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Zusammenfassung

Die Schweiz ist seit November 2020 in einer Situation mit hohen Zahlen von taglichen
Neuinfektionen, Hospitalisierungen und Todesfallen. Die Spitdler und vor allem die
Intensivpflegestationen sind anhaltend stark belastet. Steigende Infektionszahlen kénnen dazu
flihren, dass Kapazitatsgrenzen im Gesundheitswesen rasch tberschritten werden.
Temperaturriickgange, die Festtage und Wintertourismus kénnen zu vermehrtem Aufenthalt in
Innenrdaumen und in Menschenansammlungen fiihren und zu grésserer — auch (iberregionaler —
Mobilitat. Diese Faktoren kénnen potentiell zu einem Anstieg der Ansteckungen fiihren. Solche
Anstiege kdnnen erst mit einer zeitlichen Verzogerung von rund zwei Wochen festgestellt werden.

SARS-CoV-2 Varianten, die sich schneller ausbreiten, stellen in der aktuellen Situation ein
grosses zusatzliches Risiko dar. Solche Varianten sind im Dezember 2020 in Grossbritannien
(Variante B.1.1.7, alternative Bezeichnung VOC-202012/01) und in Sudafrika (Variante 501.V2)
identifiziert worden. Epidemiologische Analysen deuten darauf hin, dass diese Varianten
wahrscheinlich ansteckender sind als die bislang in der Schweiz dominierenden SARS-CoV-2
Stamme. Die aktuell vorliegenden Studien schatzen eine Erhohung der Ansteckungsrate fiir
B.1.1.7 im Bereich von 39-71%. Es gibt bislang keine Hinweise, dass diese Varianten schwerere
oder mildere Krankheitsverlaufe hervorruft als andere SARS-CoV-2 Stamme, oder dass die bislang
zugelassenen Impfungen weniger gut schiitzen wiirden. Falls die Ausbreitung dieser Varianten
aber zu einem Anstieg der Infektionen flihren, miisste selbst bei gleichem oder leicht milderem
Verlauf mit einer Zunahme der schweren Erkrankungen und Todesfille gerechnet werden.

In Kalenderwoche 51 sind beide Varianten - B.1.1.7 und 501.V2 - in der Schweiz nachgewiesen
worden. Die Sequenzierung von mehreren hundert Proben weist darauf hin, dass diese Varianten
in der Schweiz im Moment noch eine geringe Haufigkeit haben, wahrscheinlich unter 1%. Wenn
solche Varianten in der Schweiz haufig werden, muss man damit rechnen, dass die Kontrolle der
Epidemie deutlich schwieriger wird. Untersuchungen aus England legen nahe, dass in Regionen, in
denen B.1.1.7 haufig geworden ist, sehr starke Massnahmen notwendig sind, um die Transmission
zu reduzieren - deutlich starkere Massnahmen, als in der Schweiz aktuell eingesetzt.




Die Ausbreitung dieser Varianten in der Schweiz kann nur durch eine Kombination von
allgemeinen Massnahmen und gezielten Interventionen verzégert oder verhindert werden. Wir
kommen zur Einschatzung, dass folgendes Vorgehen geeignet ist:

- Der Einsatz von flaichendeckenden, wirkungsvollen Massnahmen, um die Ansteckungen
mit den aktuell dominierenden Virenstammen alle zwei Wochen zu halbieren. Solche
Massnahmen reduzieren auch die Ansteckungen mit den neuen Varianten.

- Zusatzlich eine gezielte Suche nach den neuen Varianten in der Schweiz, und ein
Unterbrechen der Ansteckungsketten. Das erfordert grossangelegtes Testen, intensive
Kontaktverfolgung in Fallen, wo eine Infektion mit den neuen Varianten vermutet wird
und genetische Charakterisierung.

Ein einfaches mathematisches Modell zeigt auf, dass - basierend auf den aktuell vorliegenden
Erkenntnissen - dieses Vorgehen erlaubt, die Ausbreitung der neuen Varianten in der Schweiz zu
verhindern, wenn mindestens ein Drittel der Transmissionen der neuen Varianten durch gezieltes
Eingreifen unterbrochen werden kann.

Es ist davon auszugehen, dass auch in Zukunft weitere Varianten von SARS-CoV-2 mit
verdanderten biologischen Eigenschaften entstehen werden und sich verbreiten. Zwei Punkte
helfen, das damit verbundene Risiko zu verringern. Ein rasches Absenken der Infektionszahlen
flihrt zu einer grosseren Sicherheitsreserve, zu einer Entlastung der Situation im
Gesundheitssystem, und verringert auch die Entstehung von neuen Varianten in der Schweiz. Eine
engmaschige genetische Uberwachung der Virenstimme in der Schweiz erméglicht es zudem,
neue Varianten friihzeitig zu erkennen, deren Verbreitung zu analysieren und dadurch schnell
reagieren zu kénnen.

1. Epidemiologische Situation
1.1. Aktuelle Entwicklung in der Schweiz

Uber die ganze Schweiz zeigt die SARS-CoV-2-Epidemie einen stabilen bis leicht riickgangigen
Verlauf. Die geschitzte effektive Reproduktionszahl R. betragt %

- 0,86 (95% Unsicherheitsintervall, Ul: 0,84-0,87) aufgrund der bestatigten Falle (per
18.12.2020)

- 0,84 (95% Ul: 0,75-0,93) aufgrund der Hospitalisationen (per 13.12.2020)
- 0,96 (95% Ul: 0,84-1,09) aufgrund der Todesfalle (per 7.12.2020)

Schweizweit liegt somit R. fiir alle drei Indikatoren oberhalb des von der Swiss National COVID-19
Science Task Force vorgeschlagenen Zielwerts von 0,8. Insbesondere wurde liber die Feiertage
weniger getestet® und daher ist aus unserer Sicht die Reproduktionszahl basierend auf
bestatigten Fallen eine Unterschatzung des Infektionsgeschehen. Generell missen aufgrund von
Meldeverzogerungen, der hohen Testpositivitat, einer variierenden Anzahl Tests und der
Feiertage miussen die einzelnen Schatzwerte von Re mit Vorsicht interpretiert werden.

1 https://sciencetaskforce.ch/reproduktionszahl/
2 https://ibz-shiny.ethz.ch/covid-19-re-international/

3 https://www.covid19.admin.ch/en/overview



Die Analyse basierend auf den R. Schatzwerten wird gestitzt durch die beobachteten
Verdopplungs- bzw. Halbwertszeiten der bestatigten Falle und Hospitalisationen tber die letzten
14 Tage”. Die Anzahl der COVID-19-Patienten auf Intensivstationen (446-482)° und der taglichen
Todesfille (69-91)° bleiben tiber die letzten 14 Tage auf hohem Niveau relativ stabil. Die
kumulierte Anzahl der bestatigten Falle tGber die letzten 14 Tage liegt bei 627 pro 100'000
Einwohner.

Seit dem 1. Oktober 2020 weist das Bundesamt fiir Gesundheit 4'957 laborbestatigte Todesfalle
aus’. Die Kantone meldeten in dieser Zeit 5'425 Todesfille® ° .Die Sterblichkeitsstatistik vom
Bundesamt fiir Statistik weist tber die letzten 8 gemeldeten Wochen eine deutliche
Ubersterblichkeit in der Altersgruppe 65 Jahre und dlter auf'®. Diese Ubersterblichkeit zeigt sich in
allen Grossregionen der Schweiz mit Ausnahme der Région |émanique?.

1.2. Regionale Unterschiede

Die kumulierte Anzahl der taglich bestatigten Falle lber die letzten 14 Tage pro 100'000
Einwohner liegt zwischen 337 (Valais / Wallis) und 938 (Tessin) (Liechtenstein 1329). In allen 7
Grossregionen liegt R. aufgrund der bestatigten Falle (Median) derzeit iber dem von der Swiss
National COVID-19 Science Task Force vorgeschlagenen Zielwert von 0,8, welcher zu einer
Halbierung der Anzahl Neuinfektionen innerhalb maximal 14 Tagen fiihrt!2. Insbesondere betonen
wir nochmals dass aufgrund von weniger Tests Uber die Feiertage diese Werte aus unserer Sicht
das Infektionsgeschehen unterschatzen: Espace Mittelland (0,84; 95% Ul: 0,8-0,88),
Zentralschweiz (0,85; 95% Ul: 0,8-0,91), Nordwestschweiz (0,86; 95% Ul: 0,82-0,91), Région
Iémanique (0,9; 95% Ul: 0,85-0,95), Ziirich (0,91; 95% Ul: 0,88-0,95), Ticino (0,94; 95% Ul: 0,87-
1,01). Die Werte von R. kdnnen auf kantonaler Ebene auch innerhalb einer Grossregion grossere
Unterschiede aufweisen®?.

2. Varianten VOC-202012/01 und 501.V2 in der Schweiz
2.1. Genetische, virologische und epidemiologische Evidenz

Zwei SARS-CoV-2-Varianten sind in den letzten Monaten in Grossbritannien und in Slidafrika
haufig geworden. Die Varianten in beiden Landern teilen sich eine Mutation im Spike-Protein an
der Position 501 von N nach Y. Diese Mutation war bereits zuvor beobachtet worden, aber die
beiden Varianten, die sich in Grossbritannien (B.1.1.7) und Stidafrika (501.V2) ausbreiten, haben
eine ungewohnlich groRe Anzahl zusatzlicher Mutationen im Spike-Protein.

Es wurde gezeigt, dass die 501Y-Mutation die Bindung an den Rezeptor ACE2 erhdht, was den
Zelleintritt des Virus steigern kénnte (Star et al.). Diese Mutation erhoht die virale Replikation in

4 https://ibz-shiny.ethz.ch/covidDashboard/trends

5 https://icumonitoring.ch/

6 https://www.covid19.admin.ch/

7 https://www.covid19.admin.ch/

8 https://github.com/openZH/covid_19

9 https://github.com/daenuprobst/covid19-cases-switzerland

10 https://www.bfs.admin.ch/bfs/de/home/statistiken/gesundheit/gesundheitszustand/sterblichkeit-todesursachen.html
11 https://www.experimental.bfs.admin.ch/expstat/de/home/innovative-methoden/momo.html

12 https://sciencetaskforce.ch/beurteilung-der-lage-13-november-2020

13 https://ibz-shiny.ethz.ch/covidDashboard/tables



einem Mausmodell (Gu et al.) und trat bei einem chronisch infizierten Patienten auf (Choi et al.).
Bei der B.1.1.7-Linie sind die Aminosauren 69 und 70 des Spike-Proteins deletiert. Diese
Deletionen wurden ebenfalls kiirzlich bei einer chronischen Infektion in einem
immungeschwachten Patienten beobachtet (Kemp et al.). Die Varianten in diesem Patienten wies
eine reduzierte Bindungsaffinitat von Antikérpern in rekonvaleszenten Seren auf. Die Variante
501.V2 tragt zusatzliche Mutationen in Spike an den Positionen 417 und 484, die in die
Rezeptorbindungsdomane fallen und die Affinitat einiger Antikorper reduzieren.

Diese Varianten haben sich schnell im Siidosten Englands beziehungsweise in Stidafrika
ausgebreitet und wurden im Laufe weniger Wochen dominant. Epidemiologische Modellierungen
und die Analyse von weiterer Evidenz durch britische Wissenschaftler deuten darauf hin, dass sich
B.1.1.7 wesentlich schneller ausbreitet als andere zirkulierende Stamme. Inwieweit auch
demographische Effekte beigetragen haben zum schnellen Anstieg ist nicht klar.
Zusammengenommen deuten die Erkenntnisse aus Epidemiologie, molekularer Evolution und
Virologie auf eine erhdhte Ubertragungsrate durch virale Adaptation hin. Weitere
Untersuchungen sind im Gange, um den Effekt auf die Ubertragbarkeit genauer zu quantifizieren.
Zusammenfassend lasst sich im Moment folgendes sagen (iber die biologischen Eigenschaften
dieser Varianten:

Flr B.1.1.7 besteht im Moment gute Evidenz (“high confidence”, NERVTAG), dass die
Ubertragungsrate gegeniiber anderen COVID-19-Stimmen erhéht ist. Der Transmissionsvorteil
von B.1.1.7 wird durch verschiedene Methoden geschitzt auf zwischen 39% und 71% % >,

Fiir Variante 501.V2 sind quantitative Schatzungen der Ubertragungsrate noch nicht verfiigbar.
Die rasche Ausbreitung dieser Variante und Zunahme der Fallzahlen deuten aber auch auf eine
erhéhte Ubertragungsrate hin.

Fiir beide Varianten gibt es bislang keine Information dartiber, dass die Schwere der
Krankheitsverlaufe anders ist als bei den andern SARS-CoV-2 Varianten. Es gibt bislang keine
Information dariber, ob die Wirkung gegentiber den aktuell zugelassenenen Impfungen verandert
ist im Vergleich zu anderen COVID-19 Varianten.

Auch falls die Mutationen in B.1.1.7 und 501.V2 keinen Einfluss auf die Schwere der
Krankheitsverlaufe haben, besteht das Risiko einer Zunahme der Hospitalisationen und Todesfalle
durch eine erhéhte Ubertragungs- und damit Fallrate. Ohne zusatzliche Massnahmen wird eine
Erhéhung der Ubertragungsrate dazu fiihren, dass die Zahl an infizierten Menschen zunimmt, und
damit die Hospitalisationen und Todesfalle zunehmen. Dieser Punkt wird illustriert durch die
Situation in Grossbritannien: in den Regionen, wo die Variante B.1.1.7 in November und
Dezember stark an Hiufigkeit zugenommen hat®, sind die Fallzahlen und die Hospitalisationen
stark angestiegen ’.

Die Ausbreitung von Varianten mit erhdohter Ansteckungsrate stellt also ein betrachtliches Risiko
dar. Wenn solche Varianten haufig werden, kénnen Ansteckungen und damit Erkrankungen und
Todesfalle zunehmen. Zudem reduziert eine erhdhte Ansteckungsrate die Wirkung von

14 https://app.box.com/s/3lkcbxepqixkgdmve40dpvvg978ixjtf/file/756964987830

15 https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2020.12.24.20248822v1

16 https://khub.net/documents/135939561/338928724/SARS-CoV-
2+variant+under+investigation%2C+meeting+minutes.pdf/962e866b-161f-2fd5-1030-32b6ab467896?t=1608470511452
17 https://www.england.nhs.uk/statistics/statistical-work-areas/covid-19-hospital-activity/



Einddmmungsmassnahmen, so dass starkere Massnahmen notwendig werden kénnen, die fiir die
Gesellschaft und Wirtschaft mit noch grosseren Einschrankungen verbunden sind.

2.2. Aktuelle Situation in der Schweiz

In der Schweiz sind in Kalenderwoche 51 vier Proben mit B.1.1.7 und zwei Proben mit 501.V2
identifiziert worden. Die Proben mit der Variante B.1.1.7 wurden identifiziert durch gezieltes
Testen und Sequenzieren bei Personen - und den Kontakten dieser Personen - mit einer
Verbindung zu Grossbritannien. Die Proben mit der Variante 501.V2 wurden identifiziert durch
Analyse von 466 Proben aus der Woche Dez. 11-17 (wobei 362 erfolgreich sequenziert wurden).

2.3. Verzogerung oder Verhinderung der Ausbreitung dieser Varianten

Auf Grund der geschitzten Ubertragungsrate muss man davon ausgehen, das diese Varianten
schnell an Haufigkeit zunehmen in der Schweiz. Um die Ausbreitung einzudammen, ist deshalb
ein schnelles und entschlossenes Vorgehen essentiell. Mit jeder Woche ist ein Eindammen
schwieriger, weil die Anzahl der Infektionen mit den Varianten zunimmt und sich die Infektionen
weiter weg bewegen von Personen, die durch eine Einreise aus Grossbritannien oder Stidafrika
potentiell diese Varianten in die Schweiz gebracht haben.

Wie bereits in dem ncs-tf Statement vom 25. Dezember geschrieben (link), halten wir folgendes
Vorgehen flir wirkungsvoll, um die Ausbreitung dieser Varianten in der Schweiz zu verhindern
oder entscheidend zu verzégern: eine Kombination von flaichendeckenden, strengen
Massnahmen zusammen mit gezieltem Testen und intensiver Kontaktverfolgung auf die neuen
Varianten.

Wir schlagen weiterhin vor, eine Halbierung der Infektionen mit den aktuell dominierenden
SARS-CoV-2 Stammen alle zwei Wochen anzustreben. Das erreicht man, wenn die
Reproduktionszahl Re fiir diese Stamme auf unter 0.8 (genauer auf 0.78 oder tiefer) gebracht
wird. In dieser Situation muss man aber wegen der geschatzten hoheren Ausbreitungsrate davon
ausgehen, dass die neuen Varianten weiterhin an Haufigkeit zunehmen kénnen. Wenn Re fiir die
aktuell in der Schweiz dominierenden SARS-CoV-2 Stamme unter 0.8 gebracht wird, dann liegt
das Re der neuen Varianten wahrscheinlich deutlich Gber 1. Gemass der Schatzung in Davies et al
(link), einer Erhéhung der Ansteckungsrate von ca. 50% fiir B.1.1.7, wiirde das Re flr die neuen
Varianten in dem Fall bei etwa 1.2 liegen. Das heisst, die neue Varianten wirden sich exponentiell
ausbreiten, aber immer noch weniger schnell als bei weniger strengen Massnahmen.

Um die Ausbreitung der neuen Varianten zu unterbinden, ist es zudem wichtig,
Ansteckungsketten durch intensives Testen, Genotypisieren und Kontaktverfolgung gezielt zu
unterbrechen. Wenn man ein Drittel der Ansteckungen der neuen Varianten durch gezieltes und
intensiveres TTIQ (Testen, Tracen, Isolation und Quarantane) verhindern kann, so kann man damit
wahrscheinlich die Reproduktionszahl der neuen Varianten ebenfalls unter 1 bringen und damit
eine Ausbreitung verhindern.

Diese Uberlegungen lassen sich mit einem einfachen mathematischen Modell illustrieren.
Dieses Modell macht eine Reihe von vereinfachenden Annahmen. Es dient deshalb nur der
lllustration der obigen Uberlegungen, und soll nicht als Prognose der tatsichlichen Entwicklung




der Infektionen in der Schweiz interpretiert werden. Konkret macht das Modell folgende
Annahmen:

- Dassim Moment (Ende Dezember 2020) die Zahl taglicher bestatigter Infektionen in der
Schweiz etwa 4’000 betragt (die tatsachliche Anzahl der Infektionen liegt deutlich hoher
wegen der Dunkelziffer)

- dass sich die Eindammungsmassnahmen wie auch das Verhalten der Bevolkerung tber die
Zeit nicht andern.

- dass Ende Dezember 2020 der Anteil der neuen Variante bei 1% aller Infektionen liegt,
und dass keine weiteren Infektionen mit der neuen Variante in die Schweiz eingebracht
werden.

- dass intensives Testen und gezielte Kontaktverfolgung (die unterste Linie auf der letzten
Folie) dazu flihrt, dass 1/3 der Ansteckungen der neuen Variante verhindert werden
kénnen.

Abbildung 1 zeigt moégliche Entwicklungen der Fallzahlen unter zwei Szenarien. Im Szenario A wird
durch Eindammungsmassnahmen die Reproduktionszahl der aktuell in der Schweiz
dominierenden SARS-CoV-2 Stamme auf 0.9 gebracht, so dass die Zahl der Ansteckungen mit
diesen Stammen etwa alle vier Wochen halbiert wird. Im Szenario B wird durch
Einddmmungsmassnahmen die Reproduktionszahl der aktuell in der Schweiz dominierenden
SARS-CoV-2 Stamme auf 0.8 gebracht, so dass die Zahl der Ansteckungen mit diesen Stammen
etwa alle zwei Wochen halbiert wird.Unter diesen vereinfachenden Annahmen kann die
Ausbreitung der Varianten - und damit ein Ansteigen der Infektionen - verhindert werden mit den
Einddmmungsmassnahmen des zweiten Szenarios zusammen mit gezielten und intensiven TTIQ,
das 1/3 der Ansteckungen der neuen Variante verhindern kann. Ohne gezieltes und intensives
TTIQ kann eine Ausbreitung der neuen Varianten, und ein starkes Ansteigen der Infektionen,
gemass diesen Abschatzungen nicht verhindert werden.

Diese Resultat illustriert den Punkt, dass in der aktuellen Situation - mit hohen Infektionszahlen
und der Anwesenheit von Varianten mit wahrscheinlich h6heren Ansteckungsraten - sowohl
flachendeckende, wirksame Massnahmen wie auch intensives TTIQ spezifisch auch auf die
Varianten notwendig sind, um eine Ausbreitung dieser Varianten - und damit die Notwendigkeit
von noch viel strengeren Massnahmen - zu verhindern.
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Wie kann intensives und gerichtetes TTIQ spezifisch Ansteckungen mit diesen Varianten
unterdricken?

Erstens miissen moglichst viele Menschen identifiziert werden, die mit diesen neuen Varianten
infiziert sind. Die Wahrscheinlichkeit, diese Variante zu tragen, ist erhoht in Menschen i) die sich
vor kurzem in Grossbritannien oder Stidafrika aufgehalten haben, ii) die Kontakt hatten mit
Menschen, die sich vor kurzem in Grossbritannien oder Stidafrika aufgehalten haben, oder iii)
einen sogenannten S-dropout im PCR-Test aufweisen.

Um moglichst viele Menschen zu identifizieren, die diese Kriterien erfiillen, bietet sich an, i)
Menschen mit einer solchen Verbindung nach Grossbritannien und Siidafrika gezielt und
systematisch zu testen und ii) die positiv getesteten Personen auf die Anwesenheit der fir diese
Varianten charakteristischen Mutationen zu screenen.

Bei Personen, die mit einer Variante (VOC-202012/01 oder 501.V2) infiziert sind, schlagen wir
eine intensivierte Kontaktverfolgung vor mit Vorwarts- und Riickwartsverfolgung: das Ziel der
Vorwarts-Kontaktverfolgung ist, Menschen zu finden, die potentiell von der infizierten Person
angesteckt wurden (wie das auch schon routinemassig gemacht wird). Im Fall von Infektionen mit
einer Variante schlagen wir vor, Kontakte bis flinf Tage vor dem Einsetzen der Symptome zu




suchen (statt zwei Tage, wie das routinemassig gemacht wird) und auch die Kontakte von
Kontakten in die Quarantane zu bringen.

Das Ziel der Riickwarts-Kontaktverfolgung ist es, zu ermitteln, von wem eine infizierte Person
angesteckt wurde. Die Rickwarts-Kontaktverfolgung erlaubt das Auffinden von Clustern (link pb).
Eine Riickwarts-Kontaktverfolgung tiber 14 Tage vor dem Auftreten der Symptome vergrossert die
Wahrscheinlichkeit, die Quelle der Ansteckung, und damit moglicherweise ein Cluster von
Ansteckungen, zu finden.

In dieser Situation schlagen wir vor, alle identifizierten Kontakte auch sofort zu testen auf SARS-
CoV-2.




