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Il genoma del SARS-CoV-2
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CTTTCGATCTCTTGTAGATCTGTTCTCTAAACGAACTTTAAAATCTGTGTGGCTGTCACT
CGGCTGCATGCTTAGTGCACTCACGCAGTATAATTAATAACTAATTACTGTCGTTGACAG
GACACGAGTAACTCGTCTATCTTCTGCAGGCTGCTTACGGTTTCGTCCGTGTTGCAGCCG
ATCATCAGCACATCTAGGTTTCGTCCGGGTGTGACCGAAAGGTAAGATGGAGAGCCTTGT
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M7215194 UsAa - GTTCTTCTTGTTTTAGTGCCACTAGTC

MT066156 1TA — GTTTTTCTTGTTTTAGTGCCACTAGTC
mr077125 1TA — GTTTTTCTTGTTTTATTGCCACTAGTC

Mutazioni

IMPRONTA GENETICA
Adapted from https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=86175627




Le mutazioni possono ridurre 'efficacia del test
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SEQUENZE USATE PER —

GATATCGGTAATTATACAGTTTCCTGTTCACCTTTTACAATTAATTGCCAGGAACCTAAATTGGGTAGTCTTGTAGTGCGTTGTTCGT
IDENTIFICARE IL VIRUS TCTATGAAGACTTTTTAGAGTATCATGACGTTCGTGTTGTTTTAGATTTCATCTAAACGAACAAACTAAAATGTCTGATAATGGACCC

DAl TAMPONI CAAAATCAGCGAAATGCACCCCGCATTASCIIICETCCACCOT CAGAT TCAACTGGCAGTAACCAG cGe

GATCAAAACAACGTCGGCCCCAAGGTTTACCCAATAATACTGCGTCTTGGTTCACCGCTCTCACTCAACATGGCAAGGAAGACCTTAA
ATTCCCTCGAGGACAAGGCGTTCCAATTAACACCAATAGCAGTCCAGATGACCAAATTGGCTACTACCGAAGAGCTACCAGACGAATT
CGTGGTGGTGACGGTAAAATGAAAGATCTCAGTCCAAGATGGTATTTCTACTACCTAGGAACTGGGCCAGAAGCTGGACTTCCCTATG

GTGCTAACAAAGACGGCATCATATGGGTTGCAACTG car s v

TAILANDIA CTTCCTCAAGGAACAACATTGCCAAAAGGCTTCTACGCAGAAGGGAGCAGAGGCGGCAGT
TCACGTAGTCGCAACAGTTCAAGAAATTCAACTCCAGGCAGCALH

GCAATGGCGGTGATGCTGCTCTTGCTTTGCTGCTGCTTGACAGATTGAA
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Le sequenze ci dicono come si e diffuso il virus

Ricostruzione da dati di sequenza virale

https://nextstrain.org
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Conoscere la sequenza genomica permette
la ricerca applicata sul virus
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SEQUENZA GENOMICA Integrazione con Qual & il funzionamento del virus~

dati molecolari Quali sono i meccanismi di infezione?
SARS-CoV-2
Varianti genomiche Con quali tempi e percorsi geografici si & diffuso?
t Confronto con altre S 5
PAZIENTI specie di virus Quando e come si € originato SARS-CoV-2~
-SINTOMATICI
-ASINTOMATICI Analisi del genoma Percheé alcuni pazienti siammalano piu
\_ ) dei pazienti severamente di altri?

o MAPPATURA NEL TEMPO E NELLO SPAZIO DEL VIRUS
o MIGLIORAMENTO DELLA DIAGNOSTICA E DELLA CURA
e COMPRENSIONE DELLA SUSCETTIBILITA ALLA MALATTIA



Quante sequenze sono disponibili?

ITALIA MONDO

69 16’047 G |SA| D ACCESSO RISTRETTO

04/05/2020

ITALIA MONDO G en Ba N k PUBBLICAMENTE

7 2 501 047052020 ACCESSIBILI
’ »
4 maggio 2020, ore 18.00 w *
99 .9 8 O l\:ln:(a];oogi sequenze ’

persone positive in Italia Tra100 e 1000
Tra10 e 100

<10

http H/ /- salute. gov. it https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

04/05/2020



Contributo Italiano alle sequenze SARS-CoV-2

Tampone
Faringeo
Sangue
Periferico

I
Dati
antropometrici e

VIROLOGIA

EPIGENETICA

METAGENOMICA

SEQUENZIAMENTO
EPIDEMIOLOGIA

[ EVOLUZIONE DEL VIRUS ]

DATABASE DI

clinici SEQUENZE, [GENOMICA UMANA ]
etc.
1. RACCOLTA CAMPIONI 2. PRODUZIONE DI DATI 3. ANALISI DE| DATI

4. APPLICAZIONI



Impatto scientifico

SEQUENZIAMENTO

GENOMA VIRALE v Mgccanlgml d.l azione virale Mappatura
» deiceppivirali Italia
Predisposizione genetica
GENOMA PAZIENTI N .
Variabilita nella risposta
Ruolo delllambiente
METAGENOMA

j_ Interazione tra microbioma e virus




Impatto sociale

ANALISI DATI

Gestione informata della pandemia

Cambiamenti nella aggressivita del virus

- Dinamiche dei focolai di infezione

;\% a\-'-“": - (re)-introduzione dall'estero
; < - Valutazione dell'efficacia delle strategie di

contenimento

i Miglioramento della diagnosi molecolare




Impatto sociale
ANALISI DATI

Cooperazione internazionale

: Contributo in consorzi

ﬁeﬁﬂi internazionali di studio

Collegamento tra dato genetico e geolocalizzazione
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Progetto pilota in Basilicata per i
sequenziamento del genoma virale
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Risultati sul virus a partire da due mesi

Mese 1 Mese 2 Mese 3 Anno X
Progettazione L
Raccolta campioni
Sequenziamento
Analisi
A
PRIMI CAMPIONI \( PRIME SEQUENZE J
IN BIOBANCA } IN GeneBank

FEEDBACK PER
MONITORAGGIO

e INTEGRAZIONE NEL SISTEMA SANITARIO
o [INFORMAZIONE PREZIOSA A BASSO COSTO
e CONSERVAZIONE DELLINFORMAZIONE



Come convivere con SARS-CoV-2 nel prossimi anni

e |n Italia abbiamo competenze per un'azione immediata di
mappatura di SARS-CoV-2 per il controllo della diffusione

e || Progetto pilota in Basilicata puo essere di esempio

e Cooperazione e coordinamento nazionale per la
realizzazione del progetto e la sua integrazione nel sistema
sanitario
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