Sledzenie pojawiania sig¢ i rozprzestrzeniania COVID-19 przy uzyciu bazy

danych sekwencji
Podsumowanie prezentacji Sama Lycetta na warsztatach SARS-CoV-2 / COVID-109.

Analizy filogenetyczne sekwencji SARS-CoV-2 pokazuja, ze wirus jest bardzo podobny do
SARS, ale takze do wielu innych beta-koronawawirusow wczesniej zidentyfikowanych u
nietoperzy. JesteSmy w stanie wywnioskowac te relacje dzieki wirusowym danym
sekwencjonowania, ktore sg udostepniane globalnie w ogélnodostepnej bazie danych
GISAID (https://www.gisaid.org). W styczniu 1 lutym wigkszo$¢ zdeponowanych sekwencji
byta izolowana w Azji, ale w ostatnich tygodniach obserwujemy rosnacg liczbe z Europy 1
Ameryki Péinocne;.

Sekwencje SARS-CoV-2 sg do siebie bardzo podobne, ale widzimy kilka mutacji miedzy
izolatami. Chociaz nie oczekujemy, ze mutacje te b¢dg miaty wpltyw na zjadliwo$¢, mozemy
je wykorzysta¢ do $ledzenia rozprzestrzeniania si¢ epidemii.

Budujac skalowane czasowo drzewo filogenetyczne ze wszystkich dostepnych sekwencji,
mozemy oszacowa¢ pochodzenie wirusa na listopad 2019 r. To samo drzewo wskazuje, ze
wirus zostal wprowadzony do Wielkiej Brytanii wiele razy, a klastry rozprzestrzeniajg si¢ z
kazdego wprowadzenia. Mozemy rowniez zobaczy¢ wyrazne skupienia w sekwencjach
pochodzacych z réznych kontynentow; na przyktad sekwencje z Europy sg o wiele bardziej
podobne do siebie niz sekwencje z Oceanii.

Dane te mozna nalozy¢ na mape $wiata, ktora pokazuje, ze w styczniu i lutym epicentrum
rozprzestrzeniania si¢ wirusa byta Azja, w kierunku Europy, Australii i Ameryki Potnocnej.
Jednak w miar¢ uptywu czasu epicentrum przeniosto si¢ do Europy, rozprzestrzeniajac si¢ w
Ameryce Potudniowe;j i innych krajach.

Gdy zbieramy wigcej danych o sekwencji, mozemy by¢ w stanie wyciagna¢ wigcej
szczegblow na temat rozprzestrzeniania si¢ wirusa, takich jak oszacowanie rdznic w RO
miedzy r6znymi krajami i kontynentami. To z kolei moze pomoéc pokazaé, ktdre strategie
interwencji byly najbardziej skuteczne.
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