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RIASSUNTO Indagine epidemiologica e sequenziamenti del genoma di SAARS-CoV-2 nella regione Lazio:

il contributo del Campus Biomedico. Dal 2020 si é assistito allemergere del virus SARS-CoV-2 e
delle sue nuove varianti che hanno influenzato gli aspetti epidemiologici e clinici della pandemia da COVID-19. In questo
studio, e stata eseguita un’analisi sul monitoraggio genomico e su tutti i campioni positivi per SARS-CoV-2 analizzati
presso la Fondazione Policlinico Universitario Campus Bio-Medico ,a Roma, Italia, tra dicembre 2021 e marzo 2022.
Millequattrocentonove campioni nasofaringei positivi per SARS-CoV-2 sono stati sottoposti a sequenziamento mediante
lllumina MiSeqll. Le sequenze consenso sono state generate tramite assemblaggio de novo utilizzando lo strumento iVar
e depositate nel database GISAID. L’assegnazione del lignaggio é stata eseguita utilizzando la classificazione Pangolin.
Sono stati identificati 7 genomi B.1.1.7 (variante alpha), 3 genomi P.1%, (Variante gamma), 1.282 genomi con Variante
Delta (di cui 71 genomi B.1.617.2 e 1212 genomi AY*)ed 112 genomi della variante Omicron di SARS COV 2. Per stu-
diare I'importanza della vaccinazione per la prevenzione della malattia grave da COVID-19, e stato condotto uno studio
incentrato su 43 pazienti con infezione da SARS-CoV-2 ricoverati al Pronto Soccorso (PS) della Fondazione Policlinico
Universitario Campus Bio-Medico, tra il 22 gennaio 2022 e il 7 marzo 2022. Il 51% dei pazienti non era vaccinato o era
stato vaccinato con una singola dose e il 49% aveva completato il ciclo vaccinale con due o tre dosi. Nel gruppo vacci-
nato, il 38% e stato ricoverato per sintomatologia COVID-19 correlata, contro il 94,5% del gruppo non vaccinato. Il 70%
dei pazienti vaccinati che sono stati ricoverati in ospedale presentava comorbilita importanti contro il 38% del gruppo non
vaccinato. Due pazienti non vaccinati che necessitavano di terapia intensiva presentavano comorbilita rilevanti e sono
deceduti. | dati hanno mostrato i modelli di migrazione nazionale e internazionale del SARS-CoV-2 e I 'utilita della vacci-
nazione per la prevenzione delle forme gravi di malattia COVID-19.
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ABSTRACT Since 2020, the emergence of the SARS-CoV-2 virus and its novel variants has had a significant im-

pact on the epidemiological and clinical aspects of the ongoing pandemic, also known as COIVD-19.
In this study, an analysis was conducted on genomic monitoring of all SARS-CoV-2 positive samples analysed at the
Fondazione Policlinico Universitario Campus Bio-Medico in Rome, lItaly, between December 2021 and March 2022. A
total of 1,409 SARS-CoV-2 positive nasopharyngeal samples were subjected to sequencing using the lllumina MiSeq Il
platform. Consensus sequences were generated by de novo assembly using the iVar tool and subsequently deposited in
the GISAID database. Lineage assignment was conducted in accordance with the Pangolin classification. The analysis
identified seven B.1.1.7 genomes (alpha variant), three P.1* genomes (gamma variant), 1,282 Delta variant genomes
(including 71 B.1.617.2 genomes and 1,212 AY* genomes), and 112 Omicron variant genomes of SARS-CoV-2. To inve-
stigate the role of vaccination in the prevention of severe disease associated with SARS-CoV-2, a study was conducted
on 43 patients with SARS-CoV-2 infection admitted to the Emergency Department (ED) of the Fondazione Policlinico
Universitario Campus Bio-Medico between 22 January 2022 and 7 March 2022. Of the patients, 51% had not been vac-
cinated, or had only received a single dose, while 49% had completed the vaccination cycle with two or three doses. In
the vaccinated cohort, 38% were hospitalised for symptoms related to SARS-CoV-2 infection, compared to 94.5% in the
unvaccinated group. Among the vaccinated patients who were admitted to the hospital, 70% had major comorbidities,
compared to 38% of the unvaccinated group. Two unvaccinated patients who required intensive care had major comorbi-
dities and died. The data demonstrated the national and international migration patterns of SARS-CoV-2 and the efficacy
of vaccination in preventing severe outcomes associated with the disease.
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