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Testung auf neue Varianten des SARS-CoV-2-Virus:
britische sowie silidafrikanische variants of concern (VOC) und andere Varianten

Im Dezember 2020 sind in Grossbritannien (UK) und in Stdafri-
ka Varianten beobachtet worden, welche epidemiologisch sehr
relevant sind. Deren Ursache sind Mutationen in der RNA des
SARS-CoV-2-Virus. Es ist bekannt, dass es bei diesem Coro-
navirus etwa alle zwei Wochen zu einer neuen Mutation kommt.
Haufig sind solche Varianten nicht mit nachteiligen Folgen hin-
sichtlich Krankheit und Epidemiologie assoziiert. Allerdings gibt
es hier auch Ausnahmen (z. B. stérkere Transmission, verminder-
te Effektivitat von neutralisierenden Antikorpern, Ubervvindung
der Artengrenze Mensch/Tier).

Biologie & Nosologie

Werden bei neuen Varianten gegentber dem Wildtyp schadli-
chere biologische oder epidemiologische Eigenschaften beob-
achtet, wird diesen Varianten der Begriff variant of concern
(VOC) zugeordnet. Bei der britischen und stdafrikanischen Va-
riante kommt es zu einer deutlich erhdhten Ubertragbarkeit des
Virus. Bei der sogenannten Mink-Variante konnten Ansteckun-
gen von Tieren durch Menschen (Mensch zu Nerz) und von Men-
schen durch Tiere (Nerz zu Mensch) bewiesen werden. Aller-
dings ist diese Variante geographisch noch stark eingegrenzt.
Kurzlich wurde berichtet, dass die E484K Mutation eine vermin-
derte Effektivitat von neutralisierenden Antikdrpern, wie sie nach
einer Impfung gebildet werden, zur Folge haben kénnte. Diese
Mutation fuhrt zu Veréanderungen in der rezeptorbindenden Do-
mane und wird in der VOC 501.V2 (ZA) sowie in einer brasiliani-
schen Variante gefunden. Es konnte bisher nicht gezeigt werden,
dass die VOCs zu schwereren COVID-19-Erkrankungen fuhren
als der SARS-CoV-2-Wildtyp.

Diagnostik

Positive Proben werden am LMZ Dr Risch mittels einer zwei-
ten PCR auf das Vorliegen von VOCs abgeklart. Diese zweite
PCR testet auf die N501Y Mutation. Falls diese nicht nachge-
wiesen werden kann, ist das Vorliegen einer VOC (UK und ZA)

ausgeschlossen. Liegt die N501Y Mutation vor, ist das ein starker
Hinweis auf das Vorliegen der britischen oder stdafrikanischen
Variante. Eine weitere Untersuchung auf das S-gene dropout
Ph&nomen prift das Vorhandensein einer S-gene deletion 69/70
und erlaubt eine Zuordnung zwischen den VOCs B.1.1.7 (UK)
und 501.V2 (ZA). FUr unklare Situationen, zur Surveillance oder
zur Bestatigung kann bei positiven Proben auch eine Sequenzi-
erung der SARS-CoV-2-Stamme durchgefihrt werden. Im zent-
ralen COVID-19-Probenarchiv des LMZ Dr Risch bleiben Proben
auch fur zukUnftige Analysen asserviert. Eine Asservierung erlaubt
auch die rlckblickende Aufarbeitung, ab wann allfalige «neue»
VOCs in die vom LMZ Dr Risch betreute Population eingebracht
wurden. Der Abklarungsalgorithmus am LMZ Dr Risch ist in
Abb. 1 wiedergegeben. Dieser bleibt in Kraft, solange vermehrte
Anstrengungen zur Einddmmung von VOCs sinnvoll sind.

Eine PCR-Diagnostik erlaubt es, frlher als mit der Sequenzie-
rung Resultate bezUlglich VOC zu erhalten. Allerdings ist die PCR
nicht beweisend; ein Beweis flir das Vorliegen einer VOC erfolgt
nur durch eine Sequenzierung. Die PCR zeigt eine sehr hohe
Wahrscheinlichkeit fir das Vorliegen einer Variante auf und hilft,
Stamme gezielt fUr eine allféllige Sequenzierung auszusuchen.

Tab.1: Eigenschaften von wichtigen oder haufigen Varianten des SARS-CoV-2-Virus (x=gesicherte Evidenz)

Veranderungen B.1.1.7 (UK) 501.V2 (ZA) Mink (DK) B.1.258
«britische Variante»  «stidafrikanische Variante» «Nerz-Variante» «FL/CH-Variante»

S-gene deletion 69/70 X X X

N501Y Mutation X X X

N439K X

D614G X X X

Erhdhte Transmission X X

Verbreitung in der Schweiz X X X



https://www.risch.ch/de/home

Abb. 1: Abklarungsalgorithmus am LMZ Dr Risch
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CAVE: Um allfallige variants of concern (VOC) nicht zu verpassen,
empfiehlt es sich, eine Bestatigung von positiven Antigentests
mittels PCR und nachfolgender Differenzierung auf VOC in Be-
tracht zu ziehen.

Praanalytik

Damit eine Sequenzierung oder eine mutationsspezifische PCR
erfolgreich durchgefuihrt werden kann, muss gentigend RNA in
der Probe vorliegen. Bei Ct-Werten >30 kénnen mit diesen Me-
thoden keine verlasslichen Resultate erhoben werden.

Da Speichelproben etwas hoéhere Ct-Werte als Nasenrachen-
abstriche aufweisen, ist insbesondere bei Ct-Werten >30 bei
Speichelproben eine allfallige zweite Probennahme aus Nasen-
rachenabstrich in Erwéagung zu ziehen — falls eine Sequenzierung
angezeigt ist. Proben, die zur Antigentestung gewonnen wurden,
stellen kein geeignetes Probenmaterial dar, sofern sie nicht regu-
lar in ein VTM Medium eingebracht wurden.

Postanalytik
Positive Proben werden in einem Probenarchiv gelagert und ste-
hen fUr spétere epidemiologische Untersuchungen zur Verflgung.

Auftragserteilung

Da derzeit bei den meisten Fallen in der Schweiz eine Verbin-
dung zu Grossbritannien oder Stdafrika besteht (z. B. Reisende),
bitten wir Sie, mit dem Auftrag eine entsprechende Angabe (link
UK, ZA) mitzuteilen. Dies hilft uns, zielgerichtet vorzugehen. Der
Entscheid zur Durchfiihrung einer Sequenzierung wird durch das
Labor, Kantonsarztéamter oder durch das BAG gefdllt.

Meldung
VOCs werden auf dem Untersuchungsbefund als solche be-
richtet. Ebenfalls wird das BAG bezUglich Vorliegen von VOCs

elektronisch informiert. Dieses unterrichtet die Kantonsarztamter
via eidgendssischem Meldesystem ISM.

Durchfuhrung: Primérdiagnostik taglich, N501Y Mutation von
Montag bis Samstag. Sequenzierung nach Verflugbarkeit (dauert
in der Resultierung langer als die Routinediagnostik).

Preis: Gemaéss Tarifierung BAG.
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