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Descriere: Achizitionarea	unei	Linii	complete	pentu	izolarea,	identificarea	şi	secvenţierea	genomului
viral	la	SARS-CoV-2	pentru	dotarea	Laboratorului	de	Biologie	Moleculară	cu	Nivel	II	de
Biosecuritate,	va	permite	analizarea	probelor	de	apă	uzată	pentru	identificarea	virusului
SARS-CoV-2,	iar	prin	secvenţierea	de	nouă	generaţie	a	genomului	viral	de	interes	va	permite
identificarea	noilor	tulpini,	potenţial	periculoase	cu	transmisibilitate	crescută,	care	nu	pot	fi
identificate	prin	PCR,	implicit	şi	monitorizarea	patogenităţii	tulpinilor	circulante.Produsele
solicitate	vor	avea	impact	la	nivel	naţional	şi	internaţional	deoarece	vor	permite
secvenţierea	probelor	din	ţară,	iar	rezultatele	vor	fi	raportate	pe	o	platformă	naţională,	ce
va	fi	conectată	la	cea	internaţională,	ajutând	astfel	la	elaborarea	strategiilor	de	combatere
a	pandemiei	Covid-19.	Institutul	Naţional	de	Cercetare	şi	Dezvoltare	pentru	Protecţia
Mediului	transmite	rezultatele	către	Ministerul	Mediului,	Apelor	şi	Pădurilor,	iar	aceştia
asigură	raportarea	către	Comisia	Europeană.	Institutul	Naţional	de	Cercetare	şi	Dezvoltare
pentru	Protecţia	Mediului	îndeplineşte	funcţia	de	Partener	în	baza	Acordului	de	Parteneriat
cu	nr.	245117/24.02.2022.Identificarea	eficientă	a	particulelor	virale	de	SARS-CoV-2	din
apele	uzate	din	România.	Fluxul	din	care	provin	rezultatele	şi	raportarea	acestora	se	aliniază
la	strategiile	ţărilor	din	Uniunea	Europeană	ce	monitorizează	virusul	SARS-CoV-2	în	apele
uzate.Prin	secvenţierea	de	nouă	generaţie	a	genomului	viral	de	SARS-CoV-2	se	are	în	vedere
identificarea	tulpinilor	în	infecţii	nosocomiale	şi	a	genelor	de	rezistenţă.	De	asemenea,	se
pot	identifica	noi	tulpini	circulate	de	SARS-CoV-2.	Identificarea	variantelor	virale	trebuie
atent	interpretată	şi	monitorizată	pentru	înţelegerea	adaptării,	evoluţiei	şi	transmiterii
virusului	SARS-CoV-2.	Implementarea	unei	infrastructuri	informatice	va	asigura	stocarea	în
integralitatea	tuturor	informaţiilor	regăsite	în	fluxul	de	date,	corespunzător	necesitaţii
situaţiei	din	prezent.	Supravegherea	apelor	reziduale	cu	SARS-CoV-2	ar	putea	fi	o
completare	importantă	a	supravegherii	existente	în	domeniul	sănătăţii	publice	pentru
răspunsul	la	COVID-19,	deoarece	are	capacitatea	de	a	furniza	informaţii	privind	tendinţele
de	infectare	în	cazurile	nou	raportate	într-o	comunitate,	fără	a	fi	influenţată	de
disponibilitatea	şi	accesul	la	resursele	de	testare	clinică	sau	de	datele	privind
comportamentul	de	căutare	de	asistenţă	medicală.	Metodele	de	detectare	şi	cuantificare	a
ARN-ului	viral	SARS-CoV-2	în	apele	uzate	netratate	sunt	corelate	cu	tendinţele	în	ceea	ce
priveşte	cazurile	raportate,	pentru	ca	aceste	măsurători	să	se	transforme	în	instrumente
utile	pentru	sănătatea	publică.Secvenţierea	genetică	poate	ajuta	la	înţelegerea	bolii	COVID-
19.	Secvenţele	genomice	complete	obţinute	vor	putea	fi	incluse	în	bazele	de	date
internaţionale	(GenBank),	iar	evoluţia	pandemiei	va	putea	fi	monitorizată	întimp	realşi	va
permite	analiza	filogenetică	şi	analiza	ratei	de	variabilitate	virală


