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NOTAT. Sundhedsfaglig vurdering af den sydafrikanske variant af SARS-CoV-2

Dette notat forholder sig til den sakaldte sydafrikanske variant. Sidst i notatet inddrages ogsa
ganske kort information om andre varianter, herunder en aendret virus-stamme, der i denne
uge er fundet i Danmark.

Der er i Sydafrika, siden 18. december, blevet rapporteret om fremkomsten af en ny variant af
SARS-CoV-2, der kaldes B.1.351 (men ogsa kendes under navnet ”501Y.V2”). Ifglge en
risikovurdering fra ECDC! blev den set fgrste gang i oktober maned og flere end 300 tilfaelde
med B.1.351-varianten er blevet identificeret. Ifglge en risikovurdering fra WHO?, er denne
variant nu den dominerende i tre provinser, hvor dens tilstedevaerelse er blevet undersggt for,
Eastern Cape, Western Cape, og KwaZulu-Natal provinserne. Den sydafrikanske variant er
forskellig fra B.1.1.7 (tidligere betegnet den Engelske variant). De deler dog flere mutationer,
herunder en mutation i det receptorbindende omrade, N501Y (dvs. tyrosin i stedet for
asparagin i aminosyreposition nr. 501, som befinder sig det receptor-bindende domane af
spike-proteinet).

Ifglge en karakteristik af varianten foretaget af sydafrikanske forskere?, indeholder den en
raekke forskellige mutationer, herunder to yderligere i det receptor-bindende domaene. Det
anfgres, at det er muligt, at nogle af disse hver for sig eller i kombination har betydning for
virusstammens smitsomhed eller for evt. delvist at kunne undslippe neutralisering fra
specifikke antistoffer. Det anfgres ogsa, at varianten kan vaere opstaet i Cape Town omradet i
august og siden have spredt sig hurtigt herfra til muligvis pa nuveerende tidspunkt at vaere den
dominerende variant af SARS-CoV-2 i Sydafrika.

Ifglge risikovurderingerne fra ECDC og WHO, deler varianterne B.1.1.7 og B.1.351
karakteristika. Der findes fortsat ikke beregninger af B.1.351’s smitsomhed, men baseret pa
dens udbredelseshastighed, menes den i lighed med B.1.1.7 at veere vaesentligt mere smitsom,
evt. havende en smitsomhed, der er sammenlignelig med B.1.1.7 (der vurderes at have
omkring 50-70% gget smitsomhed?). Den ggede smitsomhed kan skyldes, at varianternes
bedre receptor-bindingsegenskaber, giver dem en gget fitness (bedre vaekstbetingelser i
kroppen), der evt. leder til en hurtigere livscyklus og til ggede koncentrationer af virus i de
gvre luftveje — hvorved virus ogsa smitter lettere fra person-til-person.

Der er ikke rapporter om, at den sydafrikanske variant skulle give anledning til et mere alvorligt
sygdomsforlgb, hvilket heller ikke er tilfseldet for B.1.1.7. @get smitsomhed vil dog lede til flere
syge i et givet tidsrum, et hgjere smittepres, og et hgjere pres pa hospitalsvaesenet, og derved
udggre et stgrre folkesundhedsproblem. Der er derfor belaeg for at veere bekymret for, at
B.1.351 vil kunne sprede sig vidt i Sydafrika og kunne spredes til en raekke andre lande,
herunder til andre lande i Afrika. Som det har veeret diskuteret med B.1.1.7’s fremkomst, vil en
mere smitsom variant give et hgjere R, (det basale smittetal/kontakttallet) og dette vil lede til,
at smitteforanstaltningerne skal intensiveres for at kunne undga en epidemisk udvikling (for at
kunne nedbring kontakttallet til under én). Dette kan blive en udfordring for mange afrikanske
lande, og fremkomsten af B.1.351 varsler saledes en potentielt meget uheldig udvikling.

Der er d. 15, januar 20201 pavist det fgrste tilfaelde med B.1.351 i Danmark. Der er tidligere
ogsa fundet enkelte tilfeelde af B.1.351 i flere andre europeeiske lande, herunder



Storbritannien. Pavisning af B.1.351 i Danmark kraever i gjeblikket brug af helgenom-
sekventering (WGS). Da kun en del af prgverne hidtil er blevet WGS’et, er der en mulighed for,
at varianten allerede tidligere har veeret til stede. Pa grund af den hgje grad af WGS-
anvendelse i Danmark i forhold til naesten alle andre lande, star vi dog i en meget gunstig
situation med hensyn til muligheden for at pavise og overvage varianten. Dette geelder saerligt
nu, hvor WGS-aktiviteten er blevet intensiveret. B.1.351 vil ikke pavises ved anvendelse af den
nyudviklede ‘delta-PCR’ (idet den ikke har den sakaldte 69/70-deletion).

Der har i den internationale presse vaeret refereret bekymring fra forskerside for, om de RNA-
vacciner, der nu indfgres, giver samme beskyttelse mod B.1.351 som mod den ’oprindelige’
virus. Dette er naturligvis vigtigt at fa afklaret — der er dog endnu ikke fremkommet
omfattende studier, der kan afggre dette spgrgsmal. Dette beror nok iszer p3a, at det tager en
vis tid at lave de ngdvendige videnskabelige analyser, men det ma forventes, at der er sat
forskning i gang for at belyse sadanne forhold. Blandt de fa videnskabelige rapporter, der
allerede nu er tilgaengelige, er en nylig rapport udgaende fra firmaet Pfizer, der sandsynligggr,
at antistoffer, der fremkommer efter vaccination, har neutraliserende effekt ogsa pa N501Y
spike-mutationen®, hvilket taler imod en nedsat vaccine-effekt (for s vidt angar denne ene
mutation). Omvendt viser et andet studium, at en anden mutation, E484K, som B.1.351-
varianten ogsa baerer pa, medfgrer nedsat neutralisation af nogle antistoffer®, hvilket er
bekymrende. Antistofbindingsstudier er dog naeppe tilstraekkelige til at vurdere, hvorvidt
vaccinerne vil have nedsat effektivitet, men skal tolkes bade i lyset af mangden af antistof,
vaccinerne danner under fysiologiske forhold, og det samlede immunrespons pa vaccinen.
Overordnet set kan det fremfgres, at det immunologiske respons efter RNA-vaccination er
komplekst og ogsa involverer T-celle-systemet samt memory B-celler. Der er saledes tale om et
tilsyneladende robust respons, der involverer flere sider af immunsystemet end de
cirkulerende antistoffer. At vaccinerne som udgangspunkt ma forventes at veere effektive ogsa
mod de nyligt sete virus-varianter, synes at veere den gennemgaende faglige internationale
vurdering; i en nylig udtalelse fra WHO” hedder det saledes, at de aktuelle vacciner bgr give
beskyttelse mod de aktuelt observerede virus-varianter samt andre varianter, fordi vaccinerne
udgver et bredt immunrespons (der ikke bedgmmes at kunne udfordres af de observerede
mutationer i virus).

Det er velkendt og forventeligt, at SARS-CoV-2 vil &endre sig, og at varianter vil opsta. WGS-
analyserne bruges som naevnt til at identificere egentlige varianter, men viser ogsa at en lang
raekke mindre mutationer forekommer i de virus, der cirkulerer i Danmark, og man ser endda
ogsa variationer inden for de enkelte varianter. Man ma derfor imgdese, at mange nye
varianter fremover kan blive beskrevet. Udover B.1.1.7 og B.1.351 er en "brasiliansk variant”
ogsé blevet beskrevet fornylig®. Den indeholder bdde N501Y og E484K aendringerne. Den har
faet betegnelsen P.1 og er ikke pa nuvaerende tidspunkt fundet i Danmark.

En virus-variant, der indeholder E484K aminosyre-aendringen er i denne uge blevet konstateret
i Danmark i fire tilfeelde. Der er formentlig tale om to forskellige smittekaeder. Der er ikke
umiddelbart grund til at tro, at denne virus-stamme vil vaere mere smitsom, men som
beskrevet ovenfor er E484K-a&ndringen vist at medfgre nedsat neutralisation af nogle
antistoffer, mens WHO dog vurderer, at vacciner ogsa vil virke overfor varianter med denne
mutation. Denne virus-stamme kan ikke klassificeres som en af de tre ovenfor naevnte
varianter, dvs den tilhgrer ikke hverken B.1.1.7, B.1.351 eller P.1. Udviklingen fglges ngje af
Statens Serum Institut. Som naevnt er WGS-indsatsen blevet kraftigt intensiveret, og dette ggr,




at varianterne kan pavises, og at vi kan overvage udviklingen. Styrelsen for Patientsikkerhed er
orienteret og laver skaerpet smitteopsporing.

Det bemaeerkes, at neervaerende notat er udarbejdet inden for en kort tidsramme. Der skal
derfor tages forbehold for, at det givet tidsrammen ikke ngdvendigvis har veeret muligt at leese
al videnskabelig litteratur pa omradet. SSI fglger dog Ipbende udviklingen pa omradet.
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