Shrnuti presentace z SARS-CoV-2/COVID-19 seminafe: Sam Lycett

Fylogenetické analyzy sekvenci SARS-CoV-2 ukazuji, ze tento virus je velmi podobny SARS viru,

nicméné také radé dalSich beta-koronavirll dfive identifikovanych u netopyra.

Diky virovym sekvenénim datlim jsme schopni tyto vztahy odvodit, a jsou celosvétové sdileny ve

vefejné pristupné databazi GISAID (https://www.gisaid.org).

Bé&hem ledna a Unora byla izolovana vétsina uloZenych sekvenci v Asii, nicméné v poslednich tydnech

jsme zaznamenali rostouci pocet izolaci z Evropy a Severni Ameriky.

SARS-CoV-2 sekvence jsou si vzajemné velmi podobné, nicméné mezi izolaty je ziejmych nékolik
mutaci. | kdyZ neoéekdvame, Ze tyto mutace ovlivni virulenci, miZeme je pouzit ke sledovani sireni

epidemie.

Vytvorenim ¢asoveé skalovaného fylogenetického stromu ze vSech dostupnych sekvenci, plivod viru
muzeme odhadnout na listopad 2019. Stejny strom naznacuje, Ze virus byl zaveden do Velké Britanie
nékolikrat, pficemz z kazdého zavedeni se Sifily dalsi shluky. Vidime také jasné shluky v sekvencich
pochdzejicich z rdznych kontinentl; napfiklad sekvence z Evropy jsou si vzajemné mnohem

podobnéjsi nez sekvence z Oceanie.

Tato data Ize prevést na mapu svéta, ktera pak ukazuje, Ze v lednu a Unoru bylo epicentrem virového
Sifeni Asie, do Evropy, Australie a Severni Ameriky. Nicméné postume €asu se epicentrum presunulo

do Evropy a rozsifilo se do Jizni Ameriky a jinam.

Diky soucasnému stalemu sbéru dalSich sekvencnich dat, budeme mozni odvodit vice podrobnosti o
Sifeni viru, jako je odhadovani rozdil(i v RO mezi riznymi zemémi a kontinenty. To mlZe zase pomoci

ukazat, které intervencni strategie byly nejucinnéjsi.
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