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SARS CoV 2 sequencing

Whole genome sequencing van SARS CoV 2 is onder meer belangrijk voor

1 Surveillance

i Genetische stabiliteit variaties in belangrijke domeinen bv RBD

ii Vaccine follow up

2 Uitbraak onderzoek

3 Herinfectie onderzoeken
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Nationale SARS CoV 2 Kiemsurveillance

Kiemsurveillance
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• 14 deelnemende laboratory g|

Ziekenhuis teststraat

Landelijke dekking

Insturen en verwerken monsters gestart

• Wekelijks steekproef

• 10 12 monsters per laboratorium

• Terug rapportage naar deelenemnde laboratoria via

digitale omgeving Calisto
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Kiemsurveillance

• Pre limenary data inzicht in circulerende lineages
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RIVM kiemsurveillance

Subset of RIVM samples N 5SS versus a worldwide subset ofGISAID sequences up to Dec 2020 hl 1T61

iii

Kiemsurveillance

• Phylogeny sequences RIVM

t o v andere beschikbare sequenties uit NL

Legend

Wuhan 1
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RIVM kiemsurveillance
Subset ofRIVM samples N 5S9j versos all GI5AID NL sequences up 10 Dec 2020 N 2274

iii

Kiemsurveillance

• Phylogeny sequences RIVM

t o v representative set uit de wereld

Legend

Ba graun

Wuhan 1



1000997

fS§

Her infectie onderzoek

• Voor ongeveer 10 casussen middels sequencer aan kunnen tonen dat her infectie met

andere virus variant plaats vond

• Case report met Elisabeth Tweesteden ziekenhuis manuscript submitted

Three cases of SARS CoV 2 reinfection in The Netherlands Evidence for rapid
reinfection

• Casus register ism RIVM EPI IIV manuscript in preparation

Genomic and serological evidence for reinfection with SARS Cov 2 a cohort study in

The Netherlands
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• Uitbraak onder internisten

• Monsters meegenomen van patienten die

toen waren opgenomen

• Onderzoek laat zien dat de overdracht

meest waarschijnlijke moment van

verspreiding is geweest en niet patient
contact

• Geresulteerd in beleidsveranderingen
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School

Uitbraak onderzoek Middelbare ScholeH

• Sequencing vans peeksel monsters van twee

uitbraken op middelbare Scholen
I LBSUWdM

• Binnen een schooluitbraak nagenoeg

identieke virus stammen
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Uitbraak onderzoek Middelbare Scholen II

• Sequencing van NP monsters via GGD Arnhem

• Binnen een schooluitbraak nagenoeg identieke

virus stammen
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Uitbraak onderzoek AZC

• Sequencing van NP monsters via GGD Arnhem

• Wijst op meerdere introducties binnen het AZC

die zich vervolgens verspreiden
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Ongoing work

• Monster stromen van deelnemende laboratoria komt goed op gang

• Digitale omgeving voor terug rapportage wordt opgestart

• GISAID uploads wordt inhaalslag gemaakt in benodigde minimale meta data datum regio

| Vrijgegeven in GISAID | Aantal sequentiesDatum upload
29 05 2020

24 09 2020

13 11 2020

45til [«M ]

124

113

Response Team | 15 12 20202


