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Keine Interessenkonflike



~30,000bp single-stranded RNA

Genom-Sequenzierung spielt eine Schlüsselrolle in der 
SARS-CoV-2-Pandemie
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https://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/COVID-19/
https://twitter.com/EllingUlrich


Wie gut verstehen wir, wie SARS-CoV-2 sich in der 
Bevölkerung ausbreitet?

Source of
infection
unknown (40%)

?

• Aerosole
• Kurze Kontakte, Kontakte mit

Unbekannten
• Mehrere mögliche Infektionsquellen

èInfektionskontexte / 
Infektionspräventionsstrategien

èHotspot-Detektion /
Infektionskettenunterbrechung

è(Daten für öffentliche
Entscheidungsfindung)
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Mutationen im viralen Genom

Genomische Epidemiologie

Restaurant?

Schule?

Entlang einer Übertragunskette:
1 - 2 Mutationen alle 2 – 4 Wochen



Integrated Genomic Surveillance System Düsseldorf

Basis: Sequenzierung möglichst aller SARS-CoV-2-Fälle (Ct < 32) aus Düsseldorf.

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
• “Sequencing first”: Sequencing-based cluster discovery
• Monitoring (und ggf. Detektion) von VOCs als Zusatznutzen
• Team Effort: 2 HHU-Institute, Gesundheitsamt Düsseldorf, kommerzielle

Labore. Gefördert u.a. durch das Land NRW



Implementierung durch „Real time“-Nanopore-Sequenzierung

è Case coverage i.d.R.
50 – 60% pro Woche

è Median „Turnaround-
Time“:

63 Stunden

(Sample-Ankunft bis 
Sequenz)



Das SARS-CoV-2 Genomics Dashboard Düsseldorf (https://covgen.hhu.de)

Aktuelle Variantendaten

Genetische Cluster

+ Interaktive Analysen

https://covgen.hhu.de/
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Beispiel I: Ungeimpftes Personal eines Heimpflegedienstes



Beispiel II: Ein/e infizierte/r Reiserückkehrer*in
PCR-Test bei Einreise?

Intensivierte Kontrollen?



Travel-History Katalonien
Andere Travel-History
Mögliche Exposition in Düsseldorfer Altstadt

Beispiel III: Mehrere Reiserückkehrer und diffuse Verbreitung

PCR-Tests bei Einreise?



Offene Fragen und nächste Schritte

Volle retrospektive Datenanalyse Entwicklung national anwendbarer Systeme

è Können wir Infektionskontexte noch umfassender analysieren?
è Ist dieses System auch auf z.B. Ausbruchsanalysen anwendbar?
è Wie lässt sich die Skalierbarkeit des Ansatzes erhöhen?



Volle retrospektive Datenanalye
èAnalyse aller vom GA Düsseldorf erfassten Ausbrüche
èAutomatisierte Integration der KoNa-Daten



Analyse aller vom GA Düsseldorf erfassten 
Ausbrüche

Moritz Pigulla

Ausbruchs-Kontext #
Alten- und Pflegeheime 89
Krankenhäuser 62
Schulen 47
Kindergärten 22
Gastronomie / Nightlife 8
Flüchtlingsunterkünfte 8

Verbesserte Einschätzung der Rolle von Schulen etc. 
in der Pandemie



Integration von KoNa- und Fall-Daten



SurvNet „angesteckt bei“
SurvNet-Kontapterson
Gleiche Adresse
Gleiche Adresse + gleicher Nachname
Genetische Distanz

KoNa- und Falldaten erklären genetische 
Cluster

Infektionskontext-Analyse der Verbindungen für 
umfassende statistische Auswertungen



Netzwerk Universitätsmedizin (NUM)

Infrastruktur für genomische 
Surveillance
• Sampling-Strategien
• Data Hub und interaktive Analysen
• Phänotypische Charakterisierung

Zusammenarbeit mit dem ÖGD
• Entwicklung von Best Practices und 

Empfehlungen
• Entwicklung von Tools zur Datenanalyse

Prof. Simone Scheihauer

Prof. Hajo Grundmann

Prof. Claudia Hornberg



SARS-CoV-2-Datenanalyse-Dashboard für den 
ÖGD
• Dashboard für die Analyse von SARS-CoV-2-

Sequenzierungsdaten
• Kostenfrei und benutzerfreundlich, für den ÖGD

• Import von Sequenzierungsdaten lokaler Ausbrüche
• 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 GA
• Bald online: https://gensurv-ph.bi.denbi.de/

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


Zusammenfassung

è Virale Genom-Sequenzierung ist ein Schlüssel zu einem besseren Verständnis
von SARS-CoV-2 (und anderen Pathogenen)

è Konkreter Nutzen und Evidenz für Pandemie-Management

è Datenintegration und institutionelle Integration sind Schlüsselemente
• Genomik plus Kontaktnachverfolgung und klassische Epidemiologie
• “Public-private partnership”
• Dashboards

è Bottom-Up; agiler Entwicklungsansatz

è Für die nächste Pandemie: “Genomic surveillance”-Infrastruktur auf “Standby”
(Netzwerk Universitätsmedizin / NUM, PREPARED, GenSurv, MolTraX)
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