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SARS-CoV-2 Datenexploration

[1) Ansicht: Original
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Erweiterung zur Erreger-iibergreifenden IMS
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Projektplanung IMS

IMS am RKI

Generischer Teil

Teil

Erregerspezifischer
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Konzept der erregeriibergreifenden Integrierten Genomischen Surveillance m

/Systematische, kontinuierliche\

und zentralisierte Integration
von:

Genomdaten von Public Health-
relevanten Infektionserregern
(NRZ/KL, Kliniken,
Labornetzwerke, ...)

Bioinformatischen
Genomanalysen
(Ahnlichkeiten/Unterschiede,
Risikoprofil, Virulenz, AMR,...)

Epidemiologischen Daten
(Patientendaten, geographische
Daten,...) aus dem Meldesystem
DEMIS

Klinischen und Labor-basierten
Daten

Umweltdaten

Erregerdaten aus dem Tier- und
Lebensmittelbereich

Daten aus internationalen IMS

ﬁotwendige Prozesse / Infrastrukth

- Nutzung der DEMIS Infrastruktur zur
Ubermittlung von Genomdaten an das
RKI

- Zentrale automatisierte Genomanalyse
und Integration der epidemiologischen
Daten fir alle Erreger im RKI

- Generische Konzeption fir
erregerspezifische Data Warehouses fir
die integrierten Daten

- Dashboards zur Visualisierung und
Exploration der Daten

- Kontinuierliche Bereitstellung der
Daten fiir OGD uiber DEMIS, fiir NRZ/KL
Uber webbasiertes Informationssystem,
flr wissenschaftliche Community tiber
offentliche Datenbanken

- Schnittstellen fir die Fachabteilungen
des RKI zur weiteren Verarbeitung der

\\ Systemen /
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Daten
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Nutzen:

Uberwachung von Infektionserregern und
den durch sie ausgel6sten
Infektionskrankheiten

Ausbruchserkennung,
Ausbruchsmanagement,
Transmissionssurveillance,
Resistenzsurveillance

Trends und Modelle flr Vorhersagen

Entwicklung von GegenmaRRnahmen, wie
Impfstoffe

Verknlipfung und Einbettung der
Erregeriberwachung in supranationale
Uberwachungssysteme (ECDC, WHO, ...)

Pandemievorsorge, Friihwarnsysteme

Kontrolle der Evolution von Pathogenen und
deren Auswirkungen auf die Gesundheit

Unterstlitzung des 6ffentlichen
Gesundheitsdienstes durch Riickspiegelung
der Ergebnisse
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Genombasiertes Erregerinformationssystem
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Proben- und Datenfluss in der integrierten genomischen Surveillance

Erkldrung:
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White Paper zur Genomischen Erregersurveillance
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Establishment of genomic pathogen surveillance to strengthen pandemic preparedness and
Infection prevention in Germany
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WHO - The global genomic surveillance strategy

What are the Strategy’s goals and objectives?

Improve access to tools for better

geographic representation

Goal 00 Objective 2
88 Strengthen the workforce
Genomic surveillance Objectives =T to deliver at speed, scale
= d quali
for pathogens with and quatty
pandemic and epidemic 5 objectives will support Objective 3
. . the achievement of the )

potential is strengthened Strategys REES {J Enhance data sharing and

o - ’ X utility for streamlined local to
and scaled for qUﬂlltY, objective is underpinned global public health decision

by a set of strategic

" making and action
acthions.

timely and appropriate
public health actions
within local to global
surveillance systems.

Objective 4

.. Maximize connectivity for
timely value-add in the broader
surveillance architecture

Objective 5
Ny °

Maintain a readiness posture
for emergencies
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