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Muntliga presentationer: O1-O19
O1 - EHEC i Skine hosten 2021
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fakulteten, Lunds universitet

Introduktion/Introduction: I Region Skéne uppdaterades EHEC-diagnostiken 2021-06-10 med en
ny verifierande PCR vilken detekterar samtliga kidnda subtyper av shigatoxin (szx). Sedan denna
uppdatering av EHEC-diagnostiken har antalet hittade EHEC-fall i Skane okat drastiskt och EHEC
som producerar shigatoxinsubtypen stx2futgor en betydande andel. Syftet med denna studie var att
kartldgga cirkulerande EHEC-stammar, patientkaraktéristika och symptom hos patienter i Skane
diagnostiserade med EHEC 2021-06-10 till 2021-12-10 kopplat till toxintyp och toxinsubtyp och
dérmed kartldgga den kliniska relevansen hos dessa EHEC-stammar som man sedan
metodfordndringen diagnostiserar.

Metod/Method: Studien ar en deskriptiv fall-kontroll studie med retrospektivt inhdmtande av data
fran laboratoriedatasystem och journalsystem tillhoérande sjukhus och primérvard i Region Skéne.
Patienter som var positiva for EPEC anvindes som kontrollgrupp

Resultat/Result: 126 patienter var positiva for EHEC under perioden. Stx2 var den dominerande
shigatoxintypen och s#x2fvar den dominerande subtypen. Som forvéntat var det en hdgre andel med
symptom (diarré, buksmérta, blodig avforing etcetera) hos patienter infekterade med EHEC jamfort
med hos patienter infekterade med EPEC. Hos patienter infekterade med EHEC producerades stx2f
var det dock en lagre andel med symptom jadmfort med hos patienter infekterade med EHEC
producerades dvriga stx2-subtyper, bortsett frén diarré vilket var lika vanligt i bdgge grupperna. Ett
fall av hemolytiskt uremiskt syndrom noterades i stx2f-gruppen, samma patient var dock dven
positiv for Salmonella.

Konklusion/Conclusion: Stx2fér sdledes en vanlig shigatoxinsubtyp i sddra Sverige och dven om
infektioner orsakade av EHEC producerandes stx2f verkar vara associerat med mildare symptom kan
den potentiellt vara associerad med allvarlig sjukdom, ytterligare forskning krévs.



02 - Evolution towards small colony variants of pandemic multidrug resistant ST131
Escherichia coli isolates from a 10-year bone infection
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Introduktion/Introduction: Chronic wounds are usually challenging to treat due to underlying
medical conditions of the individual and as they readily become infected by microorganisms due to
the failure of mechanical and physiological first line innate immune responses. We report here the
characterization of host adaptation of five Escherichia coli genomes including three E. coli ST131
genomes that occurred concomitantly with Enterococcus faecalis from a 10-year chronic wound
infection after a foot fracture during the 2004 tsunami.

Metod/Method: The five E. coli strains were characterized by various microbiological and
genomic approaches. Microbiological methods were antimicrobial resistance profiling, growth

in different media and biofilm formation. Genomic methods were determination of the

genome sequence by PacBio RSII and Illumina sequencing. Phylogenetic analyses and

genome alterations such as single nucleotide polymorphisms, deletion and rearrangements that led
to pseudogenes and chromosomal inversions were documented. The integrity of relevant selected
metabolic and physiological pathways was analyzed.

Resultat/Result: Strains of two initially present sequence types, including the highly antimicrobial
resistant ST405 clone, were subsequently replaced by isolates of the ubiquitous ST131 clone.

The three E. coli ST131 strains showed a heavily host-adapted genome with a high number

of pseudogenes and a large chromosomal inversion compared to ST131 reference

strains. Furthermore, two of three E. coli ST131 isolates were small colony variants with its
genetic basis in multiple genome alterations including pseudogenes and deletions in the pathway for
heme biosynthesis. Pseudogene analysis indicated also the three ST131 strains to be mutator strains.
Although enhanced capability of biofilm formation of the ST131 isolates was indicated by the agar
plate assay, the a liquid culture biofilm assay did not display pronounced biofilm formation
suggesting unconventional modes of biofilm formation.

Konklusion/Conclusion: ST131 clone members, which originally evolved from commensal strains
can cause urinary tract and blood stream infections and are ubiquitously found in the environment
including waste water and in animals. ST131 strains have presumably been already acquired from
the environment on occurrence of the initial foot fracture and can persist in wounds showing

an outmost genome plasticity and adaptability which might aided in causing the chronic infection.
Referenser

Li et al., bioRxiv, doi: https://doi.org/10.1101/2022.05.07.487787



O3 - Dags att liimna anrikning bakom oss — bittre och snabbare detektion av MRSA vid
direktodling

Mikrobiologi

Susanna Thyselius'

Sofia Persson', Christoffer Berner'

! Klinisk mikrobiologi och vérdhygien, Akademiska sjukhuset, Uppsala

Introduktion/Introduction: Detektion av Meticillinresistent Staphylococcus aureus (MRSA) sker
ofta med molekylarbiologiska metoder efter anrikning i selektiv buljong. Nackdelen &r den langa
svarstiden, som kan bli uppemot 48 timmar dven for negativa prover, da prover som ar positiva for
S. aureus-markorer odlas ut. For att korta svarstiderna utférdes en studie om anrikningsbuljong kan
uteslutas till formén for direktodling pé selektiv platta. Vi utvirderade prestandan av CHROMagar
MRSA jamfort med anrikning/qPCR som anvéndes i Region Uppsala. Metodernas detektionsnivé i
cfu/ml, paverkan av andra mecA-positiva bakterier samt svarstid utvirderades.

Metod/Method: Tre MRSA-stammar fran CCUG och en kénslig S. aureus stam valdes ut och
odlades i spadningsserie pA CHROMagar MRSA-platta, blodagar samt i anrikningsbuljong, med och
utan tillsats av cefoxitinresistenta koagulasnegativa stafylokocker (KNS). Odling utfordes efter 0, 24
och 48 timmar. Framvéxta kolonier pa bade blodagar och CHROMagar MRSA rédknades efter 18
timmars inkubering och jamfordes med resultat fran anrikning/qPCR. 442 konsekutiva prover frén
MRSA-screening i Region Uppsala analyserades under sommaren 2022 med anrikning/qPCR samt
direktodling.

Resultat/Result: Spiadningar ner till 10? kunde detekteras som MRSA av bada metoderna i 100% av
de analyserade spadningsserierna nir enbart MRSA fanns i provet. Nar MRSA utsattes for
konkurrerande mecA-positiv KNS blev qPCR negativ {or nuc och sa442 i vissa prover medan mecA
fortfarande pavisades. Vid utodling av dessa anrikningsbuljonger kunde enbart cefoxitinresistent
KNS detekteras. Motsvarande inhibition av MRSA kunde inte ses vid direktodling p4 CHROMagar
MRSA.

Av de 442 patientproverna var 35 patienter positiva for MRSA i totalt 58 prover. Av dessa kunde
anrikning/qPCR detektera 91% medan direktodling detekterade 95%. Andelen patientunika fall med
pavisad MRSA, oberoende provtagningslokal, uppgick till 100% for direktodling respektive 94% for
anrikning/qPCR.

Konklusion/Conclusion: Vara resultat visar ett hogre antal pavisade MRSA med direktodling
jamfort med anrikning/qPCR. De visar ocksa att konkurrerande flora av mecA-positiva KNS kan
inhibera tillvixt av MRSA i anrikningsbuljong och ddrmed ge upphov till falskt negativa resultat.
Dessa resultat, ihop med de forkortade svarstiderna, gjorde att screeningmetoden for MRSA i
Region Uppsala kunde bytas hosten 2022. Idag har svarstiderna for negativa MRSA forkortats
avsevért samtidigt som tiden till ett forsta preliminérsvar for fynd av MRSA éven det forkortats med
upp till 1 dygn.

Referenser

MRSA-screening enligt Halmstadmodellen - Referensmetodik for laboratoriediagnostik
(folkhalsomyndigheten.se)

Brakstad et al. 1992. Detection of Staphylococcus aureus by polymerase chain reaction
amplification of the nuc gene. J Clin Microbiol. 30: 1654-1660



Nilsson, P., H. Alexandersson, and T. Ripa. 2005. Use of broth enrichment and real-time PCR to
exclude the presence of methicillin-resistant Staphylococcus aureus in clinical samples: a sensitive
screening approach. Clin Microbiol Infect. 11:1027-34



04 - Forbittrad identifiering av S. bovis-gruppens arter och subarter med MALDI-TOF MS
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Introduktion/Introduction: Streptoccocus bovis-gruppen bestar av sju arter och subarter. Dessa ar
olika vanliga vid S. bovis-bakteriemi hos ménniska, och férdelningen av dem skiljer sig at i olika
lander. Risken for infektios endokardit, och associationen till kolorektalcancer, varierar beroende pa
art och subart. Tillgdngliga MALDI-TOF MS-bibliotek kan idag inte sérskilja mellan S. bovis-
gruppens subarter. For séker subartbestimning krévs idag genotypiska metoder som é&r dyrare och
mer tidskrdvande, men inte heller den mest anvéinda metoden, 16s rDNA, kan sékert sérskilja mellan
subarterna. I denna studie utvecklades och utvirderas ett nytt MALDI-TOF MS-bibliotek for
forbéttrad identifiering av S. bovis-gruppens arter och subarter.

Metod/Method: 236 unika S. bovis-isolat fran blododlingsfynd (2003-2018, Skéne) och
bakteriestam-samlingar — som tidigare subartbestdmts med helgenomsekvensering — odlades i BHI-
buljong. Mass-spektra samlades med Bruker MALDI Biotyper systemet efter etanol-
myrsyraextraktion. MSP (Main spectral profiles) frén 117-isolat anvéndes for skapandet det nya
biblioteket ”Streptococcus bovis/Streptococcus equinus-complex-Clinical Microbiology Region
Skane library” (SBSEC-CMRS library). Spektra frén resterande 119 isolat anvéndes for utvardering
av "Bruker MBT Compass Library Revision K (2022)”” och SBSEC-CMRS-biblioteket.
Resultat/Result: Med Brukers bibliotek identifierades 71/119 (60 %) isolat med korrekt art och
subart, medan SBSEC-CMRS-biblioteket identifierade 116/119 (97 %), med cutoff >2.0. Brukers
bibliotek kunde endast identifiera S. gallolyticus framgangsrikt pa artniva, och S. gallolyticus subsp.
macedonicus pa subartnivd — men inga andra arter eller subarter. SBSEC-CMRS-biblioteket
identifierade rétt art och subart hos alla utom tre isolat av olika arter.

Konklusion/Conclusion: Det nya SBSEC-CMRS-biblioteket visade tillrdcklig diagnostisk
traffsdkerhet, med pataglig forbattring jaimfort med Brukers bibliotek. Identifikation av art och
subart vid bakteriemi med S. bovis-gruppen kan ha betydelse for beslut om vidare utredning for
endokardit och kolorektalcancer. SBSEC-CMRS-biblioteket kommer att goras tillgdngligt inom kort.
Referenser

Improved identification of Streptococcus bovis-Streptococcus equinus-complex species and
subspecies by MALDI-TOF MS using a novel library. Jonas Oberg, Malin Inghammar, Bo Nilson.
Manuskript under granskning.
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OS - Digital point-of-care culture for urinary tract infections
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Introduktion/Introduction: Digital dipsticks have been proposed as a method for point-of-care
diagnosis of urinary tract infections (UTIs) by detecting and quantifying bacteria in miniaturized and
digitized fashion (1,2). The objective of this study was to assess the clinical accuracy of the digital
dipsticks by testing patient urine samples, in comparison with the current standard diagnostic
practice employed in clinical microbiology laboratories.

Metod/Method: The study was conducted in two parts. The first part involved the retrospective
collection of patient urine samples containing the five primary pathogens our test aims to detect, as
well as urethral microbiota and no growth samples as negative controls. For each patient, one urine
sample was tested simultaneously using digital dipsticks, standard urine culture (the gold standard),
and Multistix 7 (Siemens). The findings were subsequently confirmed using MALDI-TOF-MS, with
colonies from the standard urine culture serving as the source. In the second part of the study, patient
urine samples from healthcare clinics were tested within the first 10 hours of culturing. The digital
dipstick results were compared to clinical findings evaluated by laboratory personnel.
Resultat/Result: In the retrospective study involving 105 cases, digital dipsticks demonstrated a
sensitivity and specificity of 100% in detecting bacteriuria and 98.6% sensitivity and 96.8%
specificity in identifying five microorganisms when compared to clinical standards. Additionally, a
combined nitrite- and esterase test was found to predict the presence of bacteriuria in 36% of cases.
In the prospective study of 121 cases, digital dipsticks exhibited 100% sensitivity and 89.6%
specificity in detecting significant bacteriuria within the intended scope of the test, which covered
88.3% of all samples (n=137).

Konklusion/Conclusion: The results obtained from digital dipsticks were found to be in agreement
with clinical standards, with no significant statistical difference observed between digital dipsticks
and the gold standard in the detection and identification of the main UTI pathogens in patient urine
samples. This suggests that digital dipsticks hold potential as a tool for decentralized diagnosis and
screening of UTIs at primary care or point-of-need settings due to their minimal test handling time,
lack of requirement for any complex external equipment, and automated readout of test results.
Referenser

(1) Iseri, Emre, et al. "Digital dipstick: miniaturized bacteria detection and digital quantification for
the point-of-care." Lab on a Chip 20.23 (2020): 4349-4356.

(2) Iseri, Emre, Angelos Valandis Miliadis, and Wouter van der Wijngaart. In the conference of
uTAS 2021, 10-14 October 2021, Palm Springs, USA.

The results of this study will be presented at the 33rd European Congress of Clinical Microbiology
& Infectious Diseases (ECCMID 2023).
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a) Digital Dipstick operation: 3 simple steps from sample to results with minimum hands-on time (<1 min).

Dipstick captures bacteria >

in its each hole or not,
depending on concentration

Slide dipstick into an incubation box (orange)

Hole color changes with bacterial growth

Color -> bacteria ID

DO Place the device in an incubator for 8h or longer # of colored holes - concentration
Sampling Incubation Digital analysis
Dip the stick in urine for a moment. Incubate the dipstick for 8h / overnight Upload the photo of the dipstick
and receive answer in seconds.
b) Digital Dipstick examples after incubation. ©) Digital image analysis.
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Figure 1. (a) Operation steps of Digital Dipstick on clinical urine samples. (b) Photographs of digital dipstick examples used on clinical urine
samples containing different types of bacteria (or none). (c) Red-Green-Blue (RGB) color distribution of individual holes of digital dipsticks with
different bacterial growth.
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06 - Forstar vi rektala klamydiainfektioner hos kvinnor? En studie inkluderande olika
anatomiska lokaler, kvantifiering och viabilitet av Chlamydia trachomatis vid tva svenska
STI-kliniker

Mikrobiologi

Mimmi Winn'

Philip Karlsson?, Helen Wang?, Bjorn Herrmann', Lars Falk?

! Klinisk mikrobiologi, Akademiska sjukhuset, Uppsala

? Institutionen for medicinsk biokemi och mikrobiologi, Biomedicinskt centrum, Uppsala universitet,
Uppsala

? Hudkliniken, Universitetssjukhuset i Linkdping, Linkdping

Introduktion/Introduction: Forstéelsen av rektala klamydiainfektioner hos kvinnor dr begransad.
Tidigare studier rapporterar en ovéntat hog prevalens av rektal klamydia &ven bland dem som uppger
sig inte ha haft analsex. I dessa studier utférdes vaginal- och anal egenprovtagning, vilket kan
innebdra risk for kontamination. Denna studie undersokte prevalensen av cervikal och rektal
klamydia bland kvinnor vid tva svenska STI-kliniker under &ren 2019-2022. Syftet var att forsta
inneborden av rektal infektion genom att jamfora sexualpraktik i forhallande till fynd av rektal och
anal klamydia, inkluderande bakteriekoncentration och viabilitet.

Metod/Method: Kvinnor med en formodad hogre risk for klamydia tillfragades att delta. Fran varje
patient insamlades prover cervikalt, analt och rektalt. For att undvika vaginal och perineal
kontamination anvéndes ett barnproktoskop for rektal provtagning. Deltagarna besvarade ett
frageformulér inkluderande forekomst av receptivt analsex. Chlamydia trachomatis (CT)
detekterades med Abbott Alinity-m STI systemet. Droplet Digital-PCR anvéndes for att bestimma
DNA-koncentrationen av klamydia och med samma system bedomdes dven viabiliteten med hjilp
av PCR-inhiberande farg.

Resultat/Result: Av 313 inkluderade kvinnor testade 55 patienter positivt for anogenital klamydia,
varav 35 (63%) pavisade samtidig rektal- och cervikal infektion. Kvinnor som testade positivt
cervikalt och negativt rektalt uppgick till 15 patienter, medan endast tvé kvinnor testade positivt
rektalt och negativt cervikalt. Av 15 negativa rektalprover testade 7 (46%) tillhorande analprover
positivt. Av de 38 patienter som testade positivt for rektal klamydia uppgav endast 15 (40%) att de
haft analsex under de senaste 12 ménaderna och 12 av dessa 15 (80%) uppgav att de haft oskyddat
analsex. CT-koncentrationen var liagre i rektum jamfort med cervix och for rektalproverna var
koncentrationen liknande for patienter som uppgav analsex jamfort med patienter som inte haft
analsex. Viabla klamydiabakterier pavisades i 40% av CT-positiva cervikalprover och i 30% av CT-
positiva rektalprover.

Konklusion/Conclusion: Den héga andelen fall med positivt analprov men negativt rektalprov
(46%) indikerar urogenital kontamination. Detta stods av det faktum att 60% av patienterna med
positivt rektalprov uppgav ej ha haft analsex. Resultaten indikerar att fynd av anal/rektal klamydia
vid egenprovtagning kan vara svartolkade och kan paverka strategier for hemprovtagning.
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O7 - Ny realtids PCR for differentiering av hogrisktyper av Humant papillomvirus ger
mojlighet att folja det nationella virprogrammet fiven vid mRNA-baserad screening.

Mikrobiologi

Marit Hansen'

Sara Thulin Hedberg', Martin Sundqvist'

! Laboratoriemedicin, Klinisk Mikrobiologi, Universitetssjukhuset, Orebro

Introduktion/Introduction: 2022 publicerades en uppdatering av det Nationella vardprogrammet
for Livmodehalscancerprevention. Genotypning av samtliga hogrisktyper av Humant Papillomvirus
(HPV) rekommenderas. 2016 introducerade Region Orebro Lin (ROL) HPV-baserad screening for
livmoderhalscancer med Aptima® HPV (Hologic) som detekterar mRNA fran onkgenerna E6/E7.
Hologic erbjuder dock inte ndgon utvidgad genotypningsanalys och en uppfoljande CE-mirkt metod
(Allplex™ HPV HR, (Seegene)) verifierades dérfor.

Metod/Method: Prover positiva for hogrisk HPV med Aptima® HPV assay (n=50) samt en EQA-
panel frdn 2022 (n=12) analyserades. Aptimardren laddades i STAR™" (Seegene) dir badde DNA-
extraktion med STARMag 96x4 Universal kit (Seegene) och PCR-sittning utfordes automatiserat.
Proverna analyserades pd CFX96 (BioRad) med Allplex™ HPV HR och Anyplex™ Il HPV HR.
EQA-panelen hade analyserats med Anyplex™ II HPV28 sedan tidigare. Andelen inhiberade prover,
andelen prover positiva for en eller flera hogrisk-HPV analyserades mellan Allplex™ HPV HR och
Anyplex™ I HPV HR jimfordes.

Resultat/Result: Samtliga prover positiva for HPV16 eller 18/45 med Aptima® gtHPV 16 18/45
(n=10) kunde #ven pavisas med bade Allplex™ HPV HR och Anyplex™ II HPV HR kit. Av 6vriga
prover (n=40) som detekterats HPV non-16/18/45 var fem helt negativa med Allplex™ och
Anyplex™. Vid upprepad analys med nytt Aptimardr kunde HPV68 pavisas i tvd av proverna med
Allplex™, &vriga tre var fortfarande negativa. I tre andra prover kunde HPV18 och HPV45 pévisas
med Allplex™ men inte med Aptima gtHPV, resultaten kvarstod efter omanalys. EQA fick
overensstimmande resultat med samtliga metoder.

Konklusion/Conclusion: Det fungerade bra att extrahera DNA for pavisning av HPV med
Allplex™ HPV HR direkt ur Aptima-ror. Inga prover blev inhiberade och Allplex™ HPV HR
uppvisade en ndgot hogre kiinslighet &n Anyplex™ II HPV HR. Négra prover (Non16/18/45) erhéll
negativt resultat vilket sannolikt forklaras av de olika metodernas design. Vi bedomer att en
efterfoljande analys med Allplex™ HPV HR ger en méjlighet for laboratorier som anvinder initial
screening med Aptima® HPV att uppfylla det uppdaterade vardprogrammets krav pa differentiering
av hogrisk-HPV.
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O8 - Automatiserad extraktion for long-read sekvensering

Mikrobiologi

Noura Walai'

Annelie Bjerkner', Jens Furuskog', Oskar Karlsson Lindsjé', Anna Risberg', Maria Lind Karlberg'
! Avdelningen for Mikrobiologi, Folkhilsomyndigheten

Introduktion/Introduction: Folkhédlsomyndigheten ansvarar for nationell mikrobiell 6vervakning
av olika bakteriella agens. Hittills har vi utfort en tidskrdvande manuell extraktion infor long-read
sekvensering med Oxford Nanopore teknologin (ONT). Vi har testat automatiserad extraktion med
tva extraktionsplattformar, MagLEAD (PSS) och Maelstrom 4800 (TANBead), som alternativ till
den manuella extraktionen.

Metod/Method: Automatiserad extraktion utfordes pa referensstamisolaten Clostridium difficile,
Staphylococcus aureus, Streptococcus pneumoniae och Legionella pneumophila. Genomisk DNA
koncentration bestimdes med Qubit fluorometer (Life Technologies) och fragmentanalyserades med
Labchip GX Touch (Perkin Elmer). Bibliotekstillverkning genomférdes med Ligation sequencing
gDNA (SQK-LSK109) (ONT) vilket mojliggjorde utvirdering av fragmentlangderna. Proverna
barkodades med Native Barcoding Expansions (EXP-NBD104, EXP-NBD114) (ONT). Vid
sekvenseringen anvéindes GridlON och FLO-MIN106 (R9.4.1) flodesceller. Guppy 6.4.6 anviandes
med High Accuracy basecalling. Datan filtrerades genom nanoq, 600bp som kortaste 14sning och
Q12 for kvalitén. Sedan mappades ldsningarna mot referensgenomen med minimap2 samt polerades
med medaka for att fa fram konsensussekvens. De novo assembly utférdes med Flye och polerades
med medaka. Relevant statistik berdknades med samtools, segkit och quast.

Resultat/Result: De fragmentlédngder som erholls vid automatiserad extraktion gav langa lisldngder
vilket 6verensstimde med resultaten fran fragmentanalysen. De léngsta lasldngderna var 130 000 bp.
Genomtéickningen var ~100 % for samtliga agens och extraktionsmetoder. Vid mappning mot
referenssekvenserna varierade sekvenseringsdjupet mellan extraktionsmetoderna. Automatiserad
extraktion med Maelstrom 4800 gav 150x-600x. MagLEAD extraktion gav betydligt lagre
sekvenseringsdjup. De novo assembly gav langa, fa contiger och hoga N50 vérden vilka varierade
mellan 2000-16000 baspar.

Konklusion/Conclusion: Resultaten indikerar att den automatiserade extraktionen ger tillrdckligt
langa DNA fragment for komplett assembly av genomets struktur. Contiger fran de novo assembly
stimde ofta Gverens med forviantad genomtopologi. Sekvenseringsdata mappad mot referensgenomet
gav komplett tickning for samtliga agens och sekvenseringsdjupet varierade mellan 8x-617x.
Maelstrom 4800 gav biéttre resultat jimfort med MagLEAD, men fler agens ska analyseras for att
utreda extraktionsplattformarnas prestanda. Sammantaget visar resultaten att automatiserad
extraktion ger bra forutséttningar for efterféljande bioinformatiska analyser sdsom detektion av
antibiotikaresistens och SNP analyser.
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09 - Campylobacter - med eller utan bakteriemi — en retrospektiv observationell studie

Infektion
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3 Klinisk mikrobiologi, Rigshospitalet, K&penhamn

4 Infektionskliniken, Skanes Universitetssjukhus, Lund, Region Skane

Introduktion/Introduction: Campylobacter tillhor en av de vanligaste tarmpatogenerna som kan
orsaka mag-och tarminfektioner runt om i vérlden. Bakterien kan dven pétréiffas i blodbanan och
orsaka sepsis 2. Kunskapen kring bakteremi med Campylobacter ir begrinsad. I nuléiget ir detta
den forsta och enda svenska studien som har undersokt kliniska karakteristika av patienter med
Campylobacter i blodet jamfort med de som endast har bakterien i faeces i Sverige.
Metod/Method: Fall av Campylobacter i blodet och/eller faeces som intréffade mellan aren 2015—
2021 identifierades utifrén registret frén Klinisk mikrobiologi, Region Skane. Alla med
Campylobacter 1 blodet under studieperioden inkluderades och kontrollgruppen bestod av patienter
med Campylobacter i faeces dér det dven tagits blododlingar utan vixt av bakterier. Journaluppgifter
fran sluten- och dppenvarden granskades retrospektivt utifran ett pre-specificerat protokoll.
Resultat/Result: Totalt identifierades 538 patienter med Campylobacter infektion varav 129
patienter inkluderades i kontrollgruppen (faeces positiva for Campylobacter men
blododlingsnegativa) och 25 patienter hade Campylobacter i blodet. Campylobacter jejuni/coli, (n =
14), var den vanligaste arten som isolerades hos patienter med bakteriemi, tétt f6ljt av
Campylobacter ureolyticus, (n = 6). Sjukhusmortaliteten var 8%. Femtioen (49%) patienter med
Campylobacter i faeces erholl antibiotika varav 50% erholl fluorokinoloner. Patienter med
Campylobacter 1 facces hade en kortare behandlingsléngd, 4 dagar (interkvartilavstand (IQR) 3—7
dagar)) jamfort med patienter med Campylobacter i blodet, 13 dagar (IQR 8—17 dagar). Patienter
med Campylobacter i blodet var statistiskt signifikant dldre, 72 ar (IQR 58—82 ar) jamfort med
patienter med endast Campylobacter i faeces, 50 ar (IQR 32—67 ér), p <0.0001. En storre andel av
patienter med Campylobacter hade sepsis (20%) jamfort med patienter med Campylobacter i faeces
(3%), p < 0.01 och 90-dagars mortaliteten var hdgre hos patienter med Campylobacter i blodet
(16%) jamfort med patienter med endast Campylobacter i faeces (0%), p < 0.0001.
Konklusion/Conclusion: Bakteriemi med Campylobacter &r ovanligt men intriffar hos éldre
patienter med underliggande sjukdomar. Ett mer allvarligt sjukdomsforlopp och franvaro av mag-
och tarmsymtom var associerat med Campylobacter bakteriemi jamfort med patienter med endast
Campylobacter i faeces.

Referenser

1. Pacanowski J, Lalande V, Lacombe K, Boudraa C, Lesprit P, Legrand P, et al. Campylobacter
bacteremia: clinical features and factors associated with fatal outcome. Clin Infect Dis.
2008;47(6):790-6.

2. Feodoroff B, Lauhio A, Ellstrom P, Rautelin H. A nationwide study of Campylobacter jejuni and
Campylobacter coli bacteremia in Finland over a 10-year period, 1998-2007, with special reference
to clinical characteristics and antimicrobial susceptibility. Clin Infect Dis. 2011;53(8):€99-e106.
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010 - Virus infections as the cause of miscarriages and malformations.

Mikrobiologi
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! Department of Clinical Microbiology, Umed University, Umed, Sweden

Introduktion/Introduction: The mosquito-borne Rift Valley fever (RVF) has been listed by the
WHO for urgent research and development of counteraction. RVF virus (RVFV) cause a
cytopathogenic effect in the infected cell and induce hyperimmune responses that contribute to
pathogenesis. In livestock, RVFV infection vary from mild symptoms to abortion. In humans, 1%-—
3% of patients develop severe disease, e.g. haemorrhagic fever, encephalitis or blindness. RVFV
infection has also been associated with miscarriage in humans. During pregnancy, there should be a
balance between pro-inflammatory and anti-inflammatory mediators to create a protective
environment for the placenta and foetus. Whether it is the viral infection per se, the immune
response, or both that contribute to the pathogenesis of miscarriage remains unknown. Our aim is to
study the infection process, antiviral and cytokine response in early-stage and late-stage
trophoblasts.

Metod/Method: We first infected two human trophoblast cell lines, representing normal and
transformed human villous trophoblasts, respectively. They were infected with two RVFV variants,
and the infection kinetics and 15 different cytokines were analysed. We also infected human
placental stem cell cultures from placental tissues, and characterized tropism and inflammatory
cytokine response.

Resultat/Result: The trophoblast cell lines were infected by both RVFV variants and infection
caused upregulation of messenger RNA (mRNA) expression for interferon (IFN) types I-III and
inflammatory cytokines, combined with cell line-specific mRNA expression of transforming growth
factor (TGF)-B1 and interleukin (IL)-10. When comparing the two RVFV variants, we found that
infection with RVFV lacking NSs function caused a hyper-IFN response and inflammatory response,
while the wild-type RVFV suppressed the IFN and inflammatory response. The 2D and 3D-human
stem cell cultures from placental tissues were established, and we show that trophoblast cell lines
and human placental stem cells are infected by RVFV, as well as causing a cytokine response that
was measured.

Konklusion/Conclusion: The induction of certain cytokines by RVFV infection could potentially
lead to teratogenic effects that disrupt foetal and placental developmental pathways, leading to birth
defects and other pregnancy complications, such as miscarriage. The research provides novel
information on pathogenesis of vertically transmitted RVFV and add to the general understanding of
fetal infections for other viruses.
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O11 - Tas ytliga sarodlingar pa ritt indikation och leder sarodlingsresultat till foriindringar av
klinisk handliggning?
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Introduktion/Introduction: Ytliga sarodlingar bor framfor allt tas om kliniska infektionstecken
finns och om bakterieart eller resistensbestimning forvantas paverka handlaggning och
antibiotikaval. En tveksam indikation for sarodling och tolkning av odlingsfynd kan leda till
overforskrivning av antibiotika, 1ikemedelsbiverkningar och 6kade samhaéllskostnader. Det saknas
till stor del uppfoljande studier kring hur sarodlingsresultat paverkar klinisk handldggning. Syftet
med denna studie var dérfor att undersoka om sarodlingar tas pa korrekt indikation och om det leder
till ndgon fordndring av klinisk handlédggning.

Metod/Method: En retrospektiv journalgenomgéng genomfordes av samtliga konsekutiva ytliga
sarodlingar under 13 slumpmaéssigt utvalda dagar ifran sluten- och dppenvard inom region Kalmar
lan. Odlingssvar och resistensbestimning inhdmtades fran laboratoriedatasystemet. Vid
journaluppfoljning registrerades indikation for sérodling, journaldokumentation av infektionstecken,
antibiotikabehandling, om antibiotikabyte skedde efter odlingssvar, om antibiotikavalet stimde med
art- och resistensbestdmning samt genomsnittstiden for vidimering av odlingssvar. Tva
infektionsldkare utvirderade oberoende om behandling och indikation var korrekt och vid diskrepans
togs konsensusbeslut.

Resultat/Result: Totalt inkluderades 72 sarodlingar varav ingen vixt (19%, n=13) eller normalflora
(9%, n=6) registrerades i ca 1/3 av fallen. Den vanligaste patogen var Staphylococcus
aureus/Staphylococcus lugdunensis (35%, n=25), foljt av blandflora inkluderande anaerober (13%)
medan streptokocker (grupp A, C, G) och gramnegativer i renkultur var mer ovanliga. Av odlingarna
togs 42% (n=30) via hilsocentral och resten via slutenvard. Majoriteten (60%) stod pé antibiotika
vid eller innan odling varav ca en tredjedel vardera pa isoxazolylpenicillin och klindamycin.
Infektionstecken beskrevs i 68% av fallen (n=49). Med ledning av journalgranskning bedéomdes att
korrekt klinisk indikation for sérodling fanns i 75% (n=54) av fallen och att antibiotikabehandlingen
paverkades av svaren hos 24% (n=18). I 8% (n=6) av fallen bedémdes odlingssvaret leda till felaktig
handldggning varav 4 fick onddig antibiotikabehandling. Medeltid till vidimering av
sarodlingsresultat var 3 dygn.

Konklusion/Conclusion: Sammanfattningsvis fann vi att 25% av sarodlingarna saknade klinisk
indikation och att detta bidrog till onddig antibiotikabehandling. Denna pilotstudie bekréftar att fler
kliniska uppfoljningsstudier av ytliga sarinfektioner behovs for att kunna utvérdera och forbéttra
rutiner for klinisk och mikrobiologisk diagnostik i syfte att undvika onddig provtagning och
antibiotikaforskrivning.

17



012 - Hog kanslighet och specificitet av djupa pinnodlingar vid akuta protesinfektioner.
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Introduktion/Introduction: Biopsiodling enligt Kamme/Lindberg beskrevs ursprungligen som en
metod for att skilja mellan infektids och icke-infektids orsak till proteslossning'. Med tiden har
metoden kommit att anvéndas for diagnostik dven av akuta protesinfektioner samt vid andra
ortopediska infektioner. Eftersom Kamme/Lindberg-odling kréver fem biopsibitar och tio buljonger
ar metoden arbetskrédvande och man riskerar att fordroja diagnosen jamfort med exempelvis
pinnodling.

Metod/Method: En sokning efter Kamme/Lindberg-odlingar frén regionerna Blekinge och
Kronoberg under 2021 gjordes i det lokala labdatasystemet. Ovriga ortopediska odlingar, oavsett
provtagningsdatum eller ar, som var relaterade till de aktuella Kamme/Lindberg-odlingarna
inkluderades ockséd. Datum for provtagning i forhéllande till senaste operation, fynd vid aktuella och
tidigare provtagningar samt anamnestiska uppgifter anvéndes for att klassificera anledningen till
provtagningen som tydlig, oklar eller avsaknad av infektionsmisstanke. Odlingsfynd frén biopsier
relevansbeddmdes utifrén antal biopsier med viaxt medan tolkningen vid pinn- och ledvitskeodling
var kvalitativ.

Resultat/Result: Totalt identifierades 453 odlingar fran 118 patienter (56 kvinnor och 62 mén). Av
de sammanlagt 189 Kamme/Lindberg-odlingarna togs det samtidigt djupa pinnodlingar i 26 fall. Av
de 18 Kamme-Lindbergodlingar med véxt av bakterier kunde samma fynd pavisas i 15 av de djupa
pinnodlingarna, vilket gav en sensitivitet pa 83%. I de 8 fall ddr Kamme/Lindbergodling utfoll
negativ och dér samtidigt tagen djup pinnodling fanns var de sistndmnda negativa i samtliga fall
(specificitet 100%). De tre negativa djupa pinnodlingarna som var positiva i motsvarande
Kamme/Lindbergodlingar kom i ett fall efter renspolning av sarhéla fran en antibiotikabehandlad
patient med kénd protesinfektion, i ett fall frén en patient med langdragen vétskeansamling i lar
invid hoftprotes dédr Kamme/Lindbergodlingen var positiv i 2 av 5 tagstéllen for Cutibacterium
acnes samt 1 ett fall av en misstdnkt protesinfektion dér det vaxte Staphylococcus aureus 13
tagstéllen och Staphylococcus epidermidis i 2 tagstillen.

Utfallet av Kamme/Lindberg-odlingar vid olika grad av infektionsmisstanke redovisas i bifogad
figur.
Konklusion/Conclusion: Djupa pinnodlingar i samband med revisionsoperationer av protesleder
korrelerar vl till fynd i biopsiodlingar enligt Kamme/Lindberg och m&jliggor snabbare artdiagnos
varfor de bor anvéndas som ett komplement till biopsiodling.
Vid tydlig infektionsmisstanke dr det tveksamt om Kamme/Lindberg-odling tillfér nagot
diagnostiskt utdver enstaka biopsiodling.
Referenser
1. Kamme, C. and L. Lindberg. 1981. Aerobic and anaerobic bacteria in deep infections after
total hip arthroplatsy. Differential diagnosis between infectious and non-infectious
loosening. Clin. Orthopaedica Related Res. 154:201-207
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013 - Utveckling av provtagningskriterier for Fusobacterium necrophorum vid tonsillit
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Introduktion/Introduction: Fusobacterium necrophorum ses allt mer som en relevant patogen vid
tonsillit, sarskilt hos ungdomar och unga vuxna. [ samma aldersgrupp ér det ocksa vanligt
forekommande med tonsillart béararskap, vilket komplicerar diagnostiken. Det finns i dagsldget inga
riktlinjer som styr provtagning for F. necrophorum vid tonsillit, motsvarande Centor-kriterierna eller
FeverPAIN-score vilka &r etablerade for att styra provtagning géllande beta-hemolytiska
streptokocker. Denna studies mal var att undersoka associationerna mellan pre-specificerade
variabler och F. necrophorum-positivitet vid tonsillit och utveckla ett podngsystem for att vigleda
provtagning.

Metod/Method: Patienter som besokt sjukhus i region Skane, Sverige och dér diagnosticerats med
tonsillit (ICD-10-kod J02-03) och provtagits for F. necrophorum (PCR) under 2013-2020
inkluderades. Patienter med komplikationer eller antibiotikabehandling de féregéende 30 dagarna
exkluderades. Datainsamling skedde manuellt i elektroniska journaler samt via registersokningar.
Med logistisk regression undersoktes associationerna mellan F. necrophorum-positivitet och sju pre-
specificerade variabler: élder 13-30, symptomduration <3 dagar, CRP>80,
tonsillhypertrofi/beldggningar, frdnvaro av virala symptom (hosta, snuva), feber och lymfadenit.
Associerade variabler (p<0.05) viktades efter associationens styrka. Det nya poéngsystemets
formaga att forutsdga F. necrophorum-positivitet jamfordes med etablerade podngsystem for
diagnostik av patienter med tonsillit. Associationerna, och eventuell forédndring av dess
konfidensintervall, utvirderades med bootstrap-analys (1000 reiterationer).

Resultat/Result: Av de 618 inkluderade fallen identifierades F. necrophorum hos 198 (32%). Av de
pre-specificerade variablerna var alder (ORS5.4, 95%KI 3.6-8.1), tonsillhypertrofi/beldggningar (2.9,
1.6-5.3), CRP>80 (2.4, 1.7-3.5), symptomduration <3 dagar (1.6, 1.2-2.3) och franvaro av virala
symptom (2.2, 1.3-3.7) associerade med forekomst av F. necrophorum. Genom viktning skapades
ett podngsystem med dessa fem variabler dér alder 13-30 tilldelades tre poéng och dvriga ett poing
vardera. Feber och lymfadenit var inte associerade med F. necrophorum-fynd och inkluderades inte.
Poéngsystemet presterade béttre d4n Centorkriterierna och FeverPAIN-score vid direkt jamforelse.
Bland patienter med sex eller fler av sju podng var F. necrophorum-positiviteten 53% och 65% av
alla positiva fall identifierades.

Konklusion/Conclusion: Vi utvecklade ett enkelt, kriteriebaserat podngsystem for att vigleda
testning av F. necrophorum vid misstinkt tonsillit, dar alderskriteriet 13-30 ar hade starkast
association. Vart poidngsystem presenterade battre dn etablerade kriterier utvecklade for identifiering
av beta-hemolytiska streptokocker (Centor-kriterierna, FeverPAIN-score), men kréver vidare
validering, helst i primérvardsmiljo, innan implementering.
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Figure 1: Virt podngsystems formdga att forutsiga F. necrophorum-positivitet bland patienter med
tonsillit, jamfort med Centor-kriterierna och FeverPAIN-score. Arean under kurvan dr hogre for vart
podingsystem dn for Centor-kriterierna och FeverPAIN-score (p<0.0001 vid bigge jamforelser).
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014 - Relative abundance of gyrA S83L mutation in patients undergoing TRUSPB in a double
blinded randomized controlled trial comparing ciprofloxacin and trimethoprim-
sulfamethoxazole prophylaxis
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Anna Fagerstrdm', Johan Styrke”, Martin Sundqvist'

! Department of Laboratory Medicine, Clinical Microbiology, Faculty of Medicine and Health,
Orebro University, Orebro, Sweden
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Umed, Sweden.

Introduktion/Introduction: Resistance to fluoroquinolones (FQ) is increasing in patients
undergoing trans-rectal biopsy of the prostate (TRUSPB). The risk for development of FQ-resistance
due to FQ prophylaxis is not clear. The aim of this study was to assess if patients receiving
Ciprofloxacin (CIP) prophylaxis in association with TRUSPB showed a higher increase of the S§3L
mutation in gyrA (associated with first step quinolone resistance) in rectal samples compared to
those receiving trimethoprim-sulfamethoxazole (TMP-SMX).

Metod/Method: As a part of a large double blind, randomized study, patients received a single dose
of CIP or TMP-SMX as antibiotic prophylaxis just before TRUSPB. Rectal swabs from 71 study
patients were collected before and 2-4 weeks after a TRUSPB. After DNA extraction quantification
of the gyr4 gene was performed with a digital droplet PCR assay targeting both S§3L and wild type
as previously described (Fagerstrom A, ECCMID 2022).

Resultat/Result: 34 patients had received CIP and 37 TMP-SMX prophylaxis. The S83L was more
abundant (>50% of copies/mL) than WT gyrA in 1/71 patients before prophylaxis and 4/71 after
(ns). All four patients had received ciprofloxacin prophylaxis. The median (min-max) presence
(copies/mL) of WT was before prophylaxis 3 x 1078 (1 x 10"5 — 9 x 10”8) in the CIP group as
compared to 4 x 1078 (9 x 1076 — 1 x 10"9) in the TMP-SMX group (ns). The concentration of S83L
in the same groups was 5 x 10”4 (0-9 x 1077) and 7 x 10*4 (0-4 x 10"8) (ns). The relative
abundance of S83L mutation did not increase significantly independent on antibiotics administered
(Fig. 1).

Konklusion/Conclusion: The absolute and relative abundance of S83L mutation in gyrA causing
first step mutation to FQ were in most patients small and did not change significantly due to a single
dose of antibiotic prophylaxis in patients undergoing TRUSPB.
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Fig 1. Difference in relative abundance of S83L mutation in gyrA in TRUSPB patients receiving one
dose profylaxis of Trimethoprim-Sulfamethoxazole (TMP-SMX) or Ciprofloxacin (CIP) .
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015 - Resistensutveckling i samband med piperacillin/tazobactam-behandling — regionala
skillnader inom Sydostra sjukvardsregionen
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! Institutionen for Kemi och Biomedicin (KOB), Linnéuniversitetet
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3 Institutionen for Biomedicin och Klinisk medicin (BKV), Linkdpings Universitet

* Diagnostiskt centrum, Klinisk Mikrobiologi, Region Kalmar

> Infektionsklinikerna i Region Kalmar och Ostergdtland

Introduktion/Introduction: Resistens mot pipercillin-tazobactam (PTZ) utan samtidig resistens
mot cefotaxim (CTX) (PTZ-R/nonESBL) har rapporterats forekomma hos 5% av Escherichia coli
fran kliniska prover. Tidigare studier har visat att behandling med PTZ kan leda till 6kat uttryck av
blarey.; och ddrmed resistens mot PTZ. Syftet med den aktuella studien var att analysera
forskrivning av PTZ inom Syddstra sjukvardsregionen i relation till forekomst av resistenta E. coli i
kliniska prover, for att ddrigenom underséka om hog PTZ-anvéandning kan leda till 6kad forekomst
av PTZ-R/nmonESBL.

Metod/Method: Antibiotikaanviandning i slutenvarden 2000-2022 (definierad dygnsdos/tusen
invanare (DDD/TIN)) erholls fran eHélsomyndigheten. Rapporterad PTZ-fenotyp (SIR) hos
samtliga E. coli isolerade fran kliniska prover i regionerna Kalmar och Kronoberg inhédmtades fran
respektive laboratoriedatasystem. PTZ-R/nonESBL definierades som isolat rapporterade som PTZ I
eller R och samtidigt CTX S enligt EUCAST brytpunktstabell for respektive ar. P4 ett urval av
stammarna (Kalmar (n=28), Kronoberg (n=37)) utférdes upprepad resistensbestimning for PTZ med
referensmetod (MIC-buljongspddning).

Resultat/Result: Nationell anvéindning av PTZ 6kade under studerad period och 2020 uppméittes
den hogsta DDD/TIN. Av regionerna i Sydostra sjukvardsregionen foljde Jonk&ping och
Ostergdtland den nationella forskrivningen. I Region Kronoberg var anviindningen ligre &n
rikssnittet 2000-2011, men dérefter i samma niva. Region Kalmars DDD/TIN for PTZ var hogre én i
ovriga studerade regioner vid samtliga métpunkter. Under dren 2013-2016 var forskrivningen av
PTZ néstan dubbelt s& hog som rikssnittet (p=0,001), samtidigt som anvéndningen av CTX var
signifikant lagre (p=0,004). Antalet isolat testade for PTZ var generellt hogre i Kronoberg dn i
Kalmar, vilket avspeglade absolutantalet PTZ-R/nonESBL i respektive region. Hogst forekomst i
Kalmar ségs 2016, da 152 av 1595 CTX-kénsliga E. coli som testats for PTZ var PTZ-R.
Motsvarande siffra for Kronoberg var 191/4958 (ar 2015). Under aren 2015-2018 var det
procentuella medeltalet PTZ-R av CTX-kénsliga E. coli signifikant hogre i Kalmar (7,8+1,2%) én i
Kronoberg (3,5+0,3%) (p<0,001). Median-MIC for PTZ vid upprepad resistensbestdmning var 64
(4-*1024) mg/1, och PTZ-resistent fenotyp bekréftades hos 56 av 65 testade stammar.
Konklusion/Conclusion: Studien styrker hypotesen att hog PTZ-anvindning kan medverka till 6kad
resistensforekomst och det ar dérfor av fortsatt intresse att studera vilka resistensmekanismer som
bidrar till detta.
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016 - Positiv eller negativ blododling vid sepsis — spelar det nidgon roll?
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Introduktion/Introduction: Tidigare studier som jamfort kliniskt utfall for sepsispatienter med och
utan bakteremi har inte varit entydiga. Sannolikt beror detta delvis pa skillnader i studiedesign och
vilka patienter som ddrmed har inkluderats. Syftet med denna undersékning var att jaimfora
sepsispatienter med positiv respektive negativ blododling avseende karakteristika, infektionsfokus
och utfall.

Metod/Method: Retrospektiv kohortstudie av patienter som inkommit enligt ”Sepsislarm i
ambulansen” i Region Ostergdtland under juli 2017 till maj 2018. Kriterier for sepsislarm var >18 ar
med misstdnkt infektion kombinerat med négot av: rod/orange triagering enligt RETTS, positiv
gSOFA eller klinisk misstanke om sepsis. Patienter som vid journalgranskning uppfyllde
sepsiskriterier enligt Sepsis-3 och som under det forsta varddygnet hade A-SOFA >4 inkluderades.
Resultat/Result: Av de 762 patienter som inkommit som sepsislarm hade 493 sepsis enligt Sepsis-3.
Av dessa inkluderades 191 patienter med A-SOFA >4,

Enbart 74 av 191 patienter (39%) hade en positiv blododling. Det vanligaste blododlingsfyndet var
Escherichia coli (31%), foljt av Staphylococcus aureus (15%).

Patienterna med positiv respektive negativ blododling skilde sig inte at vad géller alder (78 resp. 77
ar), kon (37% resp. 33% kvinnor) eller beslut om vardnivabegransning (30% resp. 29%). Vid
ankomst till akutmottagningen var det ingen skillnad mellan grupperna avseende NEWS2, RETTS
eller A-SOFA. Positiv blododling var dock forenat med signifikant hogre CRP, laktat och
prokalcitonin pa akutmottagningen.

Urosepsis var signifikant vanligare som infektionsfokus bland blododlingspositiva patienter (45%
resp. 18%), medan pneumoni var vanligare bland de blododlingsnegativa (50% resp. 15%).

Positiv blododling var associerat med att forsta varddygnet utveckla septisk chock (26% resp. 12%),
att IVA-vardas (19% resp. 9%) samt att behandlas med vasopressor (20% resp. 9%) och CRRT (7%
resp. 0%). Patienter med positiv blododling hade signifikant ldngre vardtid (13 resp. 10 dagar) men
det var ingen skillnad i 30-dagarsmortalitet (18% resp. 25%).

Konklusion/Conclusion: Positiv blododling vid sepsis ér kopplat till svarare sjukdom och ett mer
komplicerat vardforlopp. Vid ankomst till akuten var detta inte mdjligt att férutse med befintligt
triage (NEWS2, RETTS). Infektionsfokus skilde sig mellan blododlingspositiva och
blododlingsnegativa patienter. Sepsisstudier som utgar fran positiv blododling riskerar darfor att inte
ge en representativ bild.
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017 - Digitalt smittsparningsverktyg
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Introduktion/Introduction: Tuberkulos (TB) lyder under smittskyddslagen och varje nytt fall ska
smittsparas. Det dr en viktig forebyggande atgird att soka efter nya aktiva fall, identifiera individer
som &nnu inte utvecklat aktiv TB men eventuellt behover forebyggande behandling samt att finna
hogriskindivider som behdver postexpositionsprofylax (1).

Dokumentation av smittsparningen har historiskt sett forts i pappersjournal som forvarats inldst utom
rackhall for obehdriga.

D4 Infektionskliniken i Ostergdtland tillsammans med barnklinikerna i regionen fick ansvaret for
smittsparningen av TB ar 2016 kom tankar pa att digitalisera smittsparningshandlingarna. Detta
forvintades underlétta det ldnsdvergripande samarbetet mellan de fyra enheterna, dér patienter
ibland paborjat smittsparning pa en enhet for att sedan fortsitta vardkontakten vid en annan.

Syftet var att skapa ett digitalt, patientsékert och anvéndarvénligt smittsparningsverktyg.
Metod/Method: Kvalitetsarbete

Resultat/Result: Tidigare pappersdokument som utgjort smittsparningsjournal &r grunden till de nya
digitala “arken” i programmet. Det finns tva olika vyer i systemet. Varje ny smittsparning far
automatiskt ett nummer i systemet och en ”indexvy” skapas. Har dokumenteras uppgifter om
sjukdomslokal, odlingssvar och smittsamhetsbeddmning mm. Till indexvyn kopplas sedan de
kontakter som uppges. Kontakterna far alla en egen kontaktvy” dér riskfaktorer uppges och hér
dokumenteras svar pé utforda provtagningar. I indexvyn samlas alla kontakter och resultat av deras
provtagningar, vilket ger en sammanstillning dver utfallet av smittsparningen.

Smittsparningsverktyget for TB har anmélts till och godkénts av Personuppgiftsombudet. Fran 2018
finns alla smittsparningar i Region Ostergdtland med i systemet. Data som sedan dess ir inlagd &r
sokbar vilket bl. a innebér att om en person skulle finnas med i tidigare smittsparningar sa
uppmirksammar systemet detta. Databasen ligger p4 en intern server inom Region Ostergétland och
garanterar personuppgiftsintegriteten och att det alltid finns backup. Endast de som arbetar med
smittsparningen har behdrighet till systemet och kan dokumentera och f6lja pagéende drenden.
Konklusion/Conclusion: Smittsparningsverktyget har gjort dokumentationen mer séker och
hanterbar. Aven sjilva arbetet med smittsparningen har underlittats. Allt som hér till
smittsparningen dokumenteras i databasen, informationen finns samlad och l4tt att hitta.
Statistikrapport kan enkelt dras ut frdn databasen.

Referenser
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018 - Sjukskoterskors beskrivning av omvardnad for patienter med endokardit
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Introduktion/Introduction: Endokardit 4r en infektionssjukdom som drabbar hjértat och framst
hjértklaffarna. Utan adekvat behandling dr mortaliteten 100 % och med adekvat behandling kvarstar
en mortalitet pa cirka 10-20 %. Diagnostiken dr komplex och tillsammans med behandlingstiden
medfor detta en lang tid pa sjukhus for den drabbade. Vi har observerat att omvardnaden for denna
patientgrupp varierat mycket beroende pé hur erfarna sjukskdterskorna dr samt vilken lédkare som ér
ansvarig.

Vi har dven sett hur teamarbete och samverkan spelar en stor roll for hur snabbt diagnosen stéllts,
stdllningstagande till eventuell operation samt hur patienten blir delaktig i sin egenvérd. Vikten av
att skapa en god vardrelation och hélla en god kommunikation under vérdtiden &r nagot som vi
upplever som ostrukturerat for denna patientgrupp.

Metod/Method: En kvalitativ metod med beskrivande design valdes for att besvara syftet med
studien. Intervjuer genomfordes pa tre storre sjukhus i mellan Sverige. Totalt intervjuades sex
informanter med hjélp av en intervjuguide med semistrukturerade frdgor. Datan analyserades genom
en kvalitativ innehéllsanalys med huvudsakligen manifest inriktningen da vi till det yttersta inte ville
tolka resultatet utan beskriva det som informanterna beréttat.

Resultat/Result: Presenteras genom de tre stora kategorier som framkom efter dataanalysen:
Patientens, Organisationens och Sjukskoterskans forutsittningar.

Patientens forutséttningar — Beroende pa allvarlighetsgraden vid endokardit sé skiljer sig vardtiden
at frén patient till patient. Tidigare sjukdomar samt eventuella missbruk paverkade i stor grad
vérdtiden.

Organisationens forutsittningar — Olika sjukhus hade olika forutséttningar for att skapa en bra
vérdtid for patienten d& utformningen av vérden varierade stort.

Sjukskoterskans forutséttningar — Erfarenheten hos sjukskdterskan som vardar patienten har stor
betydelse d& pm eller riktlinjer for patientkategorin till stor del saknas inom omradet omvérdnad.
Sjukskoterskans erfarenhet kan till stor del paverka vardtiden for patientkategorin.
Konklusion/Conclusion: Organisationens forutséttningar styr till stor del hur vartiden for
patienterna

blir, vilka forutsdttningar som finns for eftervérd samt vilka mojligheter som

finns for att korta vardtiden. Sjukskoterskan kompetens och erfarenhet

spelar en stor roll i hur omvéardnaden for denna patienten kategori blir

under vardtiden. I dagsldget finns det mycket medicinsk evidens géllande

behandlings metod samt diagnostik medans omvérdnaden mestadels
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utfors genom erfarenheter. Genom strukturerade pm och riktlinjer kan
mdjligen omvérdande forbéttras for patient kategorin.
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Introduktion/Introduction: Det finns i nuldget ingen kompetensbeskrivning for
specialistsjukskdterskor inom infektionssjukdomar. Detta innebér att den kunskap en
specialistsjukskdterska besitter riskerar att inte utnyttjas optimalt vilket kan bidra till en minskad
vinning for s&vél patienter, 6vrig personal eller organisationer i sin helhet. Det hér ér ett problem for
de sjukskoterskor som faktiskt besitter specialiserad kunskap da det stod en kompetensbeskrivning
kan ge for utvecklandet av en specialistroll pa sin arbetsplats inte finns.

Syftet ar att tydliggora professionens kunnande pa avancerad niva och beskriva aktuell
specialistkompetens inom omradet infektion.

Metod/Method: Arbetet sker genom en arbetsgrupp som vid grundandet gett sitt intresse utifran
annonseringar via IFIS kanaler. Gruppen bestér idag av en projektledare, som utfor uppdraget for
IFIS, tillsammans med fem andra sjukskoterskespecialister inom infektionssjukvard. Gruppens
medlemmar &r verksamma i Goteborg, Skane, Uppsala och Stockholm. Arbetet sker med stod av
IFIS och i samarbete med Svensk sjukskoterskeforening. Det fardiga utkastet planeras att skickas pa
remiss till limpliga granskare innan publisering. Kompetensbeskrivningen utformas utifran Svensk
sjukskoterskeforenings befintliga guide for kompetensbeskrivning inom avancerad niva och utgar
fran kdrnkompetenserna samt ICNs etiska koder. Inspiration tas dven av befintliga
kompetensbeskrivningar inom sjukskd&terskors dvriga specialistomraden.

Resultat/Result: I dagsldget har arbetsgruppen presenterat ett andra utkast Gver
kompetensbeskrivningen for Svensk sjukskdterskeforenings sakkunniga for feedback.
Arbetsgruppen anser dock att vidare arbete kring sjédlva spetskompetensen infektion behdver en
tyngre vetenskaplig grund och vidare arbete kommer dérfor fokuseras pa att finna ytterligare
relevant litteratur inom omréadet samt att involvera Sveriges befintliga sjukskoterskespecialister inom
infektionssjukvérd med hjélp av Delfi-metoden.

Konklusion/Conclusion: Da kompetensbeskrivningen for specialistsjukskoterskor ar ett stort och
viktigt arbete med global anknytning och som behover ett héllbart format fortsatter arbetet med
tyngd pa den vetenskapliga grunden.

Referenser

Svensk sjukskoterskeforening (2021). ICN:s etiska kod for sjukskoterskor. Himtad den 27 februari
2023 frén:
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I1 - Antibiotika under graviditet och amning - ny behandlingsrekommendation
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Introduktion/Introduction: Bakteriella infektionstillstdnd utgdr en av de vanligaste orsakerna till
lakemedelsbehandling under graviditet.

En studie av alla svenska graviditeter mellan 2006 och 2019 visar att omkring en femtedel av alla
kvinnor behandlas med antibiotika under graviditeten. De vanligaste preparaten &r penicillinV samt
urinvégpreparaten pivmecillinam och nitrofurantoin, vilket speglar god foljsamheten till rddande
behandlingsrekommendationer for vanliga infektioner i 6ppenvard i Sverige. Behandling av mer
allvarliga infektioner forekommer ocksa.

Da inga randomiserade, kontrollerade studier utfors pa gravida kvinnor utgdr evidenslédget en
utmaning vid framtagande av rekommendationer.

Metod/Method: Vintern 2022/2023 genomforde Lakemedelsverket ett digitalt expertméte om
antibiotikabehandling vid graviditet och amning, for att uppdatera de tidigare rekommendationerna
fran 2006. Rekommendationerna baseras framst pa informationen i produktresuméer, SmPC, men tar
dven hénsyn till samlad klinisk beprovad erfarenhet, tillgéingliga epidemiologiska studier och
internationella guidelines.

De nya rekommendationerna innehaller dven ett avsnitt om rekommendationer vid amning.
Antibiotika overfors till brostmjdlken i varierande utstrickning och de framsta effekterna hos barnet
utgdrs av risk for paverkan pé tarmens normalflora med diarréer som foljd, samt en 6kad risk for
svampinfektion. Antibiotikabehandling av modern utgér endast i sdllsynta fall ett hinder mot fortsatt
amning.

Resultat/Result: Den nya behandlingsrekommendationen planeras att publiceras i juni 2023.
Konklusion/Conclusion: Rekommendationer rérande ldmpliga ldkemedel och doser for behandling
underlttar det kliniska beslutet vid omhéndertagande av en infekterad gravid kvinna.
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Introduktion/Introduction: Antibiotikasmart Sverige &r en nationell kraftsamling dér vi arbetar
mot en gemensam vision om ett antibiotikasmart Sverige — ett samhalle dér alla bidrar till att
antibiotika fungerar och fortsatter radda liv.

Antibiotika &r en forutséttning for ménniskors och djurs hélsa och for en modern medicinsk vard.
Antibiotikaresistens &r inte bara en medicinsk fraga utan ocksa en komplex samhillsutmaning som
kopplar samman ménniska, djur, livsmedel och miljo. Konsekvensen av antibiotikaresistens
paverkar flera de globala hallbarhetsméalen. For att ta oss an denna utmaning och skapa héllbar
forédndring méste hela samhallet hjdlpas at.

Metod/Method: Antibiotikasmart Sverige startade 2019 som en av fem innovationsmiljoer inom
Vinnovas program for visionsdriven hélsa. Innovationsmiljon leds av ett kirnteam som utgdrs av
Folkhilsomyndigheten, RISE Research Institutes of Sweden, Nationell arbetsgrupp Strama och
ReAct. I miljon ingér &ven fyra regioner och tre kommuner.

Resultat/Result: Antibiotikasmart Sverige vander sig till flera mélgrupper i samhallet.
Malsittningen é&r att sprida vikten av att kraftsamla pa alla nivéer i samhéllet och visa att det finns
metoder for att driva en positiv utveckling.

Vi vill sprida kunskap och bidra till beteendeforéandring hos allménheten. Med hjélp av
beteendeinsikter arbetar vi for att na olika malgrupper i befolkningen.

Vi véinder oss ocksa till kommuner och regioner for ett strukturerat implementeringsarbete pa olika
nivéer; kommunledningsnivé, skola, forskola, dldre- och funktionshinderomsorg, vatten och avlopp,
samt regionledningsniva, primérvard och slutenvard. For att véigleda och fortsétta utveckla arbetet
har ett antal kriterier tagits fram tillsammans med profession, myndigheter och andra relevanta
aktorer. Kriterierna handlar om olika former av samverkan, arbetssétt, métningar och
kompetensutveckling.

Dessutom vill vi skapa en bred langsiktig samverkan mellan bade befintliga och nya aktdrer som
arbetar med att motverka antibiotikaresistens.

Genom internationellt utbyte inspireras vi av andra l&nder och fortsétter att utveckla och dela vara
metoder.
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Konklusion/Conclusion: Sammanfattningsvis vill Antibiotikasmart Sverige engagera hela
sambhdéllet att hjdlpas &t att skapa en hallbar utveckling dir verksamma antibiotika ska finnas
tillgéingliga béde for oss och for framtida generationer.

Referenser

Antibiotikasmart® ér ett registrerat varumérke som 4gs av Strama Stockholm.
Antibiotikasmart® Sverige genomfors med finansiering frén Vinnova.

Mer information finns pa hemsidan www.antibiotikasmartsverige.se

Antibiotikasmart
Sverige
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I3 - Antibiotikasmarta sjukhus
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Introduktion/Introduction: Antibiotikasmart Sverige &r en nationell kraftsamling som leds av
Folkhilsomyndigheten, RISE Research Institutes of Sweden, Nationell arbetsgrupp Strama och
React och finansieras av Vinnova. Visionen é&r ett samhélle dér alla bidrar till antibiotika fungerar
och fortsitter radda liv.

I arbetet med att nd visionen om ett Antibiotikasmart Sverige har sjukhusen en nyckelroll. Pa
sjukhusen vardas patienter i en miljo dér risken for uppkomst och spridning &r hog, vilket innebér en
stor patientsékerhetsrisk. Det finns ett stort engagemang i fridgan pa manga sjukhus och mycket bra
arbete genomfors redan. Malséttningen med Antibiotikasmarta sjukhus ar att stimulera till ett fortsatt
arbete med ett mer strukturerat och bredare angreppsstt.

Metod/Method: Antibiotikasmart Sverige har i dialog med yrkesverksamma tagit fram kriterier som
belyser vad det innebér att vara antibiotikasmart for olika kommunala och regionala verksamheter
och som led i det dven for sjukhus. Kriterierna ar tinkta att stimulera arbetet med att minska
uppkomst av infektioner, motverka smittspridning i samhaéllet och inom varden samt bidra till en
klok antibiotikaanvidndning.

Kriterierna for Antibiotikasmarta sjukhus kompletterar det befintliga arbetet mot antibiotikaresistens
och forebyggande av infektioner som redan pagar via Strama och vardhygieniska enheter for att
skapa bittre forutséttningar och en struktur for detta. Arbetet med Antibiotikasmarta sjukhus har
synkroniserats med Stramas 10-punktsprogram mot antibiotikaresistens inom vérd och omsorg och
de nya Nationella slutenvardsindikatorerna for antibiotika.

Resultat/Result: For ndrvarande pagar pilottestning av kriterierna och utvérdering av arbetsséttet pa
elva svenska sjukhus med olika storlek och god geografisk spridning. Under pilotfasen kommer den
nya végledningen for vardhygieniskt arbete att integreras med kriterierna. Syftet med pilotfasen ar
att testa, utvérdera och paverka kriteriernas utformning for att kunna erbjuda breddinférande av
utvirderade kriterier for Antibiotikasmarta sjukhus under 2024.

Parallellt med arbetet med Antibiotikasmarta sjukhus planeras @ven kriterier for Antibiotikasmarta
kliniker. Redan idag anvénds detta i form av ett lokalt utvecklat arbetssitt i Region Jonkopings lan.
Pa initiativ fran lokala Stramagruppen deltar 11 kliniker i ett pilotprojekt for Antibiotikasmarta
kliniker. Malséttningen &r att kunna erbjuda pilottestning for motsvarande nationellt koncept under
2024.

Konklusion/Conclusion: Genom perspektivforskjutning blir arbetet mot antibiotikaresistens allas
ansvar i ett samhélle dér alla bidrar till att antibiotika fungerar och fortsétter rddda liv.
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I4 - En multicenterstudie av ett nytt mikroflodesbaserat snabb-AST system for
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Introduktion/Introduction: Klassiska fenotypiska metoder for antibiotikakéanslighetstestning
(AST) av bakterier dr langsamma och kan ge oprecisa resultat beroende pa metodtekniska
svérigheter. QuickMIC ér ett ”lab-on-a-chip”-system for snabb-AST och MIC-bestdmning som
anvénder en precis, linjér antibiotikagradient. I den hér studien utvéirderades QuickMICs prestanda i
fyra olika laboratorier, med avseende pa snabbhet, precision, noggrannhet och reproducerbarhet
jamfort med buljongspédning (BMD).

Metod/Method: Totalt 566 blodkulturer, varav 153 var kliniska patientprover och 413 spikade med
Gramnegativa isolat fran kliniska prover, testades med QuickMICs Gram-negativa panel och
resultaten jamfordes med BMD i minst tva biologiska replikat (Figur 1). Logistisk regressionsanalys
tillimpades for att utforska faktorer som péverkar systemets prestanda. For att studera systemets
reproducerbarhet anvéndes en referenskollektion av 10 isolat med bakgrund frén kliniska
blodkulturer, vilka kordes i triplikat pa varje studieplats.

Resultat/Result: Av den samlade stamkollektionen var 51.1% vildtyp for alla antibiotika pé
panelen, 48.9% resistenta mot atminstone en antibiotika, och 26.9% resistenta mot atminstone tre
klasser av antibiotika (multiresistens). Medelvardet av QuickMICs totala provsvarstid (fran start av
blodkultur till slutsvar, spikade prover uteslutna) var 33.9h (SD: 23.1h) och medelvérdet av
analystiden i instrumentet for alla kérningar var 3h 17min (SD: 27.5min). Den essentiella och
kategoriska dverensstimmelsen mellan QuickMIC och BMD var 94.6% respektive 95.0%, dér
31.5% av alla resultat i QuickMIC var inom matomradet (59.0% for BMD). Frekvensen av VMD,
MD och mD var 1.2%, 0.9% respektive 2.9%. Reproducerbarheten mellan laboratorierna var hog,
dér 99.1% av alla provsvar 14g inom den allmént accepterade griansen pa +1 log2-enheter.
Regressionsanalysen visade att QuickMIC ar robust med avseende pa initial inokulatkoncentration
och véntetid efter larm 1 blodskapet.

Konklusion/Conclusion: Sammanfattningsvis drar vi slutsatsen att QuickMIC kan anvéndas till att
snabbt mita MIC direkt fran positiva blodkulturer i kliniska laboratorier, med hog reproducerbarhet,
precision och noggrannhet mellan laboratorier. Den mikroflodesgenererade linjéra gradienten ger lag
teknisk variation och hog precision hos MIC-virdet. Detta mojliggor ett 6kat fortroende for MIC-
véarden fran enskilda métningar, men med bekostnad av ett mindre métspann i jamforelse med BMD.
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Figur 1: A) Total provsvarstid fran start av blodkultur till férdigt QuickMIC-resultat for de fyra deltagande laboratorierna (UKE:
Universitétsklinikum Eppendorf, UPP: Akademiska Sjukhuset, Uppsala, USO: Universitetssjukhuset Orebro) B) Antal isolat och arter
som ingick i studien. C) Instrumentanalystid i QuickMIC for alla antibiotika p& panelen. Linjen visar medelvérdet. D) Oversikt av
essentiell och kategorisk éverrenstdmmelse per antibiotika och art inkluderad i studien. E) Distribution av BMD-referens MIC och
téackning inom QuickMICs linjéra métintervall (gront).

38



IS - Ett snabbt arbetsflode som halverar tiden till resultat genom isolering av bakterier och
fenotypisk AST direkt frin helblod
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Introduktion/Introduction: Snabbare diagnostik kan forbéttra behandlingen av patienter med
bakteriell sepsis. Den ldga koncentrationen av bakterier i blodet gor det nédvéndigt att sétta
blodkulturer for anrikning innan artidentifiering och fenotypisk antibiotikakénslighetstestning
(AST). Dock dr blododling bade l&ngsamt och har lag kanslighet. SepsiPURE (Momentum
Bioscience Ltd) dr en ny metod som extraherar och anrikar bakterier direkt fran helblod. I den hér
studien utvérderar vi ett arbetsflode dédr SepsiPURE anvénds tillsammans med QuickMIC
(Gradientech AB), ett nytt, snabbt AST system, och jamfor det med ett arbetsflode dar QuickMIC
anvinds efter klassisk blododling.

Metod/Method: Fjorton Gramnegativa isolat (en 4. baumannii, fyra E. coli, fyra K. pneumoniae
och fem P. aeruginosa) anvindes for att spika humanblod till en koncentration som motsvarar ett
kliniskt blodprov (~20 CFU/mL). Blodproven preparerades med SepsiPURE-metoden och kdrdes
sedan med QuickMICs Gramnegativa (GN) antibiotikapanel. Kénslighet (Minimum Inhibitory
Concentration, MIC), analystid och total svarstid for arbetsflodet jimfordes med de fran QuickMIC i
kombination med blododling (BD BACTEC Plus Aerobic) dar replikaten var spikade med samma
isolat och motsvarande inokulat (n=78). Regressionsanalys tillimpades for att identifiera signifikanta
skillnader i MIC mellan de tva arbetsflodena.

Resultat/Result: Tiden for bakterieextraktion med SepsiPURE var 110 min f6ljt av upp till Sh
anrikning efter extraktionen (Figur 1). Arbetsflodet med SepsiPURE var signifikant snabbare dn
standardarbetsflodet for QuickMIC dér prov tas frén positiva blodkulturer (total svarstid 11,6 + 1,1h
respektive 21,8 £ 3,6h, p<0.001). 53% av SepsiPURE-proverna gav firdiga AST-provsvar innan
motsvarande positiva blodkultur larmat. Medelvérdet av tiden till fardigt QuickMIC-resultat var 208
+ 31 min nér SepsiPURE-beredda prover kordes respektive 207 = 29 min nér prover fran
blodkulturer kordes. Den linjéra regressionsanalysen med Tukeys post-test kunde inte pévisa
signifikanta skillnader i MIC-véirden mellan de tva arbetsflodena (p>0.05, R2 = 0.99).
Konklusion/Conclusion: SepsiPURE levererar ett bakterieinokulat som dr kompatibelt med
QuickMIC, vilket ger mojligheten att utfora fenotypisk AST avsevirt mycket tidigare dn med
klassisk blododling. AST pa helblodsprover skulle potentiellt sett kunna minska béde sjuktal,
dodlighet och kostnad for behandling samt reducera utvecklingen av antibiotikaresistens i varlden.
SepsiPURE i kombination med QuickMIC &r lovande, studier med patientprover behdver dock
genomforas for att kunna pavisa den praktiska nyttan.
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Figur 1: A) Tid for bakterieisolering med SepsiPURE (1) och blodkultur (blétt). B) Total pmvsvarsnd frén
simulerad bloddragning till férdigt QuickMIC-resultat. C) Analystid i QuickMIC for alla antibiotika pa
panelen for prover fran SepsiPURE (ott) och fran blodkultur (blétt), linjen visar mede/wardsr. D)
Jsmfbrelse av MIC-resultat mellan prov fran SepsiPURE (réda punkter) och prov frén blodkultur (bl
laddiagram). De réda punkterna visar enskida MIC frén SapslPURE»pmver och de blé ladagrammen
visar medel och frén multipla \MI = amikacin, CEP = cefepim, CIP =
ciprofioxacin, COL = colistin, CTA = cefotaxim, CTV = csf?azldtm-avtbsctsm, CTZ = ceftazidim, GEN =
ME/ 71G = tigecyklin, TOB = tobramycin

PIT = pip

40



16 - SARS-CoV-2 variants behind Swedish Covid19 waves as revealed by wastewater-based
epidemiology
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Introduktion/Introduction: The continuos emergence of new SARS-CoV-2 variants has
highlighted the need for effective population-based surveillance and monitoring systems. One
promising method is wastewater-based monitoring, which can provide valuable information not only
about the prevalence of the virus in a community but about the ratio of different variants. In this
study, we used this approach to detect and track SARS-CoV-2 variants behind subsequent Covid-19
waves in Sweden.

Metod/Method: Flow-compensated daily composite untreated wastewater samples were collected
from various major Swedish cities from autumn 2021 until February 2023. Viral RNA was
concentrated using the Maxwell RSC Enviro TNA kit (Promega) and the copy number of SARS-
CoV-2 genomes was quantified by RT-qPCR. The RNA was also used for sequence analyses using
the Ton AmpliSeq SARS-CoV-2 Insight Research Assay, the Ion S5 XL System and the Torrent
Suite Software (Thermo Fisher). The resulting mutation frequency tables were combined with the
quantitative data and compared with available epidemiological data.

Resultat/Result: The results allowed us to follow the population level succession of SARS-CoV-2
variants including the rapid change from delta variant to the dominance of omicron in the beginning
of 2022. We were also able to follow the prevalence of different omicron subvariants and reveal how
the emergence of new subvariants drove new unexpected Covid-19 waves such as the 2022 summer
wave caused by the BA.5 omicron subvariant. From autumn 2023 the dominance of single omicron
variants became less common. Instead, the coexistence of various subvariants became characteristic
suggesting potentially the end of the pandemic phase of Covid-19 and indicating the start of true
endemicity.

Konklusion/Conclusion: Our results show that wastewater-based genomic virus monitoring can be
an effective and unbiased tool to better understand the epidemiology of emerging and endemic
respiratory virus such as SARS-CoV-2.
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I7 - Hospital admission rates in patients with COPD throughout the COVID-19 pandemic
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Introduktion/Introduction: Reduced hospital admissions for exacerbations of chronic obstructive
pulmonary disease (COPD) have been reported during the COVID-19 pandemic. However, there is
no data comparing pandemic COPD admissions for exacerbations with admissions for respiratory
infections, including COVID-19, during a prolonged observation time. We wanted to examine
admission rates for exacerbations and respiratory infections among COPD patients, before and
during the COVID-19 pandemic.

Metod/Method: A retrospective cohort study was performed, obtaining anonymized data on
hospital admissions of patients with COPD from the register of discharge diagnoses at a large
Swedish hospital. 6166 admissions with a primary diagnosis code for exacerbation, pneumonia,
influenza or COVID-19 during a five-year period, were included. Two different pandemic periods,
with and without COVID-19 restrictions (February 2020 - March 2022 and April — August 2022,
respectively) was compared to a period prior to the pandemic (June 2017 - January 2020). We used
Poisson regression to compare monthly admission rates, controlling for admission month.
Resultat/Result: Hospital admission rates decreased during the period with restrictions, with
incidence rates ratios of 0.72 for exacerbations (95%CI 0.67-0.77; p<0.001), 0.56 for pneumonia
(95%CI 0.49-0.62; p<0.001), 0.18 for influenza during the winter period (95%CI 0.10-0.30;
p<0.001) and 0.79 for total COPD admissions (95%CI 0.75-0.84; p<0.001). No significant effect on
admissions were seen during the period without COVID-19 restrictions.

Konklusion/Conclusion: Thus, the overall pandemic rate of hospital admissions among COPD
patients for exacerbation or respiratory infections was, despite COVID-19 admissions, significantly
reduced during this prolonged observation period. Prepandemic levels returned after withdrawal of
COVID-19 restrictions. The results support that COVID-19 restrictions reduced severe respiratory
infections in COPD patients.
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I8 - Association mellan Fusobacterium necrophorum och beta-hemolytiska streptokocker med
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Introduktion/Introduction: Riktlinjer for handlédggning av tonsillit &r fokuserade pa identifiering
av grupp A streptokocker (GAS) och styr vem som ska testas och behandlas utifrén patientnéra
antigentest (Strep A). Trots dessa riktlinjer, sa behandlas eller utreds ménga Strep A-negativa
tonsillitpatienter for andra agens, sdsom Grupp C eller G streptokocker (GCS/GGS) eller F.
necrophorum. Denna studies syfte var att undersdka association mellan komplikationer och fynd av
F. necrophorum, GAS eller GCS/GGS hos patienter med tonsillit, och dess resultat har nyligen
publicerats’.

Metod/Method: Detta var en retrospektiv, registerbaserad studie av tonsillitfall, definierat som ICD-
10-diagnos J02-03, vilka testats for F. necrophorum (PCR) och beta-hemolytiska streptokocker
(odling) i Skéne, Sverige mellan Juni 2013 och December 2020. Patienter med tidigare komplikation
eller antibiotikabehandling (30 dagar) exkluderades. Data himtades fran register och elektroniska
journaler. Logistisk regressionsanalys utfordes, med primért utfallsmatt bestdende av ett
kompositmatt f6r komplikationer inom 30 dagar. Fall med negativa mikrobiologiska fynd utgjorde
referenskategori i regressionsanalyser. Komplikationer definierades utifran ICD-10-koder for
peritonsilldr eller annan faryngeal abscess, otit, sinuit, sepsis eller septisk komplikation,
recidiverande tonsillit (efter 15-30 dagar) eller sjukhusvard.

Resultat/Result: Bland 3700 inkluderade fall, identifierades F. necrophorum hos 28%, GCS/GGS
hos 13% och GAS hos 10%. 54% hade negativa resultat. Komplikationsfrekvensen inom 30 dagar
var hog (20%). Fynd av F. necrophorum (odds kvot 1.8; 95% konfidensintervall, 1.5-2.1) eller GAS
(1.9; 1.5-2.5) var associerade med fler komplikationer, medan fynd av GCS/GGS var associerat med
férre komplikationer (0.7; 0.4-0.98).

Konklusion/Conclusion: Vara resultat indikerar att F. necrophorum &r en relevant patogen vid
tonsillit, medan rollen for odling av beta-hemolytiska streptokocker, och dé fraimst GCS/GGS,
ifragasitts. Vilka patienter som ska testas och behandlas for F. necrophorum kvarstar att definiera.

Referenser
1. David Nygren, Lisa Wasserstrom, Karin Holm, Gustav Torisson, Associations Between Findings OfFuSObacterium necrophorum or B-

Hemolytic Streptococci and Complications in Pharyngotonsillitis—A Registry-Based Study in Southern Sweden, Clll’llcal [nfectious Diseases’
2022; ciac736, https://doi.org/10.1093/cid/ciac736
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Introduktion/Introduction: I en pagaende prospektiv studie av invasiv pneumokocksjukdom (IPD)
hos vuxna i Vistra Gotalandsregionen jamfors patienter med och utan samtidigt pavisat
luftvédgsvirus avseende alder, bakomliggande riskfaktorer for IPD, sjukdomsmanifestationer och
infektionens allvarlighetsgrad.

Metod/Method: Fran mars 2018 till borjan av januari 2023 har 140 patienter over 18 &r med
pneumokocker pévisade i blododling och/eller i likvor med odling eller PCR inkluderats i studien.
Patienterna har provtagits fran svalg och nasofarynx for analys av luftvigsvirus och bakterier med
multiplex real-tids qPCR pa Klinisk Mikrobiologi, Sahlgrenska Universitetssjukhuset, Goteborg.
Kliniska data har inhdmtats frén patientjournaler och genom att intervjua patienterna.
Resultat/Result: Hos 34% (47/140) av IPD patienterna pavisades luftvigsvirus. Rhinovirus var det
vanligaste forekommande viruset (n=16), f6ljt av influensavirus A (n=9), humant metapneumovirus
(n=6) och respiratoriskt syncytialvirus (n=6). Hos tre patienter kunde SARS-CoV-2 identifieras.
Medianaldern hos de viruspositiva IPD patienterna var 67 &r jamfort med 71 &r hos de virusnegativa
(»=0.09). En mindre andel med virusinfektion hade kénda riskfaktorer for IPD (66 %, 31/47) jamfort
med patienter utan virusinfektion (82 %, 78/93; p=0.04). Av patienter med virusinfektion hade 91 %
(43/47) lunginflammation jaimfort med 78 % (73/93) av de virusnegativa (p=0.05). Meningit var
vanligare hos patienter utan virusinfektion (16 %, 15/93) dn hos viruspositiva patienter (2 %, 1/47;
p=0.01). Vidare pavisades pneumokocker oftare i nasofarynx hos viruspositiva (83 %, 31/38) an
virusnegativa IPD patienter (47 %, 32/68; p<0.001). Ingen statistiskt signifikant skillnad ségs i
andelen IVA-vardade patienter eller dodlighet mellan grupperna.

Konklusion/Conclusion: Luftvigsvirus pavisades hos en hdg andel av patienter med invasiv
pneumokocksjukdom. Virusférekomsten var hogre hos hos individer utan kéinda bakomliggande
riskfaktorer for IPD vilket talar for att virusinfektion utgdr en oberoende riskfaktor for IPD.
Samtidig infektion med SARS-CoV-2 var ovanligt under de forsta tre ren av Covid-19-pandemin.
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Introduktion/Introduction: Neurokirurgi samt forekomst av externt ventrikeldrdnage (EVD)
medfor en risk for vardrelaterade infektioner i centrala nervsystemet (CNS) som riskerar att forsdmra
utfallet for patienter pa neurokirurgiska intensivvirdsavdelningar (NIVA)'. Kliniska symtom samt
biomarkoérer och odlingsfynd i cerebrospinalvitska (CSV) ar svartolkade och ospecifika vid NIVA-
vard for akuta neurokirurgiska tillstand vilket leder till savél 6verbehandling som fordrdjd
behandling av CNS-infektioner®. I denna studie undersoktes den diagnostiska prestandan av 16S
Nanopore-sekvensering® for EVD-relaterade CNS-infektioner.

Metod/Method: 97 patienter virdade pd NIVA under perioden 2018-2021 diar CSV-prov tagits via
EVD pé grund av misstanke om CNS-infektion inkluderades. 13 patienter exkluderades efter
screening av journaler. Kvarvarande 84 patienter delades in i odlingsnegativa utan pagéende
antibiotikabehandling vid provtagning (n=18), odlingsnegativa med pégaende antibiotikabehandling
vid provtagning (n=44) samt odlingspositiva (n=22). CSV analyserades pa laboratoriet i Orebro med
med 16S Nanopore-sekvensering och realtids 16S PCR.

Resultat/Result: I gruppen odlingsnegativa utan antibiotika var samtliga prover negativa i
konventionell 16S PCR och hade lagt antal 16S-sekvenser i Nanopore-sekvensering (median 1175).
Bland odlingsnegativa med pagéende antibiotika var 1 av 44 patienter positiva i konventionell 16S
PCR. Medianantal 16S-sekvenser var 1300. Nanoporesekvensering pé det positiva provet visade pa
medelhdgt antal (30 258) 16S sekvenser som fordelades pa ett stort antal olika bakteriearter (>10). I
gruppen odlingspositiva var medianantal 16S-sekvenser 99861 och 17 av 22 positiva i konventionell
16S PCR. Utav dessa var artbestdmning dverensstimmande mellan odling och 16S-
Nanoporesekvensering i 16 av 17 fall. I de odlingspositiva fall dér konventionell 16S PCR var
negativ kunde ett lidgre antal (382—-19 043) 16S sekvenser frén den framodlade bakterien pévisas med
Nanopore-sekvensering i 4 av 5 fall

Konklusion/Conclusion: Resultatet av konventionell realtids 16S PCR 6verensstimmer i de flesta
fall med CSV-odling hos NIV A-patienter dér provtagning skett via EVD, &ven vid pégaende
antibiotikabehandling. Detta ger stod for att avsta fran eller sétta ut antibiotikabehandling for
misstdnkt EVD-relaterad infektion vid negativ 16S-PCR. 16S Nanopore-sekvensering kan dka
kénsligheten for 16S PCR samt ge forbéttrad mojlighet for artbestdmning och pévisning av
polymikrobiella infektioner men vid klinisk implementering av metoden kommer hdga krav stillas
pa klinisk mikrobiolog och infektionsldkare vid tolkning av resultaten.
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Introduktion/Introduction: Organsvikt forekommer hos en majoritet av patienterna pa
intensivvardsavdelningar. Hos ménga foreligger en misstankt infektion och ddrmed misstankt sepsis.
Det finns en risk att patienter falskt klassificeras som sepsispatienter s.k. sepsisharmare (1, 2).
Syftet med studien var att undersoka andelen icke-infekterade patienter, sepsishdrmare bland
intensivvérdspatienter med misstinkt sepsis.

Metod/Method: Vi genomforde en retrospektiv observationsstudie av patienter med misstankt
sepsis inlagda pa 4 allminna intensivvardsavdelningar under 3,5 ars tid. For att misstinka sepsis
anvéndes proxy-kriterier: A SOFA >2, blododling tagen och samtidigt given

antibiotikabehandling. Odlingsnegativa patienters journaler granskades retrospektivt och
klassificerades som sannolik infektion eller ej (3).

Resultat/Result: Av 7727 intensivvardsinldggningar hade 2527 patienter missténkt sepsis (Figur
1). Av dessa var 1061 (42 %) odlingsnegativa, d.v.s. hade inga signifikanta mikrobiologiska fynd i
prover. Vid en interimsanalys nir 527 (50 %) av dessa odlingsnegativa sepsispatienters journaler
granskats for infektion visade det sig att 286 patienter (54 %) inte uppfyller kriterierna for trolig
infektion. Det vill séga att totalt 23 % av de med missténkt sepsis utgors av sepsisharmare. De
vanligaste orsakerna till intensivvardsinliggning bland dessa sepsishdrmare var ospecifik eller
blandad andningssvikt, massiv blédning samt hjértstillestdnd eller kardiogen chock.
Konklusion/Conclusion: Néstan en fjérdedel av patienter inom intensivvarden med missténkt sepsis
utgdrs av sepsishidrmare. Sepsishdrmare har bade klinisk och akademisk relevans. De utgor risk for
fordrdjning av rétt diagnos och behandling. De kan dven innebéra en potentiell utspadningseffekt pa
den sanna sepsispopulationen och ddrmed hota validiteten av sepsisstudier.
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Introduktion/Introduction: Streptococcus bovis-gruppen bestér av sju arter och subarter, varav den
vanligaste vid bakteriemi i Skéne &r S. gallolyticus subsp. pasteurianus. S. gallolyticus subsp.
gallolyticus har 1 internationella studier befunnits orsaka de flesta fall av S. bovis-endokardit, men
risken for endokardit med Gvriga subarter ér till stor del okénd i1 Sverige och internationellt. Denna
studie syftade till att undersoka klinisk presentation och risken for infektids endokardit vid
bakteriemi med S. bovis-gruppens vanligaste subarter.

Metod/Method: En retrospektiv kohortstudie av S. bovis-bakteriemier 2003-2018 i Skéne. Subart
identifierades med helgenomsekvensering. Bakteriemi med S. gallolyticus subsp. pasteurianus, S.
gallolyticus subsp. gallolyticus, S. lutetiensis och S. infantarius subsp. infantarius inkluderades.
Journaler granskades retrospektivt, och vid oséker tolkning av fynd vid ekokardiografi utférdes
eftergranskning. Definitiv endokardit definierades enligt 2015 ESC Guidelines for the management
of infective endocarditis.

Resultat/Result: Total inkluderades 210 episoder med S. bovis-bakteriemi. Definitiv infektios
endokardit identifierades i 28/210 (13%) bakteriemi-episoder. Av dessa var 7/28 (25%)
protesendokardit, 1/28 (4%) CIED-endokardit, och 10/28 (36%) genomgick klaffkirurgi. Antal som
diagnosticerades med endokardit per subart var: S. gallolyticus subsp. gallolyticus 17/52 (33%), S.
infantarius subsp. infantarius 5/31 (16%), S. gallolyticus subsp. pasteurianus 4/83 (5%) och S.
lutetiensis 2/44 (5%) (p < 0.001). Bakteriemi med S. gallolyticus subsp. pasteurianus och S.
lutetiensis var oftare associerade med bukinfektioner samt polymikrobiella bakteriemier.
Konklusion/Conclusion: Risken for infektios endokardit vid S. bovis-bakteriemi varierar beroende
pa subart. Ekokardiografi bor alltid 6vervégas vid bakteriemi med S. gallolyticus subsp. gallolyticus
och S. infantarius subsp. infantarius, men kan ibland avstés vid bakteriemi med S. gallolyticus
subsp. pasteurianus och S. lutetiensis.
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Introduktion/Introduction: For personer som injicerar narkotika &r risken for blodsmitta stor i
samband med delning av injektionsverktyg. De ar ocksa mer utsatta for kringsjukdomar som sepsis
och hudinfektioner. Finns starkt vetenskapligt stod for skadebegrinsande atgirder for personer som
injicerar (1). 1986 startades Sveriges forsta sprututbytesverksamhet i Region Ské&ne. Resultatet
visade pa en bibehéllen lag HIV prevalens och incidens, effektiv vaccination mot hepatit B och
kartldggning av Hepatit C-spridning (2). I Storgdteborg berdknades det 2012 finnas 900 individer
som injicerade narkotika (3).

Projektets overgripande syfte: Alla som injicerar droger ska fa bésta mojliga skydd mot sjukdomar
och skador. Malet &r att na alla individer >18 ar i Storgéteborg som injicerar narkotika.
Metod/Method: Varen 2018 fick Infektionskliniken uppdraget att, i samrad med Beroendekliniken,
utforma verksamheten enligt Lag om utbyte av sprutor och kanyler (2006:323) och SOFS 2007:2. En
lokal styrgrupp skapades. Studiebesok pa sprututbytesverksamheter i Malmé och Stockholm
genomfordes for att ldra av deras arbetssitt och erfarenheter. Litteratur granskades.Verksamheten
utformades som en lagtroskelverksamhet for att vara lattillgénglig. For att né aktuell mélgrupp
spreds information via beroendevarden, socialtjansten, polisen, boenden for hemldsa samt
massmedia. Verksamheten 6ppnade december 2018.

Resultat/Result: Ett &r senare hade verksamheten 437 inskrivna individer. Nu ér 1150 individer
inskrivna. Prevalensen av individer med aktiv hepatit C i patientgruppen har minskat fran 40% till
22% till foljd av behandling samt tillgéng till rena verktyg. I patientenkét fran varen 2022
framkommer att 95 % erhallit information om risker i samband med injicering, 79 % av dem har
minskat sitt risktagande. Verksamheten fér hoga poédng géillande bemétande, tillgénglighet och
fortroende. Genom att ha flera funktioner samlade; sjukskdterska, underskoterska, barnmorska,
kurator, infektion- samt beroendeldkare, kan stor del av malgruppens behov métas under samma tak.
Samverkan med externa enheter stottar individen till vidare vard.

Konklusion/Conclusion: Nar patienter som varden haft svért att né och erbjuder vard pa patientens
villkor. Genom att fi hjilp med infektioner och skador 6kar individens motivation att férdndra fler
saker i livet. Individen kan erhélla stod i kontakt med 6vrig somatisk vérd, beroendevérd, psykiatrisk
vérd och socialtjénst. Kunskap och forstéelse for patientgruppen okar vilket frdmjar kontinuerlig
utveckling av verksamheten. Via samverkan, studiebesok och foreldsningar sprids kunskapen vidare.
Referenser
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Introduktion/Introduction: Sprutbytet i Malmo 0ppnades 1987 som ett konkret sétt att forhindra
spridning av hiv bland personer som injicerar droger. Under de 35 &ren som gatt har ca 5200
deltagare skrivit in sig i programmet. Prevalensen och incidensen av hiv har forblivit laga.
Vaccination mot hepatit B (HBV) som infordes 1994 har haft god effekt. Den hoga férekomsten och
indidensen av hepatit C (HCV) har foranlett riktade atgérder mot HCV, dér effekt nu ses. Likasa har
den hoga opioidoverdosdodligheten i Sverige indicerat ett regiondvergripande projekt for
opioidoverdosprevention.

Metod/Method: Femtio aktiva deltagare vid Sprutbytet i Malmé med kronisk HCV-infektion
inkluderades i1 Actionne-projektet fran april 2018 t o m maj 2019. Deltagarna erholl en fast
kombination av glecaprevir/pibrentasvir under 8 veckor (eller 12 veckor for patienter med cirrhos)
och monitorerades avseende foljsamhet, biverkningar och virusnivaer. De tréffar under studietiden
specialister i savél infektionssjukdomar som beroendemedicin. En 5-arig uppfoljningsperiod pagér
for detektion och handliggning av reinfektioner. Ovriga deltagare kan numera ocksa fA HCV-
behandling via Sprutbytet. Parallellt med HCV-arbetet infordes 2018 ett regiondvergripande
opioidoverdospreventionsprojekt, det forsta i Sverige. Vid starten omfattade det samtliga 4 skanska
sprutbyten och > 25 LARO-mottagningar, antalet deltagande enheter har sedan dkat. Personer under
risk for opioidoverdos utbildas i handlédggning av en opioidoverdossituation och tilldelas kit
innehéllande antidoten naloxon som nésspray.

Resultat/Result: Majoriteten, 47/50 (94 %) av Actionne-deltagarna fullfoljde HCV-behandlingen.
Av dessa lamnade 45/50 prov for SVR12, samtliga utlékta. Tva deltagare uppvisade ométbara
virusnivéer redan efter 1 vecka, ytterligare sex efter 2 veckor. Totalt var 25/45 (56 %) HCV RNA
negativa efter 4 veckors behandling. SVR12 per ITT var 90 % och per protokoll 96 %. Under
uppfoljningstidens 4 forsta ar (2022) hade 8 reinfektioner observerats (alla mén), motsvarande 9,5
fall/100 persondr under risk. Overdospreventionsprojektet hade vid 30-mén uppfdljningen (dec
2020) inkluderat 1,079 studiedeltagare, varav 22 % (n = 235) kommit for pafyllnad av naloxonkiten.
Av dessa hade 60 % (n = 140) anvints vid 229 dverdossituationer.

Konklusion/Conclusion: Samsjuklighetsperspektivet dr grundldggande vid utveckling av
sprutbytesverksamhet. Ett helhetsgrepp riktat mot bade infektionssjukdomar och beroenderelaterade
risker dr grundldggande for minskad morbiditet och mortalitet i malgruppen. Exempelvis har den
kollektiva HCV-bordan i gruppen kunnat minskas samt konkret stod for hantering av en
overdossituation kunnat erbjudas.
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Introduktion/Introduction: Plasmodium-infektioner varierar i sin presentation beroende pa
vérdfaktorer hos den infekterade personen. Invanare i hogendemiska ldnder utvecklar delvis
skyddande immunitet mot malaria vilket kan resultera i ett asymtomatiskt bérarskap. Den fulla
signifikansen av bérarskapet ér ej faststillt men asymtomatisk Plasmodium-infektion ér associerad
med anemi, graviditetskomplikationer, hyperreaktiv splenomegali och Burkitt’s lymfom. I en
nyligen publicerad screeningstudie i Sverige har vi pavisat en prevalens pa 9% av Plasmodium-
infektioner bland migranter fran sub-Sahariska Afrika. Bland migranter frén Uganda var 35% av
barn och 20% av vuxna PCR-positiva for olika arter. Ett flertal av migranterna hade infektioner som
varat i over ett &r fran ankomst till Sverige. Syftet med denna studie var att undersdka den kliniska
bilden i dessa PCR-positiva individer for att klargéra huruvida bararskap av parasiter paverkar
individens hélsa.

Metod/Method: Studien ar utformad som en retrospektiv tvérsnittsstudie med insamling av kliniska
data fran journaler frén ldkarbesoket for behandling.

Resultat/Result: Preliminéra resultat visar att fa deltagare rapporterade feber i nértid, en
overvigande majoritet hade darfor ett subkliniskt béararskap. Bland de som ldmnat blodprov i
anslutning till behandlingstillfallet hade en stor andel avvikande blodbild. Férhojt LD och forhojd
SR sags hos dver hilften av de provtagna. Utdver detta fanns en hog prevalens av neutropeni. Av de
som genomgétt bukradiologi eller bukpalpation hade 30% splenomegali.

Konklusion/Conclusion: Vi fann sdledes hog prevalens av bade avvikande blodbild, forhdjda
inflammationsparametrar och splenomegali i denna population av migranter frén sub-Sahariska
Afrika med PCR-detekterad Plasmodium-infektion. Mer systematisk forskning behovs for att
ytterligare undersoka hélsoeffekterna av dessa avvikelser. Dessa preliminédra data talar for att
screening och behandling av asymtomatiskt bérarskap i migranter fran hogendemiska omréden ér av
virde.
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Introduktion/Introduction: Borrelia valaisiana &r en fastingburen bakterie som tillhor Borrelia
burgdorferi sensu lato-komplexet. Den forekommer i Ixodes ricinus fastingar i Sverige, men dess
betydelse som humanpatogen ér inte klarlagd. I en multicenterstudie (STING) som pagick under
aren 2007-2015, i vilken fastingar och fastingbitna individer inkluderades, pavisades B. valaisiana i
34 av 2154 (1,6 %) fistingar frin Sverige och Aland, Finland, under &ren 2008-2009. I denna studie
har vi undersokt om de individer som blivit fastingbitna av B. valaisiana-positiva fastingar utvecklat
antikroppar och/eller uppvisat symtom pa fastingburen infektion.

Metod/Method: Féstingbitna studiedeltagare >18 ar tillfragades om deltagande i STING-studien via
primirvérdsinstanser i sddra, mellersta och norra Sverige samt pa Aland. Fistingar som bitit sig fast
insamlades och formulédr med frégor rérande hélsotillstind och uppgifter om nytillkomna symtom
besvarades vid inklusion respektive vid studieavslut efter 3 ménader. Vid samma tillfdllen togs &ven
blodprover. Journaluppgifter inhdmtades for de deltagare som sokt sjukvard. Féstingarna bedomdes
avseende art och blodsugningstid och analyserades med hjilp av realtids-PCR pé forekomst av
bakterier i Borreliasléktet. Borreliaspecifika antikroppar analyserades hos studiedeltagare vid
inklusion och efter 3 manader. Tva grupper jamfordes: 1) studiedeltagare med B. valaisiana pévisad
i fasting (VPOS, n=33) samt 2) studiedeltagare med fésting utan forekomst av B. valaisiana eller
annan Borrelia-subtyp (VNEG, n=67). VNEG matchades mot VPOS avseende kon, geografiskt
omrade och alder + 5 ar.

Resultat/Result: Samtliga féstingar tillhdrde arten Ixodes ricinus. Blodsugningstid skiljde sig inte
signifikant mellan grupperna (median VPOS 32,5 h, VNEG 35 h). Medelaldern i VPOS var 66 ér
och andelen kvinnor var 58%. Ingen signifikant skillnad foreldg mellan VPOS och VNEG avseende
nytillkomna symtom. De vanligaste symtomen i VPOS var nackvirk (7%), muskel- och ledvérk
(10%), parestesier (10%) och huvudvark (6%), men ingen sokte sjukvard. Serokonversion intraffade
i signifikant hogre utstrackning (p <0,001) hos VPOS jamf{ort med VNEG, men serokonversion
korrelerade inte med symtom.

Konklusion/Conclusion: Denna studie visar att bett av B. valaisiana-positiv fasting kan medfora
utveckling av Borreliaspecifika antikroppar och ger moéjligen upphov till asymtomatisk och dven
symptomgivande infektion. Fler studier behdvs emellertid {or att utrona B. valaisianas
humanpatogena egenskaper, genom direktpévisning i humana vévnadsprover.
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117 - Incidence of Lyme carditis and Lyme carditis as the cause of pacemaker implantation - a
nationwide registry-based study
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Introduktion/Introduction: Lyme borrelioisis (LB) affecting the heart is called Lyme carditis (LC).
The most common manifestation of LC is atrioventricular (AV) block. If undiagnosed, LC can cause
high-grade AV block requiring pacemaker implantation; fatal cases of LC are described. LC is
treated with a short course of antibiotics and the majority of patients recover fully after treatment.
The percentage of patients with LB that present with LC is estimated to 1,5-10% in the US, lower in
Europe. The overall incidence of LC and LC as a cause of AV block has not previously been
systematically studied.

Metod/Method: The study was a case control study based on linked nationwide data from Swedish
national registries between 2001 and 2018 (2010-2018 for pacemaker data). Patients diagnosed with
AV block were included in study population 1; patients who had received a pacemaker for AV block
were included in study population 2. In these populations, patients diagnosed with Lyme borreliosis
within a time period of 90 days before and 180 days after the AV block diagnosis or pacemaker
implantation were identified. Two control groups, matched 1:1 according to age, sex and city of
residence, and who had not been diagnosed with AV block or had received a pacemaker during the
same time period, were selected from the general population.

Resultat/Result: Out of 81,063 patients with AV block, 102 were diagnosed with LB within the
specified time frame. In the control group, 27 were diagnosed with LB. The calculated yearly
incidence of LC was 0.056 (95%CI 0.039-0.072) per 100,000 adults and year. Out of 25,241 patients
who had received a pacemaker for AV block, 31 were diagnosed with LB. In the control group, 8
were diagnosed with LB. The calculated yearly incidence of LC as a cause of pacemaker
implantation was 0.034 (95%CI 0.010-0.059) per 100,000 adults and year. Combining data from
both populations, the calcuated risk for patients with Lyme carditis to receive a permanent
pacemaker was 61%.

Konklusion/Conclusion: LC is a rare cause of AV block. Nevertheless, several patients each year
receive a permanent pacemaker for a condition that can be cured with a short course of antbiotics.
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118 - Clinical performance of a C6 and PepC10 peptide-based lateral flow immunoassay in
Lyme borreliosis serology
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Introduktion/Introduction: Lyme borreliosis (LB) is the most common tick-borne infection in
Europe. The disease is caused by spirochetes in the Borrelia burgdorferi sensu lato complex which
are transmitted by the bites of infected Ixodes ticks. Lyme neuroborreliosis (LNB) is the most
common manifestation of disseminated borreliosis in Europe. Laboratory diagnostics of LB patients
is normally based on detection of B. burgdorferi antibody response. The diagnosis of LNB is based
on the patient’s medical history, clinical findings, cerebrospinal fluid (CSF) pleocytosis and
intrathecal Borrelia- specific antibody production, as mirrored by a positive antibody index (Al).
ReaScan+ LYME IgM/IgG Combo (Reagena) test utilizes two synthetic peptide antigens: C6 and
PepC10 in separate test lines. It detects both IgM and IgG antibodies against these antigens by
immunochromatography in a lateral flow assay.

Metod/Method: The clinical evaluation was a retrospective case-control study including left-over
LNB and non-LNB serum/CSF sample pairs from clinical routine diagnostics of patients
investigated for suspected LNB in Jonkoping County, Sweden 2019-2021. Classification of patients
was based on CSF cell count and determination of Borrelia-specific Al analysed with LIAISON
Borrelia IgG (DiaSorin).

The diagnostic sensitivity and specificity of the ReaScan+ LYME IgM/IgG combo was determined
by analysing 190 paired serum and CSF samples from definite LNB patents, and 202 paired serum
and CSF samples from non-LNB patients.

Resultat/Result: The diagnostic clinical sensitivity was 96 % with serum and 86 % with CSF
samples. The clinical specificity was 91 % with serum and 100 % with CSF samples.
Konklusion/Conclusion: The clinical performance of ReaScan+ LYME IgM/IgG combo test is
acceptable for both serum and CSF samples in LNB. For high specificity in diagnosis of LNB CSF
analysis in required. The results should be interpreted in relation to the patient’s medical history, as
well as clinical signs and symptoms, for a correct diagnosis.

The test is easy to handle in the laboratory by trained personnel. A relevant area of use could be as a
complement to standard diagnostics when in need of a fast result. However, calculation of Al is not
possible under these circumstances since it also requires analysis of albumin and total-IgG in both
serum and CSF.
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Posters Mikrobiologi: M1-M22

M1 - Low conservation of antibiotic interaction patterns between and within Gram-negative
bacterial species

Mikrobiologi

Po-Cheng Tang'

Dione Sanchez-Hevia', Sanne Westhoff!, Nikolaos Fatsis—Kavalopoulosl, Dan I. Andersson'
! Uppsala University, Uppsala

Introduktion/Introduction: Treatments with antibiotic combinations are becoming increasingly
important even though the supposedly clinical benefits of combinations are in many cases unclear.
Here, we systematically examined how several clinically used antibiotics interact and affect the
antimicrobial efficacy against five especially problematic Gram-negative pathogens.
Metod/Method: A total of 232 bacterial isolates were tested against different pairwise antibiotic
combinations spanning five classes, and the ability of all combinations in inhibiting growth was
quantified using the CombiANT method.

Resultat/Result: Several important conclusions can be drawn from the 696 interaction patterns.
Firstly, interaction profiles show low conservation between different Gram-negative species.
Secondly, even within a species the interactions are often isolate-specific for a given combination,
ranging from antagonistic to synergistic. Thirdly, additive and antagonistic interactions are the most
common patterns observed across species and antibiotics, with 99.7 % of all isolate and antibiotic
combinations belonging to either of these two types and with only 0.3 % showing synergy.
Konklusion/Conclusion: These findings suggest that to achieve the highest precision and efficacy
of combination therapy, isolate-specific interaction analysis ought to be routinely performed to, in
particular, avoid using drug combinations that show antagonistic interactions and an expected
associated reduction in efficacy.
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Introduktion/Introduction: Antimikrobiell resistens hotar sjilva kdrnan av modern sjukvérd.
Felanvéndning av dessa likemedel 1 humanmedicin bidrar till detta globala hilsohot. Véardgivare &r i
stort behov av nya, snabba och kostnadseffektiva diagnostiska metoder for att mota detta hot.
Diagnostik ér en del i WHO’s globala handlingsplan mot antimikrobiell resistens.

Anvindande av artificiell intelligens (Al) inom medicinsk diagnostik har generellt stor potential.
Inom radiologi anvénds metoden for bildigenkdnning.

Metod/Method: Ett pagéende projekt ér att forutsdga antibiotikaresistens baserat pé partiella
diagnostiska data. I ett forsta steg anvénds patientens &lder, kon samt uppmatt resistens for aktuell
bakterie med diskdiffusionstest enligt SIR som partiell data. Det som forutsdgs av Al:n &r huruvida
bakterien &r kénslig eller resistent mot ANDRA antibiotika dn de som testats. I ett andra steg
kommer dven gener att anvindas som partiell data. Projektet har godkdnnande av
Etikprovningsmyndigheten beslutat 2022-08-10 med diarienummer 2022-05318-01.

Al:n byggs och trinas av Chalmers i samarbete med Fraunhofer-Chalmers Centre och evalueras pa
Klinisk Mikrobiologi, Sahlgrenska dér den appliceras pa 100 stammar av E. coli isolerade fran
urinodlingar. Dessa har samlats in under 2022-2023. Den data som Al:n baserar sina forutségelser pa
kommer huvudsakligen fran The European Surveillance System (TESSy) som &r del av ECDC.
Resultat/Result: Preliminéra resultat sa hér langt: 100 isolat frn urinodlingar har samlats in fran
patienter i &ldrarna 0 till 89 ar. Dessa har analyserats med diskdiffusionstest for 21 olika antibiotika
samt synnergitest for att detektera ESBL samt AmpC. For dessa finns fullstindig och godkénd
métning for 89 stycken av de 100 isolaten. Dessa ska kompletteras.

Konklusion/Conclusion: Inga konklusioner finns &nnu.
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M3 - Jimforelsestudie ASTar vs diskdiffusion av kliniska gramnegativa bakterier
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Introduktion/Introduction: Gramnegativa bakterier frin nedre luftvagsprov resistensbestdms idag
med EUCAST standard diskdiffusion pé avdelningen for Klinisk Mikrobiologi vid Karolinska
Universitetssjukhuset. Foretaget Q-linea har utvecklat ett automatiserat system for fenotypisk
resistensbestiimning av gramnegativa bakterier, kallat ASTar'. Systemet levererar resultat for den
minsta himmande koncentrationen (MIC) i tillvixtmedium genom ett optiskt detektionssystem och
beddms vara resurs-/tidsbesparande samt ge diagnostiska laboratorium mdjlighet att
resistensbestimma mot en bred panel av antibiotika. I denna studie kommer ASTar-systemet att
utvérderas for att bedoma om det kan anvéndas for snabb resistensbestimning av kliniska isolat fran
nedre luftvigsprov.

Metod/Method: Blododlingsflaskor kommer att spikas med helblod och kliniska isolat frén nedre
luftvagsprov innehallande Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa eller
Acinetobacter baumannii. Resistensbestimning med ASTar kommer att utforas och jimforas med
EUCAST snabbresistensmetod (RAST) for piperacillin/tazobactam, cefotaxim, cefoxitin
(diagnostisk lapp), ceftazidim, meropenem och ciprofloxacin samt EUCAST standard diskdiffusion
for ceftazidim-avibaktam, ceftolozan-tazobactam, ertapenem, amikacin, gentamicin,
trimetroprim/sulfametoxazol. Eventuella diskrepanser kommer att utvérderas med hjdlp av EUCAST
buljongspddningsmetod (BMD).

Resultat/Result: Studien har pabdrjats och resultat kommer att presenteras under varmotet.
Konklusion/Conclusion: Konklusion kommer att presenteras under varmotet.

Referenser
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M4 - En ny LAMP-metod for artidentifiering av atypiska pneumokock- och
pseudopneumokock-isolat
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Introduktion/Introduction: Att sirskilja arter inom Streptococcus mitis-gruppen (SMG), dar bade
den viktiga humanpatogenen, Streptococcus pneumoniae (Spn), och den nyligen identifierade
patogenen, Streptococcus pseudopneumoniae (Sppn) ingér, ar svart pa grund av arternas genetiska
och fenotypiska likheter (1, 2, 3). Vi har utvecklat och utvirderat en loop-medierad isotermisk
amplifierings-metod (LAMP) baserad pé tvé nyligen publicerade molekyldra markorer specifika for
Spn (SPN0001) (4) och Sppn (SPPN_RS10375) (2).

Metod/Method: Atypiska SMG-isolat (n=54), samlades in i rutindiagnostiken och analyserades med
LAMP. Samtliga isolat testades ocksé for optokinkénslighet, gall-16slighet och med PCR for
markérerna SPNO0O1 och SPPN_RS10375. Referensstammar (Spn, Sppn och S. mitis) inkluderades
ocksa.

Resultat/Result: Bade sensitiviteten och specificiteten for LAMP-metoden var 100% jamfort med
in-house PCR-identifiering. Totalt typades 25 isolat som Sppn, inklusive tvé isolat isolerade fran
blod. 13 isolat typades som Spn och de aterstdende 16 som “andra SMG-arter”. En jimforelse mellan
de fenotypiska metoderna och LAMP-resultaten visade diskrepans hos 22/54 isolat (40,7%). 61% av
Spn-isolaten uppvisade en avvikande optochinkinslighet.

Konklusion/Conclusion: LAMP-metoden r lamplig for artidentifiering av svérttypade kliniska
pneumokock- och pseudopneumokock-isolat. S. pseudopneumoniae var vanligt forekommande
bland de insamlade isolaten och kan orsaka invasiva infektioner.
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Introduktion/Introduction: Breda syndromiska paneler ar vl lampade for analys av
luftvigspatogener, dd manga olika patogener kan ge upphov till liknande kliniska symtom. Fran
varden finns dven en 6nskan om korta svarstider. En av de produkter som erbjuder kort analystid (70
minuter) for en bred panel av respiratoriska virus och bakterier dr QIAstat SARS-CoV-2 Respiratory
Panel. Metoden é&r kassettbaserad och analysen utfors pa instrumentet QIAstat Dx.

Metod/Method: Vi har jamfort QIAstat SARS-CoV-2 Respiratory Panel V2 (RP) med Seegene
Allplex Respiratory Panels (RP) 2, 3 och 4 samt Xpert® Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV. For vissa
agens har vi dven jaimfort QIAstat med egenutvecklade PCR-metoder. Jamforelsen har gjorts
retrospektivt pa patientprover, inklusive prover nira detektionsgransen for jaimforelsemetoderna,
samt externa kvalitetspaneler.

Jamforelsen har gjorts pa nasofarynxsekret i provtagningsset Transwab®, innehéllande flytande
Amies medium, i stillet for det rekommenderade Universal Transport Media (UTM). Dessutom har
vi utvdrderat anvéndningen av andra provmaterial som nasofarynxaspirat, trakealsekret,
bronkaolveolért lavage (BAL) och sputum.

Resultat/Result: Preliminéra resultat visar god samstdmmighet mellan QIAstat RP och Xpert
Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV, for influensavirus A och B samt RSV (31/34). For SARS-CoV-2
visar QIAstat RP en légre kénslighet; endast 14/18 prov visade positivt resultat med den metoden.

For 6vriga luftvigsvirus inkluderades 135 prov i jamforelsen mellan QIAstat RP och Allplex RP. Av
dessa visade 100 prov positivt resultat med bada metoderna, 27 positiva endast for Allplex RP, och 8
positiva endast med QIAstat RP. Kéansligheten verkar hogre for QIAstat RP vid analys av
coronavirus NL63 och adenovirus, medan Allplex RP visar en hogre kanslighet for coronavirus
229E och parainfluensavirus 1.

For utvérdering av luftvégsbakterier analyserades 49 prov, varav 40 prov visade positivt resultat med
bada metoderna, 7 positiva endast vid analys med Allplex RP och 2 positiva endast vid analys med
Qiastat RP.

Preliminéra data visar ocksé att provmaterial som nasofarynxaspirat, trakealsekret, BAL och sputum
kan analyseras i kassetterna med samma kénslighet som jaimforelsemetoderna, efter
sputolysinbehandling.

Konklusion/Conclusion: Instrumentet QIAstat DX och panelen QIAstat SARS-CoV-2 Respiratory
Panel erbjuder en snabb analysmetod med minimal provhantering. Preliminéra data visar att
systemet kan anvéndas for flera olika provmaterial, och att kansligheten for de flesta agens ér
jamforbar med andra multiplexpaneler.
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QJAstat SARS-CoV-2 Respiratory Panel
Agens/analys

Adenovirus

Bocavirus

Coronavirus 229E

Coronavirus HKU1

Coronavirus NL63

Coronavirus 0C43

Coronavirus SARS-CoV-2
Influensavirus A

Influensavirus A subtyp H1
Influensavirus A subtyp H1IN1/2009
Influensavirus A, subtyp H3
Influensavirus B

Metapneumovirus A/B
Parainfluensavirus 1
Parainfluensavirus 2
Parainfluensavirus 3
Parainfluensavirus 4

Respiratory Syncytial (RS) Virus A/B
Rhinovirus/Enterovirus

Bordetella pertussis
Chlamydophila pneumoniae
Legionella pneumophila
Mycoplasma pneumoniae

64

Jamférelsemetod

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex/egenutvecklad metod
Seegene Allplex/egenutvecklad metod
Seegene Allplex

Xpert® Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV
Xpert® Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV

na

na

na

Xpert® Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV
Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Xpert® Xpress SARS-CoV-2/Flu/RSV
Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex

Seegene Allplex



M6 - Snabb typning av nya SARS-CoV-2 varianter i en kliniknéira kontext
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Introduktion/Introduction: Under vintern 2020-2021 uppstod ett antal nya SARS-CoV-2 varianter
av sdrskild betydelse: alfa, beta och gamma, som senare foljdes av de dnnu mer smittsamma
varianterna delta och omicron inklusive undervarianter. Dessa kidnnetecknades av forhojd
smittsamhet, férdndrad virulens eller fordndrad kénslighet for neutraliserande antikroppar. For att
forbittra Gvervakning och underlitta riktade atgérder sdsom prioritering av specifika ldkemedel och
fokuserad smittsparning etablerades en klinknédra diagnostik for snabb typning med korta svarstider
och hog kapacitet dar samtliga positiva prover analyserades i ett egenutvecklat flode for PCR-
baserad typning.

Metod/Method: For pavisande av punktmutationer i S-genen associerade med specifika varianter
(E484K, N501Y, L452R) anvéndes allelspecifik typnings-PCR med dubbla prober. For pavisande av
markdrer i form av deletioner/insertioner i S genen (d169-70, d1157-158, ins214EPE, d124-26) eller
substitution i N-genen (D3L) associerade med olika virusvarianter anvéndes realtids RT-PCR med
prober riktade mot respektive mutation. Den senare utfordes parallellt med ordinarie PCR-
diagnostik, vilket gav en preliminédr indikation redan nér det positiva provsvaret for SARS-CoV-2
erholls.

Resultat/Result: Kliniska prestanda for PCR-baserad typning av enskilda polymorfier jamfordes for
respektive vag av nya virusvarianter med resultat frén helgenomsekvensering via Nanopore. Den
positiva overensstimmelsen for PCR-baserad typning var pafallande hog (95-100 %). Medan
svarstiden for PCR-baserad typning var signifikant ldgre &n for helgenomsekvensering (medianvirde
1-3 dagar respektive 10-12 dagar) var andelen typbestdmda av positiva svar signifikant hogre (81-94
% respektive 12-68 %). Kénsligheten for PCR-baserad typning var jamfort med
helgenomsekvensering signifikant hogre med lagre detektionsgréns (Ct 35 respektive Ct 30).
Konklusion/Conclusion: PCR-baserad typning jidmfort med helgenomsekvensering
karakteriserades av kortare svarstid, hdgre kinslighet och hogre kapacitet, dér skillnaden i kapacitet
var mest pataglig vid hog prevalens da kapaciteten for sekvensering tenderade att Gverbelastas. Den
prediktiva formagan for PCR-baserad typningsdiagnostik varierar beroende pé det epidemiologiska
laget och vilka varianter som for tillféllet 4r aktuella men medan upplosningen ér ligre ger dess
fokus pa relevanta mutationer oftast tillricklig information for att med hog tréaffsékerhet faststélla
den eftersokta genotypen i friga. Sammantaget bidrar den korta svarstiden och den hoga kapaciteten
till att riktade atgérder baserat pa forekomst av specifika varianter underlattas.
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Introduktion/Introduction: Achromobacter ir Gramnegativa bakterier som normalt forekommer i
jord och vatten. Bakterierna orsakar sillan infektioner hos ménniskor men infektioner i luftvigarna
ar vélbeskrivet hos patienter med cystisk fibros (CF). Forekomsten av Achromobacter dkar hos
patienter med CF och nérvaron av vissa Achromobacter-arter har visats korrelera med forsdmrad
lungfunktion. Korrekt artidentifiering &r darfor viktig for rétt behandling.

Metod/Method: 29 luftvégsisolat av Achromobacter frén 16 patienter insamlade mellan 2010-2022
valdes ut. DNA extraherades fran isolaten (MagNA Pure Compact) och helgenomsekvenserades (Ion
Torrent teknologi). Efter de novo assembly (CLC Genomics Workbench) utfordes artidentifiering
med JSpecies Web Server (JSpeciesWS) och Type Strain Genome Server (TYGS). Resultaten av
artbestimningen jaimfordes sedan med resultaten fran tidigare artbestimning med med MALDI-
TOF, bioMériux VITEK MS samt de olika molekylédrbiologiska och biokemiska metoder som
anvinds vid Culture Collection University of Gothenburg (CCUG) for artidentifiering.
Resultat/Result: JSpeciesWS identifierade 28 av isolaten till artnivd; 21 A. xylosoxidans, fyra A.
dolens och ett isolat vardera av A. insuavis, A. aegrifaciens och A. mucicolens. Ett isolat kunde inte
identifieras varken med JSpeciesWS eller TYGS och tillhdr sannolikt en Achromobacter-art som
inte beskrivits tidigare. Samtliga 29 isolat var tidigare identifierade som A. xylosoxidans/denti i
Maldi-Tof. For 21 isolat jimfordes artidentifieringen dven med resultat fran artidentifiering vid
CCUG. Resultat for artidentifiering vid CCUG resulterade i nio 4. xylosoxidans, fyra A. dolens samt
ett isolat vardera av A. anxifer, A. aegrifaciens, A. insuavis. Fem isolat kunde inte identifieras till art-
niva. [ 12 fall av 21 dverensstdmde artidentifieringen fran helgenomdata med tidigare resultat.
Konklusion/Conclusion: Artidentifiering inom sliktet Achromobacter ér svart och precisionen hos
de metoder som anvénds rutinméssigt idag 4r inte tillrackligt god for en korrekt artidentifiering. For
patientgrupper dér identifiering till art-niva inom sléktet Achromobacter ar viktigt bor isolat skickas
till laboratorium med specialkunskap inom omrédet. Inte ens de nuvarande bésta tillgdngliga
metoderna pa CCUG kan sékert skilja ut alla arter inom sléktet. Analys av helgenomdata har stor
potential att forbéttra identifieringen, vilket kommer att bli nddvéndigt for fortsatta studier av olika
Achromobacter-arters péverkan pa exempelvis lungfunktionen hos patienter med CF.
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M8 - Utvirdering av helgenomsekvensering for artbestimning av icke-tuberkuldsa
mykobakterier — en retrospektiv uppfoljning av klinisk relevansbedomning
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Introduktion/Introduction: Icke-tuberkulosa mykobakterier (NTM) bestar av > 200 arter av
mycket varierande patogenicitet. Kommersiella analyser kan inte sérskilja alla arter av NTM,
exempelvis inom Mycobacterium avium-komplexet. I september 2020 infordes
helgenomsekvensering (WGS) i rutindiagnostik for alla nya positiva mykobakterieodlingar vid
mykobakterielaboratoriet i Linkdping. Syftet med studien var att utvirdera resultaten av WGS-
baserad artidentifiering samt undersdka den kliniska relevansen av fynden.

Metod/Method: Under valideringsfasen jamfordes NTM-isolat som artbestimts med tidigare
rutinmetod (line probe assay, LPA; HAIN CM, AS och NTM-DR+) med resultat frin WGS.
Provmaterial odlades i BACTEC 960 MGIT-r6r samt pa Lowenstein-Jensen-agar (LJ). Vid véxt i
MGIT-ror tvdttades isolaten medan kolonier fran LJ slammades direkt. DNA-extraktion (EZ1/2,
Qiagen) skedde efter avdodning f6ljt av WGS (Miseq, [llumina). Bioinformatisk analys utfordes i
CLC genomics workbench (Qiagen) mot en databas baserad pa referensgenom fran NCBI.
Kvalitetskriterier inkluderade > 90 % tickningsgrad samt > 30 x medelsekvenseringsdjup. En
retrospektiv journalgranskning gjordes for patienter inom Region Ostergétland (RO) med fynd av
NTM under 2020-22, med avseende pé behandling och klinisk relevansbeddmning av ansvarig
lakare samt enligt internationella diagnostiska kriterier baserat pa kliniska symptom, radiologiska
fynd och upprepad forekomst av NTM.

Resultat/Result: I valideringen som innefattade de vanligaste NTM-arterna (n=40), fanns 95 %
overensstimmelse pa artkomplexnivé och 88 % pa speciesniva jamfort med LPA och/eller 16S
rRNA/HSP65-sekvensering. Under de tva forsta aren efter implementering av WGS identifierades
178 NTM fran 134 patienter. I 73 % av fallen utfordes WGS direkt fran positiva MGIT-ro6r. I den
retrospektiva journalgranskningen av 83 patienter inom RO bedémdes 36 % ha kliniskt relevant
infektion av behandlande lékare och 17 % erhdll behandling. Majoriteten av odlingarna (94 %,
78/83) togs fran patienter med misstankt NTM-orsakad lungsjukdom (NTMPD) och av dem erholl
17 % (13/78) behandling. Totalt 33 % beddémdes relevanta av behandlande ldkare jamfort med 31 %
enligt internationella riktlinjer.

Konklusion/Conclusion: WGS-baserad artidentifiering av NTM direkt frén positiv
mykobakterieodling gav tillforlitliga resultat i klinisk rutin. Knappt en tredjedel av NTM-fynd
bedomdes kliniskt relevanta och endast 17 % insattes p& behandling vilket illustrerar den kliniska
utmaningen i relevansbeddmning av NTM.
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M9 - Utvirdering av QIAstat Meningit/Encefalit Panel
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Introduktion/Introduction: Snabb diagnostik och behandling kan vara livsavgorande for patienter
med symtom pé& meningit och/eller encefalit. Att finna orsaken till sjukdomen genom identifiering av
en specifik organism &r nédvéndig {or ritt behandling.

QIAstat-Dx Meningit/Encefalit (ME) panel erbjuder en snabb (80 minuter) kassettbaserad
multiplexpanel som simultant detekterar nukleinsyra fran 15 patogener (se Tabell 1) i
cerebrospinalvitska (CSV). Analysen utfors pa instrumentet QIAstat-Dx®.

Metod/Method: I denna studie har kliniska prov frdn CSV analyserats pa QIlAstat-Dx ME panel.
Resultat har jaimforts med erhéllna resultat frén vara rutinmetoder Eazyplex® CSF direkt M, direct-
PCR pé Simplexa, egenutvecklade PCR-metoder, Allplex respiratory panel 4, RealStar® HHV-6
PCR kit och odling.

Riktigheten kontrollerades med externa kontrollpaneler frain QCMD och reproducerbarheten
utvérderades med interna kontroller (odlade stammar eller poolat patientmaterial).

Resultat/Result: Preliminéra resultat for bakteriella agens i CSV visar en samstimmighet mellan
QIAstat-Dx ME panel och Eazyplex® CSF direkt M pa 91 % (n=34). 3 prov som visades vara
positiva for E. coli med Eazyplex, blev negativa pa QIAstat-Dx. Varfor proverna blev negativa kan
forklaras av att QIAstat-Dx dr specifik for E.coli K1.

Preliminéra resultat for virala agens i CSV visar en samstdmmighet mellan QIAstat-Dx ME panel,
Liaison MDX och egenutvecklad PCR pa 93% (n=56). Ett kliniskt prov som visades vara positiv for
enterovirus med egenutvecklat PCR-metod, blev negativ pad QIAstat-Dx. Ett kliniskt prov som var
positiv for HHV-6 med RealStar® HHV-6 blev negativ pa QIlAstat-Dx.

Preliminéra resultat for QCMD panelprov har visat forvintat resultat bortsett fran ett panelprov
innehéllandes enterovirus (echovirus 18), vilket blev negativt pa QIAstat-Dx.

Konklusion/Conclusion: For bdde bakterier och virus visar vara prelimindra resultat i denna studie 1
princip att QIAstat-Dx &r likvérdig med véra rutinmetoder, forutom specificiteten for E. coli K1 i
QIAstat-Dx ME panel. Orsaken till det avvikande QCMD panelprovet for enterovirus dr under
utredning. QIAstat-Dx &r ett anvindarvénligt system och panelen QIAstat Meningit/Encefalit Panel
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erbjuder en snabb analysmetod med minimal provhantering.

Tabell 1

Agens/analys i QlAstat Meningit/encefalit panel Jamforelsemetod

"Escherichia coli K1 Eazyplex® CSF direkt M

Haemophilus influenzae Eazyplex® CSF direkt M

Listeria monocytogenes Eazyplex® CSF direkt M

Neisseria meningitidis Eazyplex® CSF direkt M
Streptococcus agalactiae Eazyplex® CSF direkt M
Streptococcus pneumoniae Eazyplex® CSF direkt M
Streptococcus pyogenes QOdling

Mycoplasma pneumoniae Seegene Allplex respiratory panel 4
Herpes simplex-virus 1 Direkt-PCR pa Liaison MDX (Simplexa)
Herpes simplex-virus 2 Direkt-PCR pa Liaison MDX (Simplexa)
Humant herpesvirus 6 RealStar® HHV-6 PCR kit

Enterovirus Egenutvecklad PCR-metod

Humant parechovirus Egenutvecklad PCR-metod
Varicella-Zoster-virus Egenutvecklad PCR-metod
Cryptococcus neoformans/gattii QOdling
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Introduktion/Introduction: Rothia, Kocuria, Arthrobacter och Pseudoglutamicibacter ar
bakteriearter 1 familjen Micrococcaeae. Kunskapen om infektioner hos ménniskor med dessa
bakterier dr begridnsad. Den hir studien syftade till att utforska kliniska karakteristika av infektioner
orsakade av Micrococcaceae andra dn Micrococcus, non-Micrococcus Micrococcaceae (NMM)
Metod/Method: Fynd av NMM fran blododlingar och andra sterila odlingar frén 2012-2021
identifierades i laboratoriedatasystemet hos Klinisk mikrobiologi i Region Skane. Patientjournaler
granskades retrospektivt. Sann infektion definierades, i fall av fynd i blodet, om det fanns tecken pé
infektion, avsaknad av annan mer sannolik patogen som orsak till symptomen, ingen annan fokal
infektion, samt antingen tvé positiva blododlingar eller en positiv blododling och nérvaro av en
intravaskuldr frimmande kropp. Definitionn baserades pa tidigare studier om bedémning av
infektion kontra kontamination med Corynebacterium och Cutibacterium'?.

Resultat/Result: Totalt inkluderades 197 patienter med fynd av NMM 1 blodet. Bland vuxna
patienter med blododlingsfynd bedémdes 29 patienter (22%) vara en sann NMM-infektion. Vuxna
med sann infektion var statistiskt signifikant mer benégna att ha en malignitet (69%), leukopeni
(62%) samt att ha behandlats med kemoterapi (66%) jamfort med patienter vars blododlingsfynd
beddmdes som kontamination (24%), (3%) respektive (9%), (» < 0,001). Trettioen patienter hade
fynd av NMM 1 andra sterila kulturer, dar sann infektion bedomdes vara fallet i leder (n=4),
pacemaker (n=1) samt peritonealdialysvitska (n=1).

Konklusion/Conclusion: Sanna infektioner (till skillnad fran kontamination) med NMM
forekommer men &r ovanligt. Vid fynd av NMM 1 blododlingar hos patienter med
immunsuppression bor sann infektion misstdnkas.

Referenser

1. Rasmussen M, Mohlin AW, Nilson B. From contamination to infective endocarditis-a population-
based retrospective study of Corynebacterium isolated from blood cultures. Eur J Clin Microbiol
Infect Dis. 2020;39(1):113-9.

2. Boman J, Nilson B, Sunnerhagen T, Rasmussen M. True infection or contamination in patients
with positive Cutibacterium blood cultures-a retrospective cohort study. Eur J Clin Microbiol Infect
Dis. 2022;41(7):1029-37.
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Introduktion/Introduction: Blododlingar har en lag sensitivitet pa grund av otillrackliga
blodvolymer. Sannolikheten for signifikant bakterievéxt 6kar med 13 % for varje undersokt mL
blod. Blodvolymen rekommenderas vara 40-60 mL. Kvalitetsindikatorer &r: Blodvolym > 8 mL per
flaska 1 95% eller >35 mL i ett set av fyra flaskor i 95%. For att kunna né kvalitén behdver
blodvolymen vara litt att méta.

Metod/Method: Automatisk volymskattning (BACT/ALERT® VIRTUO®) validerades (Bland
Altman) mot referenstekniken véigning. Vid inregistrering i VIRTUO uppskattades blodvolymen av
en laser som miter vitskeytan i forhéllande till referensstrecket pa flasketiketten och véardet
overfordes till LIS. Métningen upprepades efter 1 h om det forsta forsoket storts av
bubblor/skumbildning. Retrospektivt undersoktes i LIS andelen flaskor med volymangivelse och >8
mL. Prospektivt undersoktes flaskor med volymangivelse till LIS och rotfelsanalys utfordes vid
utebliven volymangivelse.

Resultat/Result: Vid retrospektiv analys av 3690 flaskor angavs volym i LIS for 2844 (77 %) varav
1394 (49 %) >8 mL.

Vid prospektiv analys av 353 flaskor fran 124 patienter angavs volym >8 mL for 184 (52 %) flaskor
och 235 mL i 56 (45 %) set om fyra flaskor per patient.

Rotfelsanalysen visade att volymen efter 1 h inte dverfordes till LIS. Efter 1 h kunde lasern
fortfarande inte méta ytan. Volym >20 mL i anaerobflaskan angavs ibland som 0 mL. Felaktigt
pasatta etiketter, huvudsakligen mellan 17:00-07:00, férhindrade lasermétningen.

Mellanprogrammet MYLA® kunde visa volym per flaska och totalvolym for 2,3 eller 4 flaskor vid
samma laboratorienummer. Efter information och korrigering av etiketter som téckt métspalten
forlingdes andra mitning i VIRTUO till 3 h och forst déarefter 6verfordes information till LIS.
VIRTUO erhéll volym for 98 % av flaskorna.

Konklusion/Conclusion: Automatisk métning av undersokt blodvolym fungerar bra i VIRTUO om
inga etiketter sétts 6ver métspalten, samt en andra métning och Sverforing till LIS sker forst efter 3
h.  MYLA kan savil enskilda volymer som totalvolymer registreras, om samtliga flaskor i ett set far
samma laboratorienummer. Laga blodvolymer forekommer i blododlingsflaskor, vilket gor att
kvalitetsindikatorer inte uppnas.
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Introduktion/Introduction: Idag behandlas 98,5% av Sveriges hiv-patienter och 94,8% nar
behandlingsmalet icke detekterbart virus. Vi ser dock en 6kning av nydiagnostiserade patienter med
lakemedelsresistent virus. Darfor rekommenderas att rutinméssigt utfora resistensbestimning vid
diagnostillfallet samt vid terapisvikt.

Sedan 1993 har resistensbestdamning utforts med Sangersekvensering av virusets po/-gen. Hér
presenterar vi var validering av en Next-generation sequencing (NGS)-metod.

Metod/Method: Tre regioner av HIV-1 virusets pol-gen (proteas, reverse transcriptas och integras)
amplifieras med tva PCR kit fran Advanced Biological Laboratories (ABL). Amplikonen poolas och
ett bibliotek tillverkas med COVIDSeq Assay (Illumina) och sekvenseras med MiSeqDx

(Illumina).

Resultaten jamfors mot externa kontrollpaneler och mot var Sangers-baserade metod (Viroseq,
Abbott).

Resultat/Result: Vi kommer att presentera resultat fran valideringen av NGS-metoden. Panelprov
och patientprov innehallande s.k. drug resistans mutations i olika nivaer har analyserats med Sanger
och NGS med god dverensstimmelse. Spadningsserie av prov visar likvirdig kanslighet mellan de
tva metoderna.

Konklusion/Conclusion: NGS kan ersétta Sangersekvensering for resistensbestémning och
subtypning av HIV-1 vid analys av po/-genen. Sedan november 2022 anvénder Karolinska
universitetslaboratoriet den nya NGS metoden.
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Introduktion/Introduction: Gonorré ir den nést vanligaste sexuellt dverforbara infektionen globalt.
Okningen av antibiotikaresistenta Neisseria gonorrhoeae ir ett vixande hot mot folkhilsan. Under
2009 till 2019 okade antalet fall av gonorré i Sverige fran 7,8 till 31,4 per 100 000 invénare. I
Stockholm identifierades majoriteten av fallen och under 2022 var dér incidensen 77,4 per 100 000
invanare, hogre dn innan pandemin. Syftet med studien var att kartléigga resistensmonster,
genomiska resistensmekanismer och epidemiologi hos N. gonorrhoeae isolerade i Stockholm.
Metod/Method: Helgenomsekvensering utfordes pé tva grupper av isolat: de som ingick i den
epidemiologiska dvervakningen samt de som var resistenta mot cefalosporiner eller isolat med
hoggradig azitromycin-resistens (HLAzi-R, MIC>256 mg/L). I den epidemiologiska dvervakningen
sekvenserades samtliga isolat var fjérde vecka fran januari 2021 till september 2022 (n=396).
Sekvenseringsdata analyserades genom multi-locus sequence typing (MLST), Neisseria gonorrhoeae
antimicrobial sequence type (NG-STAR), core-genome MLST (cgMLST) och forekomst av
genomisk resistens. Resistensbestdmning utfordes pa 1281 kliniska isolat under samma period med
gradienttest (Etest) for cefixim, ceftriaxon, ciprofloxacin, azitromycin och spektinomycin enligt
EUCASTs riktlinjer. For azitromycin anvéindes ECOFF pé& 1 mg/L.

Resultat/Result: I den epidemiologiska dvervakningen identifierades 44 stycken olika MLST. Den
vanligaste sekvenstypen var ST9362 (23%) foljt av ST11706 (9%), ST7359 (8%), ST10314 (7%)
och ST11422 (6%). cgMLST-analys av isolaten tillhorande ST9362 (n=90) pavisade tio kluster med
en skillnad pa <5 alleler inom varje kluster. Andelen resistenta isolat bland de 1281 testade isolaten
var for azitromycin 31,5%, cefixim och/eller ceftriaxon <1%, ciprofloxacin 68,5% samt ingen
resistens mot spektinomycin. Sju isolat med hoggradig resistens mot azitromycin identifierades och
samtliga bar pa en A2059G mutation i 23S rRNA-genen. Tv4 isolat var resistenta mot cefixim varav
det ena dessutom var resistent mot ceftriaxon och ciprofloxacin. Helgenomsekvensering visade att
stammen tillhérde ST8130 och NG-STAR typ ST4859. Forutom m#rR A39T, parC S87N och gyrd
SO1F och D95A mutationer, bar stammen dven pa generna blaTEM-126 (ESBL), b/laTEM-135, och
tetM.

Konklusion/Conclusion: Den dominerande sekvenstypen i Stockholm under studieperioden var
ST9362. En hog andel av de analyserade isolaten visade nedsatt kénslighet for ciprofloxacin och
azitromycin. Forekomsten av en ceftriaxon-resistent stam i Stockholm 4r alarmerande och starkt
overvakning av resistensliget dr nodvandigt.

Referenser

Public Health Agency of Sweden [Folkhédlsomyndigheten] 2021 Gonorré — sjukdomsstatistik.
Available online at: Gonorré — sjukdomsstatistik — Folkhdlsomyndigheten (fohm.se).
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Tabell 1. Andel resistenta (%) kliniska isolat av N. gonorrhoeae isolerade pa mikrobiologiska laboratoriet pa
Karolinska universitetssjukhuset, Stockholm, under januari 2016 till september 2022.

2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022
(jan-sep)
n=799 n=1258 n=1200 n=1210 n=975 n=742 n=>539
Cefixim 1,7% <1% <1% <1% <1% <1% <1%
Ceftriaxon 0 0 0 0 0 0 <1%
Ciprofloxacin 43% 32% 52% 57% 54% 69% 68%
Azithromycin 2 2.4% 4.4% 9% 16% 23% 34% 28%
Spectinomycin 0 0 0 0 0 0 0

a Azithromycin MIC >1 mg/L
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Introduktion/Introduction: Mycoplasma genitalium &r en bakterie som orsakar sexuellt
overforbara infektioner. Vid symtomgivande infektion dr makrolider forstahandsval men resistensen
ar utbredd. Makrolidesistensen orsakas av punktmutationer i 23S rRNA-genen, dér de vanligaste
mutationerna dr A2058G och A2059G. For att forhindra onddig antibiotikabehandling
rekommenderas testning for makrolidresistens.

Syftet med studien var att utvirdera en snabb PCR-metod, ResistancePlus® MG FleXible (SpeeDx,
anpassad for GeneXpert), som mojliggor detektion av bade M. genitalium och makrolidresistens
inom cirka 2 timmar.

Metod/Method: Studiematerialet utgjordes av 12 vil karaktériserade patientprover positiva for M.
genitalium dir makrolidresistens tidigare pavisats med sekvensering samt har analyserats med tre
andra metoder for detektion av makrolidresistens: in-house PCR (Touati et al., 2014),
ResistancePlus® MG (SpeeDx) och S-DiaMGRes™ (Diagenode Diagnostics). Analytisk sensitivitet
utvérderades genom analys av spddningsserier av tvéd patientprover med mutation i position A2058G
respektive A2059G. Ett svagt positivt makrolidresistent prov testades upprepade génger for att se
hur férhallandet mellan sensitiviteten for detektion av M. genitalium samt detektion av resistensen
foreldg. Aven tre prover med bekriftad vildtyp analyserades.

Resultat/Result: Av de 12 makrolidresistenta proverna detekterades M. genitalium i samtliga prover
men makrolidresistens endast for 10 av proverna med ResistancePlus® MG FleXible. Tvé prover
svarades felaktigt som “makrolidresistens ej pavisad”. Dessa tva prover dér resistensen beddmdes
felaktigt var svagt positiva prover med Ct-vérde 34,4 respektive 38,2 i rutinmetod for M. genitalium
detektion (Jensen et al., 2004). Sensitiviteten for detektion av M. genitialium och makrolidresistens
var likvérdig jamfort med tidigare tre analyserade metoder. Sensitiviteten var hogre for detektion av
M. gentialium in makrolidresistens-analysen vilket resulterade i att de svagaste detekterade proverna
blev felaktigt svarade som makrolidresistens ej pavisad” enligt analysmetoden. Inga falskt positiva
reaktioner for makrolidresistens detekterades nir proverna med vildtyp M. genitalium analyserades.

Konklusion/Conclusion: ResistancePlus® MG FleXible ar en snabb och smidig metod for
detektion av M. gentialium och makrolidresistens. Sensitiviteten dr jamforbar med de tidigare
utvérderade metoderna. Det finns en risk for att felaktigt bedoma svagt positiva prover som
makrolidkénsliga. En cut-off bor séttas dér svagt positiva prover svaras som “’ej bedombar” géllande
resistensen for att minska risk for falskt negativa svar vilket kan péverka behandling
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Introduktion/Introduction: The International HPV Reference Center supports quality and order in
HPYV research and diagnostics. Notably, the center assigns HPV type numbers to novel HPV types,
maintains a reference clone repository, and issues international proficiency panels for HPV
genotyping and screening.

In 2022, we issued two different proficiency panels: The HPV DNA genotyping panel assesses the
proficiency of the different HPV typing assays as used in different laboratories. The HPV DNA
screening panel assesses the sensitivity and specificity of the various HPV screening assays, as used
in different laboratories.

Metod/Method: Participating laboratories were asked to perform HPV testing using one or more of
their usual assays on coded samples composed of purified whole genomic plasmids of sixteen HPV
types (HPV 6, 11, 16, 18, 31, 33, 35, 39, 45, 51, 52, 56, 58, 59, 68a and 68b) in a background of
human cellular DNA. Proficient genotyping requires detection in both single and multiple infections
of 50 International Units of HPV 16 and HPV 18 DNA/ 5ml and 500 genome equivalents in 5 ml for
the other types, with no false positive results.

The screening study has the same requirements for HPV 16 and HPV 18. HPV 31, 33, 45, 52 and 58
are also include as single infections, whereas HPV types rarely found in cancers are included only as
pools.

Resultat/Result: The 2022 genotyping proficiency study was subscribed to by 73 different
laboratories worldwide. The screening study had 92 panels distributed, particularly to laboratories
from Latin America, Europe, and Asia. Both public health laboratories, research laboratories and
diagnostic test manufacturers are participating.

Sweden reported 7 assays for screening panel from 5 laboratories. Abbott, BD, Cobas and Seegene
being used. All proficient. The genotyping panel was reported by 5 laboratories, 6 assays, with
Seegene being the most common assay.

Konklusion/Conclusion: A continuing global proficiency program will promote reliable laboratory
services both for genotyping in HPV vaccine research and monitoring as well as for HPV-based
cervical screening.
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M16 - KRAFTIG OKNING AV KARBAPENEMASPRODUCERANDE
ENTEROBACTERALES I REGION STOCKHOLM EFTER PANDEMIN

Mikrobiologi

Patrik Jonsson'

Anna-Karin Smekal', Martin Vondracek', Christian Giske'*?

! Klinisk mikrobiologi, Karolinska Universitetssjukhuset, Stockholm

? Avdelningen for Klinisk mikrobiologi, Institutionen for Laboratoriemedicin, Karolinska Institutet,
Stockholm

Introduktion/Introduction: Karbapenemasproducerande Enterobacterales (ESBLcarpa) utgor ett
stort problem for sjukvarden da de i ménga fall kan orsaka svarbehandlade infektioner och spridas
mellan patienter. Forekomsten av ESBLcarsa har under de senaste aren okat stadigt i region
Stockholm, med undantag for 2020 till f61jd av pandemin, da antalet nya fall néstan halverades fran
2019 (2019 n=99, 2020 n=56). Under 2021 nir resandet kom igang 6kade antalet nya fall till 80 for
att under 2022 stiga kraftigt till totalt 143 nya fall av Enterobacterales med ESBLcarga.
Metod/Method: Pa samtliga nya fynd av E. coli och K. pneumoniae med ESBLcarpa utfors
rutinméssig helgenomsekvensering som en del av det epidemiologiska dvervakningsprogrammet i
Region Stockholm.

Resultat/Result: De tva vanligast forekommande arterna &r E. coli och K. pneumoniae som under
2021 stod for 83% (E. coli 45%, K. pneumoniae 38%) av fallen och under 2022 for 88% (E. coli
47%, K. pneumoniae 41%) av fallen. Bland 6vriga arter var C. freundii vanligast 2021 (4%) och E.
cloacae var vanligast 2022 (4%). Tidigare har OXA-48 varit vanligaste ESBLcarsa, men frén och
med 2021 d&r NDM den vanligaste (43% 2021, 48% 2022). Det har dven varit en kraftig uppgéng av
isolat med dubbel uppsittning av ESBLcarsa. Kombinationen OXA-48+NDM ér vanligast (6.3%
2021, 9.1% 2022), foljt av KPC+NDM (1.6% 2021, 2.1% 2022).

Under perioden 2021-2022 var de fem vanligast forekommande sekvenstyperna hos E. coli foljande:
ST10 (18.6%), ST38 (13.6%), ST405 (13.6%), ST23 (12.7%) och ST648 (7.6%). Hos K.
pneumoniae var det frimst ST147 (36.9%) som dominerade, foljt av ST258/11 (13.1%) och ST307
(6%). Samtliga av varianterna som sags hos K. pneumoniae ér sa kallade epidemiska kloner som
beskrivs ofta i internationell litteratur, dar forekomsten av NDM hos ST147 var klart dominerande
(59% av isolaten enbart NDM och i 24% av isolaten i kombination med OXA-48 eller KPC).
Konklusion/Conclusion: Sammantaget har det skett en kraftig 6kning av ESBLcarga hos
Enterobacterales 1 Region Stockholm efter pandemin och nivan nu ligger mer dn 40% 6ver nivan
innan pandemin. Den dominerande genotypen &r NDM och det blir allt vanligare med kombinationer
av flera ESBLcarsa. Tre epidemiska kloner utgér tillsammans mer dn 50% av fallen bland K.
pneumoniae.
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M17 - Pilotprojekt for provtagning av avloppsvatten vid Arlanda flygplats

Mikrobiologi

Helene Botnen'

Neus Latorre-Margalef', Caroline Schoénning', Carlo Berg', Zeynep Cetecioglu?, Isaac Owusu-
Agyeman?, Lena Dillner', Alma Brolund'

! Folkhilsomyndigheten

? Kungliga Tekniska Hogskolan (Skolan for kemi, bioteknologi och hilsa, inst. for industriell
bioteknologi)

Introduktion/Introduction: Vid arsskiftet 2022-2023 léttades restriktionerna for SARS-CoV-2 i
Kina vilket mdjliggjorde fler utrikesresor samtidigt som antalet fall 6kade markant. Det fordndrade
epidemiologiska ldget foranledde att EU och den europeiska smittskyddsmyndigheten, ECDC,
bestimde om forsiktighetsatgirder och rekommendationer. Regeringen beslutade dédrmed om krav pa
uppvisande av intyg for negativt covid-19-test vid inresa fran Kina och ECDC rekommenderade bl.a.
slumpmissigt testning av resenérer (frivilligt) och avloppstestning direkt fran flygplan och
flygplatser.

Med anledning av detta startade Folkhdlsomyndigheten i samarbete med en forskargrupp pa
Kungliga Tekniska Hogskolan upp ett pilotprojekt for provtagning och analys av avloppsvatten fran
de flygplan som anlénde direkt frén Kina, samt fran avloppsvatten frén Arlanda flygplats. Syftet med
pilotprojektet var att folja reckommendationerna fran EU och samtidigt testa logistik, organisation
och beredskap kring provtagning fran flygplatser och flygplan.

Provtagning har gjorts en géng i veckan, med start den 13 januari 2023, vid tre punkter: frén enskilda
flygplan, frén forsorjningstunnel fran en enskild terminal, samt frén en anslutningspunkt utanfor
flygplatsen. Fran enskilda flygplan har prov av praktiska skél tagits ur den tomningsbil som tommer
planets avloppstank vid ankomst. En separat, tdmd bil har dé avsatts for &andamalet sé att innehéllet
inte blandats med innehéll frén andra flygplan. Fran en forsorjningstunnel inne pa flygplatsen har
prover tagits med avloppsvatten frén Terminal 5, som 4r den terminal pé flygplatsen som tar emot de
flesta utrikesflygen. Fran en anslutningspunkt i Maby utanfor Arlanda har prover tagits fran det
utgéende avloppsvattnet fran hela flygplatsen.

Proverna fran de tre punkterna analyseras for forekomst av SARS-CoV-2 och sekvenseras i syfte att
undersoka mutationer kopplade till specifika virusvarianter av intresse. Avloppsvattnet ifran
flygplanens toalettsystem skiljer sig ocksé fran avloppsvatten frén reningsverk (innehéller
desinfektionsmedel, PCR-inhibitorer och hog pH) vilket kan paverka provkvalitet och kréver
optimering av analysmetoder av denna typ av prover.

Projektet dr intressant ur beredskapssynpunkt eftersom flygplatsen ir ingéng for internationella
resendrer som kan introducera ny smitta i landet. Flygplatser omges av strikta sékerhetsregler som
stéller krav pé organisering och samarbete med flygplatsens personal, Det &r dérfor vardefullt att
kunna utvérdera fynden fran avloppsvatten och testa logistiken kring provtagningen.
Metod/Method: Se ovan.
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Resultat/Result: Se ovan.

Konklusion/Conclusion: Se ovan.

Referenser

European Centre for Disease Prevention and Control and European Union Aviation Safety Agency.
Guidelines in response to the worsening of the epidemiological situation — Addendum to the
Aviation Health Safety Protocol. 10 January 2023. ECDC: Stockholm; 2023/EASA: Cologne; 2023.
https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/guidelines-response-worsening-epidemiological-
situation-addendum-aviation-health

Hemstillan att regeringen Overvéger en forléngning av tillfélligt krav pd intyg om negativt test for
pagaende infektion av covid-19 vid inresa i Sverige for resande fran Kina. Folkhédlsomyndigheten
2023-01-24

https://www.folkhalsomyndigheten.se/nyheter-och-
press/nyhetsarkiv/2023/januari/folkhalsomyndigheten-hemstaller-att-regeringen-overvager-forlangt-
krav-pa-negativt-covid-19-test-for-inresande-fran-kina/

Uppdrag att analysera och utvérdera konsekvenserna for Sveriges del med anledning av Kinas
epidemiologiska situation avseende covid-19. Socialdepartementet 2022-12-30
https://www.regeringen.se/regeringsuppdrag/2022/12/uppdrag-att-analysera-och-utvardera-
konsekvenserna-for-sveriges-del-med-anledning-av-kinas-epidemiologiska-situation-avseende-
covid-19/
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M18 - Fortsatt 6kning av forekomst av ESBL-CARBA i Sverige 2022

Mikrobiologi

Karin Westmo'

Barbro Mékitalo', Inga Froding', Jens Furuskog', Alma Brolund', Petra Edquist'
! Folkhilsomyndigheten, Solna, Stockholm

Introduktion/Introduction: Karbapenemasproducerande Enterobacterales (ESBLcarga) ar ett
okande problem runt om i virlden. Ar 2012 inférdes anmélningsplikt for ESBLcarsa i Sverige och
man har sedan dess érligen sett en 0kning av antalet anmaélda fall, forutom under &r 2021 dd man sag
en minskning av antalet fall som troligen var péd grund av pandemi-relaterade orsaker.
Metod/Method: Samtliga isolat av ESBLcarsa samlas in till Folkhédlsomyndigheten via det
nationella mikrobiella 6vervakningsprogrammet. Isolaten har analyseras med helgenomsekvensering
(IonTorrent) for identifiering av resistensgener av typ ESBLa, ESBLy och ESBLcarsa, sekvenstyp
(ST) och sliktskapsanalys (klusteranalys/SNP-analys).

Resultat/Result: Ar 2022 rapporterades 240 fall av ESBLcarsa i Sverige vilket dr det hdgsta antalet
rapporterade fall sedan ESBLcarsa blev anmélningspliktig. Overlag var Escherichia coli den
vanligaste arten och pévisades hos 64 procent av fallen medan Klebsiella pneumoniae pévisades hos
35 procent av fallen. Hos flera av fallen kunde flera arter, resistensgener och/eller sekvenstyper
identifieras, for de 240 fallen kunde 286 ESBLcarpa-positiva isolat pavisas under 2022. De mest
forekommande karbapenemasgenerna hos dessa isolat var varianter av NDM och OXA-48. Dessa
resistensgener forekom éven i kombinationer, dvs. OXA-48+NDM i samma isolat. Utover dessa
gener pavisades dven KPC, VIM, IMP och IMI, men i en mindre omfattning. Fjorton kluster med 2-
7 fall per kluster identifierades under 2022, av dessa hade sex kluster internationell koppling varav
fem kluster hade Ukraina som troligt smittland.

De vanligaste smittlainderna i anmélningarna under 2022 var Sverige (n=68), Ukraina (n=24),
Turkiet (n=14), Grekland (n=10) och Spanien (n=9). Likt tidigare upptidcktes majoriteten av fallen
smittade i Sverige vid undersokning av sjukdomssymtom medan for fallen smittade utanfor Sverige
var screening/provtagning i grupp med hogre forvéntad prevalens den vanligaste orsaken. Hos en
majoritet av fallen smittade i Sverige pavisades Escherichia coli (82 %) med resistensgener inom
OXA-48-gruppen (68 %). For fall smittade utanfor Sverige hade nistan lika ménga en Escherichia
coli (54 %) som en Klebsiella pneumoniae (47 %), dér 58 procent respektive 53 procent bar pa
NDM.

Konklusion/Conclusion: Under 2022 pavisades rekordminga fall av ESBLcarga. Aven fler kluster
an tidigare &r identifierades men denna smittspridning skedde sannolikt framf6rallt internationellt
medan den nationella smittspridningen fortfarande ligger pa en 14g niva.
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M19 - Bendmning av streptokocker och stafylokocker i svarsrapporter frin kliniska
mikrobiologiska laboratorier

Mikrobiologi

Susann Skovbjerg'

Annika Carlsson Wistedt?, dvriga medlemmar i*

! Klinisk Mikrobiologi, Sahlgrenska Universitetssjukhuset, Goteborg

? Klinisk mikrobiologi och vardhygien, Lénssjukhuset i Kalmar, Kalmar

3 Referensgruppen for bakteriologi inom Féreningen for Klinisk mikrobiologi

Introduktion/Introduction: I dagslédget finns en uppsjo av olika bendmningar pa streptokocker och
stafylokocker i svarsrapporter frén svenska mikrobiologiska laboratorier, vilket bl.a. tydliggjorts i
Svebars sammanstéllningar. Olika bendmningar p4 samma agens kan forsvara tolkning av resultatet
for remittenten och blir 1 férldngningen en patientsdkerhetsfraga. Statistisk redovisning och
forskning underléttas ockséa av en enhetlig nomenklatur mellan svenska laboratorier.
Metod/Method: Referensgruppen for bakteriologi inom Foreningen for Klinisk mikrobiologi
(FKM) atog sig att skapa en rekommendation f6r bendmning av streptokocker och stafylokocker i
svarsrapporter frén kliniska mikrobiologiska laboratorier. Vid taxonomiska fragestéllningar
konsulterades Culture Collection University of Gothenburg, CCUG. Ett forslag gick ut pa remiss till
medlemmarna 1 FKM under hosten 2022 och en férdig rekommendation héller nu pa att
sammanstéllas.

Resultat/Result:

Rekommendationen bygger pa foljande principer:

e Bakteriens latinska namn utgér grundprincipen for hur svaret formuleras.

e Kliniskt viktiga fynd ska aldrig kunna missforstas. I de fall svenskt namn anvénds allmént
inom varden och i medicinsk kurslitteratur kompletteras det latinska namnet med det
svenska inom parentes, t.ex. Streptococcus pneumoniae (pneumokocker), eller med det
svenska namnet som forklarande kommentar.

e Gruppbendmningar anvinds i relevanta fall for att Gversétta komplicerad taxonomi till
begripliga begrepp.

e Om typning utforts till species eller subspecies niva kan det fullstindiga namnet besvaras,
antingen direkt eller som tilldgg till foreslagen term eller grupp.

e Anpassning har gjorts till internationell nomenklatur.

e Rekommendationen ger forutsittningar for artbendmning oberoende av metod for
identifiering. Nér flera alternativ finns viljer laboratoriet sjélvt det som passar utifran
laboratoriets forutséttningar och metodik.

e Eventuell antibiotikaresistens anges inte i sjélva artnamnet.

e For okad tydlighet anvénds inga forkortningar, medan bindestreck och snedstreck anvénds.
Hénsyn har inte tagits till eventuella begrénsningar i lokala IT-system, utan lokala
anpassningar kan behova goras.

e | rekommendationen anvénds inte kursiv stil pa latinska namn.
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Konklusion/Conclusion: Rekommendationen kommer att kompletteras med Snomed CT termer
enligt Socialstyrelsens terminologi och dérefter publiceras pa mikrobiologi.net under
Rekommenderade metoder fran FKM. Gruppen har dérefter for avsikt att ga vidare med
rekommendationer pd bendmningar av ytterligare agens och begrepp.
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M20 - Ett &r med PCR-analys av tarmpatogena bakterier pa Karolinska Universitetssjukhuset

Mikrobiologi

Agnes Bohlin Wiener'

Niklas Micski', Sodabeh Alavi'

! Karolinska Universitetssjukhuset, MDK

Introduktion/Introduction: Ar 2022 inférdes PCR-analys som en del av diagnostiken for
tarmpatogena bakterier pa Karolinska Universitetslaboratoriet. Givet det 6kade antal prov, ca 20 000
st under 2022, var detta ett vilkommet tillskott till de traditionella odlingsmetoderna. Det finns flera
kit pa marknaden med lite olika bakteriepanel. Vissa kit r instrumentbundna medan andra kan koras
pa flera plattformar. P4 Karolinska har man valt Amplidiag Bacterial GE panel som ticker EHEC,
EPEC, ETEC, EAEC, C.jejuni/coli, Y.enterocolitica/pseudotiberculosis, Salmonella spp samt
Shigella spp/EIEC. Vid Aeromonas, Plesiomonas samt Vibrio fragestéllning méste proverna odlas.
Aven vissa PCR-positiva prov foljs av odling och serotypning samt resistensbestimning i
forekommande fall. EHEC-stammar isoleras for epidemiologisk typning pa FoHM.
Metod/Method: Amplidiag-systemet bestar av Amplidiag Easy instrumentet som extraherar och
forbereder PCR-plattan samt ett PCR-instrument som é&r kalibrerad till extraktorn. I metoden ingér,
forutom reagenskit, dven tvé interna kontroller: en extraktionskontroll, bestdende av en syntetisk
oligonucleotid, vars syfte dr att fanga upp inhibition i provet samt PCR-kontroller for de olika
mélgenerna. Den egna driftkontrollen utgors av en uppodlad Salmonella-stam.

Resultat/Result: Jamfort med odling har vi detekterat mer &n 10% fler patogener mha PCR. Storsta
Okningen bestér av tarmpatogena E.coli som inte kan pavisas med odling. Under 2022 hittade vi
1498 st EPEC, 291 st ETEC, 695 st EAEC. Merparten av dessa forefaller vara utlandssmittor och
utgor ca 65% av de positiva proverna. Vi hittade ocksa 150 st fler EHEC (410/260) och dessa utgor
mellan 5-15% av de positiva proverna. For dvriga patogener var inte skillnaden lika pataglig: 9 st
fler Salmonella (189/180) resp. Yersinia (41/32), 13 st fler Shigella (56/43) samt 20 st fler
Campylobacter (1011/991). Saminfektioner var relativt vanliga, i 25-35% av de positiva proverna
kunde tva eller fler patogener pavisas. Kombinationen EAEC-EPEC, EAEC-EPEC-ETEC samt
EPEC-ETEC var vanligast men EPEC forekommer ofta i saminfektioner.

Konklusion/Conclusion: Tack vare molekylédranalys kan ménga fler patogener pavisas i
fecesprover, i synnerhet tarmpatogena E.coli, som dr vanlig orsak till turistdiarrér och som kan ge
svérartade gastrointestinala symtom. Aven om dessa inte i vanliga fall behandlas, kan det vara av
vérde for bdde vérden och patienten att fa forklaring p4 symtomen och eventuellt lugnande besked.
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M21 - CCUG - en stamsamling i Goteborg

Mikrobiologi

Liselott Svensson Stadler'

Elisabeth Inganis', Maria Ohlén', Sofia Cardew', Susanne Jensie Markopoulos', Roger Karlsson',
Fransisco Salva-Serra', Daniel Jaén-Luchoro', Edward Moore'

' CCUG - Culture collection University of Gothenburg, Klinisk mikrobiologi, Sahlgrenska
Universitetssjukhuset och Sahlgrenska Akademin, Goteborgs universitet, Goteborg

Introduktion/Introduction: CCUG &r Sveriges enda publika stamsamling som karakteriserar,
identifierar, forvarar och distribuerar bakterier fran framfor allt sjukvérden, men &ven frén
omgivningen.

Metod/Method: Vi forser laboratorier med referensstammar for kvalitetskontroller, forskare med
intressanta stammar for sin forskning och foretag med stammar fér metod- och
instrumentutveckling. Vi har nu paborjat processen mot att ackreditera oss enligt ISO 17034 for att
kunna utférda internationella certifikat for vissa av vara stammar och som annars skulle behdva
kontrolleras av de enskilda laben.

I samarbete med EUCAST har vi paneler av S. pneumoniae och P. aeruginosa med definierad
antibiotikakénslighet, for validering av metoder. Vi dr den publika samling i Europa som har flest
kliniska isolat och vi har ofta manga isolat av en och samma art och ar darfor populdra vid t ex
utveckling av diagnostiska metoder och vaccinutveckling dér variationen inom arter ar viktig att ha
med sig.

CCUG accepterar deponeringar av kidnda och nya arter av bakterier: nir en ny bakterieart beskrivs
och foreslas ska den avsedda typstammen av denna art deponerar i tva offentliga samlingar i tva
olika lénder. Vi forvarar typstammar av néra 4000 arter (>20% av alla beskrivna bakteriearter med
ett giltigt publicerat namn).

Resultat/Result: Forskningen dr en viktig del av CCUG och vi har EU-finansierade projekt och
flera internationella samarbeten med Spanien, Chile, Norge, Frankrike, Israel, Kina, Iran och Korea.
Forskningen ar framst kopplad till utveckling av metoder for snabb diagnostik av bakterieinfektioner
(art, antibiotikaresistens och virulens) genom genomik, proteomik, bioinformatik och
molekylédrbiologi, for att patienterna ska fa béttre och mer korrekta behandlingar. Vi karakterisera
och beskriver ocksa nya arter och sldkten av bakterier som &r kliniskt relevanta.

CCUG ér populart bland studenter som gor bade praktik och examensarbeten inom bl a taxonomi
och artbestdimning. Vi deltar i Global Catalogue of Microorganisms 10K projektet, som syftar till att
sekvensera typstammar. Vi samarbetar och har utbyten med andra stamsamlingar i Europa och i
vérlden och vi &r medlemmar i den Europeiska organisationen for stamsamlingar (ECCO) och 1
varldssamfundet (WFCC).

Pa CCUG jobbar fyra BMA, en curator, en bitrddande curator och forskare.
Konklusion/Conclusion: Folj CCUG pa Twitter @CCUG_Sweden, LinkedIn (@ccug-sweden) och
Instagram (@ccug_sweden)

Referenser

www.ccug.se
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M22 - Optimizing freezing temperature for bacteria storage

Mikrobiologi

Ramona Santini'

Jan Klinglerz, Linda Jervelius®, Anna Ekwall-Larson', Volkan Ozenci'*?

! Division of Clinical Microbiology, Department of Laboratory Medicine, Karolinska Institutet,
Stockholm, Sweden.

? Department of Clinical Microbiology, Karolinska University Hospital, Stockholm, Sweden.

Introduktion/Introduction: Global warming is a major problem. The use of unnecessary electricity
in laboratories is likely to have important negative consequences. An average life science laboratory
consumes three times the energy of an ordinary office. Specifically, ultra-low temperature freezers
consume an average of 6935 kWh/year, more than a standard one-room apartment in Sweden.
Raising the freezer temperature from -80 to -70 °C can save an average of 35 % energy. The purpose
of the study was to compare the performance of three different freezers, set at three temperatures -
80, -70, and -20 °C, respectively, on bacterial viability after thawing.

Metod/Method: Each strain was stocked in 3 vials (0.5 Mc Farland, 0.5 ml) frozen at -80, -70, and -
20 °C, respectively. The performance of different freezing settings was tested after two time periods
namely after 3 (T1) and 17 (T2) days. The freezing suspension was diluted to obtain 30-300 CFU in
100 pL, cultured on relevant agar plates and incubated according to standard recommendations for
each bacterium. Once the bacteria had grown, colonies were counted manually, and the results were
analyzed as CFU/ml. The experiment is ongoing, and the cultures will be repeated after 90 days of
storage in each freezer.

Resultat/Result: A total of 29 strains of bacteria from different clinical sample types were included.
Preliminary results showed no difference in survival of the bacteria between -70 and -80 °C after 3
and 17 days. In contrast, the CFU/ml of some strains frozen in the freezer at -20 degrees decreased
rapidly over time (table 1).

Konklusion/Conclusion: In conclusion, these preliminary results suggest that by increasing the
recommended storage temperature by 10 degrees, the viability of bacteria is still preserved.
However, storing microorganisms at -20 °C might result in decreased viability when thawing.

Table 1. Mean (SD) of Gram-positive and Gram-negative isolates expressed in x10% CFU/ml at three
different temperatures.

-80 -70 -20

T1 (thawed
Gram- after 3 days): 32000 (0) 32000 (0) 30777 (2958)
positive

T2 (thawed

after 17 27615 (8849) 28269 (8385) 25480 (12086)

days):

T1 (thawed
Gram- after 3days):| 30444 (6225) 30450 (6200) 28425 (8225)
negative

T2 (thawed

after 17 28519 (9604) 28300 (10127) 28300 (10127)

days):
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Posters Omvardnad: IFIS1-IFIS5

IFIS1 - Nationella rekommendationer Omvardnad vid covid-19

Infektionssjukskoterskor
Sara Adolfsson’

Lotta Kerrén'

'IFIs

Introduktion/Introduction: Under pandemin blev det tydligt att omvérdnaden 4r en mycket viktig
del av behandlingen for att tillfriskna och undvika férsémring vid inneliggande vard for covid-19.
Redan under varen 2020, efterfrdgades nedskrivna riktlinjer for omvardnaden av dessa patienter och
arbetet med lokala riktlinjer tog sin borjan. Genom utvecklandet av nationella rekommendationer
skapas forutséttningen for att ge en jamlik, sdker och evidensbaserad omvéardnad till patienter med
covid-19, oavsett vardavdelning, specialitet, sjukhus eller region.

Metod/Method: De nationella rekommendationerna grundas p& den samlade kliniska erfarenheten i
Sverige av att varda patienter med covid-19, men dven en litteraturgenomgang av studier gjorda pa
omvardnad och behandling vid covid-19. De kliniska erfarenheterna &r en sammanstéllning av egna
upplevelser och erfarenheter samt erfarenheter och tankar vi fatt ta del under intervjuer av
sjukskdterskor, underskoterskor och lékare pa infektionskliniker runtom i Sverige under hésten
2021. Under vara besok har vi dven fatt ta del av lokala riktlinjer, rutiner och arbetssétt, och denna
kunskap finns ocksé integrerad i rekommendationerna.

Resultat/Result: Rekommendationerna bestér av en kunskapsdversikt samt en checklista tdnkt att
anvéndas i det dagliga patientnéra arbetet. Malgruppen for rekommendationen ar sjukskdterskor och
underskdterskor som véardar vuxna personer med covid-19 pa vardavdelning och inkluderar ddrmed
inte barn, gravida eller vard pd IMA/IVA. Klinisk erfarenhet visar att rekommendationerna dven ar
vél applicerbara pé patienter med andra luftvégsinfektioner sasom pneumoni och influensa.

De omvérdnadsomréden som é&r av vikt vid covid-19 &r andning, syrgasbehandling (inklusive
hoégflodesbehandling), cirkulation, feber, nutrition, elimination, hud & munhélsa, mobilisering,
somn, psykosocialt samt avveckling av hogflodesbehandling i palliativt syfte. Den sista punkten var
en av de viktigaste aspekterna som dok upp under resan runt i Sverige, det skilde enormt mycket hur
man sdg pa detta och hur det var organiserat. I checklistan finns korta komihég for dagliga
stdllningstaganden i teamet runt patienten.

Konklusion/Conclusion: Under pandemin lérde vi oss otroligt mycket nytt gdllande omvardnaden
av patienter med luftvigsinfektioner och att anvénda hogflodesbehandling tidigt och ofta. En annan
slutsats &r ocksa att det finns ett enormt uppdédmt behov av att {4 bearbeta det man som sjukskoterska
varit med om under pandemin: alla dédsfall, alla nya riktlinjer, oro och rddsla men dven en otrolig
gemenskap och teamarbete.
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IFIS2 - "Det tar aldrig slut" - Sjukskdterskors erfarenheter av att virda ovaccinerade
patienter med covid-19 inom slutenvérden.

Infektionssjukskdterskor

Filippa Arvidsson'

Petra Ahlroth Sjogren®, Katri Manninen®

! Infektionskliniken, Danderyds sjukhus

2 ME Infektionssjukdomar, Karolinska Universitetssjukhuset i Huddinge

Introduktion/Introduction: Covid-19 har sedan i borjan p& mars 2020 kategoriserats som en
pandemi och globalt hade viruset fram tills i mars 2022 kostat mer 4n sex miljoner ménniskor deras
liv och néra en halv miljard bekréftade fall. I borjan pa 2021 fanns det tillgéng till godkénda vaccin
mot SARS-Cov-2 i Sverige. Ett sitt att minska smittspridningen inom vérden och i samhallet &r att
genomfora vaccinering med effektiva och sékra vaccin.

Pandemin genererade en omstéllning och utmaning for sjukskoterskor. Omvardnadsarbetet har varit
tidskrdvande, komplext och har skapat en etisk stress. Nér patienter som valt att inte vaccinera sig
var i behov av inneliggande vard innebar fortsatt anstringd arbetssituation. Dérfor ér det viktigt att
undersdka svenska sjukskdterskors erfarenheter av pandemin och vaccinets paverkan eftersom detta
dnnu inte har undersokts.

Syftet med studien var att beskriva sjukskdterskors erfarenheter av att varda ovaccinerade patienter
med covid-19 inom slutenvarden.

Metod/Method: En deskriptiv intervjustudie dér nio semistrukturerade intervjuer genomfordes och
analyserades med kvalitativ innehéllsanalys.

Resultat/Result: Pandemin har givit en utmanande arbetssituation utifran de forutsittningar som
fanns. Innan och efter vaccin fanns att tillgé fanns en platsbrist samt resurs- och tidsbrist.
Informanterna uppgav utmattning och missmod, utebliven dterhdmtning samt fysisk och psykisk
pafrestning. Frustration gentemot patienter som valt att inte vaccinera sig men dven acceptans.
Behérskning behovdes ibland 1 mdtet med patienterna men i vissa fall saknades det energi for det
och inlyssnadet reducerades. Olika asikter var samtidigt ndgot som respekterades. Informanterna
uppgav betydelsen av kollegialt samarbete och reflektion. Forberedelse infor liknande hiandelser,
bland annat genom scenariotrining, dr ndgot som informanterna 6nskade. Mgjlighet till att bearbeta
de erfarenheter som &nnu inte har végats bearbeta efterfragades.

Konklusion/Conclusion: Véardandet av patienter med covid-19 som inte &r vaccinerade har varit
utmanande pa olika vis och i vissa fall utmattande. Informanterna var tudelade kring vardandet av
dessa patienter, de kunde ibland uppleva en frustration samtidigt som alla patienter med covid-19
behovde vard oavsett. Informanterna upplevde ett kollegialt stod dar diskussion och reflektion kring
arbetet skedde. Det efterfrdgades kontinuerlig reflektion och utbildning dels for egen del men &ven
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for att kunna bedriva personcentrerad omvérdnad.
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IFIS3 - Patienters upplevelse av att virdas pa sjukhus med endokardit: En kvalitativ
intervjustudie

Infektionssjukskdterskor
Anna Torpfilt"?

Anna Hagman Mars"?

' Anna Torpfilt

? Anna Hagman Mrs

Introduktion/Introduction: Abstract

Bakgrund:

Infektios endokardit [IE] &r en allvarlig sjukdom som arligen drabbar cirka 600 personer i Sverige.
Insjuknande kan vara akut eller subakut med ldngvariga ospecifika symtom. Vardtiden 4r lang, minst
fyra veckors behandling med intravendsa antibiotika. Patienterna drabbas ofta av komplikationer.
Det finns begriansad kunskap om patienters upplevelse av sjukdomen och vérden.

Metod/Method: Syfte:

Syftet var att undersoka hur patienter som vérdats for IE upplevde insjuknandet, vardtiden och
hemkomsten.

Metod:

Kyvalitativ intervjustudie med semistrukturerade djupintervjuer av sju patienter som vardats for IE.
Kvalitativ innehallsanalys utférdes av insamlade data.

Resultat/Result: Resultat:

Resultatet presenteras i fyra huvudkategorier: Insjuknandet, Vérdtiden, Familj och vénner och
Hemkomsten. Tre patienter hade akut insjuknande och fyra hade subakut. Patienterna med subakut
insjuknande upplevde rédsla och oro for att bli utskriven utan diagnos. Alla upplevde att trottheten,
orkeslosheten och ensamheten var pafrestande under vardtiden. En del av patienterna upplevde flera
bakslag, vilket pdverkade dem negativt bade fysiskt och psykiskt. Patienterna beskrev att de inte var
mentalt forberedda pa bakslagen. Endast ett fatal blev erbjudna ndgon form av samtalskontakt. Flera
genomgick en akut hjértklaffsoperation, vilket innebar byte av sjukhus och avdelning under
vérdtiden. Det skapade stor oro hos patienterna. Stodet fran de nérmaste anhoriga var viktigt. De
flesta upplevde oro infor utskrivning och vid hemkomst. Flertalet besvérades av trotthet och
orkesloshet under lang tid efter hemkomst. Sjukdomens allvar gjorde att flera upplevde att doden
kom nirmare, men som ocksa resulterade i1 en tacksamhet for livet.

Konklusion/Conclusion: Slutsats:

Vardtiden paverkade informanterna bade psykiskt och fysiskt. Det ér av vikt att ge dessa patienter en
personcentrerad vérd efter som deras vardbehov foréndras under den langa vérdtiden. Ovissheten
och vetskapen om att infektionen drabbade hjértat skapade oro. Forbittrad information ger 6kad
trygghet for patienterna och dérav minskad oro. Det kan vara av stor vikt infor operation och byte av
sjukhus eller avdelning. Darfor bor samarbetet mellan sjukskdterskorna pé thoraxklinik och
infektionsklinik okas.

Oro och kvarvarande symtom efter hemgéng visar att det finns behov for ett utdkat psykiskt och
fysiskt stdd efter hemkomst. Det kan vara i form av hemsjukvérd eller genom att patienten far en
kontaktsjukskoterska vid utskrivning som de kan vénda sig till.
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IFIS4 - Hepatit C behandling utanfor sjukhus

Infektionssjukskdterskor
Annika Olsson'

Katarina Rosén?, Soo Aleman®
! Annika Olsson

? Katarina Rosén

3 Soo Aleman

Introduktion/Introduction: Patienter med hepatit C erbjuds vanligen utredning samt behandling pa
infektionskliniker. Ménga av dem kommer dock aldrig i kontakt med specialistkliniker eller har
tappats bort efter diagnos. Orsaken kan vara att personen inte provtagits och att diagnosen dérfor ar
okind, att personen inte kommit pé inplanerade kontroller efter diagnos, till exempel pga.
beroendesjukdom, psykiatrisk samsjuklighet eller hemldshet. Hir finns ett behov av att erbjuda
hepatit C diagnostik, utreda, behandla och f6lja upp pé platser dar man lattare kan né patienten, med
stod fran infektionsklinik i linje med Nationell Elimineringsplan mot hepatit C. Ett av dessa
prioriterade omraden &r att utarbeta verksamheter for att na riskgrupper. Att identifiera och behandla
denna grupp é&r viktigt, bade for att undvika leverkomplikationer pa sikt och for att minska
smittspridningen. Syftet &r att utveckla och utvirdera personcentrerad sjukskoterskeledd uppsokande
verksambhet for att hitta och behandla personer med hepatit C i svaratkomliga grupper.
Metod/Method: Vi ir ett sjukskotersketeam som sedan mars 2022 bedriver uppsdkande verksamhet
en dag per vecka for att hitta personer som har eller kan ha utsatts for smitta med hepatit C. Vi
besoker verksamheter dir individer i riskgrupper finns, sdsom stdd- och akutboenden,
dagverksamheter for hemlosa och LVM-hem (lag om vérd av missbrukare i vissa fall).
Resultat/Result: I den sjukskoéterskeledda uppsokande verksamheten som implementerats pa
Karolinska Universitetssjukhuset tas hepatit B och C samt HIV prover. Vid kénd diagnos tas
anamnes, leverelasticitetsmétning gors samt ges smittskyddsinformation. Efter utredning tas
patientfallet upp pa rond med en infektionsldkare pé sjukhuset varannan vecka. Behandlingar
genomfors i majoritet utanfor sjukhuset. Endast patienter med levercirros bokas for

lakarbesok.

Fran mars 2022 till februari 2023
har teamet besokt 16 olika verksamheter och dér traffat 137 individer. Av dessa diagnostiserades 2
med kronisk hepatit B (1 nyupptéckt, 1 tidigare diagnostiserad men borttappad), 1 nyupptiackt HIV
och 37 med hepatit C infektion har startat behandling.
Konklusion/Conclusion: Teamet har utvecklat behandlingsrutiner, okat tillgangligheten for gruppen
och visat att det gér att behandla denna grupp utanfor sjukhus.

Patienter som annars inte skulle kommit till behandling har behandlats och ldkt ut sin hepatit C
vilket sannolikt kommer att bidra till forbattrad 6verlevnad for dessa personer.
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IFISS - Riskfaktorer for att forvirva meticillinresistenta Staphylococcus aureus (MRSA) i
vard och omsorg

Infektionssjukskdterskor
Roseli Sandbreck'
! Klinisk mikrobiologi, Vardhygien, Sahlgrenska univeristetssjukhuset

Introduktion/Introduction: Forekomst av meticillinresistenta Staphylococcus aureus (MRSA) &r
ett folkhélso-problem som péaverkar savil samhillet i stort som hélso- och sjukvérden. Incidensen
har kraftigt 6kat under senaste 15 aren, men forbéttrade rutiner avseende basala hygienrutiner har
samtidigt gjort att smittspridning inom vérd och omsorg minskat. Kunskap om faktorer som okar
risk for bararskap/kolonisering kan leda till begransning av en smittsparning. Det innebér ocksa att
forebyggande atgarder kan fokuseras pé de patienter med storst risk att bli koloniserad.

Syfte: Att utifrin MRSA-smittsparningar dér sekundérfall upptéckts undersoka vilka
individberoende riskfaktorer som 6kar risken for en patient att koloniseras av MRSA i samband med
vérd.

Metod/Method: Retrospektiv fall-kontroll-studie baserad pé smittsparningar utférda i Véstra
Géotaland mellan 2017-01-01 och 2019-09-30 (urval n=62). Fallgrupp (n=21); MRSA-positiva
patienter (index- och sekundérfall). Kontrollgrupp (n=41); MRSA-negativa patienter som testats
negativt i motsvarande smittsparning. Med andra ord 140 smittspérningar varav 17 med
sekundérfall. Av 889 patienter var 2,0 % odlingspositiva. Efter slumpmaéssigt urval blev
studiepopulationen 62 st, 21 st i fallgrupp och 41 st i kontrollgrupp.

Mgjliga individberoende riskfaktorer har forst undersokts genom univariat analys. Vidare analyser,
med Multivariat logistisk regression, har dérefter utforts for variabler dér signifikans for samband
med utfallsvariabeln var p<0.10.

Resultat/Result: Risken att forvirva MRSA 6kade vid forekomst av sar OR 8.02 (95% CI 1.85—
34.72; p=0.005), demens OR 4.17 (95% CI 1.21-14.30; p=0.023) eller antibiotikabehandling OR
4.50 (95% CI 1.03-19.62; p=0.045) efter justering for alder. Atopiskt eksem, infart som penetrerar
huden, infart via slemhinna eller mer &n en grundsjukdom pévisade inte 6kad risk att forvérva
MRSA. Multivariat analys visade pa dkad risk vid kombinerad forekomst av sér och demens eller
samtidig antibiotikabehandling men storre urval krivs for generaliserbarhet.
Konklusion/Conclusion: Patienter med sar, demens eller pdgaende antibiotika-behandling 16per
okad risk att koloniseras av MRSA.

Referenser
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Folkhalsomyndigheten

SLIM - svenskt laboratorienatverk inom mikrobiologi

Emmi Andersson?!, Chammiran Daniel*, Tobias Allander?, Susann Skovbjerg?, Sara
Karlsson S6birk*, Gunnar Kahlmeter®, Ulrika Lidén®, Tor Monsen’, Kenneth
Nilsson8, Lena Serrander®, Martin Sundqvist!, Sara Byfors*

'Folkhéalsomyndigheten, 2Karolinska Universitetslaboratoriet 3Sahlgrenska
Universitetssjukhuset, “Skanes Universitetssjukhus, *Klinisk mikrobiologi
Viéxjo/Karlskrona, 8Sunderby Sjukhus, "Norrlands Universitetssjukhus Umeg,
8Akademiska Sjukhuset, *Universitetssjukhuset Linkdping, °Universitetssjukhuset
Orebro

Samtliga laboratorier med uppdrag for landets halso- och sjukvard deltar i
natverket Svenskt laboratoriendtverk inom mikrobiologi (SLIM). Syftet med
natverket ar att uppna en hallbar och jamlik mikrobiologisk verksamhet med hog
kvalitet for halso-och sjukvarden. Natverket som &r en 6verenskommelse mellan
Folkhalsomyndigheten och Sveriges 21 regioner har till uppgift att tillsatta och
forvalta nationella referenslaboratorier (NRL) inom Klinisk mikrobiologisk
diagnostik, i syfte att uppratthalla en samlad expertis och resurs for ett sarskilt
omrade/smittamne som erbjuds till hela landet. NRL tillhandahaller och erbjuder
analyser och expertis inom 37 olika omraden.

Laboratorienatverket dgs och finansieras gemensamt av Folkh&lsomyndigheten och
regionerna och utgoérs av de utsedda NRL och de av varje NRL utsedda ledarna for
verksamheten. Folkhalsomyndigheten forvaltar centrum for natverket och utser
styrgruppens ordférande. Natverkets styrgrupp bestar av ledaméter fran alla
kliniska mikrobiologiska laboratorier (KML) vid universitetskliniker i Sverige samt
tva ledamater fran icke-universitetskopplade laboratorier fran sodra respektive
norra delen av Sverige. Styrgruppen utndmner NRL och ansvarar for fortlopande
beslut och éversyn av natverket for att det ska fylla sitt syfte. NRL kan utdver
basanslaget soka extraanslag for aktiviteter inom laborativa projekt som adresserar
uppkomna problem for hélso- och sjukvarden inom ett NRLs omrade. Det kan till
exempel rora sig om behov av kvalitetssékring av diagnostiken vid nytillkomna
genetiska varianter av ett smittamne.

Nuvarande avtalsperiod for natverket pagar fram till och med 2024. Styrgruppen
har paborjat arbetet med att tillsammans med NRL och KML utvérdera
avtalsperioden i syfte att ser éver behovet av justeringar eller forandringar av NRL-
uppdragen.

| posterutstéliningen finns presentationer om SLIM och foljande NRL
samlade:

NRL Humant papillomvirus

NRL Rabies- och poxvirus

Solna Folkhilsomyndigheten, SE-171 82 Solna. Besck: Nobels vig 18. Ostersund Folkhalsomyndigheten, Box 505, 831 26 Ostersund.
Bestk: Campusvéagen 20. Telefon 010-205 20 00 E-post info@folkhalsomyndigheten.se www.folkhalsomyndigheten.se



NRL Clostridioides difficile

NRL Bakteriella tarmpatogener

NRL Borrelia samt NRL Vissa fastingburna bakterier
NRL Antibiotikaresistens

NRL Parasiter

Information om SLIMs verksamhet samt information om enskilda NRL och
tillgangliga analyser inom klinisk mikrobiologi i Sverige finns pa SLIMs
webportal:

https://www.folkhalsomyndigheten.se/slim/



