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From:
Sent: Wed 2/17/2021 3:46:15 PM
Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering
Received: Wed 2/17/2021 3:46:16 PM

Dank je en klopt.heeft de syntax daardoor klaarstaan om die koppeling te maken!

Sent: Wednesday, February 17, 2021 4:45 PM

To: Y I O Y N v~ I N I . 1> N K

@rivm.nl>

cc LR T ST o> ] IR SR o> I I

@rivm.nl>
Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Ik zal het CoronIT nummer toevoegen aan de lijst voor
We zijn trouwens ook aan het inregelen, met dat wij wekelijks een lijst met de CoronIT nrs van
de laatste 2 maanden naar jullie opsturen en die dan terug krijgen met geslacht, leeftijd, 4-cijferige postcode en
vaccinatiestatus. Dat kunnen wij dan weer aanvullen voor in de Callisto overzichten.

Hopelijk komt de eerste lijst daarvan a.s. maandag.

Groeten,

van morgen.

Sent: woensdag 17 februari 2021 16:39

5.1.2e @rivm.nl>

5.1.2e @rivm.nl>
Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Hoi,

We hadden binnen EPI net een overleg om te kijken naar de verdeling van aandeel UK variant over de tijd, per
regio.

Bij een relatief groot deel van de monsters is de postcode van de patient niet bekend en is de postcode van het lab
daarom daar ingevuld.

Als jullie monsternummer (uit CoronlIT) toe kunnen voegen aan dit excel-bestand, kunnen we de postcode uit Osiris
halen. Daarmee hoeven we niet een groot deel van de data ‘weg te gooien’. Is dat mogelijk om mee te sturen in het
bestand dat jullie vandaag/morgenochtend sturen?

Sowieso zijn de aantallen te klein om per veiligheidsregio goed naar trends te kunnen kijken; daarom gaan we dat
nu eerst per provincie doen.

Van alle gemelde patienten komt momenteel ongeveer 90% uit de teststraten, dat was tijdens de piek van de
epidemie 80% uit mijn hoofd. Gemiddeld is het tot nu toe ongeveer 85% (ook weer uit mijn hoofd). Voor een
representatieve kiemsurveillance zou je idealiter eenzelfde verdeling willen hebben.

Groeten,

5.1.2e

ror: S NN -SNREN o ..
Sent: Wednesday, February 17, 2021 4:10 PM
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From: rivm.nl>

Sent: Wednesday 17 February 2021 13:52

To: RS S 512 [l 512 [ s12e B s12e  [olaMuliig s 12e] s12e |
@ rivm.nl>

Cc: @rivm.nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Hoewel ik vanuit model technische redenen de beredenering snap ben ik persoonlijk voorstander van en gedegen
dekking in de zorg. Het is van groot belang juist de vergelijking tussen prevalentie van stammen in zorg versus
teststraat te kunnen bepalen. Zijn er stammen die we vaker zien in.

Zolang je niet weet hoeveel vaker de ene variant tot ziekenhuis opname leidt dan de andere kun je dergelijk
extrapolatie moeilijk doen.

Op mij komt een 1:3 verdeling eigenlijk best mooi over. Maar dat is niet gebaseerd op statistiek oid.

We zien dat de afgelopen weken er vooral een zeer sterke toenam eis geweest in teststraat monsters en dat zet
verder door.

Ik moet even nakijken welke inzenders ene mix van test straat en zorg insturen om te kijken of we daar in kunnen
sturen. Maar het zou zo kunnen zijn dat veel inzenders vooral ziekenhuis doen en het merendeel van test straat

monsters van de irote labs komt (precies de reden dat we die sinds enkele weken bijgeschakeld hebben)

@ weet jij dat zo uit je hoofd?

From: (I INCKETI EXEDNNN o ivin.n >

Sent: woensdag 17 februari 2021 12:07

5.1.2e rivm.nl>
20 5.1.2e rivm.nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Als je wil weten of een variant tot meer opnames leidt, dan kan ik me voorstellen dat je specifiek zorgsamples test.
Maar die zorgsamples heb je niet nodig om een goed beeld te krijgen van de populatie als geheel.

Getallenvoorbeeld: stel er zijn 100 mensen met variant EU en 100 mensen met variant UK, 40% van de mensen
laat zich testen, en UK heeft twee keer zo grote kans op opname. Dan krijg je:

EU: 60 niet getest, 39 teststraat, 1 zorg
UK: 60 niet getest, 38 teststraat, 2 zorg

Met alleen teststraatsamples krijg je dus een prima beeld. Met verhoudingsgewijs veel zorgsamples gaat het mis.

Groeten

Sent: Wednesday 17 February 2021 11:55

Drivm.nl>; rivm.nl>
@rivm.nl>; rivm.nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Hoi,

Eens met wat je zegt. Dat hebben we ook gezoen. Als de niet coron-IT lijsten bij een lab kort zijn wordt de selectie
daardoor beinvloed. Wat je niet wilt is dat er geen zicht bestaat op varianten die verhoogde zkh opname geven vs
alleen maar milde klachten.

Als je dit wil scheiden van elkaar kan dat natuurlijk. We kunnen ook teststraat aandeel specifiek verhogen door labs
te vragen niet meer in te sturen als het niet via Coron-It komt.

g |
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From: (I INCKETIN EREDNNNN o ivin.>

Sent: woensdag 17 februari 2021 11:51

rivm.nl>
rivm.nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Ik haalhier even uit.

Hoe zou dat een andere bias geven? 1k zou denken dat je idealiter een random selectie van alle meldingen hebt. 1k
ben bang dat als je meer uit “zorg” haalt, je het risico loopt dat er meer clustertjes in de selectie zitten en dat wil je
absoluut voorkomen. Het gaat om wat er circuleert in de samenleving. Eerlijk gezegd zou ik nog eerder denken dat
alleen teststraatsamples misschien beter is.

Groeten

From: [EXECH IEXEDN EREXNIN o ivm.n1>

Sent: Wednesday 17 February 2021 11:44

@rivm.nl>
Cc: G rivm.nl>; rivm.nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Hoi,

Alleen teststraten was niet acceptabel omdat we anders alleen monitorden op lichte klachten. Dat geeft weer een
andere bias.

From: [ .
Sent: woensdag 17 februari 2021 10:48
rumni SR o .5
g size  [lMuRig M e ivm nl>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Ja, dit is direct gehaald uit watmij donderdag gestuurd had.

Over de regionale data: ik zie bij monsterstroom dat ongeveer 1/3 “zorg” is, en 2/3 “teststraat”. Is dat voor een
random selectie niet heel erg veel “zorg”? Ik wilde nog checken wat de verhouding in alle meldingen is, maar dit
lijkt me wel relevant.

Groeten

Sent: Wednesday 17 February 2021 10:26

@rivm.nl>

ce: IR JEEET - v >; KN X <R o rivm.ni>

Subject: RE: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

N 512
]

Even voor de zekerheid:
Dit was het uit het laatste overzicht vanoor het OMT van vorige week en wat jij in de modellen gebruikt
hebt?
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We hebben besloten dat ik op de OMT slides en adviesbrief dezelfde getallen ga hanteren als jij in de modellen hebt
gebruikt. Het donderdagavond tabelletje vanm zet ik niet meer op slides maar neem ik alleen ter kennisgeving

voor intern mee omdat in de halve week time lag tussen beiden soms veel gebeurt (zoals de afgelopen keer met >

400 extra sequenties en een correct in een eerdere week) en dat kan helpen bij beantwoorden van evt vragen.

Ben erg benieuwd wat je aan regionale proporties gaat zien en of de 23% in tabelletje vanmvoor week 4 (dat
morgen weer aangepast zal worden met additionele data) een onevenredig aantal uit regio met lage circulatie zit vs
de voorgaande weken.

Hl G

rrom: (I IERECN JEENCKEDN o .0 >

Sent: woensdag 17 februari 2021 10:16

Subject: Tabelletje varianten gebruikt voor modellering

Per week het aantal samples, hoeveel er UK en SA (Zuid-Afrika) waren, en de proporties UK en SA
(positief/aantal).

Groeten

# A tibble: 9 x 6
weekjaar aantal positiefUK positiefSA pctposUK pctposSA

<chr> <int> <int> il o <dbl> <dbl>
1 2020/49 74 1 0 0.0135 0
2 2020/50 130 I 0 0.00769 O
3 2020/51 191 i N 0 0.00524 0
4 2020/52 201 i 1 0.0348 0.00498
5 2020/53 206 10 1 0.0485 0.00485
6 2021/1 350 31 0 0.0886 0
7 2021/2 279 45 2 Olsd 0.00717
8 2021/3 345 79 3 02229 0.00870
9 2021/4 412 133 10 0.323 0.0243



