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Genom-Sequenzierung spielt eine Schlisselrolle in der

SARS-CoV-2-Pandemie

Article

A new coronavirus associated with human
respiratory diseasein China
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ubtished onfine: 3 February Emerging infectious diseases, such as severe acute respiratory syndrome (SARS) and

Open access Zikavirus disease, present amajor threat to public health!>. Despite intense research
|® Check for updates efforts, how, whenand where new diseases appear are still asource of considerable
uncertainty. A severe respiratory disease was recently reported in Wuhan, Hubei
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Wie ﬁ(ut verstehen wir, wie SARS-CoV-2 sich in der

Bevdlkerung ausbreitet?

o

= Infektionskontexte /

f

m Source of
infection
unknown (40%)

* Aerosole
Infektionspréventionsstrategien . Kurze Kontakte, Kontakte mit
=>Hotspot-Detektion / Unbekannten
Infektionskettenunterbrechung . I :
» Mehrere mégliche Infektionsquellen
=> (Daten fir 6ffentliche

Entscheidungsfindung)
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Integrated Genomic Surveillance System Disseldorf

Basis: Sequenzierung méglichst aller SARS-CoV-2-Félle (Ct < 32) aus Disseldorf.

22100:C .
1. Genomische Identifikation von potentiellen Infektionsclustern

2. Integration von Routine-Kontaktnachverfolgungsdaten (Gesundheitsamt)

3. Strukturierten Case-Interviews (“deep backward contact tracing”; Gesundheitsamt)

!
.- . * “Integrated” = Genomik plus Epidemiologie
'g3aT w  “Sequencing first”: Sequencing-based cluster discovery
. * Monitoring (und ggf. Detektion) von VOCs als Zusatznutzen
- w « Team Effort: 2 HHU-Institute, Gesundheitsamt Disseldorf, kommerzielle

144007 Labore. Geférdert v.a. durch das Land NRW




Implementierung durch ,Real time“-Nanopore-Sequenzierung
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Das SARS-CoV-2 Genomics Dashboard Disseldortf (https://covgen.hhu.d

SARS-CoV-2 Genomics Dashboard Duesseldorf Dashboard Mainpage

Please note: Due to elevated case numbers and resulting low capacities for our partner laboratories, the number of samples that are sequenced is low at the moment!
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https://covgen.hhu.de/

Beispiel I: Ungeimpftes Personal eines Heimpflegedienstes

Heimpflegedienst

8 PCR* und sequenziert

PCR*, nicht sequenziert
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Beispiel Il: Ein/«

PCR-Test bei Einreise?

Zu viele Menschen N

Stadt Dusseldorf raumt Kurze Strafle und Freitreppe

Intensivierte Kontrollen

Polizisten und Passanten stehen In der Kurze StraRe In Dusseldorf. Foto: Bernd Ahrens

Dusseldorf. Polizei und Ordnungsdienst der Stadt Diisseldorf haben am Freitagabend zwei
beliebte Altstadtbereiche raumen missen. Der Grund: Zu viele Menschen hielten sich nicht an
die Mindestabstande.




Beispiel Ill: Mehrere Reiseriickkehrer und diffuse Verbreitung
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SARS-CoV-2 Cases in Dusseldorf ( July 2021)
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Mégliche Exposition in Disseldorfer Altstadt




Offene Fragen und néachste Schritte

=> Kdnnen wir Infektionskontexte noch umfassender analysieren?
-> Ist dieses System auch auf z.B. Ausbruchsanalysen anwendbar?
= Wie ldsst sich die Skalierbarkeit des Ansatzes erhéhen?

Volle retrospektive Datenanalyse

MolTrag

netzwerk
universitats
medizin

(ileitune . GEFORDERTVOM

Entwicklung national anwendbarer Systeme



Volle retrospektive Datenanalye

= Analyse aller vom GA Disseldorf erfassten Ausbriche
= Automatisierte Integration der KoNa-Daten



Analyse aller vom GA Disseldorf erfassten

Ausbriche
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——— dokumentierter Kontaktpersonenvorgang (Pfeilrichtung zur Kontaktperson)

<«— Kein dokumentierter KP-Vorgang, jedoch dokumentierter gemeinsamer Kontext

— SN-Eintrag ,mutmaglich angesteckt bei“ (Pfeilrichtung zur mutmaglich infizierten Person)
------ Zugehorigkeit zu Ausbruch
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Integration von KoNa- und Fall-Daten

Total Freq (02-10.2021) 02-2021

03-2021 04-2021 05-2021 06-2021 07-2021 08-2021 09-2021 10-2021
sameAddress 17778 60.87% 39.05% 44.21% 45.00% 34.54% 34.23% 46.15% 46.21% 48.69%
sameAddressName 7395 10.67% 17.39% 18.72% 21.18% 23.65% 17.27% 20.16% 23.70% 17.61%
SurvnetinfectedBy 585 1.13% 2.14% 1.59% 2.29% 0.94% 2.25% 0.86% 1.57% 0.97%
SurvnetContact 13169 27.33% 41.42% 35.48% 31.53% 40.87% 46.25% 32.83% 28.52% 32.73%
Total 38927 3187 4394 8366 4462 854 1332 6390 5081 4861

same address

Survnet Infected by

same address same address and name

7395

(41.6%)

8911
(32.7%)

Survnet Contact



KoNa- und Falldaten erklaren genetische
Cluster

74195 Z3773
13.07.2021 30.05.2021
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Infektionskontext-Analyse der Verbindungen fiir
umfassende statistische Auswertungen

Gleiche Adresse
Gleiche Adresse + gleicher Nach
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Netzwerk Universitdtsmedizin (NUM)

Infrastruktur fir genomische
G S Surveillance
en grv  Sampling-Strategien
* Data Hub und interaktive Analysen

* Phénotypische Charakterisierung

Zusammenarbeit mit dem OGD

M O |Trag * Entwicklung von Best Practices und

Empfehlungen
* Entwicklung von Tools zur Datenanalyse

Prof. Claudia Hornberg



SARS-CoV-2-Datenanalyse-Dashboard fiir den
OGD

* Dashboard fir die Analyse von SARS-CoV-2-
Sequenzierungsdaten

- Kostenfrei und benutzerfreundlich, fir den OGD

* Import von Sequenzierungsdaten lokaler Ausbriiche

* Automatischer Import von RKI-Surveillance-Daten via
IMS-ID als Background-Datensatz

* Visualisierung, Clusterdetektion, Minimum Spanning
Trees

 Alle Daten verbleiben im Browser auf dem lokalen G _
* Bald online: hitps://gensurv-ph.bi.denbi.de/ MOlTVag



https://gensurv-ph.bi.denbi.de/

Zusammenfassung

= Virale Genom-Sequenzierung ist ein Schlissel zu einem besseren Verstdndnis
von SARS-CoV-2 (und anderen Pathogenen)

-> Konkreter Nutzen und Evidenz fir Pandemie-Management

= Datenintegration und institutionelle Integration sind Schlisselemente
»  Genomik plus Kontaktnachverfolgung und klassische Epidemiologie
* "“Public-private partnership”

e Dashboards

= Bottom-Up; agiler Entwicklungsansatz

=> Fiir die néchste Pandemie: “Genomic surveillance”-Infrastruktur auf “Standby”
(Netzwerk Universitétsmedizin / NUM, PREPARED, GenSurv, MolTraX)
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