Pracenje pojave i Sirenja COVID-a 19 putem
sekvencioniranja

SaZzetak prezentacije Sam Lycett-a sa SARS-CoV-2/COVID-19 radionice.

Filogenetske analize sekvenci SARS-CoV-2 pokazuju da je virus vrlo sliéan SARS-u, ali takoder
i raznim drugim beta-korona virusima prethodno identificiranim u SiSmiSima. U moguénosti
smo uspostavljati ovakve srodnosti zahvaljujuci sekvencama virusnih genoma, koje se
globalno objavljuju u javno dostupnoj bazi podataka GISAID (https://www.gisaid.org).
Tijekom sijeénja i veljaée, vecina pohranjenih sekvenci bila je izolirana u Aziji, ali zadnjih
tjedana, povecava se broj sekvenci iz Europe i Sjeverne Amerike.

Genomske sekvence SARS-CoV-2 su medusobno vrlo sliéne, ali vidimo nekoliko mutacija
izmedu zemljopisno razdvojenih uzoraka. lako ne ofekujemo da ove mutacije utjecu na
virulentnost, mozemo ih koristit za praéenje Sirenja epidemije.

Izradom vremenski srazmjernog filogenetskog stabla od svih dostupnih sekvenci, mozemo
procijeniti da se virus javio u prosincu 2019. Isto stablo ukazuje da je virus unesen u
Ujedinjeno Kraljevstvo u viSe navrata, s grupacijam koje su se Sirile dalje nakon svakog
unosa. Takoder vidimo jasne grupacije sekvenci koje dolaze s razlicitih kontinentata; npr.
sekvence iz Europe puno vise nalikuju jedna drugoj nego sekvencama iz Oceanije.

Ove podatke moZemo porediti s kartom svijeta, Sto pokazuje da je epicentar virusnog Sirenja
u sije¢nju i veljadi bio iz Azije u Europu, Australiju i Sjevernu Ameriku. No s vremenom,
epicentar se premjestio u Europu, Sireci se dalje u Juznu Ameriku i drugdje.

Daljnjim sakupljanjem sekvenci, mogli bismo biti u moguénosti doznati joS vise detalja o
Sirenju virusa, kao npr. procjene razlika RO izmedu zemalja i kontinenata. Za uzvrat, to bi
moglo pokazati koje intervencijeske strategije su bile najucinkovitije.



