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Malaria Genomic Use Cases

Stratification and impact )




GenMoz: P. falciparum genomic intelligence in Mozambique
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GenMosz... in six steps

01. Casos - Vigilancia 02. IIM - Inquérito Nacional de |
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Data use & Impact

* NMCP Annual meeting (2021-2024)
e Strategic planning NMCP 2023-30

 Lusophone Workshop
e UEM PhD Program

Trimestral brochure

hrp2/3 K13 mutations
deletions (artemisinin)
(RDT)

Vigilancia genémica da Gen
malaria em Mogambique

Geracéo de dados genémicos no laboratério

c . . _ - P
- I —e dhfr-dhps quintuple
I m utants (S P ) O presente boletim descreve a implementacao do Sequenciamento de Nova-Geracao (NGS, do
& B 4 inglés Next Generation Sequencing) para a vigilancia gendmica do Plasmodium falciparum em
Mogambique, estabelecida no Laboratério de Biologia Molecular do Centro de Investigacéo em

Saude de Manhiga (CISM).
As plataformas de NGS permitemn a geracao rdpida de dados sequenciando grandes quantidades
de DNA em paralelo mediante o uso de diversas tecnologias . O principio basico da técnica
consiste na fragmentacao do DNA seguida da sequenciacao multipla de cada base do genoma
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~ o — do parsslta_{cmmp\em ou parcial). o que permite maior acurécia dos dados gerados e uma visao
OG‘AMA A MA[A”’ > - J - \, " — < sobre a variagao do DNA 1]
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I ( mef |oquine) Processo de geracéo de dados genémicos

Bernadete Rafael

e dhps581 sextuple
mutant (SP)

® Prevalence of
resistance markers

by province and region

Number of samples

processed per province

and region

QO processo de geracio de dados genéticos
no laboratério consiste em quatro etapas
principais (Fig- 1): (i) recepcao de amostras no
laboratério, (i) extraccéo de DNA, quantifica-
Ao da parasitemia e bicbanco, (iii) preparagac
de bilblictecas e sequenciagdo no MiSeq da
lllumina e (iv) anélise de dados.

Partilha de dados com o
PNCM e uso para accées

1. Ploskl, R. (2016). Next
for Next.

il about t
1-18. dol:10.1016/b978-0-12

A andlise inicial fornece informacao acerca
da qualidade da corrida e das amostras
processadas. Porque o NGS produz grandes
quantidades de sequéncias, na concepgéo
da sua infraestrutura laboratorial também
deve ser considerada tanto a capacidade de
armazenamento de dados assim como um

= i computador de alto rendimento para andlise
. bicinformatica de dados massivos.
plasmpesinZ CNV
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Summary and next steps

 Malaria diagnostics and treatment in Mozambique is not

compromised by antimalarial/diagnostic resistance
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