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Hvad er smitteopsporing?

Smitteopsporing er et forsgg pa at fastleegge hvordan en person er blevet smittet med fx
coronavirus.

Dvs. man forsgger at finde ud af

— hvornar en person er blevet smittet,
— hvordan personen er blevet smittet,
— hvor smitten kommer fra.

Det bruges blandt andet til at identificere dem der maske er smittet eller har veeret udsat for
smittefare, saledes at de kan blive testet og eventuelt komme i karanteene.

Smitteopsporing er ogsa nyttig fordi det kan give en bedre forstaelse af hvordan coronavirussen
spreder sig.

Dette kan veere med til at vi bedre kan bekaempe spredningen af coronavirus.
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Hvordan udfgres smitteopsporing?

»

Smitteopsporing foregar typisk ved at man sammen med an

den smittede person finder ud af hvor vedkommende har =

opholdt sig, og hvem vedkommende har veeret i kontakt
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Dette er dog ikke altid tilstraekkeligt til at opna en effektiv
smitteopsporing.

Et anden metode der benyttes til smitteopsporing, er at
lave genetisk kortlaeegning af de coronavira der har inficeret
mennesker.

Derved kan man fa et overblik over hvordan smitten har
spredt sig fra person til person og fra omrade til omrade.
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Smitteopsporing vha. genetisk kortlaegning

> Coronavirus' genom andrer sig lgbende i forbindelse med at
coronavirusceller deler sig.

> Dette gar at der findes forskellige varianter af coronavirus.

> Man kan derfor fa en forstaelse af hvordan coronavirus har spredt sig, l
ved at sammenligne genomerne fra coronavirus fundet i forskellige
personer.

> Derved kan man lave et stamtree for coronavirus der viser hvordan de 5

forskellige varianter af coronavirus er beslaegtet med hinanden.
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Smitteopsporing vha. genetisk kortlaegning

> Dermed kan man fa en forstaelse af hvordan smitten har spredt sig fra

omrade til omrade.
> Qg fra person til person.
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Fra genom til stamtrae GUGCAUCUGACUCCTGAGGAGAAG

> Nar man konstruerer et stamtrae ud fra genomerne fra
forskellige individer, gares det typisk ved hjeelp af fglgende 3
trin:

1. Tilpasning af genomsekvenser.

2. Bestemmelse af hvor stor forskel der er mellem to
eksemplarers genomer.

4
3. Sggning efter det stamtrae der med starst sandsynlighed X\ =
forklarer de fundne forskelle pa genomerne. . —]
> Genomet til SARS-CoV-2 bestar af omkring 30.000 /

nukleobaser, sa til overstaende benyttes computere,
computeralgoritmer og statistiske metoder.
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" . Hr 2
Tilpasning af genomsekvenser @

Mucleobases =

> Genomet for SARS-CoV-2 er et RNA-genom. o
Cytosinea
> I RNA-molekyler findes der 4 forskellige typer af nukleobaser: ‘ —

cytosin, guanin, og
> Vi kan derfor repraesentere genomet for coronavirus som en %
sekvens af C'er, G'er, A'er og U'er. 8 {:T*ﬁ
> @nsker man at sammenligne genomerne fra forskellige varianter af W

SARS-CoV-2, kan det derfor ggres ved at sammenligne de o
tilharende sekvenser af C'er, G'er, A'er og U'er. {;(;T" Guanine

> Disse er dog ofte ufuldstaendige eller har forskellige leengder.
Nucelobases

> Det er derfor ikke nok at sammenligne sekvenserne bogstav for o A of RNA
bogstav.

> | stedet bruger man computeralgoritmer til at tilfgje mellemrum
mellem bogstaverne i de sekvenser man undersgger, saledes at ~ UCUCUCGEEAAARCUCHCHCUCU
bogstaver der sandsynligvis svarer til hinanden, far samme position ¢HUeUUEUTEATCAAAAAAACKECU
| alle sekvenserne. UUUUCUAGEAUGATARTAUYAUU
UAACAULBUGEBGEBGHEUUUUUUU
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Bestemmelse af hvor stor forskel der er mellem to
eksemplarers genomer

>

Nar man har faet tilpasset genomsekvenserne for de varianter
af SARS-CoV-2 man har genom fra, kan man begynde at male
pa hvor store forskelle der er mellem to varianters genomer.

Dette gares ved at sammenligne de tilpassede
genomsekvenser for de varianter man kigger pa bogstav for
bogstav.

Ud fra dette opnar man et tal der fortaeller hvor forskellige de to
genomer vi betragter, er fra hinanden.

Dette tal kaldes ofte den genetiske afstand.

Jo stgrre den genetiske afstand er, jo starre forskel er der pa
genomerne.
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Bestemmelse af hvor stor forskel der er mellem to
eksemplarers genomer

Nar man har faet fastsat den genetiske afstand mellem
alle de genomer man undersgger, kan man ved hjeelp af
computeralgoritmer lave en graf der viser disse afstande
og hvor genomer der ligner hinanden, er placeret |
naerheden af hinanden.
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Sagning efter det stamtree der med stgrst sandsynlighed
forklarer de fundne forskelle pa genomerne

Ud fra grafen der viser de genetiske afstande, kan ;ﬁ_,@
man sa lave et stamtrae der viser hvordan de PET o
varianter af SARS-CoV-2 man undersgger, er / /:’ Qiﬁ%“@
beslaegtet med hinanden. 39 T //

Typisk ggres det ved at man ved hjeelp af k& addf /if’ﬂ o
computeralgoritmer finder det stamtree der med D_C};H_E_EQ_E\\_&% /. /

starst sandsynlighed forklarer de genetiske - Oj;/ﬁ\b \/ﬁ%ﬁ%ﬁ

afstande man har fundet. o7 C{d{ Q} \‘ ‘%a\;_ﬁ_j_g
Desuden kan man, i tillaeg til de genetiske ?{f// / CL ./;( \ \N\@
afstande, ogsa inddrage oplysninger om hvor og JA j\}?

hvornar de varianter af SARS-CoV-2 man 1\.

undersgger, er fundet, og oplysninger om allerede ‘Zl

kendte smittekaeder.
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Viden uddraget af stamtraeer

> Ved hjeelp af disse metoder, har man opdaget
hidtil ukendte smittekaeder, og man har faet en
bedre forstaelse af hvordan coronasmitten har
spredt sig geografisk.

> Det har bidraget til en bedre forstaelse af
coronavirus og covid-19-epidemien og givet os
bedre redskaber til at bekeempe den.
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