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SARS-CoV-2 har spridit sig och muterat. Bild fran
databasen GISAID (gisaid.org).

SARS-CoV-2

— undersokning med bioinformatik (elevinstruktion)

Det dr host 2021. Person X har efter en veckas forkylning plétsligt fatt
svdrt att andas. Ar det covid-19? Varifrén kommer smittan? Du har rollen
som sjukhusets bioinformatiker och ska hjdlpa Idkaren,

Virlden har under snart tvd ar genomlevt en pandemi. Antalet smittade har sjunkit ordent-
ligt, men fortfarande férekommer fall diar personer hamnar pa sjukhus for att i hjilp med de
problem med andningen som kinnetecknar covid-19.

Under hésten 2021 har arbetet vid Foretaget nistan tergitt till det normala med riktiga
méten med kollegorna. Person X har en nira kollega som nyligen besokt Italien. Ar det dérifrén
smittan har kommit? P4 sjukhuset tar man genast ett PCR-test fran de 6vre luftvigarna. Svaret
ir ett positivt och provet skickas in for sekvensering.

Du ir bioinformatiker pa sjukhuset och fir nigra fragor fran likaren via e-post:

1. Har viruset ndgra sdrskilda forindringar i genen for spikeproteinet i den del av viruset
som féster till ménniskans celler via ACE2-receptorn?

2. Ar viruset av ndgon av de kinda varianterna som dir i omlopp? ("Brittiska”, "Norska”
eller "Sydafrikanska”).

3. Kan vi se om patienten har smittats av kollegan som nyss varit i Italien?

P4 nista sida visas nukleotid-sekvensen for Spike-proteinet (kallas ocksé for surface glukoprote-
in, eftersom det sitter pa virusets yta). Sekvensen dr 3813 baser ling. Virusets totala arvsmassan
bestar av 6ver 29000 baser. Viruset ir ett RN A-virus, men sekvensen fis i form av en DNA-
sekvens. Bilden till vinster nedan visar att virusets yta ar tickt av ménga utstickande S-proteiner
(gula). Varje S-protein dr sammansatt av tre peptid-kedjor som sitter ihop i en trimer (tri = tre
och mer = byggsten).

lllustration av SARS-CoV-2-viruset med S-proteinet [ viruset finns en gen fér S-proteinet. Tre S-peptider
i gul farg.Varje S-protein bestar av tre peptider. sdtts ihop och bildar en trimer som hér visas i gront,

) o rosa och lila. Dels fran sidan och dels uppifran.
Bild vdnster: wwwi.scientificanimations.com, CC BY-SA 4.0 <https://

creativecommons.org/licenses/by-sa/4.0>, via Wikimedia Co Bild: Public domain (Wikimeida commons)
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Uppgift 1 - Hur muterat ar spikeproteinet?

Du borjar med att jamfora patientens virus-sekvens for S-proteinet med den ur-
sprungliga virusvarianten frdn Wuhan och ta reda pa hur minga mutationer som
skett. Gor s8 hir:

1. Oppna webbplatsen GISAID https://www.gisaid.org/

2. Under fliken fliken Database Features valj CoVsurver mutations App. Du ska se en
tom ruta under rubriken "Paste your protein or nucleotide FASTA sequence(s)
into the text area below.”

Kopiera sekvensen hir nedanfor (Ctrl+C).

Klistra in sekvensen i den tomma rutan pé gisaid.org-sidan. Default ir att refe-

rensgenomet frain Wuhan ér valt, 13t det st (hCoV-19/Wuhan/WIV04/2019).
5. Klicka pé Start analysis.

Patientens virus nukleotidsekvens (i DNA-format) for S-proteinet ("Spike protein”)

ATGTTTGTTTTTCTTGTTTTATTGCCACTAGTCTCTAGTCAGTGTGTTAATCTTACAACCAGAACTCAAT
TACCCCCTGCATACACTAATTCTTTCACACGTGGTGTTTATTACCCTGACAAAGTTTTCAGATCCTCAGT
TTTACATTCAACTCAGGACTTGTTCTTACCTTTCTTTTCCAATGTTACTTGGTTCCATGCTATCTCTGGG
ACCAATGGTACTAAGAGGTTTGATAACCCTGTCCTACCATTTAATGATGGTGTTTATTTTGCTTCCACTG
AGAAGTCTAACATAATAAGAGGCTGGATTTTTGGTACTACTTTAGATTCGAAGACCCAGTCCCTACTTAT
TGTTAATAACGCTACTAATGTTGTTATTAAAGTCTGTGAATTTCAATTTTGTAATGATCCATTTTTGGGT
GTTTACCACAAAAACAACAAAAGTTGGATGGAAAGTGAGTTCAGAGTTTATTCTAGTGCGAATAATTGCA
CTTTTGAATATGTCTCTCAGCCTTTTCTTATGGACCTTGAAGGAAAACAGGGTAATTTCAAAAATCTTAG
GGAATTTGTGTTTAAGAATATTGATGGTTATTTTAAAATATATTCTAAGCACACGCCTATTAATTTAGTG
CGTGATCTCCCTCAGGGTTTTTCGGCTTTAGAACCATTGGTAGATTTGCCAATAGGTATTAACATCACTC
GGTTTCAAACTTTACTTGCTTTACATAGAAGTTATTTGACTCCTGGTGATTCTTCTTCAGGTTGGACAGC
TGGTGCTGCAGCTTATTATGTGGGTTATCTTCAACCTAGGACTTTTCTATTAAAATATAATGAAAATGGA
ACCATTACAGATGCTGTAGACTGTGCACTTGACCCTCTCTCAGAAACAAAGTGTACGTTGAAATCCTTCA
CTGTAGAAAAAGGAATCTATCAAACTTCTAACTTTAGAGTCCAACCAACAGAATCTATTGTTAGATTTCC
TAATATTACAAACTTGTGCCCTTTTGGTGAAGTTTTTAACGCCACCAGATTTGCATCTGTTTATGCTTGG
AACAGGAAGAGAATCAGCAACTGTGTTGCTGATTATTCTGTCCTATATAATTCCGCATCATTTTCCACTT
TTAAGTGTTATGGAGTGTCTCCTACTAAATTAAATGATCTCTGCTTTACTAATGTCTATGCAGATTCATT
TGTAATTAGAGGTGATGAAGTCAGACAAATCGCTCCAGGGCAAACTGGAAAGATTGCTGATTATAATTAT
AAATTACCAGATGATTTTACAGGCTGCGTTATAGCTTGGAATTCTAACAATCTTGATTCTAAGGTTGGTG
GTAATTATAATTACCTGTATAGATTGTTTAGGAAGTCTAATCTCAAACCTTTTGAGAGAGATATTTCAAC
TGAAATCTATCAGGCCGGTAGCACACCTTGTAATGGTGTTGAAGGTTTTAATTGTTACTTTCCTTTACAA
TCATATGGTTTCCAACCCACTTATGGTGTTGGTTACCAACCATACAGAGTAGTAGTACTTTCTTTTGAAC
TTCTACATGCACCAGCAACTGTTTGTGGACCTAAAAAGTCTACTAATTTGGTTAAAAACAAATGTGTCAA
TTTCAACTTCAATGGTTTAACAGGCACAGGTGTTCTTACTGAGTCTAACAAAAAGTTTCTGCCTTTCCAA
CAATTTGGCAGAGACATTGATGACACTACTGATGCTGTCCGTGATCCACAGACACTTGAGATTCTTGACA
TTACACCATGTTCTTTTGGTGGTGTCAGTGTTATAACACCAGGAACAAATACTTCTAACCAGGTTGCTGT
TCTTTATCAGGGTGTTAACTGCACAGAAGTCCCTGTTGCTATTCATGCAGATCAACTTACTCCTACTTGG
CGTGTTTATTCTACAGGTTCTAATGTTTTTCAAACACGTGCAGGCTGTTTAATAGGGGCTGAACATGTCA
ACAACTCATATGAGTGTGACATACCCATTGGTGCAGGTATATGCGCTAGTTATCAGACTCAGACTAATTC
TCATCGGCGGGCACGTAGTGTAGCTAGTCAATCCATCATTGCCTACACTATGTCACTTGGTGCAGAAAAT
TCAGTTGCTTACTCTAATAACTCTATTGCCATACCCATAAATTTTACTATTAGTGTTACCACAGAAATTC
TACCAGTGTCTATGACCAAGACATCAGTAGATTGTACAATGTACATTTGTGGTGATTCAACTGAATGCAG
CAATCTTTTGTTGCAATATGGCAGTTTTTGTACACAATTAAACCGTGCTTTAACTGGAATAGCTGTTGAA
CAAGACAAAAACACCCAAGAAGTTTTTGCACAAGTCAAACAAATTTACAAAACACCACCAATTAAAGATT
TTGGTGGTTTTAATTTTTCACAAATATTACCAGATCCATCAAAACCAAGCAAGAGGTCATTTATTGAAGA
TCTACTTTTCAACAAAGTGACACTTGCAGATGCTGGCTTCATCAAACAATATGGTGATTGCCTTGGTGAT
ATTGCTGCTAGAGACCTCATTTGTGCACAAAAGTTTAACGGCCTTACTGTTTTGCCACCTTTGCTCACAG
ATGAAATGATTGCTCAATACACTTCTGCACTGTTAGCGGGTACAATCACTTCTGGTTGGACCTTTGGTGC
AGGTGCTGCATTACAAATACCATTTGCTATGCAAATGGCTTATAGGTTTAATGGTATTGGAGTTACACAG
AATGTTCTCTATGAGAACCAAAAATTGATTGCCAACCAATTTAATAGTGCTATTGGCAAAATTCAAGACT
CACTTTCTTCCACAGCAAGTGCACTTGGAAAACTTCAAGATGTGGTCAACCAAAATGCACAAGCTTTAAA
CACGCTTGTTAAACAACTTAGCTCCAATTTTGGTGCAATTTCAAGTGTTTTAAATGATATCCTTGCACGT
CTTGACAAAGTTGAGGCTGAAGTGCAAATTGATAGGTTGATCACAGGCAGACTTCAAAGTTTGCAGACAT
ATGTGACTCAACAATTAATTAGAGCTGCAGAAATCAGAGCTTCTGCTAATCTTGCTGCTACTAAAATGTC
AGAGTGTGTACTTGGACAATCAAAAAGAGTTGATTTTTGTGGAAAGGGCTATCATCTTATGTCCTTCCCT
CAGTCAGCACCTCATGGTGTAGTCTTCTTGCATGTGACTTATGTCCCTGCACAAGAAAAGAACTTCACAA
CTGCTCCTGCCATTTGTCATGATGGAAAAGCACACTTTCCTCGTGAAGGTGTCTTTGTTTCAAATGGCAC
ACACTGGTTTGTAACACAAAGGAATTTTTATGAACCACAAATCATTACTACACACAACACATTTGTGTCT
GGTAACTGTGATGTTGTAATAGGAATTGTCAACAACACAGTTTATGATCCTTTGCAACCTGAATTAGACT
CATTCAAGGAGGAGTTAGATAAATATTTTAAGAATCATACATCACCAGATGTTGATTTAGGTGACATCTC
TGGCATTAATGCTTCAGTTGTAAACATTCAAAAAGAAATTGACCGCCTCAATGAGGTTGCCAAGAATTTA
AATGAATCTCTCATCGATCTCCAAGAACTTGGAAAGTATGAGCAGTATATAAAATGGCCATGGTACATTT
GGCTAGGTTTTATAGCTGGCTTGATTGCCATAGTAATGGTGACAATTATGCTTTGCTGTATGACCAGTTG
CTGTAGTTGTCTCAAGGGCTGTTGTTCTTGTGGATCCTGCTGCAAATTTGATGAAGACGACTCTGAGCCA
GTGCTCAAAGGAGTCAAATTACATTACACATAA
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Spikeproteinets form ndr det ar

Spikeproteinet i "inaktiv” form bundet till receptor (i grént)
(ej bundet till ndgon receptor) on 2
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Fargade omraden:Visar
platser i proteinet ddr en
L5 skillnad i aminosyror finns
N 0 o mellan din sekvens och den

- referens man jamfér med
(fran Wuhan).

Spin ON  Spin OFF  Save IMAGE Spin ON MAGE
tdng av rotationen har

Bilderna ovan visar resultatfonstret med Spike-proteinet. Till vinster syns Spike-
proteinets inaktiva form och till héger nir det ir bundet till en receptor. Firgade
omrdden motsvarar platser i proteinet med mutationer som skiljer fran referensen
(ursprungsvarianten frin Wuhan). P4 webbsidan, i texten under bilderna, anges skill-
naden i antalet aminosyror mellan de tvé varianterna och hur manga % av det totala
antalet aminosyror som ir identiska. OBS! Bollarnas firg: orange betyder att det kan
paverka bindning till receptor. Ovriga firger kan du bortse fran. OBS! Bollar i grupp
- for att lyfta fram forindrade aminosyror ar de illustrerade med kulmodeller. En
plats med flera blaa bollar motsvarar alltsd en aminosyra som foériandrats (den bestdr
av flera kolatomer som fatt samma firg).

A. Hur ménga skillnader i aminosyrasekvenserna ir det mellan patientens SARS-
CoV-2-virus S-protein och det ursprungliga viruset? Stimmer det med antalet
fargade bollar i bilden? Varfor/Varfor inte? (tips: lds figurtext pa sida 1).

[ tabellen under bilderna visas alla hittade variationer med beteckningar som ar farg-
kodade pd samma sitt som i figurerna, t ex turkosfirgade . Siffran i
beteckningen motsvarar en position i S-proteinet. Prova att féra muspekaren 6ver
en turkosbld boll i bilden pa proteinet (klicka inte, vinta ndgon sekund s dyker en
informationsruta upp vilket nummer aminosyran har). I informationsrutan borde
siffran 143 dyka upp (platsen for variationen). Forstora/zooma in si du ser bollarna
ordentligt (tv fingrar pd en musplatta).

B. Studera proteinet nira platsen dar det binder till receptorn (RBD). Vilken be-

teckning (se tabellen, jaimfor ) har den variation som ligger nir-
mast RBD?

C. Skriv upp alla beteckningar for alla varianter som du fitt fram for spikeproteinet.
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D. Nu har du alla beteckningarna for variationerna i patientens virus. I tabellen hir
nedanfor i denna instruktion finns en sammanstillning av vilka variationer som
ir vanliga i den Brittiska, Sydafrikanska eller Norska virustypen (se tabell nedan).
Vilken variant ir patientens virus mest lik? Vilken kod har den?

Tabellen visar tre varianter av SARS-CoV-2 som ofta ndmnts i mediarapporteringen under 2021.
Virusvarianterna har olika koder. Ndgra karaktdristiska variationer pd aminosyranivd som férekommer
hos de olika virusvarianterna bekrivs med beteckningar ddr siffrorna markerar en position i S-proteinet.

Namn Kod Karaktaristiska variationer pa
aminosyraniva

Brittiska B117 N501Y, 69-70del, P681H

varianten (* vissa med E484K?)

Sydafrikanska | B1351 K417N, E484K, N501Y

varianten

Norska B1525 E484K, F888L

varianten

E. TIwebbsidans tabell dr varianternas beteckningar klickbara i den hogra kolumnen.
Klicka pa den variation som ligger nirmast RBD. Du fir upp en ruta med infor-
mation. Klicka nu pa (see map) for att se var denna specifika aminosyra-variation
har uppkommit.

Var har denna aminosyra-variation uppkommit forst enligt denna killa?

F. Hittills har analysen fokuserat helt pa virusets arvsmassa for S-proteinet. Jamfo-
relserna har gjorts mot det ursprungliga viruset frdin Wuhan.

Kan det finnas fler mutationer i virusets arvsmassa som skiljer patientens virus
fran den ursprunliga varianten? Motivera ditt svar!

Tips!

Lista pa aktuella varinater? Den engelska wikipediasidan uppdateras med nya virusvarianter efter-
hand. Lank: en.wikipedia.org/wiki/Variants_of_SARS-CoV-2#Overview_table
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Uppgift 2 - Kommer smittan fran ltalien?

Patienten undrar om hen har blivit smittad av sin kollega som varit i Italien eller om
smittan kommer frdn nigon annan. Tv4 olika verktyg ska anvindas: dels en geografisk
databas via GISAID (se bild nedan) och dels genom att anvinda verktyget BLAST
i en virusdatabas (se nista sida). Kom ihég att du i forra uppgiften kommit fram till
vilken variant som patienten bar pa. Den varianten ska du nu titta nirmare p4.

Tracking of Variants

[ VUI202012/01 GR/501Y.V1 (B.1.1.7) ( v )

Map of tracked variant occurrence Relative Variant Genome Frequency per
Region (exponentially smoothed
alpha=0.3)
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Metod I: Geografisk information om férekomst av kdnda virusvarianter

Starta om huvudsidan gisaid.org och dubbelklicka p4 kartan till hoger som har rubri-
ken hCoV-19 Tracking of Variants. Du far upp en karta. For att vilja den virusvariant
som patienten verkar ha: se pil och ring i bild ovan.

A. Hur ménga olika virus foljer man just nu i denna databas?

Kartans bruna cirklar markerar linder och/eller delstater i linder. Nir man f6r mu-
sen over punkterna ser man hur ménga registrerade fynd man gjort av den virusvari-
ant som man valt att titta pd. Med + och - kan du zooma in och ut i kartan. Antalet
registrerade for respektive land visas. Siffrorna ir inte for olika varianter utan helt
enkelt for antalet fynd av den varianten som du valt i rullgardinmenyn.

B. Vilj den virusvariant (kod) som du kom fram till stimmer bist p& patientens
sekvens och studera kartan. Hur vanlig ar denna variant just nu i Sverige dir du
bor? (finns den alls? i delar av landet eller i hela landet?)

C. Kan man utifran kartans information avgoéra om patienten kan ha fitt viruset av
sin kollega som rest i Italien? Ja eller Nej? Motivera ditt svar!
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Metod II: Studera sekvensen i detalj med en virusdatabas

Den hir metoden bygger pé att jamfora virusets arvsmassa med den information
som finns lagrad i NCBI's virusdatabas med stod av verktyget BLAST (Basic Local
Alignment Search Tool). I den hir 6vningen anvinder du sekvensen for S-proteinet
som bestar av 3813 bp (baspar, antalet kvivebaser). Virusets totala arvsmassa bestér

av 6ver 29000 bp.
e L s Search by sequence
53 har gor du Use the NCBI BLAST™ tool to find similar

viral nucleotide and protein sequences.

1. Oppna NCBI's virusdatabas:

www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi

Nucleotide Search Protein Search

2 . Kllea p§ gul ruta Search by sequence. Please enter sequence in plain text or FASTA format or NCBI sequenc

3. Kopiera sekvensen for patientens virus
S-protein fran tidigare sida (ctrl+C) och
klistra in (ctrl+V) i rutan for Nucleotide | Start search | | Search up-to-date Betacoronavirus DB
search och klicka pa Start search. Program-

met jimfor den inmatade sekvensen med det bibliotek av sekvenser som finns i
databasen.

De triffar du far fram presenteras i en tabell-vy (se bild nedan). Identity visar med
avrundat virde ménga % av den inmatade sekvensen som matchar mot databasens lag-
rade sekvenser. Genom att klicka pa rubrikerna pé flikarna sorteras traffarna i stigande
eller fallande ordning.

.
NCBI Virus AboutUsv  FindDatav  Helpv  Howto Participate~  Submit Sequences v Contact Us

‘Sequences for discovery
Your search: nucleotide sequence iew BLAST Alignmen Database: Viral nucleotide collection
Length: 3813 nt of selected sequences Search algorithm: BLASTN

Refine Results Reset
Nucleotide (500) Protein (0) RefSeq Genome (0) 4 ‘ Select Columns ’

Virus + ——

[ Accession® ) Coverage Identity ¢ Submitters & Release Date ¢  Species & Molecule type & Len
Accession +

)] MW699901 100% 99% Sadri,N., etal. 2021-03-05 Severe acute respiratorys...  ssRNA(+) 29
Sequence Length + —

_] MW699902 100% 99% Sadri,N., etal. 2021-03-05 Severe acute respiratorys...  ssRNA(+) 29
Sequence Type + -

U MW699904 100% 99% Sadri,N., etal. 2021-03-05 Severe acute respiratorys...  sSRNA(+) 29

4. Via Select Columns (se rod ring till hoger) kan du ta bort 6verflodiga kolumner si
att tabellen blir mer litthanterlig (OBS man maéste bekrifta med Apply lingst ned
i dialogrutan). Ta exempelvis bort Coverage, Species, Molecule type, Length, USA.
Spara rubriken Geo Location som talar om var i virlden som traffarna registrerats.

D. Titta igenom - ar alla triffar frdn samma geografiska omride?

5. Vilj alla sekvenser genom att markera rutan till vinster om Accession.

6. Klicka pd View BLAST Alignment for att se hur den sekvens du sokt med matchar
traffarna i databasen. P4 nista sida far du hjilp att tolka det du ser.
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Graphic view of selected Blast results

Flytta lasfonstret
genom att peka

n < — _u och dra i rutan
800 IOPU' 1 ovanfér de bla
t ! pilarna.

; -

©) 687-861(175basesshown) Q)| -

Den sekvens du Sequence ID 690 700 710 720 730 Rodastreck
matat in kallas t + 1 } } markerar att

“user_sequence”’ T |user_sequence (+)| hdr finns en
skillnad mellan
MW684692.1 (+) din sekvens
MW684588.1 (+) \ | och triffarna i
Klicka pa dubbelpilen pa den &versta sekven- databasen.
sen i databasen. Da ser du kodoner.

€€| €€

Resultatfonstret av BLAST-korning visas i bilden ovan. Skillnader mellan den sekvens
du laddat upp (user_sequence) och triffar i databasen visas med réda streck.

E. Hur manga skillnader finns det mellan patientens virus frén triffarna i databasen?

400 500 600 700
! | |4 | Ringen i r&tt visar reglage for att flytta och
forstora resultatet. Knappen ATG (till hdger |
bild i ringen) zoomar in enskilda nukleotider.
/\@—'b - +\n'rc> Flytta fonstret till omraden med réda streck
IK = 20 PP och zooma in och flytta med piltangenter.

F. Se bildtexten till héger hir ovanfoér hur du gor for att zooma in s du ser nu-
kleotiderna. Vilken eller vilka nukleotider ir muterade? Vilken position har de i
sekvensen?

G. Klicka p nedatriktade dubbelsymbolen bredvid forsta triaffen i listan. Hur har
mutationen paverkat kodonet jimfért med triaffarna i listan?

H. Gav denna metod nigon vigledning i varifrin patienten fitt sin smitta? Varfor/
Varfor inte?
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Uppsgift 3 - Analys av hela virusgenomet

Som bioinformatiker har du ju tillgdng till hela virussekvensen, inte bara sekvensen
for Spikeproteinet som du hittills arbetat med. Du anvinder samma metod som du
redan gjort i uppgift 2, men med hela patientens virussekvens (6ver 29000 bp). Dé
far du en niara 100%-ig matchning med accession nummer MW450666.

Oppna sidan https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Skriv in accession nummer i sokrutan (bredvid star All databases).

Oppna upp triffen.

e

Leta fram TITLE p& den forskningsrapport som ligger bakom denna datarapport.
A. Vad siger titeln pa forskningartikeln?

B. Ger informationen svar p4 om patient X blivit smittad av sin kollega pa Foreta-
get som varit i Italien?

C. Hur ska man ga vidare om man vill smittspara utifrén det vi vet nu?

Uppgift 4 - Vardering av resultat

Diskutera resultatens anvindbarhet genom att ta stillning till pastdendena nedan.
Stimmer de, ja eller nej? Motivera!

. Stor likhet mellan en patients virus-sekvens och en tréff i databasen pekar pa att det 4r den som
lamnat provet till databasen som smittat patienten.

Il Stor likhet mellan patientens virus-sekvens och en triff i databasen pekar pa att den patienten
blivit smittad av kommer fran samma geografiska omrdde som den som lamnat prov till databa-
sen.

ll.  Flera virus-sekvenser fran samma geografiska omrade som alla liknar patientens virus-sekvens
starker pastdende II.

IV.  Om det var mdjligt att fa in data for viruset hos den person som de facto har smittat patienten
skulle man fa 100 procent &verensstimmelse mellan virus-sekvenserna.
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Uppgift 5 - Mutationer och vacciner

A. Alla mutationer paverkar inte hur bra vacciner fungerar. Vad tror du krivs for
att en mutation hos viruset ska paverka effekten av vacciner?

B. Vad kan 6ka sannolikheten for att en virusvariant som bar pa vissa mutationer
aterfinns i databaserna? (och tvirtom: varfor hittas vissa virusvarianter inte i
databaserna?)

Uppgift 6 - Sammanfatta ett svar till lakaren

Vad kan du beritta for likaren och patienten om vad du med bioinformatik kommit
fram till angdende det virus som smittat X?

Formulera ett kort e-postsvar dir de tre frigorna du fick frén borjan besvaras och

skicka till 14(k/r)aren!

Uppgift 7 - Smittsparning | nature

COMMENT - 01 MARCH 2021

och bioinformatik Want to track pandemic variants faster?

Fix the bioinformatics bottleneck

Smittsparning gir normalt ut pé att en
smittad person kontaktar alla dem som

hen har varit i kontakt med. I artikeln "Much of the analysis of these genome se-
intill menar man att smittsparningen quences is not done by public-health bo-
av SARS-CoV-2 skulle bli mer effektiv dies. It rests on the initiative of academic
om man anvinde bionformatik. researchers, many of them early in their
A. Varfor gér man inte det redan? careers, who cobble together software and

analytical tools in their own time to find

essential answers. Nextstrainl, an open-

source project involving groups from Swit-

C. Vad skulle motivera att samhillet zerland and the United States, is helping to
satsar pengar pa detta? coordinate these efforts.”

B. Vilka kostnader kan finnas med
smittsparning med bioinformatik?

Uppgift 8 - Utvardera dvningen

A. T 6vningen har du mott nagra olika databaser och bioinformatiska verktyg. Vad
var litt och vad var svart? Beritta!

B. Har arbetet vickt ndgra frigor om biologi eller ndgot annat? Beritta!
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Gor ett eget case

Nir man forstdtt hur virusdatabasen fungerar s& kan man konstruera egna "case” med tillho-
rande historier och problemstillningar. For att ta fram en sekvens att utgd frdn (Patientens
virus-sekvens) letar man forst fram en riktig sekvens i databasen frin ndgot land som ir
intressant att anvinda for det "Case” man vill bygga. Sedan férindrar man sekvensen lite
("muterar”) i en textredigerare (word) och later den bli Patientens virus-sekvens.

Search by virus name or taxonomy

| hepatitis C

Hepatitis C virus genotype 1, taxid:41856
Hepatitis C virus subtype 1b, taxid:31647
Hepatitis C virus subtype 1a, taxid:31646

Search by sequence
Use the NCBI BLAST™ tool to find similar viral
nucleotide and protein sequences.

/ group or taxid and select from suggestions.

Hepatitis C virus genotype 3, taxid:356114
Hepatitis € virus subtype 3a, taxid:356426
Hepatitis € virus genotype 2, taxid:40271

phages New sequences (past one month) Up-to-date SARS-CoV-2

Hepatitis C virus genotype 6, taxid:42182
Hepatitis C virus subtype 6a, taxid:31655
Hepatitis C virus genotype 4, taxid:33745

Hepatitis C virus genotype 5, taxid:33746

1. Fran virusdatabasens startsida, vilj "Search by virus” (se bild ovan), bla ruta till hoger.

Skriv in "SARS-CoV-2" i sdkrutan, vinta och vilj den formulering som dyker upp.

3. Triffbilden i tabellen visar alla registrerade sekvenser. For att f3 fram exempelvis triffar
fran ett visst land, anvind filtreringsverktygen som finns till vinster om tabellen. Klicka
pa "Geographic region” for att vilja triffar efter region/land.

4. Klicka p3 ID-beteckningen (Accession) for en traff. En ruta med detaljer visas. Klicka
igen pa numret for triffen (accession number) och du kommer till sjilva sekvensdatat
(se bild nedan).

5. Klicka pa FASTA (se bild nere till héger) och kopiera den sekvens du fér fram och klistra
in i ett textdokument.

6. Redigera sekvensen (mutera) pa valfritt sitt si att den skiljer sig lite 4t fran den du vill
att den ska vara lik.

7. Formulera ditt "Case” med bakgrundsinformation och problem som ska lésas genom att

utgd fran den patientsekvens du tagit fram.

Samma metoder som beskrivits ovan fungerar for
vilket virus som helst som finns i databasen. Det
gar att variera i det oindliga.
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ACCESSION LC435@23
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Hepatitis C virus subtype 6e
Hepatitis C virus subtype 6e

Skarmdump efter
att du foljt instruk-
tionerna i punkt 4.
Klicka pa inringat
ID-nummer for att
komma vidare.

Bild som visar en
soktraff for sekvens-
data for en hepatit
C av subtyp 6ée. Ett
Klick pd "FASTA” tar
dig till nukleotidsek-
vensen som sedan
kan kopieras.
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