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eplikasyon hatalarini dizeltmek icin sinirh proofreading kapasitesine sahipt
NA virasudur

akcl tarafindan uygulanan secici baskilar ve cevresel stres etkileri sonuc

li yeni mutasyonlar ortaya ¢cikmakta ve alel frekanslari degismektec



on izlemi

-CoV-2 genomunu mutasyonlar bakimindan izlemek kritik oneme sa

Zaman gectikce bulastiriciligi ya da mortalitesinin farkhlasip farklilasmadi

tespit etmek

Gerceklesen mutasyonlarin asi calismalarini ne yonde etkiledigini tespit et

oV-2 genomu tiim genom diizeyinde sekanslanarak mutasyonlarin te

nlarin fonksiyonel ve biyolojik anotasyonlarinin gergeklestirilmesi



oV-2 referans genomu: GenBank Accession: NC 0455
acute respiratory syndrome coronavirus 2 isolate (Wuhan-Hu-1)
ete genome

[12) 29,903 nt

lanma tarihi: 13 Ocak 2020

2021
00 tiim genom sekansi > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/
000 tiim genom sekansi > https://www.gisaid.org



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_045512
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/
https://www.gisaid.org/

om yeni nesil sekanslama yontemleri

platformlari kullanilarak okumalarin eldesi
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om yeni nesil sekanslama yontemleri

NGS platformlarina erisim
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Blyuk veri analizi

eri toplama ne olcude homojen?

Um genom sekansi > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/

m genom sekansi > https://www.gisaid.org



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/
https://www.gisaid.org/

i toplama ne ol¢clide homojen?

platformunda mevcut sekanslar genis bir global cografi dagilim
rmektedir (140 Ulke)
ak! Pek cok ulke cok az sayida sekans ile katki verebilmektedir

(Mevcut sekanslarin %45’i Birlesik Krallik, %7’si Danimarka tarafindan
veritabanina eklenmistir) (Cyranoski, 2021)

li varyantlar dinyanin pek cok bolgesinde izlemeden kacabilir 1!



Mutasyon takibinde durum
Bugline kadar SARS-CoV-2 genomunda yaklasik 12,000 adet mutasyon tespit edilmistir (Koyama

vd. 2020).

Gerceklestirilen filogenetik calismalar sonucunda;
- GISIAD’a gore sekiz (S, O, L, V, G, GH, GR ve GV) kime
- Nextstrain calisma grubuna gore ise 12 adet kiime belirlenmistir (Nextstrain, Hadfield vd.

2018)



inde durum
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akibinde durum: Onemli varyantlar

UK VOC 202012/01, B.1.1.7
with 7 amino acid substitutions

N501Y

“del T7161 ‘D1118H

242-245 K417N  D614G

del E484K  A701V
R2461 N501Y
Brief report: New Variant Strain of SARS-CoV-2 Identified in Travelers from Brazil, January 12, 2021 National Institute of Infectious Diseases, JAPAN
501Y.V2 B.1.1.7
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tation» olarak tanimlanmistir

: 501Y.V2 (%49.4)

i elife
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Escape from neutralizing antibodies by
SARS-CoV-2 spike protein variants

Yisha Weisblum™, Fabian Schmidt™, Fengwen Zhang®, Justin DaSilva’,
Daniel Paston’, Julis CC Lerenzi®, Frauke Muecksch', Magdalena Ruthewska',
Hans-Heinrich Hoffmann®, Eleftherios Michailidis®, Christian Gacbler®,

Mariamna Agudela?, Alice Cha®, Zijun Wang®, Annas Gazumyan®, Melises Cipalla®,
Larry Luchsinger?, Christopher O Hillyer', Marina Cashey®, Bavide F Robbianit®,
Charles M Rice”, Michal C Nussenzweig™®, Theadara Hatgisannou ',

Paul D Biendasz"*
Weisblum et al. 2020
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Novavax offers first evidence that COVID
vaccines protect people against variants

Movavax's cxperimental shot is highly cffcocive againse the variantidentitiod in
Bricain — but sz o worrying drop in ethicace against o lineage detecied in 5outh
Alriv.

Callaway and Malla



enomunun NGS sekanslama yontemleri kullanarak sekanslanmasi ve tum

akibine devam edilmesi onerilir

zitif test sayisinin 500 ila 1000’de biri oraninda rastgele 6rnegin tim genom

nmasi onerilir

ilen mutasyonlarin diagnostik PCR testlerini etkileyip etkilemediginin, in silico orta

ar ortaminda takibi onerilir



minde tim genom sekanslama c¢alismalarinin yani sira, hedefli sekanslam

syonlarin frekansinin gercekgi takibi icin genotipleme yontemleri onerilir

ge ve Marmara icin Istanbul’a ilave bir merkez olmak tizere toplam 8 farkli bolgede

lendirme yapilabilmesi tam bir izlem yapilabilmesi acisindan dnemlidir

Bakanligimizca merkezi olarak satin alma ve lojisitik destegin saglanmasi isleyis

onemli katki saglayacaktir
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