Définitions pour la vigie sanitaire des variants du SRAS-CoV-2 et classification des lignées détectées au
Québec. (lien)

Revue de la littérature scientifique sur le variant delta : transmission, virulence et efficacité vaccinale. (lien)
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