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Inhalt

• Die Wege der Daten

• Zusammenführung der Typisierungsdaten

• Gemeinsame Clusterdefinition und -benennung

• Cluster Summary und Cluster Reports

• Zusammenfassung und Ausblick
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Die Wege der Daten
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Zusammenführen der Typisierungsdaten

Lokale Assemblierung & 

cgMLST Analyse

Zusammenführung 

der Allelprofile

Generierung eines 

Ergebnisreports 
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Rückspiegelung

der Ergebnisse
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Zusammenführen der Typisierungsdaten II

BfR, Carlus Deneke

Allelprofile

Allele statistics

Time stamps

Institutsübergreifende 
Cluster

Gemeinsame und einheitliche 
Qualitätsbewertung

Zeitlicher Zusammenhang 
(Analysedatum)

Welche Dateien werden ausgetauscht?
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Zusammenführen der Typisierungsdaten III

BfR, Carlus Deneke

• Gehashte Allelprofile sind direkt miteinander vergleichbar

• Clustering basiert auf Distanzmatrix aller Proben aller Partner

• Für jedes 10 AD Cluster wird ein Clustername definiert und ein Cluster report erstellt

• Ein Report als Übersicht aller Cluster und Proben

• Alle Reports werden zwischen allen Partnern geteilt

chewieSnake join workflow

AD: Alleledistanz
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Institutsübergreifendes clustering

• Single-linkage hierarchical clustering der Distanzmatrix aller Proben

• Cluster: Immer wenn mindestens 2 Proben in einem Zusammenhang von 10 AD

• Automatisches System zur Vergabe von Clusternamen zur vereinfachten Kommunikation (griechische, 
lateinische und deutsche Namen)

• Anfangs getrennte Cluster können mit der Zeit zusammenwachsen (cluster merging)

• Subcluster: Mindestens 2 Proben innerhalb eines Clusters mit 3 AD

• Automatische Benennung mit griechischen Buchstaben

• Subcluster können zusammenwachsen (subcluster merging)

• Orphans: Verwaiste Proben, die mit keiner anderen Probe im 10 AD

Zusammenhang stehen

• Orphans können mit der Zeit zu Clustern werden

BfR, Carlus Deneke

AD: Alleledistanz
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Cluster summary report

• Proben nach Einsender und Analysedatum

• Cluster nach Größe, Serovar, Alter, Wachstum, etc.

• Zugehörigkeit von Proben zu einem Cluster

• Proben ohne Clusterbezug und Distanz zum nächsten Cluster

• Verwandtschaft zwischen verschiedenen Clustern

BfR, Carlus Deneke
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Cluster report

• Jedes 10-AD Cluster hat eigenen Cluster report
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Zusammenfassung

• Typisierungsdaten und Metadaten werden getrennt ausgetauscht

• Der Austausch von Typisierungsdaten ist durch die Harmonisierung der Pipelines möglich

• Nur kleine Ergebnisdateien müssen ausgetauscht werden (~Kilobytes)

• Das Zusammenführen der Typisierungsdaten  erfolgt automatisiert durch die chewieSnake_join Pipeline

• Definition und einheitliche Benennung institutsübergreifender Cluster

• Alle Partner erhalten gleichen Zugang zu allen Ergebnissen

• Erstanalyse (ohne Metadaten) mit Cluster report und Summary report

• Zusammenführung von Metadaten und Typisierungsdaten erfolgt ebenfalls automatisiert

• MetaChewie report

• Epidemiologische Einordnung von Cluster matches

• Priorisierung von Clustern

 Screencast 6

BfR, Carlus Deneke
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