
Tracking the emergence and 
spread of COVID-19 using 
sequence data 
A summary of Sam Lycett's presentation at the SARS-CoV-2/COVID-19 

workshop. 

Phylogenetic analyses of SARS-CoV-2 sequences show the virus is very similar to SARS, but 

also to a variety of other beta-coronaviruses previously identified in bats. We are able to 

infer these relationships thanks to viral sequencing data, which are being shared globally 
on the publicly accessible GISAID database (https://www.gisaid.org). Throughout January 

and February, most sequences deposited were isolated in Asia, but in recent weeks we 
have seen an increasing number from Europe and North America. 

SARS-CoV-2 sequences are very similar to each other, but we do see a few mutations 

between isolates. Whilst we do not expect these mutations to be affecting virulence, we 
can use them to trace the spread of the epidemic. 

Building a time-scaled phylogenetic tree from all the available sequences, we can 
estimate the origin of the virus to be November 2019. The same tree indicates that the 

virus was introduced to the UK multiple times, with clusters spreading from each 

introduction. We can also see clear clusters in the sequences coming from different 
continents; for example, the sequences from Europe are all much more similar to each 
other than the sequences from Oceania. 

This data can be overlaid onto a map of the world, which shows that in January and 

February, the epicentre of viral spread was Asia, into Europe, Australia and North America. 

However, as time has progressed, the epicentre has moved to Europe instead, spreading 
to South America and elsewhere. 

As we collect more sequence data, we may be able to infer more details about the spread 
of the virus, such as estimating differences in R0 between different countries and 

continents. In turn, this may help to show which intervention strategies have been most 
effective. 

 

 

 

https://www.gisaid.org/


సీక్వెన్స్ డేటాను ఉపయోగ ించి COVID-19 యొక్క 
ఆవిర్భావిం మర్ యు వ్భాప్తి  టాా క్ ింగ్ చేయబడినది 

SARS-CoV-2 / COVID-19 సమావేశంలో సామ్ ల ైసెట్ ప్రదర్శన యొక్క 
సారాంశం. 

SARS-CoV-2 సీక్వెనసుల యొక్క ఫెైలోజవనెటిక్ విశ్లేషణలు వెైర్స్ SARS క్ు 
చాల దగ్గర్ పో లిక్ తో ఉంటది అని చూపిససత ంది, ఇది మాత్రమే క్ాదస 
గ్బ్బిలాలలో గ్త్ంలో గ్ుర్తంచిన అనేక్ ఇత్ర్ బీటా-క్రోనావెైర్సోత  తో క్ూడా 
దీనికి్ దగ్గర్ పో లిక్లు ఉనాాయ్. వెైర్ల్ సీక్వెనిుంగ్ డేటాక్ు ధనయవాదాలు, 
మేము డేటా తో అర్ధం చేససక్ునా విషయాలనస బహిర్ంగ్ంగా పరా ప్యత్ 
చేయగ్ల GISAID డేటాబేస్ (https://www.gisaid.org) లో 
ప్రప్ంచవాయప్తంగా అందసబాటులోక్ి తెచాాము. జనవర్ మర్యు ఫిబరవర్ 
అంత్టా, జమ చేసిన చాలా సీక్వెనసులు ఆసియాలోవి, అయితే ఇటీవలి 
వారాలోే  యూర్ప్ మర్యు ఉత్తర్ అమెర్క్ా నసండి పెర్ుగ్ుత్ునా సంఖ్యనస 
చూశ్ాము.  

SARS-CoV-2 సీక్వెనసులు ఒక్దానిక్ొక్ట ిచాలా పో లి ఉంటాయి, 

క్ాని మేము ఐసో లేటే మధయ క్ొనిా ఉత్పరవ్ర్తనాలనస చూసాత ము. ఈ 
ఉత్పరవ్ర్తనలు వెరై్ల న్ు నస ప్రభావిత్ం చేసాత యని మేము 
ఊహించనప్పటకి్ీ, అంటువాయధి యొక్క వాయపితని తలెుససక్ోవడానిక్ి 
వాటిని ఉప్యోగ్ంచవచసా.  

అందసబాటులో ఉనా అనిా సీక్వెనసుల నసండి సమయ-సాా యి 
ఫెైలోజవనెటిక్ వృక్షానిా నిర్మంచడం, వెరై్స్ యొక్క మూలానిా 



నవంబర్ 2019 అని మేము అంచనా వేసాము. అదే ఫెలైోజవనటెిక్ 
వృక్షం సూచిససత ంద ి- వెరై్స్ UK క్ి అనేక్సార్ుే  ప్ర్చయం 
చేయబడిందని, ప్రతి ప్రచ్యం నసండి వివిధ సమూహాలు వాయపిత  
చెందసతాయి. వివిధ ఖ్ండాల నసండ ివచేా సీక్వెనసులలో సపషటమెైన 
జీన్ సమూహాలనస క్ూడా మనం చూడవచసా; ఉదాహర్ణక్ు, ఐరోపా 
నసండి వచిాన సీక్వె నసులనస పో లాదగ్నవి క్ానీ, ఓషయిానియా 
నసండి వచిాన సీక్వె నసులు వేర్ుగా ఉంటాయి. ఈ డటేానస ప్రప్ంచ 
ప్టంలో ఉంచినచ ,ో వెైర్స్ ప్ురోగ్తి తలెుససక్ోవచసా. ఇది జనవర్ 
మర్యు ఫిబరవరల్ో, వెరై్ల్ వాయపిత క్ి క్ ందరంగా ఆసియా, యూర్ప్, 

ఆస్ట లేియా మరయ్ు ఉత్తర్ అమెరక్్ాలో ఉనాటుే  చూపసిసత ంది. 
ఏదేమెైనా, సమయం పెర్ుగ్ుత్ునా క్ొదీీ , క్ ందరం బదసలుగా ఐరోపాక్ు 
వెళే్ల, దక్షిణ అమెరక్్ా మర్యు ఇత్ర్ పరా ంతాలక్ు వాయపంిచింది. 

మేము మర్నిా సీక్వెన్ు డటేానస సక్్ర్ంచేక్ొదీీ , వివిధ దశే్ాలు 
మర్యు ఖ్ండాల మధయ R0 లో తేడాలనస అంచనా వయేడం వంటి 
వెైర్స్ వాయపిత  గ్ుర్ంచి మర్నిా వివరాలనస అర్ధం చేససక్ోగ్లం. క్రమంగా, 
ఏ ప్రణాళ్లక్లు అత్యంత్ ప్రభావవంత్ంగా ఉనాాయో చూపంిచడానిక్ి 
ఇది సహాయప్డవచసా. 

 

 

 

 


