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EN SIKKER
GENABNING

— matematisk set

Forskere fra Aalborg Universitet har udarbejdet en model,
der kan forudsige hvor laenge og hvor mange man skal teste
for at veere sikker pa, om en virus er uddgd eller €j.

Den matematiske model kan ggre isolationsstrategien
mere effektiv, nar den neeste pandemi rammer.

et treekker dybe spor
gennem samfundet,
nar farlige virus og
mutationer fremtvin-
ger nedlukning og isolation. En ny
model udviklet af forskere pa Aal-
borg Universitet (AAU) kan hjeelpe
myndigheder med at fa et mere
ngjagtigt billede af, hvornar enkelte
mutationer af en virus kan anses
for at veere bekeempet. Det kan
spare os for millioner af kroner i
ungdvendige test og nedlukninger.

Bag modellen star en gruppe forske-
re fra Det Sundhedsvidenskabelige
Fakultet og Det Tekniske Fakultet for
IT og Design pa AAU. Med udgangs-
punkt i data fra coronamutationer i
de nordjyske mink i efteraret 2020,
har de udarbejdet en model, der
viser, hvornar man kan vaere sikker
pa, at en virusvariant ikke leengere
findes i samfundet.

Mutationer skjuler sig i
menneskehavet

En af udfordringerne ved at bekeem-
pe en virus som COVID-19 med for-
skellige mutationer er, at man ikke
kan teste alle pa samme tid, og at
det ikke er alle smittede, der baerer
den samme genetiske mutation.
Derfor kan aktive mutationer “gem-
me sig” leenge i befolkningen, hvis
de ikke dukker op i testresultaterne
- enten fordi de smittede ikke bliver

testet, eller fordi de positive test
ikke efterfglgende bliver genomse-
kventeret.

For at veere sikker pa, hvilken muta-
tion, en smittet har i kroppen, skal
en positiv PCR-test nemlig sendes
til genomsekventering. Her bliver
virussens ngjagtige genetiske kode
kortlagt. Problemet er, at genom-
sekventering tager tid, og derfor

er det ikke alle positive test, der
bliver sekventeret og kortlagt. Den
usikkerhedsfaktor er afggrende for,
hvor ngjagtigt man kan vide om
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en nedlukning skal forleenges eller
afbleeses.

»Det kan godt veere, at man ikke
finder nogen beaerere af mutatio-
nen i ugevis, men derfor kan den
stadigveek godt veere aktiv i befolk-
ningen,« forklarer Martin Baggsted
fra Det Sundhedsvidenskabelige
Fakultet pa AAU.

Kort over det ukendte

For at komme usikkerheden til livs
- eller i det mindste omdanne den
til mere handfaste tal - er forskerne
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Covid19 Variant of Concern Monitor
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Simuler selv en genoplukning

Du kan selv prgve at simulere en genoplukning med
AAU’s model via dette link: covid19vocmonitor.aau.dk

Beregningsmodellen implementerer den matematiske
model, der er beskrevet i den videnskabelige artikel.
Artiklen beskriver, hvordan sammenhangen mellem

sygdomsforlgb og teststrategi kan udtrykkes ved en sa-
kaldt skjult Markov model. De underliggende statistiske
fordelinger er komplekse, sakaldte hypergeometriske
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fordelinger, men artiklen beskriver ligeledes, hvordan en
enklere model kan opnas gennem en Poisson-approk-
simation. Alt i alt farer dette til, at et estimat af det ak-
tuelle antal smittede med en bestemt virus-variant kan
beregnes gennem to simple, iterative formler. Modellen
viser sandsynligheden for, at en bestemt virusvariant er
uddgd. Den vandrette akse er tid siden start. Den lodret-
te akse er sandsynlighed for, at varianten er uddgd i den
betragtede population.

De indgaende parametre i beregningsmodellen er:

Populationsstgarrelse:

Denne er sat til max 1 million for at begraense server-
belastningen. For starre befolkningsgrupper kan man
eventuelt som approksimation skalere resultaterne.

Antal sekventerede per uge:

| Danmark har teststrategien vaeret sa vidt muligt at
sekventere hele virusgenomet pa alle positive PCR-prg-
ver. Ved for eksempel 200.000 daglige praver og en
positivprocent pa eksempelvis 1%, vil det altsa resultere
i 14.000 ugentlige helgenomsekventeringer.

Revalideringsparameter (y):
1/D, hvor D er det antal uger, en gennemsnitlig patient
er syg. For COVID-19 er y typisk i intervallet 0,5-1,0.

Reproduktionsrate (R):

Det forventede antal infektioner som fglge af en given
infektion. Hvis R<1 vil smitten veere aftagende, hvis
R>1 vil smitten veere stigende.

Antal uger for simulering:
Afhaengig af de gvrige parametre kan det vaere ngdven-

digt at simulere kortere eller laeengere tid. Simuleringens
leengde skal tilpasses, s man opnar den gnskede
sandsynlighed for uddgen, se nedenfor.

@nsket sandsynlighed for uddgen:

Denne parameter tegner blot en vandret linje, der
angiver det gnskede sandsynlighedsniveau, altsa hvor
sikker man gnsker at veere pa, at den betragtede vari-
ant er uddgd.

Sandsynlighedsfordeling for begyndelsessmitte:

Artiklen angiver tre modeller for sandsynlighedsforde-
ling af smitten ved simuleringsstart: atomisk fordeling,
Poisson-fordeling og ligelig fordeling. | artiklen argumen-
teres der for, at Poisson-modellen er seerligt velegnet,
men de to gvrige er til radighed for fuldsteendighedens
skyld. Til hver fordeling knytter sig en karakteristisk
parameter, der ligeledes skal indstilles. Eksempelvis er
“Poisson mean” gennemsnittet i den Poisson-fordeling,
der modellerer antallet af testede personer, der har den
betragtede variant. Den kan beregnes som antallet af
testede ganget med den andel, der har den pageelden-
de variant.
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Videre leesning

Lees den videnskabe-
lige artikel i Scientific
Report: www.nature.
com/articles/s41598-
021-04108-8

Siden april 2020 har
Aalborg Universitet
sammen med bl.a. DTU
og Statens Seruminsti-
tut forsket i COVID-19
med midler fra Novo
Nordisk-fonden. Det er
med midler herfra, pro-
jektet med modellering
af hensigtsmeessig gen-
abning er gennemfart.

fra de to fakulteter pa AAU gaet
sammen om at udvikle en matema-
tisk model, der skal ggre sundheds-
myndighederne klogere pa, hvornar
de kan stole p3, at “nul smittede”
nu ogsa betyder, at en virusvariant
reelt er udryddet i en befolknings-
gruppe.

| modellen kan man indstille, hvor
mange smittede, der sandsynligvis
har veeret i en befolkningsgruppe
til at begynde med. Herefter indta-
ster man befolkningens stgrrelse,
og hvor mange genomsekvente-
ringer man kan gennemfgre om
ugen.

Det, der ggr modellen speciel, er
muligheden for at justere, hvor
hurtigt patienterne kommer sig
efter at veere blevet smittet, og
hvor smitsom virusvarianten er.

De tal regner sundhedsmyndighe-
derne ud, og de er i sagens natur
afgagrende for, hvor hurtigt man
kan begynde at sleekke pa restrikti-
onerne igen.

Pudsigt nok er en meget smitsom
variant hurtigere udryddet, fordi
den ikke vil kunne “gemme” sig i
befolkningen pd samme made som
en, der er mindre smitsom.

Nar alle tallene er lagt ind i mo-
dellen, tegner den en kurve over
den statistiske sikkerhed for, at
en virusvariant er udryddet i en

befolkningsgruppe.

Her kan man se, hvor lang tid der
skal g& med en given testindsats i
en befolkningsgruppe, fgr kurven

nar over 70, 80, 90 eller 100 pro-
cents statistisk sandsynlighed for
at veere uddgd.

Med modellen i handen, far myn-
dighederne et statistisk redskab,
som potentielt kan forhindre dem
i at holde samfundet lukket for
leenge - eller at lukke op for hur-
tigt, og dermed spilde indsatsen
pa gulvet.

Et nul er ikke et nul med det
samme

Ideen til at udvikle modellen kom
under nedlukningen af seks nord-
jyske kommuner i efteraret 2020,
hvor en potentielt vaccineresistent
mutation var dukket op i nordjyske
mink.

Selv om genomsekventering kun
havde afslgret i alt 11 tilfeelde af
den sakaldte Cluster5-mutation
fordelt pa fire uger i sensommeren,
skulle der ga yderligere naesten 15
uger med nul smittede med Clus-
terb, fgr sundhedsmyndighederne
kunne fgle sig sikre pa, at den var
blevet udryddet. Den ngjagtige
matematiske model fandtes nemlig
ikke pa det tidspunkt, og det tvang
sundhedsmyndighederne til at
traeffe deres beslutninger pa et
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mere usikkert grundlag, end hvis
samme situation skulle opsta igen.

»Havde vi haft modellen dengang,
ville man kunne regne sig frem til,
hvornar det var sikkert at lukke
samfundet op igen,« siger Martin
Bagsted.

Kan hjeelpe hele verden
Modellen fra Aalborg er blevet
offentliggjort i tidsskriftet Scientific
Reports og ligger nu frit tilgeengelig
til lignende scenarier i fremtiden.
Til gavn for ikke bare Danmark,
men for hele verden, siger Jakob
Stoustrup, der er professor ved Det
Tekniske Fakultet for IT og Design.

»Nu er modellen en del af det
beredskab, som nationer og myn-
digheder rundt omkring i verden
har til radighed i deres arsenal.
Vi haber, at den kommer til bred
anvendelse,« siger han.

»Isolationsstrategier har mange
omkostninger; gkonomisk, socialt
og menneskeligt pa trivsel, fol-
kesundhed og personlig frihed.
Derfor er det vigtigt at fa haevet
isolationen igen sa hurtigt som mu-
ligt. Det har vi givet et beregnings-
grundlag for nu,« fastslar Jakob
Stoustrup, der desuden er medlem
af den faglige referencegruppe,
der har radgivet Folketinget om
behandlingen af coronapandemien
siden efteraret 2020.

Forskere pa mission

For Jakob Stoustrup har det veeret
helt naturligt at kaste, hvad han el-
lers havde i haenderne for at forsg-
ge at bringe sin viden i anvendelse
i den akutte krise, som COVID-19
pandemien har veeret. »Jeg ser det
som en naturlig del af, at vi pa AAU
ser os selv som et missionsdrevet
universitet, hvor forskningen og
undervisningen tager afsaet i virke-
lige, samfundsmeessige udfordrin-
gere, siger han.

»Vi forsgger derfor altid at stille os
an pa en made, sa vores viden og
forskning pa bedst mulig made
kan veere med til at Igse de globale
udfordringer, vi star overfor.«



