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Dépistage des nouveaux variants du virus SARS-CoV-2 :
« variants of concern » (VOC) du Royaume-Uni, d’Afrique du sud, etc.

Aarau    ·    Barmelweid    ·    Berne    ·    Bienne    ·    Brugg    ·    Buchs *   ·    Crissier    ·    Delémont    ·    Fribourg    ·    Liebefeld *    ·    Pregassona    ·    Schaffhouse * 
Soleure    ·    St-Gall    ·    Vaduz *    ·    Zurich-Nord

Des variants jouant un grand rôle épidémiologique ont été ob-
servés en décembre 2020 au Royaume-Uni (UK) et en Afrique 
du sud. Ils sont dus à des mutations de l’ARN du virus SARS-
CoV-2. On sait que de nouvelles mutations de ce coronavirus se 
produisent environ toutes les deux semaines. Les variants qui 
en résultent ne causent souvent aucune aggravation de la ma-
ladie ou de la situation épidémiologique. Mais certains variants 
peuvent faire exception (p. ex. transmission accrue, moindre ef-
ficacité des anticorps neutralisants, transmission inter-espèces 
homme / animal).

Biologie & nosologie
Lorsqu’on observe chez de nouveaux variants certaines proprié-
tés biologiques ou épidémiologiques plus nuisibles que chez le 
type sauvage, on les appelle variants of concern (VOC). Le va-
riant anglais et le variant sud-africain ont un pouvoir de conta-
gion nettement accru. Pour le variant du vison (« Mink variant »), 
on a mis en évidence une transmission de l’être humain aux 
animaux (transmission homme-vison) et en sens inverse (trans-
mission vison-homme). La présence de ce variant est toutefois 
encore très limitée géographiquement. On a rapporté récemment 
que la mutation E484K pourrait entraîner une moindre efficacité 
des anticorps neutralisants produits par le corps suite à la vacci-
nation. Cette mutation cause des modifications du domaine de 
fixation au récepteur ; elle est trouvée chez le VOC 501.V2 (ZA) et 
chez un variant brésilien. Jusqu’à présent, rien ne prouve que la  
COVID-19 due à des VOC soit plus sévère que celle due au type 
sauvage de SARS-CoV-2.

Examens de diagnostic
Le clm Dr Risch soumet les échantillons positifs à un deuxième 
test par PCR pour le dépistage des VOC. Ce deuxième test par 
PCR détecte la mutation N501Y. Lorsque celle-ci est indétec-
table, la présence d’un VOC (UK ou ZA) est exclue. Une détec-
tion de la mutation N501Y suggère fortement la présence du 

variant anglais ou du variant sud-africain. Un autre test – le dépis-
tage du phénomène « S-gene dropout » – permet de détecter les 
délétions 69/70 du gène de la protéine S et de différencier entre 
le VOC B.1.1.7 (UK) et le VOC 501. V2 (ZA). Lorsque la situation 
n’est pas claire ou lorsqu’une surveillance ou une confirmation 
est indiquée, les échantillons positifs peuvent aussi être soumis 
à un séquençage des souches de SARS-CoV-2. Les échantillons 
restent conservés à l’archive central d’échantillons COVID-19 au 
clm Dr Risch. La conservation permet aussi des analyses rétros-
pectives pour savoir à partir de quand de « nouveaux » VOC sont 
apparus dans la population desservie par le clm Dr Risch. L’algo-
rithme de diagnostic au clm Dr Risch est présenté dans la Fig. 1. 
Il restera applicable tant que des efforts accrus sont justifiés pour 
contenir la propagation des VOC.

Pour le dépistage des VOC, les tests par PCR fournissent des 
résultats plus rapidement que le séquençage. Les résultats ob-
tenus par PCR ne sont toutefois pas une preuve ; seul le sé-
quençage prouve la présence d’un VOC. Les tests par PCR in-
diquent une très forte probabilité de la présence d’un variant et 
permettent une sélection ciblée des souches pour la réalisation 
éventuelle d’un séquençage.

Tab. 1 : Propriétés de variants importants ou fréquents du virus SARS-CoV-2-Virus (x = données prouvées) 

Modifications B.1.1.7 (UK)
« variant anglais »

501.V2 (ZA)
« variant sud-africain »

Mink (DK) 
« variant du vison »

B.1.258
« variant FL / CH »

Délétion 69 / 70 du gène S x x x

Mutation N501Y x x x

N439K x

D614G x x x

Transmission accrue x x

Propagation en Suisse x x x
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Fig. 1 : Algorithme de diagnostic au clm Dr Risch 

CAVE : Afin que d’éventuels VOC ne restent pas indétectés, il est 
recommandé d’envisager, lors d’un résultat positif au dépistage 
des antigènes, un test de confirmation par PCR avec différencia-
tion consécutive concernant les VOC.

Préanalytique
Pour qu’un séquençage ou un test par PCR pour le dépistage spé-
cifique des mutations puisse fournir des résultats fiables, l’échan-
tillon doit contenir une quantité suffisante d’ARN. Les résultats ne 
sont pas fiables lors de valeurs Ct > 30.

Étant donné que les échantillons de salive ont des valeurs Ct un peu 
plus élevées que les échantillons nasopharyngés, on envisagera – 
lorsqu’un séquençage est indiqué – le prélèvement complémentaire 
d’un échantillon nasopharyngé par frottis, surtout si l’échantillon de 
salive a une valeur Ct > 30. Les échantillons obtenus pour le dépis-
tage des antigènes ne sont pas appropriés, à moins qu’ils aient été 
mis systématiquement en milieu de transport viral (VTM). 

Postanalytique
Les échantillons positifs sont conservés à l’archive et restent dispo-
nibles pour de futures analyses épidémiologiques. 

Soumission des commandes
Étant donné que la majorité des cas en Suisse est en rapport avec 
le Royaume-Uni ou l’Afrique du sud (p. ex. voyageurs), nous vous 
prions de nous donner l’information correspondante avec la com-
mande (lien UK, ZA). Cela nous aide à procéder de façon ciblée. 
La décision d’effectuer un séquençage est prise par le laboratoire, 
les services du médecin cantonal ou l’OFSP.

Déclaration
Les VOC sont indiqués en tant que tels dans le rapport des résul-
tats. La présence de VOC est également communiquée à l’OFSP 
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par voie électronique. L’OFSP informe les services du médecin can-
tonal via le système de déclaration ISM.

Réalisation des tests : diagnostic primaire quotidiennement, mu-
tation N501Y de lundi à samedi. Séquençage selon les disponi-
bilités (résultats plus longs à obtenir qu’avec les tests de routine).

Prix : conformément à la tarification de l’OFSP.
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Diagnostic initial d’une infection par SARS-CoV-2

Mutation N501Y du gène S de SARS-CoV-2

Aucun indice d’une présence de VOC B.1.1.7 / 501.V2

positif

négatif

CoviLab Dr Risch – archivage central des échantillons

Séquençage pour confirmation ou surveillance comme convenu avec les services du médecin cantonal / l’OFSP / la recherche

VOC [B.1.1.7 (UK) ou 501.V2 (ZA)]

positif

VOC B.1.1.7 (UK) 501.V2 (ZA)

Délétion 69/70 du gène S (S-gene dropout)

négatifpositif

SARS-CoV-2 
non détecté

négatif
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