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To: @rivn.ni]; [IEEE EEED @ivm.nl)
Cc:
From:

Sent: Tue 5/26/2020 3:16:23 PM
Subject: RE: Tothe OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2
Received: Tue 5/26/2020 3:16:23 PM

Zodra ze geupload zijn en vrijgegeven, laat maar weten. Dan zal ik Erasmus MC informeren.

Mvg

From: [EREN B @ ivm.n1>

Sent: dinsdag 26 mei 2020 16:36

@rivm.ni>; INEKECN M o rivm.nl>

@rivm.nl>
Subject: RE: To the OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2

Ik heb het aangepast.

From: IEXECN <BEEKERNM @ civin.ni>

Sent: dinsdag 26 mei 2020 14:57

‘rivm.nl>; rivm.nl>
@ rivm.nl>

Subject: RE: To the OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2

Eén dingetje nog.

In de namen moet de slash voor het volgnummer vervangen worden door een underscore, als voorbeeld:
hCoV-19/Netherlands/NoordBrabant/10003/2020

moet worden

hCoV-19/Netherlands/NoordBrabant _10003/2020

De indentifier is: provincie_volgnummer

Ook in de fasta file dit graag wijzigen.

Neem aan dat Gender en Patient age gewoon klopt.

Submitter, etc, authors okay.

Op gegeven moment zullen we originating lab en adres gaan veranderen in RIVM voor de Nivel surveillance en de
zinsnede bij auteurs ‘on behalf of the national COVID-19 response team’ gaan verlaten. Misschien de tweede golf,

als die er komt, het nog houden zoals het er nu staat.

Mvg

Sent: dinsdag 26 mei 2020 14:27

To: [EERES m>;m>

Cc: 5.1.2e rivm.nl>
Subject: RE: To the OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2
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File is aangepast.
Daarnaast een fasta file gemaakt met de aangepaste stamnummers. Willen jullie controleren of het klopt?

Files zijn terug te vinden op

5.1.2h

prom: IEKECI RN c cv.01>
Sent: dinsdag 26 mei 2020 09:58

@rivm.nl>; BN e ivm.n>
Cc: @ rivm.nl>

Subject: RE: To the OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2

Het ziet er al heeel compleet uit
Er zijn wat regels niet goed gegaan
Onderstaanden zijn niet 473 monsters maar nivel 431, hierbij ook de Aruba monsters die dus niet Aruba zijn

aan onderaan wel correct als 431 nummers, dus je kan de verkeerde regels weglaten
Het was Illumina NextSeq, niet MiSeq

From: [IESNCKECNN HERETN - (ivrv.0>

Sent: dinsdag 26 mei 2020 08:45

Subject: RE: To the OCPs for Microbiology for Action: Invitation for manuscript contribution on genetic evolution of SARS-CoV-2
Hoi allen,

Ik heb de excel sheet zo ver mogelijk ingevuld met de gegevens die ze willen hebben. Die van Aruba moet nog even
naar gekeken worden of we alles hebben.

Controleer ook of de submitter en author zo goed zijn en of er nog meer namen bij moeten. Ik weet even niet wie
nog meer.

Er zijn ook een aantal gegevens optioneel.

wiI jij de onderstaande twee kolommen invullen?
covy_assembly_method coww_coverage

Assembly method Coverage
e e.g. CLC Genomics Workbench 12, Geneious 10.2.4, SPAdes/MEGAHIT v1.2.9, UGENE v. 33  e.g. 70x, 1,000x, 10,000x (avera

Dit moet ingevuld worden, dit moet de juiste naam zijn van de fasta file waar de sequenties in staan. Deze file moet
nog gemaakt worden. Unilab nummer moeten vervangen worden voor de stamnaam.
I =3 1

n
FASTA filename
all_sequences.fasta

Willen jullie kijken of er nog meer kolommen ingevuld moeten worden?

Groeten

5.1.2e
Dubbel
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