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profesors, Latvijas

Biomedicinas pétijumu

un studiju centra (BMC)
vadosais pétnieks, LU
«Saja raksta
zinatnieki pasi dos
ieskatu tajos
nezinamajos virusa
infekcijas aspektos,
ko vini péta, kadu
pienesumu tas var
sniegt sabiedribas
veselibas
veicinasanai»

COVID-19

PETNIECIBA LATVIJA

Visa pasaulé notiek daudz pétijumu, lai meklétu efektivus Covid-19 arstéSanas un
prevencijas pasakumus. No 2020. gada julija daudzas Latvijas zinatniskajas un
arstnieciskajas institlcijas ir sakta valsts pétijumu programmas «Covid-19 seku
mazinasanai» isteno3ana, kuras mérkis ir ierobezot Covid-19 izplatibu un aizsar-
gat iedzivotajus, lai steidzami atjaunotu ekonomisko darbibu un sociali aktivu

ikdienas dzivi, istenojot inovativus augstas gatavibas zinatniskus projektus.

VIRUSA GENOMA
PETNIECIBA-SEKVENCESANA
No visiem virusiem, kas inficé
cilvéku, koronavirusi ir salidzinosi lieli
(apméram 125 nanometri diametra).
Ar 26-32 000 bazu garu genomu
koronavirusu (Coronaviridae) dzimtas

parstavji ir vieni no lielakajiem viru-

siem, kas genétisko informaciju glaba

RNS forma. Salidzinosi - to genoms
ir tris reizes lielaks neka HIV vai

C hepatita virusa genoms un uz pusi
lielaks neka gripas virusa genoms.
Koronavirusiem ir ari vairumam RNS
virusu neraksturigais genoma kladu
labosanas mehanisms (3’-5’ ekso-
nukleazes aktivitate), kas ierobezo
virusu genétisko mainibu, samazinot
mutaciju bieZumu. Tiesi spéja labot
virusa genoma replikacijas laika
pielautas klidas, iespéjams, ir viens
no iemesliem, kapéc tadi pretvirusu
medikamenti ka ribavirins, ko izman-
to pret C hepatita virusu infekciju,
nav efektivi Covid-19 arstésana. Ka
zinams, SARS-CoV-2 viruss noklast
suna, saistoties ar ACE2 receptoru
elpcelu stunas. ACE2 receptors ir plasi
parstavéts ari citos audos - nierés,
tievaja un resnaja zarna, Zultspasli,
mazaka apmera ari sirdi un séklinie-
kos. Inficéjot piemérotu saimnieku,
visi virusi, tostarp cilvékus inficéjosais
SARS-CoV-2, replicé savu genétis-

ko materialu, tacu tiesi nejausas
mutacijas jeb kladas, kas pielautas si
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PAR COVID-19

Koronavirusa slimiba (Covid-19) ir nesen
atklata koronavirusa SARS-CoV-2 izraisita
infekcijas slimiba. Pasaules Veselibas
organizacijas (PV0) 2020. gada 18. jilija
parskata pasaulé apstiprinati 13 876

441 Covid-19 saslimsanas gadijumi,

no kuriem 593 087 pacienti mirusi.
Salidzinot ar sezonalo gripu, no kuras
priekslaikus mirst aptuveni viens no
katriem 1000 inficétajiem cilvékiem,

ar Covid-19 mirst 20—30 no 1000
inficétajiem iedzivotajiem. Paslaik nav
Tpasu vakcnu pret Covid-19, un Covid-19
arstésanas stratégijas tiek pakapeniski
uzlabotas, bet mirstiba no SARS-CoV-2
izraisitas slimibas joprojam ir augsta.

Lielakaja Latvijas zinatniskaja institata
tiesi biomedicinas joma — Latvijas
Biomedicinas pétijumu un studiju
centra — Covid-19 pétnieciba notiek jau
kops marta. Centra pétnieki nodarbojas
ar vakcnu kandidatu izpéti, virusa
genoma sekvencésanu un Covid-19
molekularo mehanismu noskaidrosanu.
Saja raksta zinatnieki pasi dos ieskatu
tajos nezinamajos virusa infekcijas
aspektos, ko vini péta, kadu pienesumu
tas var sniegt sabiedribas veselibas
veicinasanai, lai efektivak kontrolétu
virusa izplatibu, samazinot letalo
gadijumu daudzumu Latvija.

procesa laika, ir jebkura virusa evoli-
cijas galvenais dzinéjspéks. Nejausam
virusa genoma mutacijam var bat
bitiska nozime gan pasa virusa mai-
niba, gan ari infekcijas norisé, tacu
lielaka dala virusu neietekmé vispar
vai ietekmé |oti minimali. Ir vairaki
jautajumi, uz kuriem vél nav skaidras
atbildes, pieméram, vai virusa attistas
ari kadas Tpasi bistamas mutacijas,
kas ietekmé slimibas izpausmi kliniski
nozimiga veida, padara to lipigaku vai
virulentaku, vai novérotam mutaci-
jam ir potencials ietekmét toposo
vakcinu efektivitati? Ka jau minéts,
lielakajam vairumam mutaciju nav

nekadas manamas ietekmes, tomér

ipasa uzmaniba virusa genétiskaja

izpété tiek pievérsta mutacijam tiesi

S proteinu kodéjosaja géna jeb spike,

kas ir atbildigs par virusa ieklasa-

nu saimniekorganisma $unas un

tiek izmantots ari vakcinu izstradeé.
SARS-CoV-2 mutaciju identifikacija ir
ari epidemiologiski nozimiga, jo var

palidzét noteikt infekcijas izplatibas
celus. Atsevisku mutaciju biezuma
palielinasanas vai fiksacija popula-
cija konkréta regiona nereti var tikt
saistita vai izskaidrota ar ta saukto
dibinataja efektu (founder effect), ne-
vis pasa virusa evoluciju ar turpmako
dabisko izlasi. Par dibinataja efektu
tiek uzskatitas situacijas, kad konkre-
tu mutanto alélu novérosanu vairakos
izolatos izskaidro galvenokart ar
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A — mutaciju skaits individualos paraugos.
B — 12 biezakas nozimes mainas mutacijas Latvija sastopamo SARS-CoV-2 virusu
genoma.
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SARS-COV-2 VIRUSA FILOGENETISKA ANALIZE

Ar zalu ir apziméti Latvijas SARS-CoV-2 virusu paraugi. Paraugu novietojums norada
uz Latvijas SARS-CoV-2 genoma lidzibu citur pasaulé identificétajiem virusiem.
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ierobezotu sakotnéjo genofondu - ar virusa noteikta sakotnéja
izolata vai nedaudzu izolatu ievesanu un tam sekojosu infekci-
jas uzliesmojumu Saja regiona.

Sadarbiba ar diagnostikas laboratorijam Latvija (E. Gulbja
laboratoriju, Centralo laboratoriju un Latvijas Infektologi-
jas centra References laboratoriju) Latvijas Biomedicinas
pétijumu un studiju centra tiek veikta Latvija sastopamu
SARS-CoV-2 izolatu genoma izpéte, veicot pilna virusa genoma
analizi Covid-19 pozitivo pacientu biologiskaja materiala.
Virusa genoma analize ir komplicéta, un ta paslaik tiek veikta
sadarbiba ar uznémumu Latvia MGl Tech, kombinéjot dazadas
nakamas paaudzes sekvencésanas metodes un izmantojot to
biologisko materialu, kas palicis pari no Covid-19 diagnostis-
kajiem izmekléjumiem laboratorijas. Paslaik ir veikta jau 119
cilvéku paraugu analize un iegttas 53 pilnas vietéjo SARS-
CoV-2 izolatu genoma sekvences, kas nu jau ir brivi pieejamas
lietoSanai citiem zinatniekiem starptautiskaja datu bazée
GISAID. Lai identificétu Latvija sastopamo virusu mutacijas,
ieglitas SARS-CoV-2 genoma sekvences tiek salidzinatas ar
sakotnéjo Uhanas virusa izolata genomu, kas lauj izvértét
citviet pasaulé, ari Latvija, vélak nonakuso un izoléto virusu
mainibu un evoliicijas iespéjamo gaitu kops ta laika. Papildus
tam tiek veikta virusa izolatu filogenétiska analize, kas, bals-
toties uz atskirigu izolatu savstarpéjo lidzibu, sniedz vértigu
papildu informaciju un lauj spriest par virusa izplatibas celiem
gan lokali, gan globala méroga, tapéc Sie dati tiek nekavéjoties
nodoti Slimibu profilakses un kontroles centra parstavjiem
epidemiologiskas uzraudzibas veiksanai. Kopuma Latvijas vi-
rusu genoma sekvencés atrod no vienas lidz pat 14 mutacijam
uz paraugu, salidzinot tos ar Uhanas virusa genoma datiem (1.
att.). Vislielako izmainu skaitu Latvijas virusu genoma novéro
tiesi Orf1a géna, kas kodé dalu no virusa nestrukturaliem
proteiniem. Liels skaits mutaciju (48) ir identificétas ari spike
jeb S proteinu kodéjosaja géna ar vienu dominéjosu nozimes
mainas mutaciju (D614G), kas, ka liecina pétijumi, iesp&jams,
palielina virusa infekciozitati [1]. Kopuma SARS-CoV-2 genoma
sekvenésanas dati atklaj, ka Latvija sastopamie virusi péc to
genétiska materiala ir visai lidzigi citur Eiropa identificétajiem
virusiem, tacu filogenétiskas analizes rezultati norada, ka
viruss Latvija ir iecelojis vairakkart, visticamak - pat no daza-
diem kontinentiem (2. att.).

VAKCINAS IZSTRADE

Vakcinu izstradé pret Covid-19 paslaik visa pasaulé piedalas
vairak neka 200 zinatnieku komandas. Sabiedriba dazkart
jauta: «Vai tad efektivak nebatu stradat visiem kopa pie vienas
vakcinas?» Te jasaprot, ka vakcinu radisanai ir dazadas, pilnigi
atskirigas tehnologijas, tapéc daudz drosak ir izméginat visas
iespéjas, jo tad ir samera liela iespéja, ka vismaz kada no tam
nostradas. Vakcinas mérkis ir organisma izveidot specifiskas
antivielas pret virusu, tadéjadi pasai vakcinai ari ir jasatur pats
viruss, ta sastavdalas vai virusa géni. Klasiski vakcinas veido
no attieciga novajinata vai inaktivéta virusa. Tada veida jau
pirms vairakiem gadu desmitiem ir raditas daudzas veterinaras»
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Laura Ansone,
zinatniska asistente, BMC
«SARS-CoV-2
mutaciju
identifikacija ir art
epidemiologiski
nozimiga, jo var
palidzét noteikt
infekcijas izplatibas
cejus.»

Vita Rovite,

vadosa pétniece, BMC,

LU docente

«KIniski nozimigi ir
saprast, ka Covid-19
letalos iznakumus

izraisa viruss vai
cilvéka
imunsistémas
atbilde uz infekciju.»
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vakcinas pret dzivniekus inficéjosiem
koronavirusiem - pieméram, vistu
infekcioza bronhita virusu. Tomeér, lai
sarazotu lielu daudzumu inaktivéta
virusa, vispirms tas ir jasarazo aktiva
forma, kas ir saistits ar batiskiem ris-
kiem. Vél lielaks risks ir dziva, novaji-
nata virusa vakcinai, jo pastav iespéja,
ka novdjinatais viruss parveidojas
atpakal uz bistamo formu. Tomér tiesi
dziva, novajinata virusa vakcinas biezi
ir visefektivakas, jo visvairak atgadina
pasu virusu. Inaktivéta SARS-CoV-2
vakcinas izstradé paslaik vistalak ir
pavirzijusies Kinas kompanija «Sino-
vac Biotech», ka art lidzigu produktu
izstrada Kinas Medicinas zinatnu aka-
démija. Potencialo drosibas problému
dé| novajinata virusa vakcinu izstradé
lielas kompanijas nav iesaistijusas,
bet interesanta ideja ir ASV firmas
«Codagenix» zinatniekiem. Doma ir
SARS-CoV-2 genomu izmainit t, lai
viruss spétu vairoties tikai loti [éni -
tadéjadi organismam butu pietiekami
ilgs laiks izstradat antivielas, pirms
vél viruss ir paspéjis nodarit batisku
kaitéjumu.

Lielaka dala antivielu pret korona-

virusiem veidojas pret ta S jeb spike

proteinu. S proteins veido raksturigos

izaugumus uz virusa virsmas, kurus

var labi saskatit elektronu mikro-

skopa. S proteins ir ari atbildigs par

virusa piesaisti pie Stinas virsmas re-

ceptora un sekojosu ieklasanu sana.

Vairaki vakcinu kandidati satur maks-

ligi producétu S proteinu - pieméram,
britu «GlaxoSmithKline» produkts

SCB-2019 un amerikanu «Novavax»
izstradatais vakcinas kandidats NVX-
CoV2373. Japiebilst, ka S proteins ir
netipiski liels un ar sarezgitu uzbavi,
tapéc ta producésana ir visai dargs
process, kas varétu atspoguloties
galaprodukta cena.

Lai veidotos antivielas pret S prote-
inu, cilvéka organisma nav obligati ja-
ievada pats S proteins - var ievadit ari
S proteinu kodéjosa géna nukleinskabi
- DNS vai RNS. Tada gadijuma cilvéka
organisms pats sarazo S proteinu,
pret kuru péc tam izveidojas antivie-
las. Efektivak tas notiek RNS vakcinu
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gadijuma, jo no RNS organisms var
talit sakt sintezét S proteinu, bet

DNS vakcinas gadijuma organismam
vispirms jasintezé RNS starppro-
dukts. Galvena nukleinskabju vakcinu
prieksrociba ir tada, ka to razosanas
process ir saméra atrs un tehnologiski
vienkarss. Tomér ir probléemas - DNS
vakcinas biezi nav seviski efektivas, sa-
vukart RNS vakcinas ir loti nestabilas,
tadeé| tas ir jatransporté un jauzglaba
loti zemas temperatiiras, ko ir saméra
grati nodrosinat praksé. Papildus tam
paslaik tirg nav pieejama neviena
cilvékiem paredzéta nukleinskabju
vakcina. RNS vakcinu izstradé vistalak
ir pavirzijusies ASV kompanija «Mo-
derna» ar savu produktu mRNA-1273.
Dazadas izpétes stadijas ir ari vairaki
DNS vakcinu kandidati, pieméram,
ASV un Dienvidkorejas koprazojums
INO-4800.

Konceptuali lidziga pieeja nuklein-
skabju vakcinam ir t. s. virusu vektoru
izmanto$ana. Pieméram, relativi
nekaitiga adenovirusa genomu var
izmainit, tam pievienojot S proteina
génu, ka ari veikt citas modifikaci-
jas, lai adenoviruss $iinas nespétu
vairoties. Péc ieklisanas $tina izmai-
nita adenovirusa genoms sak razot
S proteinu, lidzigi ka nukleinskabju
vakcinas gadijuma. Salidzinot ar
nukleinskabju vakcinam, izmainitais
adenoviruss daudz efektivak ieklast
organisma siinas. Tiesi adenovirusa
vektoru pieeja paslaik izradijusies
visperspektivaka, un Oksfordas uni-
versitates un britu-zviedru «AstraZe-
neca» produkts AZD1222 jau atrodas
Il kliniskas fazes izméginajumos.

Vairaku Covid-19 vakcinas kandi-
datu izstradé piedalas ari Latvijas
zinatnieki no Biomedicinas pétijumu
un studiju centra un Organiskas
sintézes institta sadarbiba ar Svei-
ciesu kompaniju «Saiba». Izman-
totas tehnologijas pamatairt. s.
virusveidigas dalinas - tuksi augu un
bakteériju virusu apvalki, pie kuriem
ir pievienots S proteina fragments -
t.s. RBD doméns. RBD doméns ir ta
S proteina dala, kas ir nepiecieSama
virusa piesaistei pie Sunas virsmas

receptora. Tadéjadi antivielam, kas ir
izveidojusas pret RBD, ir t. s. virusu
neitralizéjosais efekts - t. i., péc to
piesaistiSanas viruss vairs nespéj
ieklat Stna. Savukart virusveidigas
dalinas darbojas ka imanas atbildes
pastiprinataji. Tadéjadi, kombinéjot
RBD ar virusveidigajam dalinam,
batu iespéjams panakt, ka organis-
ma veidojas liels daudzums virusu
neitralizéjoso antivielu. Paslaik ir
uzkonstruéti vairaki vakcinas kan-
didatu varianti, daziem no kuriem ir
jau paradita spéja producét virusu
neitralizéjosas antivielas dzivnieku
modelos.

COVID-19 MOLEKULARO
MEHANISMU IZPETE

Kliniski nozimigi ir saprast, ka
Covid-19 letalos iznakumus izraisa vi-
russ vai cilvéka imansistémas atbilde
uz infekciju. Kliniskie dati liecina, ka

imunsistémas atbildei ir loma smagos

un letalos Covid-19 slimibas gadi-

jumos, apgrutinot iespéjas noteikt

labako pacienta arstéSanas veidu.

Kritiski slimiem Covid-19 pacientiem
ir augsts citokinu (visvairak- IL-6, IL-1)
limenis, kas infekcijas vietas piesaista
makrofagus, kas veicina iekaisumu un
nodara bojajumus ari virusa neskar-
tajam veselajam $unam. Sada aktiva
citokinu produkcija ir pazistama ka
citokinu vétra un var izpausties ari
citu virusu, pieméram, HIV, infekciju
gadijumos, tapéc steroidie medika-
menti, pieméram, deksametazons [2],
tiek izmantoti ka terapijas stratégija.
Tomeér pastav risks, ka tie samazina
organisma spéju cinities ar infekciju,
ja papildus augstam citokinu limenim
ari viruss turpina vairoties $unas,

jo tie ne tikai nomac makrofagu
darbibu, bet ari CD4 un CD8 T $unu
aktivitati. Ka zinams, Covid-19 pa-
cientiem var izpausties |oti atskirigi,
no asimptomatiskas infekcijas lidz
smagai vai letalai pneimonijai. Lai
gan ir skaidrs, ka dazadas hroniskas
slimibas palielina risku, ka attistisies
smagas komplikacijas, ir gadijumi,
kad ari veseli cilvéki saskaras ar sma-
gu slimibas gaitu. Maija publicétaja



pétijuma, kas analizéja gandriz cetrus
tikstosus genomu, ari 1980 Covid-19
pacientus no Italijas un Spanijas, tika
atklatas nozimiga saistiba kritiskai
slimibas gaitai ar géna variantu ABO
asins grupas lokusa un lokusa, kas
atrodas netalu no ACE2 recepto-
ra [3]. Tomér variantu ietekme ir
diezgan maza, tapéc jautajums paliek
aktuals - kapéc cilvékiem veidojas tik
dazadas atbildes reakcijas pret SARS-
CoV-2 infekciju? Uz So jautajumu
atbildes meklé ari zinatnieki Latvija,
kas valsts pétijumu programma «Co-
vid-19 seku mazinasanai» izmanto
jaunakas molekularas analizes me-
todes pacientu paraugu pétnieciba,
tostarp genomikas, transkriptomikas
un metabolomikas datus.

Aktuals pétniecibas virziens ir ari
imunitate pret SARS-CoV-2 virusu
un ar to saistitie jautajumi. Visvai-

rak tiek pétita tiesi neitralizéjoSo
antivielu (IgM, 1gG) klatbatne un
tas, cik ilgi Sis antivielas ir aktivas.

Pieejamie dati liecina, ka antivielas
asimptomatisku pacientu seruma

ir iespéjams detektét tikai dazas
(3-8) nedélas. Tomér nav skaidrs,
cik lielam jabat antivielu limenim,

lai tas efektivi neitralizétu vai vismaz
samazinatu komplikacijas atkartotas
virusa infekcijas gadijuma. Pétijumi
ar citiem koronavirusiem parada,

ka t. s. sterilizéjosa imunitate, kas
noveérs reinfekciju, var ilgt tikai
daZus ménesus, bet aizsargajosa
imunitate, kas aizkavé vai samazina
simptomus, var bat ari ilgaka [4].

KOORDINETAS DARBIBAS
NOZIME

Covid-19 pétijumu pamata -
koordinéta darbiba starp lielakajiem
Latvijas zinatniskajiem instititiem,
universitatém, slimnicam un diagnos-
tikas laboratorijam.

Visbatiskakais priek$noteikums
Covid-19 molekularo mehanismu
izpété ir pacientu biologisko paraugu
un klinisko datu pieejamiba. Lai no-
drosinatu valsts pétijumu program-
mas «Covid-19 seku mazinasanai»
realizaciju, ir izveidota atseviska

apaksprogramma ar mérki veidot Co-
vid-19 pacientu biologiska materiala
un paraugsaistito datu biobanku,
veikt standartizétu visu paraugu
analizi, lai noskaidrotu biokimiskos,
genétiskos, citus molekularos un
imunologiskos faktorus un uz iegito
datu bazes pamata izveidot Latvijas
zinatniekiem un medikiem pieejamu
datu apstrades platformu turpma-
kajai pétniecibai un izmantosanai
arstésanas procesa. So program-

mu isteno Latvijas Biomedicinas
pétijumu un studiju centrs sadarbiba
ar Rigas Stradina universitati (RSU),
Latvijas Universitati (LU) un Rigas
Tehnisko universitati (RTU). Tomeér,
lai atri un koordinéti iegtu paraugus
un pavadosos datus, sadarbiba notiek
ari ar E. Gulbja laboratoriju, Centralo
laboratoriju, Latvijas Infektologijas
centru, Rigas Austrumu klinisko
universitates slimnicu, Paula Stradina
klinisko universitates slimnicu, Vidze-
mes slimnicu un Liepajas regionalo
slimnicu. Dramatiska pandémijas

ietekme uz sabiedribu ir mobilizé-

jusi vél neredzéta limena sadarbibu

visa valsti. Papildus tam, ievérojot

atvértas zinatnes principu, dalisanas

ar anonimizétiem datiem notiek ari

Eiropas limeni, ta pétniekiem palidzot

validét aktualas hipotézes, apkopojot

datus par lielaku skaitu pacientu.

Sadas unikalas Covid-19 pacien-
tu kohortas - biologisko paraugu
un klinisko datu kopas - izveidi un
uzturésanu VPP ietvaros nodrosinas
Valsts iedzivotaju genoma datuba-
ze, ko uztur Latvijas Biomedicinas
pétijumu un studiju centrs. Valsts
iedzivotaju genoma datubaze ir na-
cionala biobanka, kas uzkraj Latvijas
iedzivotaju biologisko paraugu un
veselibas informacijas kopu, kas tiek
izmantota biomedicinas pétnieci-
ba. Saistiba ar Covid-19 epidémiju
Genoma datubaze jau no Sigada
maija ievac biologisko materialu no
Covid-19 slimniekiem vai So slimibu
parslimojusiem cilvékiem. Saistiba
ar Covid-19 Genoma centra, kas ap-
strada Genoma datubazé uzglabatos
paraugus, ir ieviesti papildu drosibas
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pasakumi, lai nodrosinatu PVO atbils-
tosus drosibas standartus darbam ar
Covid-19 biologisko materialu.

Pielagosanas atbilstosi Covid-19
notika ménesa laika. Lai saktu sadu
infekciozu paraugu apstradi, sakotnéji
tika rapigi apmacits personals un
nodrosinati visi nepiecieSamie perso-
nalas aizsardzibas lidzekli, Biomedi-
cinas centra esosa BSL2 (Biosafety
Level 2) esosas telpas tika pielagotas
paraugu apstradei. Paraugu transpor-
téSanai tika ieviesti pasi protokoli,
atbilstosi PVO vadlinijam So paraugu
transportésana notiek specialos pret
aréju iedarbibu izturigos konteineros,
kas katra transportésanas posma
tiek apstradati ar dezinficéjosu
skidrumu. Papildus tam tika iegtts
ari Centralas medicinas un étikas
komitejas atzinums par Covid-19
biologisko paraugu ieguvi un pét-
niecibu (Nr. 01-29.1/2429). Nemot
véra, ka Genoma datubaze jau vairak
neka 15 gadus nodrosina biologisko
paraugu un datu ievaksanu daza-
diem pétijumiem, taja tiek istenotas
centralizétas paraugu ievaksanas
un apstrades procediras un ievéroti
kvalitates standarti, kas lava atri
pielagoties un ieviest visus nepiecie-
$amos pasakumus Covid-19 paraugu
apstradei. Tpasi jauzsver ari sadarbiba
ar dazadam arstniecibas iestadém un
testésanas laboratorijam, kas sniedza
atbalstu paraugu ievaksanas procesa.
Tika veidota ari sadarbiba ar RSU
tiesi pacientu iesaistisana un klinisko
datu ievaksana, ar LU un RTU datu
apstrades joma.

Paslaik no Covid-19 pacientiem vai

50 slimibu parslimojusiem cilvékiem

tiek ievakti asins paraugi, no kuriem

tiek atdalita asins plazma un serums,

ka ari no baltajam asins sinam tiek

izoléta genomiska DNS. Virusa ge-

noma pétniecibai tiek ievaktas kakla/
deguna uztriepes, ka ari fécu un urina
paraugi. Péc atbilstosas apstrades visi
Sie biologiskie materiali tiek uzglabati
saldéta veida, lai tos turpmak varétu
izmantot pétnieciba.

Visiem pacientu paraugiem, kas
ieklauti Latvijas Covid-19 kohorta,  »

zinatniskais asistents, BMC
«Vakcinu radisanai ir
dazadas, pilnigi
atskirigas
tehnologijas, tapéc
daudz drosak ir
izméginat visas
iespéjas.»

Monta Ustinova,
pétniece, BMC

«Paslaik ir
uzkonstruéti vairaki
vakcinas kandidatu
varianti.»

Nikita Zrelovs,
zinatniskais asistents, BMC
«SARS-CoV-2 viruss
noklast $na,
saistoties ar ACE2
receptoru elpceju
SUnas.»
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@ rernieciea

Filogenétiska analize - genétiska materiala analizes metode,
kas raksturo organismu (3aja gadijuma virusu) savstarpéjo

evolucionaro saistibu.

Transkriptoms - ribonukleinskabju (RNS) kopumes, kas tiek
nolasits no DNS konkréta $una vai $inu grupa, un tas norada,

kadi proteini $aja stina vai $inu grupa veidosies, attiecigi

nosakot, ka $tnas funkcionés.

Kohorta - pétijuma dalibnieku grupa, kurai noteiktas kopéjas

iezimes. Biobanku vai biomedicinas pétijumu konteksta Sis
termins tiek lietots, lai apzimétu labi biokimiski, molekulari un/
vai kliniski raksturotu pétijumu dalibnieku grupu, kuru dati un/
vai paraugi tiek izmantoti daudzos pétijumos un tadéjadi rada

augstu pievienoto zinatnisko vértibu.

Mikrobioms - visu mikroorganismu kopa,

kas sastopama organisma vai noteikta parauga/lokalizacija.

valsts pétijumu programmas ietvaros tiks
veiktas standartizétas molekularas analizes:
visa genoma genotipésana, citokinu limena
noteik$ana, periféro asins Stinu transkriptoma
analize, kakla uztriepes un fécu mikrobioma
analize un asins metaboloma analize. Lie-
lapjoma molekularas analizes ir iespéjamas,
pateicoties tehniskajam iespéjam, ko nodro-
sina sekvencésanu tehnologiju razotajs MGl
un $T uznémuma parstavis Latvija SIA «Latvia
MGI Tech». Vienlaikus tiks veikta detalizéta
klinisko datu ievaksana atbilstosi starptau-
tiski izveidotam Covid-19 datu kategorijam.
Turpmak iegttie molekularie un kliniskie dati
tiks savietoti integréta platforma, kuru bus
iesp&jams izmantot turpmakajiem pétiju-
miem gan citu valsts pétijumu programmas
apak$programmu ietvaros, gan dazados citos
Covid-19 pétijumos.

Tiesi valsts pétijumu programmas apaks-
programmas ietvaros, kuru vada un koordiné
RSU un kura lidzdarbojas ari LU un Biome-
dicinas centrs, ir planots ievakto paraugu un
datu kopu izmantot, lai noskaidrotu sociali
demografiskos, kliniskos, biokimiskos,
molekularos un imunologiskos faktorus, kas
ietekmé cilvéku uznémibu pret virusu, slimi-
bas diagnostiku, norisi, terapijas iznakumu
un pécinfekcijas sekas, lai uzlabotu diagnos-
diagnostikas metodes, kliniskos algoritmus
un kliniskas vadlinijas. Saja programma tiek
istenoti pétijumi, kas izvértés virusa slodzes
ietekmi uz saslimsanas smagumu, virusu
antivielu titra dinamiku, SARS-CoV-2 iespé-
jamo orali fekalo transmisiju, pret noteiktam
virusa struktdram izveidojusos antivielu
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Valsts iedzivotaju genoma datubaze - nacionala biobanka,
ta veido, uzglaba un apstrada Latvijas iedzivotaju veselibas
informacijas datus un biologisko materialu kolekciju, kas kalpo
pétnieciskiem, profilaktiskiem un arstnieciskiem mérkiem.

Visa genoma genotipésana - noteiktu genoma poziciju
izmainu noskaidro$ana, parklajot visu genomu. Sada veida var

tikt atklati noteikti genoma rajoni, kuru izmainas var bat saistitas

ar pétito pazimi (parasti sada genotipésanas procesa var tikt
noteikts aptuveni 70 000 poziciju genoma).

nozimi slimibas norisé, analizés individualu
leikocitu ekspresijas profilus, veicot vienas
Sinas transkriptoma sekvencésanas un

ari citus pétijumus. Pirmie rezultati Siem
pétijumiem gaidami jau lidz Sigada beigam,
kas potenciali palidzés labak izprast gan
pasu virusu, gan slimibas norisi un palidzés
meklét efektivakus arstésanas veidus, lai
samazinatu mirstibu no Covid-19 gan Latvija,
gan pasaulé.

KA COVID-19 PACIENTI UN ARSTI
VAR PIEDALITIES?

Jebkurs Latvijas iedzivotajs, kuram kada
bridi ir bijis pozitivs SARS-CoV-2 virusa tests,
var palidzét pétniekiem atbildét uz svariga-
jiem jautajumiem par Covid-19. Cilvéki, kuri
iesaistiSanas bridi ir ar diviem negativiem tes-
tiem, tiek aicinati vienreizéji nodot paraugus,
bet pacienti, kas iesaistiSanas bridT ir virusa
pozitivi nazofaringala un/vai orofaringala
uztriepé, aicinati nodot paraugus atkartoti,
lai novérotu organisma atbildes uz infekciju
dinamiku. Lai ziedotu paraugus pétniecibai,

nepiecieSams sazinaties ar Genoma datu

bazi, zvanot uz talruni 26331436 un/vai raks-

tot vigdb@biomed.lu.lv. Genoma datu bazes

darbinieks izstastis visu par paraugu ievak-
sanas komplektu, kas sastav no trauciniem
un instrukcijam pareizai fécu, urina paraugu
ievaksanai majas apstaklos, par nosttijumu
uz kadu no diagnostikas laboratorijam un
informétas piekrisanas dokumentiem. Arsti,
kas ir saskarusies ar Covid-19 pacientiem, tiek
aicinati informét pacientus par $o iespéju,

lai veicinatu sadarbibu, iespéjams, ari slégt
ligumu par atlidzibu.

Vairak informacijas pa talruni 28474184
un/vai rakstot vigdb@biomed.lu.lv.

Lai izdaritu kliniski nozimigus secinajumus
par Covid-19 un péc iespéjas atrak samazinatu
So globalo risku, ir nepiecieSama sadarbiba vi-
sos limenos. Pacienti, ziedojot savus paraugus
un laiku to nodosanai, palidz atrak risinat So
problému, kas tik daudzus izsitusi no ierasta
lidzsvara. Papildus tam pétijuma dalibnieki
sanem biokimisko analizu rezultatus, ko ir
iespéjams izmantot sava veselibas stavokla
novértésanai.

KONTAKTI

www.genomadatubaze.lv
vigdb@biomed.lu.lv

+371 67473083 (darba laika)

Latvijas Biomedicinas pétijumu un studiju
centrs, Valsts iedzivotaju genoma datubaze,
Ratsupites iela 1-k1, Riga, LV-1067, Latvija
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