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Variants du SRAS-CoV-2
- enjeux de santé publique -

Dans le contexte de I’urgence sanitaire liée a la maladie a coronavirus (COVID-19) au Québec, le Réseau Québécois
COVID-Pandémie (RQCP) a mis sur pied un collége de chercheurs et cliniciens experts chargés d’effectuer une
veille scientifique continue visant a surveiller les derniers développements en recherche fondamentale sur le virus
SRAS-CoV-2 et ses conséquences biologiques. L’objectif est de présenter une synthése cohérente des connaissances
scientifiques les plus a jour sur des questions spécifiques relatives au SRAS-CoV-2/COVID-19 qui sont discutées
dans la communauté scientifique afin d’informer les décideurs publics et la population. Les notes sont rédigées a
partir d’'une analyse de données probantes les plus récentes disponibles dans les articles académiques sélectionnés
par des membres du collége d’experts.

La présente note d’information a pour objectif de documenter les connaissances scientifiques les plus récentes sur
les variants du virus SARS-CoV-2 détectés dans le monde et pour lesquels des enjeux sont anticipés.

La premiere séquence génétique du virus SRAS-CoV-2 a été publiée le 5 janvier 2020 et depuis
des scientifiques de partout a travers le monde collaborent de maniére intensive pour déterminer
et partager les séquences génétiques de milliers de virus isolés de patients. L'une des plus
grandes bases de données de séquence du SRAS-CoV-2 est hébergée par le GISAID (Global
Initiative on Sharing All Influenza Data) dont la plateforme permet de consulter les séquences
présentes par régions https:/www.gisaid.org/phylodynamics/global/nextstrain/ et suivre la
propagation de certains variants du virus comportant des mutations d’intérét
https://www.gisaid.org/hcov19-variants/ ainsi que de consulter des informations contextuelles
essentielles aux efforts de diagnostic et de contrdle de la COVID-19. Les séquences obtenues par
le Laboratoire de Sant¢ Publique du Québec (LSPQ) sont également déposées dans cette
plateforme.

Au fil du temps, des milliers de versions mutées du coronavirus, ou variants, ont été
documentées. Ceci est un phénomene attendu, car les virus a ARN, dont fait partie le virus
SRAS-CoV-2, subissent des mutations lors de leur processus de multiplication. Les analyses de
séquences ont permis de montrer que le taux de mutation du SRAS-CoV-2 était
significativement plus bas que celui de virus qui mutent rapidement comme ceux de la grippe (2
a 6 fois moins selon les souches de virus Influenza) (Dorp et al.. Nature Communications, 2020),
ce qui est typique des coronavirus (Rausch et al., PNAS, 2020). La trés grande majorité des
variants ne présente pas d’enjeux particulier, car leur comportement ne différe pas du virus
dominant. Un premier variant, appelé D614G, a été¢ identifié¢ des le mois de janvier 2020 en
Europe. 1l est rapidement devenu le variant majoritaire en Europe et s'est ensuite installé aux
Etats-Unis, au Canada et en Australie. C’est la forme de SARS-CoV-2 actuellement majoritaire a
I’échelle mondiale.

Par contre, plusieurs variants ont récemment attiré I’attention des scientifiques qui ont alerté les
autorités de santé publique et leur propagation dans la population fait 1’objet d’une surveillance
accrue. Les éléments qui peuvent susciter un suivi particulier de certains variants sont : un


https://www.gisaid.org/phylodynamics/global/nextstrain/
https://www.gisaid.org/hcov19-variants/
https://www.nature.com/articles/s41467-020-19818-2
https://www.pnas.org/content/117/40/24614
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changement dans leur taux de transmission, I’augmentation de la sévérité des symptomes
associés, un changement dans la démographie des personnes vulnérables ou une possible
résistance aux vaccins.

Nous résumons ci-dessous les connaissances actuelles sur les trois principaux variants d’intérét
pour des enjeux de santé publique. La détection de ces variants autour du globe peut étre suivi ici

Variant B.1.1.7 (aussi appelé¢ 20B/501Y.V1 ou VOC 202012/01) initialement identifi¢ au
Royaume-Uni

Le variant B.1.1.7 est certainement celui qui est le plus surveillé actuellement. Ce variant qui
présente un nombre inhabituellement ¢élevé de mutations a été dépisté pour la premiere fois au
Royaume-Uni en décembre 2020 (Centers for Disease Control and Prévention). Les analyses de
séquences subséquentes rétroactives ont permis de démontrer que ce variant était présent au
Royaume-Uni au moins depuis le mois de septembre 2020. Ce variant a depuis été détecté dans
de nombreux pays a travers le monde, dont le Canada
(https://cov-lineages.org/global_report.html). Au Canada, en date du 16 janvier 2021, 23 cas ont
¢té détectés dont 1 au Québec en décembre 2020 (Ministére de la Santé et des Services sociaux
du Québec; Santé Publique du Canada).

Les ¢études expérimentales sont encore limitées et les conclusions actuelles reposent
majoritairement sur un faisceau de données épidémiologiques imparfaites mais qui vont toutes
dans la méme direction. Les études épidémiologiques réalisées au Royaume Uni ont trés
rapidement suggéré que ce variant présente un avantage de transmission (Volz et al.. preprint
2020). L’augmentation du taux de reproduction de ce variant basée sur ces données, i.e. la
valeur estimée du nombre de personnes infectées par une personne contaminée, est estimée selon
les études entre 30 et 70% (Public Health England, 2020; Walker et al.. preprint 2021). Cette
augmentation de capacité expliquerait la résurgence des cas au Royaume-Uni ou ce variant est
rapidement devenu la forme dominante. En Irlande, ou les infections ont également augmenté
rapidement, la variante représente désormais un quart des cas séquencés. Au Danemark, les
analyses de séquences ont permis de montrer que le 1* cas de B.1.1.7 remonte au mois de
septembre 2020, et le variant est toujours en expansion malgré les mesures sanitaires en place
(Danish Covid-19 Genome Consortium). La proportion de variant B.1.17 est passée de 0.2% la
semaine du 11 septembre a 3.6 % la semaine du 1* janvier 2021. Si cette tendance de croissance
exponentielle se poursuit, ce sera un signe clair que de nombreux pays pourraient étre confrontés
au méme probléme. L'une des préoccupations actuelles est que le B.1.1.7 deviendra désormais la
variante mondiale dominante avec sa transmission plus élevée. La transmission plus rapide d'un
variant pourrait stimuler une croissance exponentielle du nombre de cas de COVID-19.

La cause de l’augmentation de la transmission peut étre multifactorielle incluant une
augmentation de I’infectivité du variant et une propagation dans une zone ou les comportements


https://cov-lineages.org/global_report.html
https://www.cdc.gov/coronavirus/2019-ncov/more/science-and-research/scientific-brief-emerging-variants.html
https://cov-lineages.org/global_report.html
https://cov-lineages.org/global_report.html
https://www.msss.gouv.qc.ca/ministere/salle-de-presse/communique-2545/
https://www.msss.gouv.qc.ca/ministere/salle-de-presse/communique-2545/
https://www.canada.ca/en/public-health/news/2021/01/statement-from-the-chief-public-health-officer-of-canada-on-january-16-2021.html
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/mrc-gida/2020-12-31-COVID19-Report-42-Preprint-VOC.pdf
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/mrc-gida/2020-12-31-COVID19-Report-42-Preprint-VOC.pdf
https://assets.publishing.service.gov.uk/government/uploads/system/uploads/attachment_data/file/949639/Technical_Briefing_VOC202012-2_Briefing_2_FINAL.pdf
https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2021.01.13.21249721v1
https://www.covid19genomics.dk/statistics
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de la population favorisent les contacts. Bien qu’initialement les données laissaient penser que la
quantité de virus retrouvée chez les personnes infectées par le variant B.1.1.7 était supérieure,
cette conclusion ne peut pas étre faite lorsque I’analyse est faite a grande ¢chelle comme dans la
mesure de I’étude de la santé publique du Royaume-Uni (Walker et al.. preprint, 2021). Les
recherches actuelles visent a déterminer comment les mutations affectent I’interaction du virus
avec le récepteur a la surface des cellules humaines (récepteur ACE2) qui permet I’infection.

Les données épidémiologiques actuelles ne font pas état d’une augmentation de la sévérité des
symptomes associés. Cependant, les études détaillées permettant de corréler les symptomes avec
I’infection par un variant spécifique ne sont pas encore disponibles. Si le variant B.1.1.7 n’est
pas directement plus dangereux, une croissance exponentielle des cas pourrait, a son tour,
entrainer une augmentation des hospitalisations et de décés, un scénario dangereux étant donné
les défis auxquels le systeéme de santé est confronté.

Les ¢tudes de données expérimentales actuelles concernant 1’efficacit¢é des vaccins de
Pfizer/BioNtech et Moderna contre le variant B1.1.7 sont encore partielles mais permettent
cependant raisonnablement d’envisager une protection efficace. Les modé¢lisations suggerent
que les vaccins resteront efficaces. Dans une étude partagée en libre acces sur le site MedRxiv,
I’analyse des échantillons (sérums) de plus de 570 patients ont permis de montrer que les
mutations ne rendent pas les anticorps existants incapables de se lier a leurs cibles virales
(Haynes et al., preprint 2021). Il est donc envisageable que les vaccins disponibles fonctionnent,
mais les études testant directement leur efficacité ne sont pas encore disponibles.

Le risque de propagation exponentielle de ce variant pourrait également &tre associé¢ a
I’augmentation des chances de I’émergence d’autres variants.

Variant 501Y.V2, 20C ou B 1.351 initialement identifié¢ en Afrique du Sud.

Une description détaillée de ce variant initialement détecté en Afrique du Sud peut étre trouvée
ici. Ce variant a été détecté dans plusieurs pays, dont 2 cas au Canada (Agence de la santé
publique du Canada).

Les données sur ce variant restent peu nombreuses. L’inquiétude par rapport a ce variant vient du
fait que les premicres études expérimentales suggerent que 1’'une des mutations qu’il contient
entrainerait une perte de reconnaissance par les anticorps induits par le SARS-CoV-2 parental
(Liu_et al., preprint 2020; Greaney et al., Cell Host & Microbe, 2021; Greaney et al., preprint
2021). Ce type d’évasion immunitaire pourrait signifier qu'un plus grand nombre de personnes
qui ont eu la COVID-19 lors de la premiére vague avec le virus parental sont susceptibles d’étre

réinfectées (Kupferschmidt K. Science. 2021).

Les données sur 1’efficacité des vaccins actuels contre ce variant ne sont pas encore disponibles.

Variant P.1/B.1.1.248 : initialement détecté au Brésil
Un nouveau variant identifi¢ par le Japon chez des voyageurs en provenance du Brésil. Les
données actuelles font état de la détection de ce variant uniquement au Brésil et au Japon en date



https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2021.01.13.21249721v1
https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2021.01.06.20248960v1.full.pdf
https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2020.12.21.20248640v1
https://www.canada.ca/fr/sante-publique/nouvelles/2021/01/declaration-de-ladministratrice-en-chef-de-la-sante-publique-du-canada-le-16-janvier-2021.html
https://www.canada.ca/fr/sante-publique/nouvelles/2021/01/declaration-de-ladministratrice-en-chef-de-la-sante-publique-du-canada-le-16-janvier-2021.html
https://doi.org/10.1101/2020.11.06.372037
https://www.cell.com/cell-host-microbe/fulltext/S1931-3128(20)30624-7?_returnURL=https%3A%2F%2Flinkinghub.elsevier.com%2Fretrieve%2Fpii%2FS1931312820306247%3Fshowall%3Dtrue
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.12.31.425021v1
https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2020.12.31.425021v1
https://www.sciencemag.org/news/2021/01/new-coronavirus-variants-could-cause-more-reinfections-require-updated-vaccines
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du 16 janvier 2021. Ce variant est surveillé, car il posséde une combinaison de mutations qui
pourrait étre associée a la fois a une augmentation de transmission ainsi qu’a l’évasion
immunitaire tel que décrit pour les variants B.1.17 et 501Y.V2.

Les données sur 1’efficacité des vaccins actuels ne sont pas encore disponibles.

Dans tous les cas, les variants décrits actuellement n’ont pas d’incidence sur le type de mesures
sanitaires a mettre en place pour en limiter la propagation, mais réaffirme la nécessité¢ de
respecter les mesures déja en place. L’efficacité des vaccins Pfizer/BioNtech et Moderna n’est
pas remise en cause pour le moment, mais des études devront étre réalisées rapidement afin de
pouvoir adapter les vaccins si nécessaire.

L’émergence de ces variants avec un profil d’intérét pour la santé publique réaffirme la nécessité
d’effectuer une surveillance accrue des variants qui circulent dans la population québécoise.
Cette identification se fait actuellement par séquengage, une méthode longue et colteuse. Les
recherches devront s’atteler a adapter les protocoles de PCR utilisés actuellement pour le
diagnostic afin qu’ils permettent la détection de différents variants plus rapidement et ainsi
permettre une meilleure gestion de leur éventuelle propagation.

Notes :

Le lecteur est avisé que I’information fournie dans ce document refléte I’état des connaissances en date de son
affichage. Des mises a jour seront publiées si la recherche dans le domaine spécifique de la note évolue.

Les notes d’information s’appuient sur les données probantes disponibles au moment de leur rédaction. Elles sont
¢élaborées et approuvées par les membres experts du comité de veille scientifique du RQCP dont la composition est
indiquée a la fin de ce document. L application et I’utilisation du présent document relévent de la responsabilité des
utilisateurs. Le RQCP n’assume aucune responsabilité relativement aux conséquences de 1’application ou de
I’utilisation du document par quiconque.

Le présent document peut étre reproduit sans permission a des fins non commerciales seulement, sous réserve d’une
mention appropriée du RQCP. Aucun changement ni aucune modification ne peuvent étre apportés a ce document
sans la permission écrite explicite du RQCP.
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