






(„Anti Ausbruch<)



sequence database with samples from a large HCV outbreak in 1978/79 (<anti
outbreak=). In this outbreak, around 3000 people contracted hepatitis C through 











Sequenzanalyse in „Geneious“

Amplifikation und Analyse der „späten“ Proben





Tabelle 2: Phasen der verwendeten PCR („NS5B_GT1+4“)
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sowie ihre „Hepatitissicherheit nach 

Fraktionierung< getestet. 





Diese kodieren zwischen der 58 und der 38

. Damit wird ein „Schwarm< 
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Epitope „kaschiert< werden. Dank der geringen 
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Zytokinausschüttung. […] (6) CD8+
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durch Verschleppung („ <)

–

(„NS5B_GT1+4“)



Programm „Geno2<
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einem „ < Puffer durchgeführt werden.

in „Geneious“

„ < 





„ <

Funktion „prcomp< des Programms R 



Genom von der 58

(„UTR PCR<) („E1 PCR<)



(„NS2 PCR<)

59UTR

Software „Geneious<
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„frühen Proben< 
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Programm „Geneious< zusammengetragen und 

„Geneious< 













(„ “) A, B und C und, nochmal hervorgehoben, die





„SeqFeatR<



Wert ≤ 0,01 und 
Wert ≤ 0,2



Ursprung „menschlich< ausgewählt. 

„ < in Form einer Tabelle angefordert, in der die potenziellen Epitope nach 
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A2 „0“ ist der HLA
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Amplifikation und Analyse der „späten“ 

Die „späten< Proben aus 



1 ein „seltenes 

Ereignis< genannt.
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https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/hepatitis-c
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