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Virale Metagenomische Sequenzierung   
Erfasst das gesamte Spektrum viraler Erreger

Auf einen Blick
Hoher Nutzen bei komplexen Fällen: Erkennt 
sämtliche bekannte und auch neue Viren.

Material: Liquor, EDTA-Blut, Abstrich, Urin, Punktate

Durchführung: 1x wöchentlich, 
2 Tage Bearbeitungszeit

Verordnung: direkt im KISIM (UZH) oder mittels 
Auftragsformular 

Attraktives Preis-Leistungsverhältnis: 549 TP, wird 
gemäss Gebührenverordnung IMV dem Patienten 
(ambulant) oder dem Spital (stationär)  verrechnet.
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Die metagenomische Sequenzierung ist eine innovative 
diagnostische Methode zur umfassenden Analyse von 
genomischem Material aus klinischen Proben (v.a. 
Plasma, Liquor, Rachenabstrich). 

Mittels Next Generation Sequencing (NGS) wird die 
gesamte in einer Probe enthaltene RNA und DNA 
sequenziert. Die erhaltenen Sequenzen werden mit einer 
Datenbank abgeglichen, die sämtliche bekannte Viren 
enthält.

Es kann ohne spezifische Primer und Sonden 
das gesamte Virusspektrum in einer Probe 
nachgewiesen und auch neue Virus-Varianten 
erkannt werden.

Die Methode wird zum ergebnisoffenen Nachweis von 
Viren aus einer Vielzahl von klinischen Materialien 
eingesetzt. 

Die Erfahrung zeigt, dass die metagenomische 
Sequenzierung vor allem bei schwer zu 
diagnostizierenden Erkrankungen mit unbekannter 
Ätiologie oder breiter Differentialdiagnose (z.B. ZNS-
Infektionen) zu einer umfassenderen und verbesserten 
Diagnostik beiträgt. 

Die virale metagenomische Sequenzierung wurde 2013 
am IMV für den diagnostischen Einsatz etabliert und 
weiterentwickelt. Sowohl die Laborprotokolle als auch 
die bioinformatische Pipeline wurden in-house 
entwickelt [1] und durch ihre Anwendung in der Routine 
und zahlreichen Studien [2-4], Ringversuchen [5,6] und 
External Quality Assessments validiert.
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