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Island zeigt Bild von friiher Covid-19-Ausbreitung in einer Bevélkerung mit koharenter
Reaktion des 6ffentlichen Gesundheitswesens

deCODE genetics

Reykjavik, Island (ots/PRNewswire) -

Die Studie kombiniert die bisher intensivsten gezielten Tests und allgemeine Screenings jeder Bevélkerungsgruppe
mit einer umfassenden Sequenzierung des Virus aus allen identifizierten Fallen, um seine Mutation und
Verbreitung zu verfolgen.

Die Ergebnisse unterstreichen die Wirksamkeit und Notwendigkeit aggressiver Tests, der Isolierung von Fallen und
der physischen Distanzierung sowie die Dringlichkeit weiterer Tests zur Einddmmung des Virus und der damit
verbundenen Krankheit.

Wissenschaftler von deCODE genetics und Kollegen des isldndischen Directorate of Health und des National
University Hospital veréffentlichten heute online im http://www.nejm.org/ eine bevélkerungsbezogene Studie
uber die friihe Ausbreitung des SARS-Cov-2-Virus (das die Covid-19-Krankheit verursacht) in Island. Ziel der
Studie ist es, einen méglichst umfassenden Uberblick dariiber zu geben, wie sich das Virus in einer Bevélkerung, in
diesem Fall einer Bevélkerung von 360.000 Personen, ausbreitet, und frithzeitige aggressive Test-,
Riickverfolgungs- und IsolierungsmaRnahmen zur Einddmmung der Epidemie durchzufiihren. Die Ergebnisse
zeigen, dass ca. 0,8 % der Gesamtbevélkerung mit mehreren Virusstdmmen oder Kladen des Virus infiziert sind,
was die Bedenken bestatigt, dass stille Trager die Krankheit verbreiten. Dies deutet darauf hin, dass die
Anstrengungen des 6ffentlichen Gesundheitssystems bisher zwar wirksam waren, um die Ausbreitung
einzuddmmen, dass jedoch mehr Daten, einschlielich massiver Bevélkerungsscreenings, wesentlich sein werden,
um eine langfristige Einddmmung des Virus in Island zu erreichen.

Die Studie basiert auf einem gezielten Screening und einem Bevélkerungsscreening, bei dem bis zum 4. April, dem
Stichtag fur die Daten dieser Studie, mehr als 60.000 Tests/Million durchgefiihrt wurden. Seither wurden in Island
weitere 4.000 https://www.covid.is/data durchgefiihrt. Die isldndischen Gesundheitsbehérden begannen Anfang
Februar, einen Monat vor der Feststellung der ersten SARS-Cov-2-Infektion am 28. Februar, mit der Untersuchung
von Personen, die aus Hochrisikozonen (hauptsachlich Skigebiete in den Alpen) zuriickkehrten und wahrscheinlich
Symptome hatten. Seit dem 4. April wurden bei diesen gezielten Tests 1221 Falle aus 9199 symptomatischen
Personen und deren Kontaktpersonen ermittelt. Alle bestatigten Falle wurden isoliert, deren Kontaktpersonen
zuriickverfolgt und unter eine 14-tigige Hausquarantine gestellt. Um diese Tests zu erganzen und einen Uberblick
Uber die Verbreitung des Virus in der Allgemeinbevélkerung zu erhalten, begann deCODE am 13. Marz mit der
Untersuchung von Freiwilligen, die sich fiir ein kostenloses Screening angemeldet hatten. Bis zum 1. April wurden
10797 Personen im Rahmen dieser Anstrengungen gescreent, wobei 87 (0,8 %) positiv getestet wurden. Dariiber
hinaus wurden vom 1. April bis zum 4. April 2283 Personen nach dem Zufallsprinzip aus der Bevélkerung
ausgewahlt und gescreent, wobei 13 Personen (0,6 %) positiv getestet wurden. Die Analyse der kombinierten
Testdaten legt nahe, dass Kinder und Frauen im Allgemeinen etwas weniger anfillig fiir SARS-Cov-2-Infektionen
sind als Mdnner und Erwachsene.

"Mit dem Versuch, die molekulare Epidemiologie von COVID-19 in Island sorgfiltig aufzuzeichnen, hoffen wir, der
ganzen Welt Daten zur Verfiigung stellen zu kénnen, die im Rahmen der kollektiven globalen Bemiihungen zur
Einddmmung der Ausbreitung der Krankheit genutzt werden kénnen", so Kari Stefansson, CEO von deCODE
genetics und Seniorautor der Ver&ffentlichung.

deCODE sequenzierte das Virus von 643 Einzelpersonen und zeichnete einen Stammbaum der verschiedenen
gefundenen Haplotypen (Reihen von Sequenzvarianten). Die Analyse der Sequenzdateien zeigt, dass die
Haplotypen des Virus, die bei den friihen zielgerichteten Tests entdeckt wurden, fast ausschlieBlich der A2-
Gruppe angehérten, die aus Osterreich und Italien stammt und mit Personen nach Island kam, die aus dem
Skiurlaub zuriickkehrten. Im Gegensatz dazu zeigen die Fille, die in den neueren gezielten Tests und im
Bevolkerungsscreening von deCODE identifiziert wurden, dass verschiedene Haplotypen der A1-Gruppe, die in
Landern wie dem Vereinigten Kénigreich vorherrschen, hdufiger geworden sind und dass es jetzt eine groe und
zunehmende Vielfalt von Haplotypen in der Bevélkerung gibt.

Dies lasst vermuten, dass das Virus aus vielen Landern nach Island eingeschleppt wurde, auch aus solchen, die
damals als risikoarm galten. Derzeit sind in dem Land 291 Mutationen gefunden worden, die anderswo nicht



identifiziert wurden. Einer der Vorteile der Sequenzierung des Virus besteht darin, die Kontakte und zusatzlichen
Infektionen aus bestdtigten Fallen zu verfolgen. Diese Daten und die Tatsache, dass die Mehrzahl der
Neuinfektionen von bereits in Quarantane befindlichen Personen ausgeht, unterstreichen die allgemeine
Wirksamkeit der Anstrengungen des 6ffentlichen Gesundheitswesens, diese Kontakte zu verfolgen und zu
isolieren und die Ausbreitung des Virus weiter einzuddammen.

"Um die Kurve dieser Pandemie so schnell wie méglich abzuflachen, benétigen wir wissenschaftlich genaue
Informationen dartiber, wie sich COVID-19 in den Gemeinden ausbreitet", so Robert A. Bradway, Chairman und
Chief Executive Officer bei Amgen. "Ich glaube, dass die rasche Reaktion von deCODE auf diesen Notfall und die
daraus gewonnenen Erkenntnisse dem Rest der Welt eine starkere wissenschaftliche Grundlage fiir
Entscheidungen im Bereich der 6ffentlichen Gesundheit geben werden."

Das in Reykjavik, Island, ansdssige Unternehmen deCODE ist weltweit fiihrend in der Analyse und im Verstandnis
des menschlichen Genoms. Mit seiner einzigartigen Sachkenntnis im Bereich Humangenetik, kombiniert mit seiner
wachsenden Kompetenz in Bezug auf Transkriptomik und Populationsproteomik und einer riesigen Menge
phanotypischer Daten hat deCODE Risikofaktoren fiir Dutzende von Volkskrankheiten entdeckt und wichtige
Einblicke in deren Pathogenese geliefert. Das Verstandnis der Krankheitsgenetik verfolgt den Zweck, diese
Informationen zu nutzen, um neue Méglichkeiten fir Diagnose, Behandlung und Pravention von Krankheiten zu
schaffen. deCODE ist eine hundertprozentige Tochtergesellschaft von Amgen (NASDAQUE: AMGN).
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