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Genomsekventering

Royndir vid genomsekventering av laksa-virusum
* [LAV
* PMCV
* PRV

Nytta av genomsekventering
e Smittuketur/vegir
e Mutationir, i0 kunnu avirka virulence
e Mutationir, i0 kunnu avirka vaksinu




SARS-CoV-2

* RNA virus
* 30.000 nukleotidir langur arvastrongur

 Fyrsta genomid ur Wuhan/Kina

* GISAID
* altjoda granskingarbolkur, i0 umsitur genom-databasan
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e Uppreinsad RNA fra prgvanum
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Mannagongad
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Mannagongd

* Poting fra einum personi

«i/ ation Plot

e Uppreinsad RNA fra prgvanum

* Arvamaterialid hja baedi personi
Og Virusi

* SARS-CoV2 positivur pravi
* RNA til cDNA
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Phylogeny
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Phylogeny
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Vidari gransking

e Samanlikna sekventeringsurslit
vio veentadar smittuketur

e Genomsekventera allar enn
okendar smittuketur

* Menna eina skjotari metodu at
genomesekventera virusgenom

* MinlON
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