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INFOO1 - Inneliggande och poliklinisk behandling med kontinuerlig
antibiotikainfusion via elastomerisk pump vid Sundsvalls Sjukhus.
Behandlingsutfall och tidsbesparing.

Infektion
Torsten Kempe!l
1 Torsten Kempe

Introduktion/Introduction
Kontinuerlig infusion av betalaktamantibiotika ar ett etablerat men sparsamt anvant
alternativ till intermittent behandling. Det saknas entydig evidens for forbattrat kliniskt

utfall men studier pekar mot behandlingsvinster vid svar sjukdom.1:2:3.4 Betalaktamer har
baktericid effekt som styrs av tid over bakteriens "minsta hammande koncentration” (MIC).
Studier visar forlangd tid éver MIC och battre mikrobiologisk effekt vid kontinuerlig

infusion®-1. Det finns ocks& indikationer p& minskad resistensutveckling och

resursoptimering.® Intresset for att behandla patienter med intravendst antibiotika i
hemmet, ofta benamnt Outpatient Parenteral Antimicrobial Therapy (OPAT) 6kar. En
mojlighet ar att administrera antibiotika kontinuerligt via elastomeriska pumpar som byts

en géng per dygn.”-8:2.10 De har inga elektroniska komponenter och kan bytas av
sjukvardspersonal och i vissa fall av patienten sjalv.’

2023 implementerades en OPAT-enhet vid infektionskliniken i Sundsvall. | samband med
detta inférdes aven elastomeriska pumpar till inneliggande patienter (benamnt IPAT).
Bakgrunden var ovanstdende férdelar med kontinuerlig infusion, en pressad
bemanningssituation samt att underlatta 6vergangen till OPAT.

Metod/Method

Syftet med den har rapporten ar att sammanstalla den litteratur som ligger bakom
inférandet av IPAT/OPAT samt beskriva var pumpverksamhet avseende behandlingsutfall,
komplikationsfrekvens, tidsbesparing och kostnad. Patienter som erhallit pumpbehandling
har registrerats I6pande och journalgranskning har genomforts retrospektivt.
Patientkaraktaristika, komplikationer och utfall redovisas. Kostnadsberakning och
uppskattning av tidsbesparing baseras pa lokala uppgifter om Iénekostnad och tidsatgang
for intermittent administrering.

Resultat/Result

Under studieperioden registrerades 66 patienter som erhallit behandling med elastomerisk
pump, varav 50 (76 %) uppfyllde kriterierna for lyckad behandling och 7 (11%) delvis
lyckad. 4 OPAT-behandlingar initierades, 50 % bedémdes som helt lyckade. P& 207
pumpdygn noterades 11 komplikationer (6 %). For inneliggande patienter beraknades en
tidsbesparing pa 237-356 timmar men en 6kad kostnad pa 243 - 483 kr per pumpdygn.
Konklusion/Conclusion

IPAT gav fa komplikationer och god behandlingseffekt. Det &r ej kostnadsneutralt men i en
kontext med vardplats- och skéterskebrist kan det uppvagas av minskad arbetsborda. Det
kan ocksa underlatta dvergang till OPAT-behandling eller vistelse pa patienthotell.

F& OPAT-behandlingar initierades, 26 varddygn sparades men 50 % av patienter blev
dterinlagda, ej orsakat av behandlingssvikt. Baserat pa detta och tidigare studier &r OPAT
via elastomerisk pump en saker och effektiv behandlingsform ur patient- och ekonomiskt
perspektiv men noggrann selektion kravs.

Referenser
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INFOO6 - Prevalens och riskfaktorer for hematogen
ledprotesinfektion vid Staphylococcus aureus bakteriemi

Infektion

Hanna Blank!' 2, Ebba Abdul Rahim?, Olof Thompson’ 3, Lisa P&dhiman? 3 4

1 Infektionsmedicin, Medicinska fakulteten, Institutionen for kliniska vetenskaper, Lunds
Universitet, Lund, Sverige

2 vardhygien Skane, Klinisk mikrobiologi och vardhygien, Medicinsk service, Region Skane,
Lund, Sverige

3 Infektionsmedicin, Sk&nes Universitetssjukhus Lund, Sverige
4 Wallenberg centrum fér molekylar medicinsk forskning, Lund, Sverige

Introduktion/Introduction

Staphylococcus aureus bakteriemi (SAB) kan definieras som komplicerad eller
okomplicerad, vilket vagleder vidare utredning och behandling. S. aureusi blod kan leda till
ledprotesinfektion genom hematogen spridning av bakterier till leden. Risken att fa
ledprotesinfektion vid SAB har beskrivits som hdg, mellan 20-40% (1-2). SAB hos patienter
som har ledprotes har darfor klassificerats som komplicerad, och internationelit
rekommenderas forlangd antibiotikabehandling i 4-6 veckor (3). | Skanes regionala riktlinjer
ingar inte féorekomst eller avsaknad av ledprotes i definitionen av komplicerad eller
okomplicerad SAB. Patienter med ledprotes som har SAB kan, forutsatt att det inte finns
kliniska tecken till ledprotesinfektion, behandlas som okomplicerad SAB, och erhalla 10-14
dagar intravends behandling.

Syftet med var studie var att underséka risken for ledprotesinfektion vid SAB, genom att
anvanda validerade registerbaserade data och databaser, for att i s stor utstrackning som
mojligt inkludera all SAB och hematogen ledprotesinfektion hos patienter med ledprotes i
hoft eller kna. Vi ville ocksa studera risken for ledprotesinfektion efter avslutad behandling,
for att utvardera om den férmodat kortare behandlingstiden paverkade risken for att
drabbas av ledprotesinfektion under uppféljningstiden.
Metod/Method
Patienter med vaxt av S. aureus i blododling matchades med Svenska ledprotesregistret,
for att identifiera patienter med hoft eller knaledsprotes vid tiden for bakteriemin.
Medicinska journaler granskades for att identifiera férekomst av ledprotesinfektion vid tiden
fér SAB, samt under en 6 manader 1ang uppféljningsperiod.
Resultat/Result
Av 400 patienter med SAB och ledprotes kunde 281 patienter inkluderas i studien. Av de
inkluderade deltagarna hade 35 patienter (12%) hematogen ledprotesinfektion. Lagre alder
och forekomst av flera protesleder var associerat med 0kad risk for ledprotesinfektion. Av
de 246 patienter som inte hade ledprotesinfektion vid tiden for SAB, sa hade 118 patienter
(48%) okomplicerad infektion och erhdll kort antibiotikabehandling (median 15 dagar, IQR
13-17). Risken f6r ledprotesinfektion under uppféljningstiden var 1ag (<1%) och lika stor i
gruppen med okomplicerad SAB som i gruppen med komplicerad SAB, som erhéll langre
antibiotikabehandling (median 29 dagar, IQR 15-70).
Konklusion/Conclusion
Férekomst av hematogen ledprotesinfektion vid SAB var lagre an tidigare beskrivet (12 %).
Vara data stoder inte behov av férlangd antibiotikabehandling till patienter med SAB och
forekomst av ledprotes utan tecken till ledprotesinfektion.
Referenser
1. Tande AJ, Palraj BR, Osmon DR, et al. Clinical presentation, risk factors, and outcomes of hematogenous prosthetic joint
infection in patients with Staphylococcus aureus bacteremia. Am J Med. 2016;129(2):221 e11-20-221.e20.
doi:10.1016/j.amjmed.2015.09.006.
2. Sendi P, Banderet F, Graber P, et al. Periprosthetic joint infection following Staphylococcus aureus bacteremia. ) Infect.
2011;63(1):17-22. doi:10.1016/.jinf.2011.05.005.
3. Liu C, Bayer A, Cosgrove SE, et al. Clinical practice guidelines by the infectious diseases society of America for the treatment

of methicillin-resistant Staphylococcus aureus infections in adults and children. Clin Infect Dis. 2011;52(3):e18-55-e55.
doi:10.1093/cid/ciq146.
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INFO13 - Samband mellan thymusfunktion, matt med T-cell receptor
excision circles (TREC) i helblod via qPCR, och utfall vid Covid-19

Infektion

Tarek Abdul Ghanil, Tove Grafstrém? 2, Alicia Lind?, Elisabet Tina* Anna Lange®, Mats
Lidént, Anders Backman?®, Johan Normark® 7, Sara Cajander’ >

1 Institutionen for Medicinska vetenskaper, Orebro Universitet

2 Infektionskliniken, Centralsjukhuset Karlstad

3 Institutionen for diagnostik och intervention, Ume& Universitet

4 Kliniskt forskningscentrum, Institutionen fér Medicinska vetenskaper, Orebro Universitet
> Infektionskliniken, Universitetssjukhuset Orebro

6 Infektionskliniken, Norrlands Universitetssjukhus

7 Institutionen for klinisk mikrobiologi. Ume& universitet

Introduktion/Introduction

Flera immunologiska mekanismer har foreslagits bidra till svar sjukdomsutveckling vid
Covid-19, dar T-lymfocyter och thymus spelar en central roll i det adaptiva immunsvaret
mot SARS-CoV-2. Studier har visat att 1dga nivaer av T-lymfocyter ar associerade med 6kad
sjukdomssvarighetsgrad och hégre mortalitet. En etablerad metod for att bedéma thymus
funktion och nybildning av T-lymfocyter ar kvantifiering av T-cell receptor excision circles
(TREC), vilka ar cirkuldara DNA-fragment som bildas under rekombinationen av T-
cellreceptorgener vid T-lymfocyters mognad. Sambandet mellan TREC-nivaer och
sjukdomsutfall vid Covid-19 har hittills undersokts i begransad omfattning.

Syftet med denna studie var att underséka om TREC-nivaer i blod ar associerade med ett
kombinerat utfall av respiratorisk svikt eller déd inom 30 dagar samt om de korrelerar med
lunginfiltratsutbredning enligt Orebro Covid-19 Scale (OCoS) hos inneliggande Covid-19-
patienter.

Metod/Method

Denna prospektiva observationsstudie inkluderade vuxna patienter (n = 91) med
laboratorieverifierad Covid-19-infektion, som vardades vid Universitetssjukhuset Orebro
och Norrlands Universitetssjukhus mellan juli 2020 och maj 2021. TREC-nivaer i relation till
referensgenen B-Actin med gPCR fran helblod provtaget inom 0-4 dagar efter
sjukhusinlaggning. Respiratorisk svikt definierades som behov av =50 % inandad
syrgasfraktion (FiO2) via hogflédesbehandling eller invasiv ventilation.
Lunginfiltrationsutbredning bedémdes med datortomografi (DT) enligt OCoS (n=83).
Statistiska analyser inkluderade logistisk regression justerad fér alder, kén, site och
Charlsons komorbiditetsindex (CCl), samt Spearman’s rangkorrelation for samband med
OCoS.

Resultat/Result

Patienter med respiratorisk svikt eller déd inom 30 dagar uppvisade signifikant lagre TREC-
nivaer i badde ojusterad (p=0.01) och justerad analys (alder, kén, site och CCI) (p = 0.04).
En negativ korrelation observerades mellan TREC-nivaer och lunginfiltratutbredning (rg = -
0.359, p < 0.001).

Konklusion/Conclusion

Ladga TREC-nivaer var associerade med ett negativt utfall hos patienter med Covid-19.
Dessutom observerades en negativ korrelation mellan TREC-nivaer och utbredningen av
lunginfiltrat p& datortomografi. Dessa fynd antyder att nedsatt thymusfunktion kan vara
kopplad till ett allvarligare sjukdomsférlopp. Vidare forskning kravs for att utvardera TREC:s
potential som en prediktiv biomarkér for sjukdomsprogression och kliniskt utfall vid Covid-
19.

12
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INFO14 - Patients, antibiotics and Clostridioides Difficile - when your
best friend becomes your worst enemy

Infektion

Johan Karpl: 2: 3, Gunnar Jacobsson? 2 3, Fredrika Sundberg® >
1 Infektionskliniken, Skaraborgs sjukhus, Skévde

2 CARe, Centre for antibiotic resistance research, Goteborg

3 Skaraborgsinstitutet, Skévde

4 FOUUI, Skaraborgs Sjukhus Skdévde

3 Institutionen for halsovetenskaper, Skévde Universitet

Introduktion/Introduction
Clostridioides difficile infection (CDI) is causing suffering for patients and costs for society

as one of the most common healthcare related infections.! Patients who have endured
recurrent CDI (rCDI) suffer long time after their illness is cured.2 The two most common risk
factors for acquiring CDI, in-hospital care3 and antibiotic treatment?, are familiar, to varying
degrees, to the patients.” A valid information process has been shown to be crucial for
patients to gain health literacy®, good health and quality of life’, and to avoid sub-optimal
use of health-care services.?

The aim of this study was to explore the perceptions of causes of disease, focusing on the
information process and strategies for the future, in patients suffered from rCDI.

Metod/Method
Ten interviews were performed with former rCDI patients using open-ended questions and

analysed with qualitative content analysis.?
Resultat/Result
The antibiotic treatment was perceived as a triggering factor for causing their CDI, richly
described by all respondents. Other risk factors, such as the mechanism of a disrupted gut
flora and the opportunistic behaviour of the bacteria, were also described by some
respondents. The experiences of receiving information of the disease varied and they
described an information process that often were absent or minimized due to a healthcare
under great pressure, as well as other barriers that prevented successful information
process. In lack of proper information, they described self-created prevention-like
behaviours based on their own experiences. Some productive, like presenting CDI history
when needing antibiotics. Some contra-productive or even harmful like avoiding healthcare
completely when ill or don’t collecting antibiotics prescribed out of phobic fear.
Konklusion/Conclusion
We suggest that the patient information needs to be both standardised and personalised
(written and oral) to implement effective preventive behaviour, to avoid relapses and new
episodes of CDI. Also to avoid misuse of healthcare and to enhance quality of life after CDI
and foster a sound perspective on one the most important tools in modern medicine,
antibiotics.
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1. Feuerstadt P, Theriault N, Tillotson G. The burden of CDI in the United States: a multifactorial challengeBMC /nfect Dis2023;
23:132.
2. Armstrong EP, Malone DC, Franic DM et al. Patient Experiences with Clostridioides difficile Infection and Its Treatment: A
Systematic Literature Review. /nfect Dis Ther2023; 12: 1775-95.
3. Magill SS, Edwards JR, Bamberg W et al. Multistate point-prevalence survey of health care-associated infectionsiV Engl/ / Med
2014; 370: 1198-208.
4. Slimings C, Riley TV. Antibiotics and hospital-acquired Clostridium difficile infection: update of systematic review and meta-
analysis. The Journal of antimicrobial chemotherapy2014; 69: 881-91.
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Table 1.

Categories

Subcategories

Perceptions of factors causing CDI

The role of antibiotics

Risk factors for CDI

Receiving information of the disease

Ways of receiving information

Perceptions of information given

Barriers that prevent successful information

Suggestions for improving the process of
information from healthcare staff

Thoughts about the future

Waorries for future need of healthcare and
antibiotics

Strategies for future need of healthcare and
antibiotics
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Introduktion/Introduction

Clostridioides difficile-infektion (CDI) dterkommer som recidiverande infektion i omkring 15-
30 % av fallen (1). Recidivet orsakas oftast av samma bakteriestam som primarinfektionen
(relaps), men kan ocksa orsakas av en ny bakteriestam (reinfektion). Denna distinktion har
dock sallan uppmarksammats, vare sig kliniskt eller i studier, trots att riskfaktorer eller
prognos skulle kunna skilja sig at. | studier anvands ofta en tidsgrans om maximalt atta
veckor fran primarinsjuknandet for definition av recidiv. Denna grans ar dock framtagen for
enhetliga évervakningsdata och ej vetenskapligt baserad (2).

Syftet med studien var att utvardera hur olika tidsgranser presterar vad galler att sarskilja
reinfektioner fran relapser, och underséka om riskfaktorer skiljer sig at mellan relaps och
reinfektion.

Metod/Method

Under tva ars tid (2020-2021) samlades samtliga positiva prover for CDI (faeces-PCR for
toxin B, BDMax, n=426) fran Sédra Alvsborgs upptagningsomrade in. Proverna
vidarebefordrades till Unilabs laboratorium i Skévde dar C. difficile-stammar fran
ursprungsproverna odlades fram och typades med High Molecular Weight (HMW)-typning
(3) pd MALDI-TOF (Bruker). Patienter med fler an ett positivt prov inom ett ar identifierades
och delades in i relapser (samma HMW-stam) respektive reinfektioner (olika HMW-
stammar). Antalet dagar mellan positiva prover noterades, liksom potentiella riskfaktorer
genom journalgranskning. Samma data samlades in pa ett slumpmassigt urval av icke-
recidiv som referensgrupp (n=60). Sensitivitet och specificitet for att sarskilja reinfektion
fran relaps baserat pa olika tidsgréanser berédknades och sammanstalldes i en receiver
under the operating curve (ROC)-kurva. Statistisk signifikans avseende riskfaktorer
berdknades med univariat logistisk regression.

Resultat/Result

Vi identifierade 56 relapser och 11 reinfektioner. Sensitivitet fér att sarskilja relaps frén
recidiv baserat pa en minsta tidsgrans om atta veckor var 27 % (3/11) och specificiteten 91
% (51/56). Inga andra tidsgréanser hade heller tillfredsstallande férmaga att sarskilja
grupperna (Figur 1). Njursvikt och vardtid efter primarinfektion var associerat med dkad
risk fér bade relaps och reinfektion; fér reinfektion var sambandet signifikant dven for
vardtid fére primarinfektion.

Konklusion/Conclusion

Atta veckor, eller ndgon annan tidsgrans, ar otillrackligt for att avgéra om ett CDI-recidiv ar
orsakat av samma eller en ny bakteriestam - for detta kravs typning. Riskfaktorer for relaps
respektive reinfektion tycks vara likartade, men stérre patientmaterial behdvs for att dra
slutsatser om detta.

Referenser

1. Song JH, Kim YS. Recurrent Clostridium difficile Infection: Risk Factors, Treatment, and Prevention. Gut Liver. 2019 Jan 15;13(1):16-
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Recommendations for surveillance of Clostridium difficile-associated disease. Infect Control Hosp Epidemiol. 2007 Feb;28(2):140-5.
doi: 10.1086/511798. Epub 2007 Jan 25. PMID: 17265394.

3. Rizzardi K, Akerlund T. High Molecular Weight Typing with MALDI-TOF MS - A Novel Method for Rapid Typing of Clostridium difficile.
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Introduktion/Introduction

For opartisk karakterisering av den virala floran ar metagenomisk sekvensering ett kraftfullt
verktyg (1). Denna metod innebar maéjlighet att hitta alla virus inklusive virus som normalt
inte testas for med vanliga diagnostiska analyser.

Metod/Method

Analys utférdes pa totalt 476 pediatriska patientprover, insamlade i Uppsala mellan 1989
och 2018, representerande olika barn onkologiska diagnoser och en kontrollgrupp med
icke-maligna diagnoser. Metagenomisk sekvensering utfordes pa serumprover. Virus
identifierades med hjalp av bioinformatiska metoder, foljt av bekraftelse med hjalp av
polymeraskedjereaktion (PCR).

Resultat/Result

Totalt 16 246 avlasningar av Parvovirus B19 upptacktes i poolen med icke-maligna
diagnoser. Tva individuella prover bekraftades vara positiva for parvovirus B19 vid senare
analys med PCR. B&da patienterna led vid provtagningstillfallet av feber och
lymfadenopatin. En av patienterna hade dven en svar anemi och diagnostiserades senare
med arftlig sfarocytos. Hos bada patienterna var parvovirusinfektionen den troliga orsaken
till de akuta symtomen.

Konklusion/Conclusion

| dessa tva fall av icke-malign sjukdom var den troliga orsaken till patienternas symtom en
parvovirus B19-infektion. Denna infektion forbisdgs bade av barnldkare och barnonkolog,
men upptacktes i denna studie. Dessa exempel visar att metagenomisk sekvensering kan
anvandas for att pa ett effektivt och objektivt satt studera virus. NextGeneration
Sequencing (NGS) och forbattrade bioinformatiska metoder har 6kat majligheten till att
anvanda denna teknik for opartisk karakterisering av den virala floran och skulle kunna
utgora ett forbattrat stod i den kliniska bedémningen.

Referenser

1. M.R. Capobianchi, E. Giombini, G. Rozera, Next-generation sequencing technology in clinical virology, Clin. Microbiol. Infect. 19 (1)
(2013) 15-22, https://doi.org/ 10.1111/1469-0691.12056.
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Introduktion/Introduction

Antibiotikaresistens utgor en av varldens stérsta halsoutmaningar dar behovet av
tvarprofessionellt samarbete och utékad samverkan over yrkes- och sektorsgranserna blir
allt tydligare, liksom vikten av fokus pa samspelet mellan manniskor, djur och natur, sk

"one-health-approach”1:2,

Antibiotikasmart Sverige3 ar ett visionsdrivet samarbetsinitiativ som utgar fr&n visionen
"Ett samhalle dar alla bidrar till att antibiotika fungerar och fortsatter raddar liv”. Arbetet
utgar fran tre dvergripande malomraden: antibiotikasmarta invanare, antibiotikasmarta
kommuner och regioner samt nationell och internationell samverkan.

Metod/Method

Antibiotikasmart Sverige utgar fran ett personcentrerat arbetssatt och har fokus pa
beteendeférandring. Metoder och arbetssatt baseras pa implementerings- och
beteendekunskap, vilket ger struktur och 6kar delaktigheten i arbetet. Modellen utgar fran
den erfarenhet och de arbetssatt som byggts upp i Sverige under manga ar.

Kriterier tas fram inom olika omraden tillsammans med yrkesverksamma och pilottestas
innan de lanseras i storre skala. Verksamheter inom kommuner och regioner kan darefter
arbeta med kriterierna och bli diplomerade som antibiotikasmarta. Kriterierna syftar till att
skapa engagemang, ge inspiration och stimulera arbetetet fér att minska uppkomst av
infektioner och bidra till ansvarsfull antibiotikaanvandning.

Resultat/Result

Antibiotikasmarta kriterier har tagits fram foér regionala och kommunala verksamheter som
forskolor, skolor, aldreboenden, vatten- och avloppsverksamheter, vardcentraler och
sjukhus samt pa ledningsniva. Hittills har 17 verksamheter uppfyllt kriterierna och blivit
diplomerade, ytterligare ett 70-tal arbetar mot detta mal.

Intresse finns for kriterier finns inom fler omraden sasom veterindrverksamheter och
tandvarden. Dialog pagar dven med patientorganisationer, migrantnatverk och apotek for
att gemensamt ta fram foérslag pa mojliga aktivitieter.

For att mojliggdra erfarenhetsutbyte mellan intressenter erbjuds motesplatser for
natverkande.

Konklusion/Conclusion

Antibiotikasmart Sverige stddjer alla i samhallet att agera antibiotikasmart - individer,
verksamheter och beslutsfattare pa olika nivaer. Visionen skapar en gemensam malbild
som forstarker befintliga arbetssatt och underlattar for oss att na nya aktorer.

Genom att skifta fokus pd kommunikationen frén hot till I6sning kan vi 6ka medvetenheten
och intresset fér omradet.
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Det vi alla gor varje dag spelar roll. Nar vi férstar varfér och hur frdgan berér just mig kan
vart engagemang 6ka. Genom att stédja beteenden som just jag kan bidra med kan vi
underlatta forandring. Tillsammans kan vi bygga ett motstandskraftigt samhélle som
motverkar utveckling av antibiotikaresistens.

Referenser
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Introduktion/Introduction

Tularemia is a re-emerging disease in Sweden, frequently affecting working-age individuals
and often resulting in prolonged recovery times. The disease-related economic impact has
not previously been investigated outside bioterrorism scenarios. In this study we assess the
economic burden associated with endemic tularemia in Sweden.

Metod/Method

Data on primary care visits, hospital admissions, and sick leaves were collected from
participants with serology-confirmed tularemia through questionnaires and electronic
medical records in Northern Sweden from 2011 to 2021. The dataset was enhanced with
national cost-of-care data for tularemia in primary and specialist care from NordDRG
(Diagnosis Related Group; 2021-2023), and sickness benefit data from the Social Insurance
Agency (2011-2023). Total direct and indirect costs were estimated by integrating these
data sources and adjusted for inflation to 2025 levels. Average salary and labor productivity
(Gross Domestic Product [GDP] per person employed) was assumed.

Resultat/Result

Among participants (n=294), the mean age was 52 years; 68.1% were employed or job-
seeking, with 71.3% of these reporting sick leave during illness. Healthcare costs were
primarily driven by general practitioner visits (mean 1.74 visits; 5,125 SEK per participant
[p.p.]) and hospital admissions (15.6% of participants; mean 4.7 days; 11,268 SEK p.p.)
with relatively low complexity (mean DRG weight 0.8), while antibiotic treatment and
diagnostics were less costly (figure 1). Indirect costs included sick pay (=14 days; 70.0%;
4,106 SEK p.p.), sickness benefit (>14 days; 30.0%; 5,835 SEK p.p.), and lost GDP-based
productivity, and made up 75.7% of total costs (78,503 SEK p.p.).

A mean of 394 (range 87-1,048) tularemia cases per year were reported to the Swedish
Public Health Agency between 2011-2023. The estimated annual societal cost of human
tularemia infection was 30.9 million SEK (range 6.8-82.3 million SEK).
Konklusion/Conclusion

Tularemia imposes a significant socioeconomic burden on society primarily through
morbidity and prolonged recovery. Regional outbreaks could have detrimental effects on
local economy and public services. Further evaluation of the cost-effectiveness of primary
and secondary preventive measures is required.
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Paid sick leave Total costs:
68.1% employved, 71.6% 78,503 SEK
report taken sick leave

Sick pay (=14 days):
70.0%; average 9.1 days
(4,106 SEK)

Sickress benefit (>4
days):

30.0%:; average 31.7 days
(5,835 SEK)

Productivity costs

Lost GDP-based i
productivity {49,466 SEK)
o

Inpatient cars
15.6% of all cases, mean 4.7
days (11,268 SEK)

Primary care
GP wisits 1,74 {5,125 SEK)
GP phona calls 1,18 {1,490 5EK)
District nurse visit 0.10 (123 SEK)

Outpatientinvestigations
PCRD.14 (204 SEK)
Serclogy 1,30 (402 SEK)
Other blood tests (216 SEK)
Radiclogy (80 SEK)

Cutpatient medications
Ciprofloxacin 090 (177 SEK)
Doxyeyeling 0,17 (58 SEK)
Other antibiotics (27 SEK)

22



Mikrobiologi

23



MIK105 - Artificiell intelligens i klinisk mikrobiologisk diagnostik for
att forutsaga bakteriell antibiotikaresistens

Mikrobiologi
Magnus Hessell' 2 3| Francisco Salva Serral 2, Lisa Helldal 2, Juan Salvador Inda Diaz>
4, Anders Sjéberg® 6, Anna Johnning® % 3, Erik Kristianssorn® 4 Susann Skovbjerg? 4 3

1 Department of Infectious Diseases, Institute of Biomedicine, Sahlgrenska Academy,
University of Gothenburg, Gothenburg, Sweden

2 Department of Clinical microbiology, Sahlgrenska University Hospital, Region Véastra
Gotaland, Gothenburg, Sweden

3 Centre for Antibiotic Resistance Research (CARe), University of Gothenburg, Gothenburg,
Sweden

4 Department of Mathematical Sciences, Chalmers University of Technology and University
of Gothenburg, Gothenburg, Sweden

> Department of Systems and Data Analysis, Fraunhofer-Chalmers Centre, Gothenburg,
Sweden

6 Department of Electrical Engineering, Chalmers University of Technology, Gothenburg,
Sweden

Introduktion/Introduction

Antimikrobiell resistens (AMR) hotar karnan i modern sjukvard. Anvandning av antibiotika
bidrar till detta globala halsohot. Vardpersonal behéver nya, snabba och kostnadseffektiva
diagnostiska verktyg fér att moéta hotet. Anvandningen av artificiell intelligens (Al) inom
medicinsk diagnostik har stor potential, men i mikrobiologi ar anvandningen annu
begransad.

Metod/Method

En ny Al-metod for att forutsaga antibiotikaresistens har utvecklats vid Chalmers Tekniska
Hogskola. Metoden anvander patientdata och resultat fran antibiotikaresistenstester for att
forutsaga bakteriers kanslighet for antibiotika, aven for antibiotika som inte testats, och
med mojlighet till begransning vid for hog osakerhet. | studien analyserades 99 E. co/Fisolat
fran urinprov fran patienter pa sjukhus och vardcentraler i Géteborg med omnejd.
Antibiotikaresistens testades fenotypiskt enligt EUCAST diskdiffusionsmetod och Al-
metoden tillampades for att gora férutsagelser om antibiotikakanslighet fér 14 antibiotika.
Resultat/Result

Andel korrekta férutsagelser for de kliniska isolaten var 72-80% med en osakerhetsniva pa
10% for forutsdgelser baserat pa 4-8 antibiotika med kand antibiotikakanslighet. Fér
enskilda antibiotika var 81-89% av forutsagelserna korrekta fér 12 av de 14 ingdende
antibiotika. Fér gentamicin och amoxicillin/klavulansyra var andelen lagre, 75% respektive
64%.

Konklusion/Conclusion

Den kliniska utvarderingen var framgangsrik och visade liknande resultat som referensdata
och presterade bra for 12 av 14 antibiotika. Den kliniska anvandbarheten som direkt
beslutsstéd ar begransad utan forbattringar, sdsom att inkludera genomiska eller
proteomiska data, eller att direkt anvanda matning av zondiameter enligt
diskdiffusionsmetod.

Referenser
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Introduktion/Introduction

Rapid AST (rAST) methods are increasingly being adopted to reduce time to guided
antibiotic treatment in critically ill patients. From these patients, both urine and blood
cultures are usually obtained. In this study, we investigated to which sample rAST is best
applied for optimizing turnaround time, by comparing the QuickMIC rAST system and the
laboratory standard methods (open daytime 7 days per week with introduction of BC 24/7)
for both sample-flows.

Metod/Method

Urine and blood cultures collected within £2h from the same patient were tested using the
QuickMIC rAST system and standard methods (direct disc-diffusion from urine and blood).
The total turnaround-time (TTAT, time from patient sampling to actionable AST result) for
QuickMIC and routine methods were compared. The QuickMIC result accuracy was tested
using reference BMD.

Resultat/Result

A total of 149 out of 158 patient samples were monomicrobial, non-fastidious Gram-
negative bacteria and thus included. Of these, 87 were isolates from urine and 62 were
positive blood cultures (PBC). The QuickMIC overall categorical/essential agreement to BMD
for bacterial isolates from urine and PBC was 98.6/96.1% and 98.2/96.1%, respectively.
There were 40 patients with species-matched findings from blood and urine, for these the
median TTAT from PBC was 26.1h (IQR:16.5h) for QuickMIC vs. 35.4h (IQR:15.8h) with
standard method. For isolates from urine cultures the corresponding times were 44.4h
(IQR:18.4h) using QuickMIC and 39.5h (IQR:13.9h) (direct disc-diffusion from urine, five
antibiotics) and 57.7h (IQR:16.5h) (extended panel of antibiotics). Compared to the
extended AST results, QuickMIC was faster than routine in 79.7% of samples from urine,
and 100% of samples from PBC. QuickMIC results were available before first routine AST
from urine/PBC in 19.0/88.5% of all tests.

Konklusion/Conclusion

Rapid AST results for patients with suspected sepsis can potentially be quicker from urine
culture isolates compared to from PBC. It is important to investigate which patient
subgroups benefit from rAST, considering the increased costs. Many new rAST methods are
developed for blood culture only, but this study indicates that also other sample types
associated with severe disease are of interest.
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Introduktion/Introduction

Korrekt antibiotikabehandling ar avgérande vid sepsis. Ett snabbt resistensbesked bidrar till
att patienten kan fa korrekt behandling tidigare. Den vanligaste resistensbestamningen
(AST) frén blododling drojer 16-24h, med undantag for snabbmetoden RAST direkt fran
blododlingsflaska som kan utlasas efter 4-8h. AST-systemet QuickMIC MIC-bestammer 12
antibiotika pa 2-4h. Har undersdkte vi positiva blododlingar med gramnegativa bakterier
med ordinarie resistensbestamningsmetod (inkl. RAST i forekommande fall) eller QuickMIC.
Studien jamforde tiden till resultat féor metoderna, samt om resistensbestamningen
vagledde en andring av den initiala behandlingen. Den teoretiska vinsten med QuickMIC
med avseende pa tidigare majlighet till de-eskalering/eskalering uppskattades via
retrospektiv analys.

Metod/Method

138 blododlingar med gramnegativa bakterier insamlades i tre perioder under 2021-2022
och resistensbestamdes parallellt. Svarstiderna jamférdes raknat utifran provtagningstiden.
Tidpunkten for rutinresultatet definierades utifran svarstid i patientjournalsystemet, och tid
till resultaten for QuickMIC inhdmtades fran QuickMIC Analyst mjukvara. Huruvida initial
empirisk behandling varit korrekt eller kravde justering avseende preparat eller dos, samt
tid for justeringen, undersoktes via retrospektiv journalgenomgang.

Resultat/Result

Av 138 prover gav 114 jamfdrbara resultat och 24 prover exkluderades, pga. tekniska
(n=10) eller biologiska (polymikroba, anaeroba eller svarodlade prover, n=14) orsaker.
Prestanda for QuickMIC gentemot rutindiagnostik var h6g med en genomsnittlig kategorisk
6verensstdmmelse pa 95.8% (Tabell 1). Genomsnittlig analystid var 3h 9min, jamfort med
4-6h fér RAST och 16-24h fér diskdiffusion. Otillracklig empirisk behandling gavs initialt i 15
fall (13.2%), och foér 34 patienter (29.8%) justerades den empiriska behandlingen (Tabell 2),
varav 17 efter tillgangligt AST-svar (10 de-eskalering, 6 eskalering, 1 okant). RAST-svar
forekom i 6/114 fall (5.2%), och ledde enbart till 1 (0.8%) forandrad behandling (de-
eskalering). | alla 17 AST-vagledda fall fanns QuickMIC-svar tillgangliga innan
rutindiagnostik, vilket hade madjliggjort en genomsnittlig minskning i tiden till definitiv
behandling med 37.8h (4.9h-97.9h). | denna patientkohort hade QuickMIC teoretiskt kunnat
optimera behandlingen i totalt 643 vardtimmar (104h ej effektiv behandling, 492h onédigt
bred behandling).

Konklusion/Conclusion

Snabba AST-system som QuickMIC ar associerade med hogre kostnad per test, men kan
leda till minskad onédig anvandning av bredspektrumantibiotika och forkorta tiden till
riktad mikrobiologiskt aktiv behandling dven i en kontext med Iag resistensniva. Huruvida
detta kan leda till forbattrat kliniskt utfall kommer att understkas i prospektiva studier.

26



Taball 1: QuickMIC-rasuital fieran mad rutinmitod

A Tetar  GAIRI 8 | R ME0A MDM WMD) Teosing
Wenknin 95 W00 97 0 @ [ i om [C]
Ciprafosacn 04 maEty o7 n ama IR ) m 15
Calogasin 103 waEYy B 0 7 aimi 8 1m 04
Catisndim AL 1) 1 a7 L] £ A 1 s 1w
Ppeaciline 119 waEs W o4 & A 0w d@EE 1@
tasabaciam
Taommgsin ol 120@E3 10 o & aim ERLE) ans 168
Tatalt [ET) BNIN.E TR 18 35 W{LE PS4 1
A D apt wwindes. SA: haingorak cyorermierraiee, 8 ey, ey
R pasmnt MG heligr 1 g el o (R it
R, WM o wibvaripd et Bttt fae Y
Tatsll 2: Justsrade i
Gosakillljusberion  Mlb ENooAST. Tiniest DudtkMIG jlentln
el miisd rutin
Lu-gkaleng” " 1o amzh
Earptmng! {E] B 1
ST E] ] [l
dewt o T n L]
Omini peson ] 1 ain
fesicainnna)
Totalt £ 17 [T

27



MIK121 - Encapsulated faecal microbiota transplantation: a
comparison of three preparation protocols

Mikrobiologi

Anna Eringfaltl , Rasmus Persson?, Lars-Ola Arvidsson?, Marie-Louise Cassell, Emma
Loéfstrom?, Johan Undén’ 4, Arne Kétz!

1 Klinisk mikrobiologi, Hallands sjukhus Halmstad

2 Linkdpings universitet

3 Anestesi och Intensivvardskliniken Hallands sjukhus Halmstad

4 Institutionen for kliniska vetenskaper Lund Universitet

Introduktion/Introduction
Faecal Microbiota Transplantation (FMT) from donors is successfully used to treat
recurrent Clostridioides difficile infection and is discussed as treatment for other

diagnoses!. Due to shortages of FMT treatments in Europe there is a need to work with

efficient methods for preparing and transplanting faecal microbiota2. Capsules are easier to
administer compared to FMT via endoscopy or enema. The aims of this study are to
compare effectiveness of three protocols for FMT capsule preparation and quality of
capsules produced.

Metod/Method

Preparation protocols were based on established methods for FMT capsule preparation,

with some modifications3-. Four individual donors donated faeces three times each.
Capsules were prepared simultaneously according to protocols A-C. Volume of processed
faeces solution was measured. Bacterial counts of unprocessed faeces and thawed frozen
FMT capsules were analysed by bacterial culture and by 16S rRNA SYBR green gPCR.
Propidium monoazide treatment (PMAXxxTM) was performed prior to PCR analysis to
eliminate non-viable bacteria. Using SPSS, data were analysed with Kruskal-Wallis test and
significant results further analysed with multiple Mann-Whithey U test and Bonferroni
correction.

Resultat/Result

Volume of processed faeces solution significantly differed between preparation protocols
(p<0,05), median ranging between 7-35 mL from 25 grams unprocessed faeces. Due to
these differences in volume the number of capsules produced with each protocol varied. No
differences were seen in concentration of living bacteria in capsules or concentration of
living bacteria in capsules in proportion to unprocessed faeces (p>0,05).
Konklusion/Conclusion

Number of capsules produced, but not bacterial concentration, significantly differed
between the three FMT capsule preparation protocols compared. This suggests that a FMT
treatment could consist of a fixed number of capsules, rather than the number of capsules
equal to a certain weight of unprocessed faeces, with maintained quality. The A and B
protocols could be more efficient than the C protocol considered the higher number of
capsules produced from the same amount of faeces. Bacterial species in capsules
compared to unprocessed faeces from the protocols will be analysed with 16S longread
sequencing to further compare capsule quality
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Introduktion/Introduction

Achromobacter ar gram-negativa bakterier i familjen A/caligenaceae som férekommer
naturligt i miljén och som kan orsakar opportunistiska infektioner hos mottagliga individer.
Hos patienter med cystisk fibros forekommer Achromobacter som
kolonisator/opportunistisk patogen och férvarvandet av vissa Achromobacter-arter
korrelerar med forsamrad lungfunktion. Korrekt art-ID inom genuset ar darfor viktigt men
svart. Metoder baserat pa biokemisk profilering, MALDI-TOF eller jamférelse av 16SrDNA-
sekvens ger inte tillracklig upplésning. Sekvensering och analys av andra house-keeping
gener (ex; recA) har forbattrat upplésningen men art-ID inom genuset Achromobacter ar
fortfarande utmanande.

Metod/Method

49 unika Achromobacter-isolat insamlade pa klinisk mikrobiologi under 2012-2023
helgenomsekvenserades med lonTorrent-teknologi. Identifiering med MALDI-TOF vid
tidpunkten for isolering identifierade samtliga isolat som A. xylosoxidans/denti. Analys av
HGS-data med avseende pa arttillhérighet gjordes med CLC Genomics Workbench samt de
web-baserade verktygen JspeciesWS och TYGS. Art-ID jdmférdes sedan med tidigare
analysresultat fran recA-sekvensering vid Culture Collection University of Gothenburg
(CCUG).

Resultat/Result

43/49 sekvenserade isolat kunde identifieras dnda till art-niva vid analys av HGS-data.
Majoriteten av isolaten tillhdrde Achromobacter xylosoxidans (33). Ovriga arter som
identifierades var A. mucicolens (1), A. insolitus (1), ruhlandii(2), insuavis (2), denitrificans
(1), aegrifaciens (1) och dolens (1). 6/49 isolat kunde endast identifieras till genus-niva som
Achromobacter-arter och ar sannolikt nya arter. Analys av recA 6verensstamde med HGS-
resultaten med ett undantag. Ett isolat som tidigare identifierats som Achromobacter
dolens baserat pad recA-sekvensen identifierades som Achromobacter xylosoxidans vid
analys av HGS-data. Korrekt art-ID ska vara Achromobacter xylosoxidans. Fordjupad analys
av recA-sekvenser fran publikt tillgangliga A. xylosoxidans-stammar visar en variation inom
arten dar vissa stammar har recA-sekvenser som ar mer lika sekvensen hos typstammen
av A. dolens an typstammen av A. xylosoxidans. Detta férklarar det felaktiga art-ID som
erhélls vid analys av recA-sekvensen.

Konklusion/Conclusion

Identifiering av Achromobacterisolat till art-niva ar svart. Art-ID baserat pa sekvensering av
housekeeping-gener ger bra uppldsning inom genuset Achromobacter, men vid analys av
endast en gen kan resultatet bli missvisande. Art-ID vid analys av HGS-data jamfér hela
genom-sekvensen mot en referens (typ-stam). Resultatet ar darfér mer robust mot
paverkan av lokala genetiska variationer, vilket ar en stor férdel.
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Introduktion/Introduction

Resistensbestamning av Mycobacterium tuberculosis-komplexet (MTB) har pa Sahlgrenska
Universitetssjukhuset i Géteborg tidigare utférts med fenotypisk metod for
forstahandspreparaten vid TB-behandling samt for kinoloner. Metoden anvander BACTEC
MGIT-systemet (BD) for att jamfora tillvaxt i narvaro av antibiotika vid en definierad
brytpunktskoncentration med tillvaxt i franvaro av antibiotika. Det tar ofta ca tva veckor
fran identifiering av MTB till svar pa resistensbestamning. Vid utebliven vaxt i kontrollen
eller kontamination behover forfarandet géras om och svarstiden férlangs avsevart. Det ar
sedan tidigare visat att fenotypisk och genotypisk resistensbestamning med
helgenomsekvensering (HGS) har god dverrensstammelse for dessa preparat och metoden
anvands internationellt. | stravan att minska hanteringen av framvaxt MTB, samarbetar alla
TB-laboratorium i Sverige med Folkhalsomyndigheten for 6vergang till genotypisk
resistensbestamning. Hos isolat kansliga for forstahandspreparaten och kinoloner vid
resistensbestamning med HGS ska detta racka som enda metod. Metoden infordes som
forstahandsmetod pa Sahlgrenska Universitetssjukhuset november 2024.

Metod/Method

Framvaxta isolat tillhérande MTB-komplexet helgenomsekvenserades 1 gang/vecka.
Sekvenserna skickades elektroniskt till Folkhalsomyndigheten for tolkning av resistens
utifran kédnda resistensmutationer. Data gallande tidpunkt for artbestamning, genetisk
resistensbestamning, komplett fenotypisk resistensbestamning samt resultat av fenotypisk
respektive genotypisk resistensbestamning samlades in och jamférdes. Den fenotypiska
och genetiska resistensbestamningen avser samma antibiotikaurval. Median och
medelvarde gallande tid fran artbestamning till respektive komplett resistensbestamning
kalkylerades och jamférdes med motsvarande varden for alla isolat som
resistensbestamdes under 2023.

Resultat/Result

De 22 isolat som resistensbestamts med HGS under perioden november 2024 till februari
2025 utvarderades. Medelvardet i antal dagar var 14,6 fran typningsresultat MTB till svar
pa resistensbestamning (median 14,5). For isolat fran 2023 (n=48) som resistensbestamts
fenotypiskt var motsvarande medelvarde 14,1 dagar (median 13 dagar). Resultaten fér
fenotypisk respektive genotypisk resistensbestamning stamde 6verens.

Konklusion/Conclusion

Genotypisk resistensbestamning med HGS har jamfdrbara svarstider med fenotypisk
resistensbestamning och en férdel ar att man samtidigt erhaller epidemiologisk typning,
artidentifiering och pavisning av eventuella kanda resistensmutationer fér évriga TB-
preparat. Nu utférs HGS en gang/vecka. Trots detta ar tiderna jamférbara da en fenotypisk
resistensbestamning kan behdva upprepas eller kompletteras. Risken for forsenade
resistensbesked ar 1dg med HGS, men vanligare med en fenotypisk metod. Inférande av
sekvensering oftare &n 1 gang/vecka skulle férkorta svarstiderna ytterligare.

31



MIK131 - Kort preinkubering av blododlingsflaskor for att oka
kansligheten vid diagnostik av bakteriemi med 16S Nanopore
sekvensering

Mikrobiologi

David Nestorl' 2, Marita Ekstrém?, Paula Mélling? 2, Martin Sundqvistl 2

1 Laboratoriemedicinska kliniken, Klinisk Mikrobiologi, Universitetssjukhuset Orebro
2 Fakulteten for Medicin och Halsa, Orebro Universitet

Introduktion/Introduction

Bred molekylarbiologisk diagnostik, som 16S metagenomisk analys med long read
sekvensering, har potential att forkorta tiden till diagnos vid bakteriemi. Metoden
begrénsas huvudsakligen av den mycket l1dga bakterieméngden hos infekterade patienter,
vanligen kring 1-10 CFU/mL. | denna pilotstudie undersokte vi om fyra timmars
preinkubering av blododlingsflaskor innan DNA-extraktion kunde 6ka metodens kanslighet.
Metod/Method

Prover fran RISE-studien, en prospektiv kohort-studie om samhallsforvarvad bakteriemi
anvandes [1]. Frén varje patient hade en extra blododlingsflaska (BACTEC® Plus Aerobic/F,
BD, USA) inkuberats i 4 timmar, varefter subkultur utférdes éver natt och resterande
material frystes. Prover fran 7 patienter med positiv blododling i rutinméassig diagnostik (S.
aureus n=2, E. colin=2 samt en vardera av C. acnes, S. pneumoniae och Aerococcus
urinae) samt en negativ kontroll analyserades. Tre av de preinkuberade proverna
uppvisade vaxt vid subkultur dver natt, medan 6vriga prover var utan synlig vaxt. Proverna
extraherades med tre olika metoder (In-house metod; MolYsis Complete5 (Molzym,
Tyskland) och QIAAmp Microbiome kit (QIAGEN, Tyskland) [2]). DNA-extraktionerna renades
ett extra steg med AMPure XP beads (Beckman Coulter, USA) och bibliotekspreparation
utférdes med ett optimerat 16S Nanopore Barcoding kit protokoll (24 v14, SQK-165114.24
Oxford Nanopore Technologies, ONT, England). Proverna sekvenserades med R10 flédescell
(ONT). Sekvenserna analyserades med 1928-diagnostics
(https://www.1928diagnostics.com/) och resultaten jamférdes med odlingsresultaten.
Resultat/Result

Molzym-protokollet fér extraktion gav bast resultat i form av flest pavisade 16S-sekvenser
och redovisas har. | 6/7 (86%) blododlingspositiva prover kunde samma bakterie pavisas
med 4h preinkubering och 16S-sekvensering. Samtliga tre prover med synlig vaxt efter 4h
hade tydligt positiva 16S-resultat med hogt antal 16S-sekvenser (68 302-100 000) och hég
andel korrekta sekvenser (99.9-100%). Resterande tre 16S-positiva prover med ej pavisbar
vaxt hade lagre totalt antal sekvenser (8-650) och lagre andel korrekta sekvenser (12.5-
96.7%).

Konklusion/Conclusion

Fyra timmars preinkubering av blododlingsflaskor féljt av 16S Nanopore-sekvensering kan
mojliggdra snabbare diagnostik av samhallsforvarvad bakteriemi. Metoden har potential att
pavisa bakterier &ven i prover utan synlig vaxt vid subkultur éver natt fran samma flaskor.
For prover med 1ag bakteriemangd finns dock en dkad risk for bakgrundskontamination och
ospecifika sekvenser. En stérre studie med fler prover ur RISE-kohorten pagar.
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Introduktion/Introduction
Plastavfall &r ett véxande problem i hela varlden och halso- och sjukvarden ar inget
undantag [1]. Ménga innovativa diagnostiska metoder fokuserar pa prestandaindikatorerna
sensitivitet, specificitet och kostnadseffektivitet [2]. Daremot ar nya metoders
miljépaverkan fran plast ofta férbisedda. Vi anser att plastférbrukningen med nya metoder
maste analyseras for att kunna beskriva metodens prestanda nar det galler miljopaverkan.
I denna studie analyserade vi plastavfall som genererats av tre olika diagnostiska metoder
for mikrobiologisk diagnos av bakteriella gastrointestinala infektioner (Gl).
Metod/Method
Vid Karolinska universitetssjukhusets mikrobiologiska laboratorium introducerades
Amplidiag® multiplex PCR-metoden 2021 for diagnostik av bakteriella gastrointestinala
(Gl) patogener. Ar 2024 ersattes den av BD MAX® Multiplex PCR-assay. Vi jamférde dessa
tva metoder med avseende pa plastavfall i relation till den traditionella odlingsmetoden.
For detta andamal beraknades mangden atervinningsbar och icke-atervinningsbar plast per
prov och ar (i kilo) fér samtliga tre metoder. Darefter analyserade vi data fran en
tolvarsperiod (2011-2023) baserat pa antalet prover som har testats vid vart center.
Resultat/Result
Resultaten visade en statistisk skillnad mellan de tre metoderna nar det galler plastavfall
(p<0,0001). Medan Amplidiag® PCR genererar nastan tre ganger mer atervinningsbar plast
jamfért med BD MAX® PCR-metoden, hade BD MAX® PCR betydligt mindre plastavfall
jamfoért med Amplidiag® PCR (p<0,01). Det uppskattas att cirka 13 000 kg plastavfall hade
kunnat undvikas om PCR-baserade metoder hade anvéants fran 2011 till 2023 (Figur 1). Det
ar viktigt att notera att 6vergangen fran standardodling till PCR-baserade metoder fér
bakteriell Gl-diagnostik under 2021-2023 resulterade i en minskning av plastavfallet med
60%, vilket forhindrade cirka 3 000 kg plastavfall.
Konklusion/Conclusion
Aven om analytisk prestanda prioriteras vid inférande av nya diagnostiska metoder, visar
denna studie att aven miljéaspekter bér beaktas. Detta kan géras genom anvandning av
matbara och berakningsbara metoder.
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Introduktion/Introduction

Majoriteten av patienter med luftvagsinfektioner handlaggs i primarvard, dar luftvagsodling
sallan tas. Vid samhallsférvarvad pneumoni ar S. pneumoniae det vanligaste odlingsfyndet
(1). Vid KOL-exacerbation ar H. influenzae (HI) den vanligaste luftvagspatogenen (2), féljt
av M. catarrhalis och S. pneumoniae (3).

I luftvagsodlingar fran Region J6nkdpings lan ses en 6kande amoxicillinresistens, ca 30-
40%, hos H. influenzae (HI), (Bilaga 1). Syftet med studien var att beskriva hur ofta och
vilka luftvagspatogener som forekommer i luftvédgsodlingar tagna i primarvard respektive
sjukhusvard. Dartill studera eventuella skillnader i amoxicillin- och amoxicillin/klavulansyra-
resistensen hos HI mellan odlingar tagna i priméarvard respektive sjukhusvard.
Metod/Method

Denna retrospektiva registerstudie inkluderade alla nasopharynx- och sputumodlingar
tagna i Region Jonkopings 1an dren 2014-2019. Férekomst av luftvagspatogener (H.
influenzae, S. pneumoniae, M catarrhalis) beraknades som andelar. Amoxicillin/amoxicillin-
klavulansyraresistens hos H. influenzae berdknades som andelar.

Resultat/Result

Totalt togs 50341 luftvagsodlingar, varav 9% (4290/50341) av odlingarna var tagna i
primarvard. Andelen luftvagsodlingar positiva for HI, S. pneumoniae eller M. catarrhalis var
16% (8145/50341), 27% (1140/4290) i primarvard och 15% (7005/46051) i sjukhusvard
(p<0.001).

| primarvarden utgjorde HI 55% (663/1208) av luftvagspatogenerna jamfért med 40%
(2959/7348) fran sjukhusvarden (p<0,001). Amoxicillinresistensen hos HI var totalt 29%
(1047/3610), utan signifikant skillnad mellan priméarvard 28% (183/663) och sjukhusvard
29% (864/2947) (p=0,61).

Andelen Hl-isolat som var resistenta mot bade amoxicillin och amoxicillin/klavulansyra var
10% (362/3608). Ingen signifikant skillnad sdgs i resistens mellan primarvard, 9% (59/663)
och sjukhusvard, 10% (303/2945) (p=0,43).

Konklusion/Conclusion

Vara resultat visar att luftvagsodlingar séllan tas i primarvard och att HI utgér en stérre
andel av fynden jamfért med i sjukhusvard. Detta kan tyda pa att primarvarden odlar pa ett
annat och mer selekterat patientmaterial. Givet en positiv odling ar andelen amoxicillin-
och amoxicillin/klavulansyra-resistenta Hl lika i primar- och sjukhusvard. Fordjupade
analyser

6ver vilka patienter som odlas i priméarvard respektive sjukhusvard behdver géras innan
betydelsen av resultaten kan varderas.

Referenser

1) Lanks, C. W., Musani, A. I., & Hsia, D. W. (2019). Community-acquired Pneumonia and Hospital-acquired PneumoniaZhe Medical
clinics of North America, 103(3), 487-501.

2) Patel, I. S., Seemungal, T. A., Wilks, M., Lloyd-Owen, S. J., Donaldson, G. C., & Wedzicha, J. A. (2002). Relationship between bacterial
colonisation and the frequency, character, and severity of COPD exacerbations. Thorax, 57(9), 759-764.

3) Monsé, E., Ruiz, J., Rosell, A., Manterola, J., Fiz, J., Morera, J., & Ausina, V. (1995). Bacterial infection in chronic obstructive
pulmonary disease. A study of stable and exacerbated outpatients using the protected specimen brush. American journal of
respiratory and critical care medicine, 152(4 Pt 1), 1316-1320.

Bilaga 1 Strama Jonk&ping, 2021-12-07.

37



Hemophilus influenzae i luftvigsodlingar, hela [net.

Andel resistens (%)
e —— Tmsinprmsuls  ——Tmmotin
5
Ll Y
r \
Z,
% ~
% - -
¥ o ————
$i | 2
i —=
4
Hemt. Vie1s mewt- Vel Bt VieodS Hoetc Whe 34 Heat- ViroIT Meet- WEeIR Howt- Vi 0 HeestS Viea0 Heet-10 vieat
1 1= 14 15 1§ 1420 190 (450 13650 (80 (430 (D5 1100 (100
150 oMl o el petl  pat) gt pal petd)
)
Sirmma Smkbping Region
met-tzar Jonkapings lan

38



INFOO3 - Nya nationella rekommendationer for
antibiotikabehandling av barn

Infektion

Malin Vadingl 2, Anna Wimmerstedt® 3, joachim Luthander?, Samuel Rhedin®, Susanne
Siitterlin®, Annika Malmgren”

1 NAG Strama, redaktor app Strama Nationell

2 Strama Stockholm, Infektionskliniken Danderyds sjukhus

3 Strama Varmland, Infektionskliniken, Centralsjukhuset Karlstad

4 Barnkliniken, Astrid Lindgrens barnsjukhus, Stockholm

> Barnkliniken, Sachsska barnsjukhuset, Stockholm

6 Akademiska barnsjukhuset, Uppsala

7 Barnkliniken, Drottning Silvias barnsjukhus, Géteborg

Introduktion/Introduction

Infektionspanoramat hos barn varierar stort mellan sjalvlakande virusinfektioner hos i 6vrigt
friska barn till livshotande bakteriella tillstand dar antibiotikabehandling &r avgdrande. Barn
med bakomliggande kroniska sjukdomstillstand kan dessutom behéva
antibiotikabehandling aven vid lindrigare infektioner.

Det har fram tills nu funnits fa nationella behandlingsrekommendationer for barn med
allvarliga bakteriella infektionstillstand, vilket medfér en risk fér bade dver- och
underbehandling med antibiotika.

Antibiotikabehandling &r resistensdrivandel och det &r valbelagt att tidig exponering for
bredspektrumantibiotika kan 0ka risken fér atopi, utveckling av barnfetma eller debut av

inflammatorisk tarmsjukdom under barndren?: 3. Det &r darfér av stor vikt b&de fér individ
och omvarld att anvanda antibiotika ansvarsfullt.

Metod/Method
App Strama Nationell ar en plattform som presenterar behandlingsrekommendationer fér

bakteriella infektioner via mobiltelefon och webb?®. Den &r framtagen av professionen och
flitigt anvand. | appen finns sedan tidigare nationella behandlingsrekommendationer for

barninfektioner i ppenvard?.

Svensk Barninfektionsférening har nu tagit fram kompletterande
behandlingsrekommendationer fér barn i slutenvard, som har implementerats i appen for
att optimera tillganglighet och spridning®.

Behandlingsrekommendationerna ar evidensbaserade nar s& ar majligt. Vid kunskapsluckor
har expertkonsensus mellan barn- och infektionslakare tillampats enligt sa kallade best
practice-principer.

For att framja implementering har lansering planerats i samband med Barnveckan 2025.
Resultat/Result

Rekommendationer for ett flertal infektionsdiagnoser har publicerats i ett pedagogiskt
format i appen Strama Nationell. Grafiska hjalpmedel sdsom checklistor och interaktiva
lankar har integrerats for att underlatta anvandning.

Arbetet har framjat harmonisering av behandlingsprinciper, belyst kunskapsluckor och
paskyndat utvecklingen av referensmaterial.

Tvarprofessionellt samarbete har varit avgoérande for framtagande av dessa
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behandlingsriktlinjer.

Konklusion/Conclusion

Malsattningen ar att dessa rekommendationer ska bidra till ansvarsfull
antibiotikaanvandning och forbattrat omhandertagande av barn med antibiotikakravande
infektioner.

Det finns ett kvarstdende stort behov av att fortsatta fylla kunskapsluckor inom
infektionsomradet bade till barn och vuxna. Fér att méjliggéra ansvarsfull
antibiotikaanvandning ar det avgérande att forskrivare har tillgang till 1attillgangliga
behandlingsrekommendationer. For detta kravs finansiering vilket behdver tas hojd for
inom nationella strategin mot antibiotikaresistens.

Denna satsning syftar till att optimera antibiotikaanvandning, sa att varje barn far basta
mojliga behandling med minimal paverkan pd mikrobiomet, i en tid da antibiotikaresistens
utgor en vaxande global utmaning.

Referenser

1. Global burden of bacterial antimicrobial resistance in 2019: a systematic analysis. Lancet. 2022 Feb 12:629-655

2. Baron R et al. The relationship of prenatal antibiotic exposure and infant antibiotic administration with childhood allergies: a
systematic review. BMC Pediatr. 2020 June;20(1):312

3. Korpela K et al. Intestinal microbiome is related to lifetime antibiotic use in Finnish pre-school children. Nature
Communications. 2016 Jan;7:10410

4. App Strama Nationell, www.strama.se

. Behandlingsrekommendationer fér vanliga infektioner i dppenvard, 2023

6. Vardprogram - Svensk barninfektionsférening
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INFOO04 - Invasiva grupp A-streptokockinfektioner féregas ofta av
sasongsinfluensa

Infektion

Maria Nygrenl , Lars Gustavssonl 2, Nicklas Sundell* 2, Ulrika Snygg-Martin® 2, Johan
Westin 2

1 Department of Infectious Diseases, Sahlgrenska University Hospital, Gothenburg, Sweden

2 Department of Infectious Diseases, Institute of Biomedicine, University of Gothenburg,
Gothenburg, Sweden

Introduktion/Introduction

Efter COVID-19 pandemin har ett 6kat antal fall av invasiva grupp A streptokocker (iGAS)
rapporterats (1,2,3). Bade influensa och iGAS har en sdsongsvariation med hégre incidens
under vintern. Samvariationen mellan dessa ar dock fortsatt oklart. Denna studie syftar till
att undersdka om det finns en samvariation mellan incidensen av iGAS och influensa i
Vastra Goétalandsregionen samt underséka om man kan forutspa nar antalet fall av iGAS-
infektioner forvantas oka i forhallande till sésong.

Metod/Method

Veckovisa data av rapporterade iGAS samt influensa A och B inhamtades fran Smittskydd
Vastra Gotaland mellan 151228-240331. Bivariat analys genomfdérdes och korrelationer
raknades ut med hjalp av Pearson’s korrelationskoefficient. Tidsintervallet som
analyserades var vecka 47 till vecka 14 for varje sasong. iGAS var den beroende faktorn
och influensa den oberoende faktorn. Data analyserades med fordréjningseffekter pa 1,2,3
och 4 veckor.

Resultat/Result

Signifikanta korrelationer (r) sdgs sasongen 2017-2018 mellan iGAS och influensa B (r=
0,505031, p= 0,0231), dér korrelationen 6kade med fordrojning pa 1 och 2 veckor (r=
0,554492, p=0,0137 respektive r=0,645143, p= 0,0038). Liknade sags 2022-2023 med
signifikanta korrelationer mellan iGAS och influensa B vid fordrojning pa 1 och 2 veckor
(r=0,643536, p=0,003 respektive r=0,66958, p=0,0024). Sasongen 2018-2019 fanns
korrelation mellan iGAS och influensa A (r=0,590477, p=0,0061) dar korrelationen okade
vid férdrojning pa 1 vecka (r=0,711224, p=0,0006).

Konklusion/Conclusion

Vid flertalet sasonger ses en korrelation mellan iGAS och influensa. Korrelationen tycks éka
vid férdrojning pa 1 och 2 veckor. Saledes skulle en 6kning av influensa delvis férklara en
efterféljande 6kning av antal fall av iGAS.

Referenser

(1) Folkhdlsomyndigheten. Betahemolytiska grupp A-streptokocker (GAS) (invasiv) - sjukdomsstatistik.Available
from:://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-o/sjukdomsstatistik/betahemolytiska-grupp-a-
streptokocker-gas-invasiv/?tab=tab-report

(2) CDC. Increase in Invasive Group A Strep Infections, 2022-2023.Available from:https://archive.cdc.gov/#/details?
url=https://www.cdc.gov/groupastrep/igas-infections-investigation.html

(3) WHO. /Increased incidence of scarlet fever and invasive Group A Streptococcus infection - multi-country Available from:
https://www.who.int/emergencies/disease-outbreak-news/item/2022-DON429
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INFOO5 - Frequency of hematogenous periprosthetic joint infection
due to bacteremia caused by gram-positive cocci A population and
register based study on 2,392 episodes of bacteremia.

Infektion
Olof Thompson? 2, Lisa Pdhimant 2 3

1 Department of Clinical Sciences Lund, Division of Infection Medicine, Lund University,
Lund, Sweden;

2 Division of Infectious Diseases, Sk&ne University Hospital, Lund, Sweden
3 Wallenberg Centre for Molecular Medicine, Lund University, Sweden

Introduktion/Introduction

Presence of a prosthetic joint entails a life-long risk of hematogenous periprosthetic joint
infection (hPJI) during bacteremia. For bacteremia with Staphylococcus aureus the hPJl
frequency has been described to be up to 40% and for streptococci up to 20%, with large
variation among reported frequencies.

We aimed to investigate the hP]l frequency from bacteremia with virulent gram-positive
cocci in patients with hip and/or knee prosthesis.

Metod/Method

A population and register based approach was used. Through cross-matching of blood
cultures positive for virulent gram-positive cocci and data from the Swedish Arthroplasty
Register, patients with at least one prosthesis in place during bacteremia were identified.
Medical records were reviewed if patients had concordant microbiological cultures in blood
and synovial fluid, tissue or bone, to determine if hPJI was present. Absence of concordant
cultures was interpreted as absence of hPJI.

Resultat/Result

Of all 2,392 episodes of bacteremia identified during the study period, 143 (6%) caused at
least one hPJI. The highest frequency of hPJl was observed for S. aureus (9.6%) and
Streptococcus agalactiae (9.3%). Increasing number of prostheses in place, male sex and
lower age were independently associated with hPJl. Bacteremia with other species than S.
aureus or S. agalactiae was associated with a lower hPJI risk.

Konklusion/Conclusion

The observational risk of hPJl from bacteremia with virulent gram-positive cocci was much
lower than in previous reports, especially for S. aureus, with an hPJI frequency of 9.6%.
Referenser

Honkanen M, Jdmsen E, Karppelin M, Huttunen R, Eskelinen A, Syrjanen ). Periprosthetic Joint Infections as a Consequence of
Bacteremia. Open Forum Infectious Diseases. 2019;6.

Tande AJ, Palraj BR, Osmon DR, Berbari EF, Baddour LM, Lohse CM, et al. Clinical Presentation, Risk Factors, and Outcomes of
Hematogenous Prosthetic Joint Infection in Patients with Staphylococcus aureus Bacteremia. American Journal of Medicine.
2016;129:221e11-20.

Sendi P, Banderet F, Graber P, Zimmerli W. Periprosthetic joint infection following Staphylococcus aureus bacteremia. Journal of
Infection. 2011;63:17-22.
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Frequency af kematogenous periprosthetic joint infection (P dependiag on Pocteriol species

Characteristic Overall, N = NoPH, N = Hematogenous PJI, N =
2,392¢ 2,249 143%

‘Group of bacterial species
Stophylocorcus aureus 937 [100%) E47 (90%) 90 (9.6%)
Beta hemolytic streptococd, groups A/C/G 333 (100%) 317 (95%) 16 (4.8%)
Enterococci 383 (100%) 374 |9B%) 9(2.3%)
Streptococeus agalactioe, GBS 57 (100%) 88 [91%) 9(9.3%)
Staphylocoteus wgdunensis 29 (100%) 27 [93%) 2(6.9%)
Streptococcus pnewmoniae 163 (100%) 160 {SB%) 3{1.8%)
Wirld ans group streptococc 450 [100%) 436 (97%) 14 {3.1%)

GBS = Group B streptococcus

*nl3)



INFOO7 - Knowledge and perception of tick exposure and tick-borne
diseases, and prevention attitude in Sweden

Infektion
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1 Medical and Scientific Affairs Pfizer AB, Sweden

2 Department of Health, Blekinge Institute of Technology, Karlskrona, Sweden

3 Medical & Scientific Affairs, Pfizer, New York, NY, USA

4 Medical & Scientific Affairs, Pfizer, Cambridge, MA, USA

> Medical & Scientific Affairs, Pfizer, Paris, France

6 Medical and Scientific Affairs, Pfizer Austria

Introduktion/Introduction

Tick-borne diseases, particularly Lyme borreliosis (LB) and Tick-Borne Encephalitis (TBE),
are public health concerns in Europe. Both diseases are transmitted to humans through the
bite of infected /xodes ticks. Over the past decades, the number of cases for both LB and

TBE has steadily increased in Europel:2, with contributing factors including climate change,
geographical expansion of ticks and changing human behavior. This study aimed to
investigate awareness and perception of tick’s exposure, LB and TBE, as well as TBE-
vaccine utilization in Sweden.

Metod/Method

For LB, an online survey conducted by Ipsos GmbH in 2022 included 1821 adults aged 18-
65 representative of the general population. The survey asked questions about LB
perception, tick exposure, and outdoor activities. For TBE, a different online survey
conducted by Ipsos GmbH in 2024 included 2475 respondents, representative of the
general population, answering for a total of 4927 household members. The survey assessed
TBE awareness, risk perception, and vaccine utilization. Descriptive analyses were
conducted with weighting to adjust for the survey designs. Both studies were sponsored by
Pfizer.

Resultat/Result

Awareness of ticks (98%), LB (89%), and TBE (87%) was high among the respectively
surveyed populations aged 18-65. While 77% perceived TBE as severe and 69% of the
study population aware of LB considered the disease severe, only 38% were very concerned
about contracting LB, and 31% felt at high risk of contracting LB. The perceived risk for
contracting TBE from a tick bite was medium in average: among those living in the
endemic area, 30% do not think TBE is a risk in their region. In 2024, 54% of the total
population reported being TBE-vaccinated at least once (versus 50% in 2022). Among the
TBE-vaccinated population, compliance with the primary vaccination schedule was 50%,
and 29% when including the first booster dose.

Konklusion/Conclusion

In Sweden, there is good knowledge of ticks, LB and TBE among the general population but
vaccination coverage and compliance to the vaccination schedule for TBE are suboptimal.
Since LB and TBE cases show rising trends in Sweden and Europe, improved strategies are
needed to mitigate these important public health concerns.

Referenser

1LYME: https://climate-adapt.eea.europa.eu/en/metadata/publications/lyme-borreliosis-in-europe

2TBE: https://www.ecdc.europa.eu/en/tick-borne-encephalitis/facts/factsheet
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INFOO8 - Liver health project -prevalens och riskfaktorer for
leversteatos och fibros hos personer som lever med hiv

Infektion
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1 ME Infektionssjukdomar, Karolinska Universitetssjukhuset Huddinge Institution for
medicin, Huddinge, Karolinska Institutet

Introduktion/Introduction

Kronisk progressiv leversjukdom har blivit en av de vanligaste bakomliggande orsakerna till
samsjuklighet och ej direkt hiv-relaterad dodlighet hos personer som lever med hiv (PLWH).
Aven hos valbehandlade patienter &r metabolt orsakad leverférfettning (metabolic
dysfunction associated steatotic liverdisease MASLD), inklusive steatos- och
fibrosutveckling (arrbildning) av levern en viktig bidragande orsak till terminal
leversjukdom. PLWH delar samma riskfaktorer for MASLD (tidigare kand som Non alcoholic
fatty liver disease, NAFLD) som den allmanna befolkningen, sasom 6vervikt och
insulinresistens med metabolt syndrom.

Daremot ar férekomsten av MASLD hos personer med hiv ungefar en tredjedel hogre an i
den 6vriga befolkningen. Dessutom har studier visat att fibros och steatos i stérre
utstrackning aven drabbar normalviktiga individer som lever med hiv.

Syftet med projektet ar att kartlagga forekomst och utveckling éver tid av fibros och
steatos hos personer som lever med hiv. Dessutom syftar studien till att identifiera
riskfaktorer for att i framtiden optimera behandling och erbjuda battre radgivning géallande
livsstil och halsa.

Metod/Method

Alla fastande patienter som kommer till mottagningen fér sina besdk erbjuds en
leverundersdkning med ultraljud: elastografi + ultrasound guided attenuation parameter
(UGAP) liver steatosis grading, for att bedéma forekomst och grad av fibros och steatos.
Undersokningen utfors av tva sjukskoterskor pa mottagningen. Patienten erbjuds att delta i
studien och vid samtycke utférs forutom leverundersékningen matning av vikt,
midja/ho6ftkvot och bukhojd. Patienten far ocksa besvara en enkat om alkoholvanor (AUDIT)
samt bruk av tobak. Studien planerar att inkludera mer an 50% av mottagningens patienter
ca 1200 individer.

Resultat/Result

Bland de férsta 150 deltagarna i studien visar resultaten att en tredjedel har nagon form av
steatos, medan 5 % har fibros.

Konklusion/Conclusion

AUDIT-enkaten erbjuder en méjlighet for vardpersonal att pd ett naturligt satt samtala om
alkoholvanor och livsstilsfaktorer.

Studien kan forutom att 6ka kunskapen om leverhalsa hos PLWH, konkretisera
sjukdomsbilden for patienten och darmed motivera till livsstilsférandring avseende kost,
motion och alkoholvanor.

Referenser

D. W. Yen and K. E. Sherman, “Causes and outcomes of hepatic fibrosis in persons living with HIV,”

Current Opinion in HIV and AIDS, vol. 17, no. 6. Lippincott Williams and Wilkins, pp. 359-367, Nov.

01, 2022. doi: 10.1097/COH.0000000000000760.

[2] ). B. Maurice, A. Patel, A. ]. Scott, K. Patel, M. Thursz, and M. Lemoine, “Prevalence and risk
factors of nonalcoholic fatty liver disease in HIV-monoinfection,” AIDS, vol. 31, no. 11, pp. 1621~
1632, Jul. 2017, doi: 10.1097/QAD.0000000000001504.

[3] C. G. Morse et al., “Nonalcoholic steatohepatitis and hepatic fibrosis in HIV-1-monoinfected adults

with elevated aminotransferase levels on antiretroviral therapy,” in Clinical Infectious Diseases, May
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[6] B. N. Limketkai et al., “Relationship of Liver Disease Stage and Antiviral Therapy With Liver-
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INFOO9 - Covid-19 pa dldreboenden i Goteborgsomradet

Infektion
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Introduktion/Introduction

Riskfaktorer fér svar sjukdom/déd i Covid-19 inkluderar hég alder. Overdédligheten pd
svenska aldreboenden under pandemins forsta fas kunde dock inte enbart forklaras av hog
alder. Under varen 2020 rekommenderades aldre att isolera sig, men fér dldreomsorgen
fanns inga specifika rekommendationer eller dtgardsplaner. F& epidemiologiska studier av
covid-19 har inriktats pa personal p& aldreboenden i Sverige. Syftet med denna studie var
att studera férekomst av covid-19 hos personal pa dldreboenden samt faktorer hos dem av
potentiell betydelse for smittspridning. Vidare undersdktes prestanda for snabbtest
avseende SARS-CoV2-antigen och antikroppar.

Metod/Method

162 anstallda fran tre dldreboenden i Géteborgsomradet provtogs vid tre tillfallen juni-juli
2020: nasofarynxprov for antigensnabbtest (Biosensor SD) och PCR (SARS-CoV-2-RNA,
Cobas 6800), kapillart blodprov for antikroppssnabbtest (Egens diagnostics) och vendst
blodprov pa labb fér antikroppstest (SARS-CoV-2-1gG, Abbott Architect). Vid provtagningen
fick deltagarna besvara en enkat med fragor kring livssituation, arbetssituation och rutiner.
Potentiella skillnader mellan grupper testades med Fishers exakta test alternativt Mann-
Whitney-U-test.

Resultat/Result

Totalt fyra anstallda testade positivt i PCR for SARS-CoV-2. | slutet av studieperioden hade
13 anstallda (8%) SARS-CoV-2-antikroppar. Positiv serologi for Covid-19 var vanligare hos
manliga anstallda. Studien kunde inte pavisa ndgot samband mellan positivt test fér Covid-
19 och livsstils-/arbetsrelaterade faktorer. Vid forsta provtillfallet gick 87% av deltagarna
som hade symptom som kunde tala for Covid-19 till jobbet (férlust smak eller lukt, hosta,
halsont, feber, snuva, diarré, muskelvark). Det fanns ett signifikant samband mellan
utbildningsnivad och anvandning av skyddsutrustning. Ingen av dem som inte anvande
nagon skyddsutrustning alls hade tre ars utbildning eller mer. Vidare visade vara data att
antigentestets specificitet var 86% jamfért med PCR och dess kliniska sensitivitet var 67%.
Kapillartesterna for antikroppar visade 93% specificitet och 100% sensitivitet.
Konklusion/Conclusion

Vara data indikerade 1&g férekomst fér Covid-19 bland aldreboendepersonal under
pandemins forsta vag. Tidigt under studien gick manga anstéllda till jobbet trots symptom
som skulle kunna bero pa Covid-19. Vart resultat belyser att utbildning om hygienrutiner
och smittskydd ar viktigt. For dem med positivt Covid-19-test gick det inte att bedéma om
kallan till infektion var fran samhalle eller arbete. Vidare presterade inte snabbtesterna for
antigen och antikroppar i enlighet med Folkhalsomyndighetens krav.
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INFO10 - Symptomkluster 6ver tid vid postcovid - en prospektiv
kohortstudie

Infektion
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Introduktion/Introduction

Befintlig forskning talar for att postcovid ar ett syndrom med olika sjukdomsfenotyper.
Tidigare studier har féreslagit ett flertal olika utmarkande symtomkluster, framfér allt inom
symptomen trotthet, luftvagssymptom och kognitiv paverkan. Nagon tydlig konsensus
saknas dock idag avseende vilka symptomkluster som ingar i de olika

fenotyperna.l-2 Dessutom saknas evidens fér hur symptomkluster utvecklas dver tid,
sarskilt bortom det forsta aret efter den utlésande infektionen.

Metod/Method

Prospektiv kohortstudie utférd i Umed, Orebro, Vasterds och Karlstad. Saval
sjukhusvardade som icke-sjukhusvardade individer med positivt PCR-test for SARS-CoV-2
inkluderades mellan april 2020 och oktober 2021. Vid uppféljning efter 6 manader, 1 ar, 2
ar och 3 arfyllde studiedeltagarna i symptomformular, information om arbetsférmaga och
EQ-5D-5L formular for att mata halsorelaterad livskvalitet (HRQoL). Hierarkisk klusteranalys
pa symptomformularet vid 6 manader identifierade symptomkluster och deltagarna foljdes
over tid med en k-narmaste grannar-algoritm for att analysera klustertillhérighet.
Resultat/Result

Initialt inkluderades 579 individer, varav 458 personer deltog vid 6 manader, 415 vid 1 ar,
381 vid 2 ar och 338 vid 3 ar. De vanligaste symptomen vid 6 manader var fysisk trétthet
(33 %), andfadddhet (32 %), mental trétthet (30 %) och koncentrationssvarigheter (28 %).
Fyra symptomkluster identifierades vid 6 manader: "Fa symptom"-klustret (FS, n = 265, 57
%), "Luftvagssymptom"-klustret (RS, n = 66, 14 %), "Neurokognitiva symptom"-klustret (NS,
n =75, 16 %) och "Multisystemiska symptom"-klustret (MS, n = 52, 11 %). Individer i
kluster med hogre symptombdérda (RS, NS och MS) var aldre, hade hdgre samsjuklighet och
var oftare sjukhusvardade under SARS-CoV-2-infektionen. Under uppféljningen forflyttade
sig mer an halften till ett kluster med farre eller inga symptom. Daremot hade kluster med
hég symptombdrda signifikant Idgre HRQoL och har sags ingen signifikant forbattring éver
tid.

Konklusion/Conclusion

Denna studie identifierade fyra symptomkluster 6 manader efter COVID-19-sjukdom, vilket
belyser postcovids komplexitet. Aven om de flesta deltagare forbattrades éver tid,
upplevde en betydande andel kvarstdende symptom och nedsatt halsorelaterad livskvalitet
tre ar efter infektionen, sarskilt bland dem med sjukhusvardad COVID-19. Identifikation av
symptomkluster ar en vardefull metod fér att forsta postcovids olika fenotyper, vagleda
patientvard och utgdéra en grund for framtida forskning om de bakomliggande
mekanismerna fér detta mangfacetterade tillstadnd.
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Introduktion/Introduction
Respiratoriskt syncytialvirus (RSV) orsakar allvarliga nedre luftvagsinfektioner bland sma

barn och &ldre vuxnal2. EU-kommissionen har godkant tre vacciner fér att forebygga svar
RSV-sjukdom hos aldre vuxna sedan 2023. | Vastsverige har ett kombinerat snabb-PCR-test
for RSV, influensa och SARS-CoV-2 anvants flitigt pa flera sjukhus sedan 2021. Var
malsattning var att undersdka sjukhusincidensen fér RSV bland vuxna jamfort med
influensa och covid-19, efter implementeringen av snabb-PCR-testet i klinisk praxis.
Metod/Method

Vi genomférde en retrospektiv deskriptiv studie baserad pa provtagningar fran tre sjukhus i
Vastsverige. Data inhamtades fran klinisk mikrobiologi vid Sahlgrenska
Universitetssjukhuset, baserat pa utférda kombinerade snabb-PCR-test for RSV, influensa
och SARS-CoV-2 (GeneXpert, Cepheid). Vi selekterade data fran tva epidemiska perioder
mellan juni 2021 och juni 2023. Data om kdn (endast tillganglig for den andra perioden)
och alder extraherades.

Resultat/Result

Av totalt 26373 snabb-PCR-tester var 7404 (28%) positiva fér ndgot virus.
Etthundrasjuttiotva tester detekterade tva virus, medan tva tester detekterade tre virus.
Antalet positiva tester frdn bada sdsongerna var 1120 fér influensa A, 1243 fér RSV och
5061 for SARS-CoV-2. Totalt detekterades 1 227 virus bland barn och 6 348 bland vuxna.
Det vanligaste fyndet bland barn var RSV (41 %) och bland vuxna covid-19 (72 %). Fall av
influensa A var vanligare &n RSV bland vuxna i aldern 18-59 men liknande i aldersgrupper
fran 60 ars alder. Totalt 744 RSV-positiva tester pavisades bland vuxna. Under den andra
epidemiperioden stod kvinnor for en hégre andel vuxna RSV-fall (58%). Vid jamforelse av
fall stratifierade i tiodriga aldersgrupper 6kade RSV-fallen med aldern bland individer frén
60 ar och aldre.

Konklusion/Conclusion

Bland vuxna pa sjukhus var positivt test fér RSV och influensa lika vanligt bland patienter
60 &r och aldre. RSV var det vanligaste pavisade viruset bland barn, medan SARS-CoV-2 var
betydligt vanligare an RSV bland vuxna.
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Table 1. Total number of samples of influenza, RSV, and SARS-CoV-2
during two years (June 2021 - June 2023)

Age category Influenza A Influenza B* RSV

SARS-CoV-2 Total cases

n (%) n (%) n (%) n (%) n (%)

Children 212(17) 38 (3) 499 (41) 478 (39) 1227
=<2 83 (10) 10 (1) 407 (50) 311 (38) 811
3-17 129 (31) 28 (7) 92(22) 167 (40) 416

Adults 908 (14) 113 (2) 744 (12) 4583 (72) 6348

18-59 391 (17) 101 () 253 (11)y 1516 (67) 2261
60-69 123 (14) 5 (1) 111 (13) 640(73) 879

70-79 184 (13) 5(0) 153 (11) 1087 (76) 1429

>=80) 210(12) 2(0) 227 (13) 1340 (75) 1779

Naotes: RSV, respiratory syneytial virus
* Data on influenza B was only available for the second epidemic period {July 2022 - June 2023), and frequencies and propartions should
therefore be interpreted with caution
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Introduktion/Introduction

Akut covid-19 har hdgre dddlighet an influensa och orsakar ocksa fler sjukhusinlaggningar.
SARS-CoV-2 av omikrontyp utgor fortsatt ett hot mot liv och halsa for vissa grupper i
sambhallet, trots en hég vaccinationstackning.

Metod/Method

Under 2024/2025 har Lakemedelsverket genomfort expertgruppsméten och arbetat fram
en ny behandlingsrekommendation fér akut covid-19. Rekommendationen utgar i hog
utstrackning fran SILFs tidigare vardprogram om covid-19 och flera experter har ingatt i
bada grupperingarna. Intensivvard och behandling av postcovid omfattas inte.
Strukturerade riktade litteratursokningar har gjorts av informationssékningsspecialist. Den
vetenskapliga evidensen utgor tillsammans med produktinformation och empiri basen fér
behandlingsrekommendationerna.

Resultat/Result

Hog alder ar en oberoende riskfaktor for svar sjukdom och déd, oavsett vaccinationsstatus
och annan samsjuklighet, dar risken 6kar for varje ar och ar sarskilt hog for de allra aldsta.
Vaccination ar den viktigaste skyddande atgarden dar personer 6ver 65 ar bor vaccineras
arligen och personer éver 80 ar tva génger per ar. Aven tungt immunsupprimerade
patienter har en hégre risk for svar sjukdom och déd. Sammantaget innebar detta att
gruppen dar behandling med antivirala lakemedel bér évervagas blir stor och dar kravs en
selektion baserad pa en individuell bedémning. Rekommendationen ger stdd i
bedémningen av den enskilda patientens nytta av behandling, dar aven tillgang till korrekt
diagnostik och risk for interaktioner med andra lakemedel behéver vagas in.

All antiviral behandling bor pabérjas sa tidigt som majligt, inom 5 dygn fran symtomdebut
for nirmatrelvir/ritonavir. Peroral behandling med nirmatrelvir/ritonavir rekommenderas
som férstahandsbehandling for individer i hemmet dar ett positivt antigentest kan racka for
diagnostik.

| vard- och omsorgsmiljéer kravs diagnostik med PCR. For individer som vardas pa sjukhus
eller ar knutna till enhet som kan ge intravendésa lakemedel ar remdesivir ett alternativ
inom 7 dgaar fran symtomdebut. Vid svarare sjukdom tillkommer behandling med syrgas,
trombosprofylax, kortikosteroider och eventuellt annan immunmodulerande behandling.
Konklusion/Conclusion

Evidensen visar att individer som tillhér riskgrupper kan ha nytta av behandling med
antiviraler. Risken for interaktioner och biverkningar behéver dock beaktas, vilket gor den
individuella bedémningen helt central i urvalet.

Den nya behandlingsrekommendationen planeras for publicering under sommaren.
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Introduktion/Introduction

Invasive pulmonary aspergillosis (IPA) is a life-threatening fungal infectious disease that
mainly affects immunocompromised patients. IPA is caused by inhaled conidia that
germinate in the lower respiratory tract and invade the surrounding tissues. To identify the
infection, galactomannan is determined in serum or bronchoalveolar fluid (BALF). Here, we
assess the performance of a novel ELISA for the detection of the Aspergillus-specific
galactomannoprotein in BALF.

Metod/Method

The performance of the Aspergillus Antigen ELISA (EUROIMMUN) was compared with the
galactomannan-based Platelia Aspergillus Ag ELISA (Bio-Rad) using 115 BALF samples from
patients categorized as proven/probable IPA (n=43), putative IPA (n=15), possible IPA
(n=10), and no IPA (n=47). For both assays, receiver operating characteristic (ROC) curve
analysis was performed, and area under the curve (AUC) values were calculated. Optimal
cutoff values were determined using Youden'’s index.

Resultat/Result

For the differentiation between IPA (possible-IPA panel excluded) and non-IPA patients, we
determined a sensitivity of 74% at a specificity of 96% using the recommended cutoff for
the Aspergillus Antigen ELISA. Using the calculated cutoff, the sensitivity increased to 90%
at a specificity of 96%. For the Platelia ELISA, the sensitivity was 90% at a specificity of
96% using the recommended cutoff. ROC analysis yielded an AUC of 0.959 for the
Aspergillus Antigen ELISA and of 0.960 for the Platelia ELISA.

Konklusion/Conclusion

The novel Aspergillus Antigen ELISA demonstrated similar diagnostic performance to the
Platelia ELISA and is therefore a useful alternative in the analysis of BALF for IPA
diagnostics.
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Introduktion/Introduction

Infektios encefalit ar ett sallsynt tillstdnd med en incidens pa cirka 5/100 000 [1], men det
finns en risk fér déd och neurologiska och neurokognitiva sekvele vid langtidsuppféljning
[2]. Trots framsteg inom molekylar diagnostik, sdsom RT-PCR och multiplex PCR-paneler, ar
den mikrobiologiska orsaken fortfarande okand hos cirka 50 % av misstankta virala
infektioner i centrala nervsystemet (CNS) [3, 4]. Syftet med studien var att underséka om
analys med metagenomisk sekvensering (mMNGS) kunde detektera mikrobiologiska agens i
likvor fran patienter med encefalit av okand orsak och darmed férbattra den kliniska
diagnostiken.

Metod/Method

Retrospektivt analyserades likvorprover fran valkarakteriserade patienter (n=17) som
vardats pa infektionskliniken Sahlgrenska Universitetssjukhuset och diagnostiserats med
viral encefalit av okand orsak i enlighet med International Encephalitis Consortium [5].
Proverna sekvenserades med mNGS med plattformen lon Torrents och data analyserades
med bioinformatiska plattformar. Likvorprover fran patienter med kanda virala CNS-
infektioner (HSV-2 meningit (n=4), VZV CNS-infektion (n=3), enterovirusmeningit (n=2),
JCV CNS-infektion (n=2) anvandes som metodkontroller (n=11).

Resultat/Result

Inga virala agens detekterades i 16/17 likvorprover fran patienter med encefalit av okand
orsak. Majoriteten av patienterna (16/17) var immunokompetenta. 13/17 likvorprover
analyserades for de vanligaste autoimmuna antikropparna och var negativa. | ett likvorprov
fran patienter med encefalit av okand orsak detekterades humant pegivirus (HPgV). 1 9/11
likvorprover fran kontroller med kdnda CNS-infektioner detekterades RNA eller DNA fran det
tidigare kanda viruset.

Konklusion/Conclusion

Inga kliniskt relevanta patogener upptacktes med mNGS och resultatet beddmdes sannolikt
bero pa att majoriteten av de inkluderade patienterna var immunokompetenta. Indirekt
starker fynden den kliniska utredningsalgoritm som féljs med stegvis utvidgad diagnostisk
provtagning vid encefalit av okand genes. Fyndet av HPgV hos en av patienterna bedéms
som ett bifynd efter journalgranskning. Flera studier har publicerat fynd av HPgV,
detekterat genom PCR eller mNGS, i prover sasom CSF, serum [6, 7] eller benbiopsi [8].
Det betraktas som ett icke-patogent lymfotropt virus och hittills har inget orsakssamband
med klinisk sjukdom identifierats. | andra patientkohorter har mNGS kunnat detektera fler,
bade vanliga och ovanliga, patogener. Studien implikerar att ett ndra samarbete mellan
klinik och laboratorium ar av stor vikt for att moéjliggéra en saker implementering av
metagenomisk analys vid diagnostik av CNS-infektioner.
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Introduktion/Introduction
Sjukhusmiljén utgér hog risk for uppkomst och spridning av antibiotikaresistens och

vardrelaterade infektioner, VRIL. Detta innebér en stor patientsikerhetsrisk inte minst med
tanke pa dagens vardplatsbrist och héga personalomsattning.

Arbetet for att motverka antibiotikaresistens pa sjukhus ar komplext -
behandlingsrekommendationer saknas inom manga omraden och det ar svart att mata
antibiotikaanvandningen pa ett tillforlitligt satt.

Under arbetet med antibiotikasmarta sjukhus for ett Antibiotikasmart Sverige?,
identifierades behov av att fortydliga konkreta atgarder som kan genomféras i varje
patient/vardgivarmote for att motverka antibiotikaresistens och VRI.

Att utga frdn beteendevetenskap rekommenderas idag som ett grundldggande arbetssatt
av WHO3,

Metod/Method

Som led i en uppsats i en kurs om nudging och beteendeférandring pa Karlstad universitet
genomférdes en analys utifrdn COM-B-ramverket kring hur beteendevetenskap kan
anvéndas for att motverka utveckling av antibiotikaresistens®. Modellen tydliggér att ett
beteende (behaviour) ar ett samlat resultat av faktorerna férmaga (capability),

mojlighet/férutsattningar (opportunity) och motivation (motivation)?.

Utifran analysen fortydligades malbeteendet, det vill sdga de atgarder i den patientnara
situationen som kan bidra till ett beteende som minskar uppkomst och spridning av
antibiotikaresistens och vardrelaterade infektioner pa sjukhus och ett informationsmaterial
togs fram.

Materialet har under utarbetandet diskuterats i fokusgrupper med relevanta aktorer fran i
syfte att forbattra materialet och underlatta implementeringen.

Resultat/Result
Strama har lanserat en broschyr med konkreta atgarder som alla som arbetar pa sjukhus

kan gora i varje patientmoéte for att bromsa utveckling av antibiotikaresistens®.

Arbetet visualiserar ett komplext omrade, skapar forutsattningar att engagera fler
malgrupper och sprida budskapet mer effektivt.

Strukturerat arbete utifran arshjul skapar synergistiska vinster och mojliggor for
verksamheterna att arbeta med ett omrade i taget.

Konklusion/Conclusion

Beteendevetenskapligt arbetssatt bedoms ha stort varde for att bromsa utveckling av
antibiotikaresistens pa sjukhus. For att géra ratt maste vi férsta vad vi ska géra - ha
formaga, kunna gora ratt - ha forutsattningar och vilja géra ratt - ha motivation. Genom att
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fortydliga vad vi kan gora, analysera och éverbrygga de hinder som finns kan vi férandra.

Det ar 6nskvart att stimulera sjukhusen att arbeta med antibiotikasmarta kriterier och
implementera budskapet i 10-punktsprogrammet i praktiken utifran arbete med
utgangspunkt i beteendeinsikter.
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Introduktion/Introduction

Human pegivirus (HPgV) is a single-strand RNA virus belonging to the Flaviviridae family
(1). In healthy children the prevalence of HPgV RNA is approximately 1% (2). After primary
infection, the viremia is typically cleared within 1-2 years, but persisting infections are not
uncommon. Although HPgV infection has not been linked to any specific disease, previous
studies have noted an association between HPgV viremia and non-Hodgkin lymphoma in
adults (3).

In a viral metagenomic study of children with various types of cancer, a high prevalence of
HPgV-RNA was noted and we decided to investigate a possible connection between HPgV
and patients with leukemia-related disease.

Metod/Method

Serum samples collected from 476 pediatric patients were investigated for the presence of
viruses by shotgun metagenomic sequencing as well as specific PCR for HPgV.

Resultat/Result

Of a total of 476 individuals, 37 tested positive for HPgV. Patients with leukemia-related
disease (acute lymphoblastic leukemia, acute myeloid leukemia and non-Hodgkin
lymphoma) were compared with all other diagnoses (non-leukemia group). In the leukemia
group 22/200 (11.0 %) of individuals were positive for HPgV. In the non-leukemia group
15/276 (5.4 %) were positive for HPgV. The higher frequency of HPgV infection among
leukemia patients was significant by chi-squared test (p <0.05). The highest proportions of
HPgV positive patients were seen in pre-B- acute lymphoblastic leukemia (12.1 %) and non-
Hodgkin lymphoma (13.7 %). In contrast, none of the Hodgkin’'s lymphoma patients were
positive for HPgV.

Konklusion/Conclusion

There was a significant association between HPgV viremia and leukemia-related disease,
similar to what has been observed in adults with lymphoma. The study illustrates the value
of metagenomic sequencing for hypothesis formulation regarding the associations between
virus infections and cancer.
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RFI1201 - Hiv bland personer som injicerar droger i Stockholm -
prevalens, incidens och behandlingsutfall

Infektionssjukskoterskor

Erika Spangbergl' 2, Martin K3berg® 4

1 Karolinska Universitetssjukhuset Huddinge, Infektion Mottagning 2
2 Beroendecentrum Stockholm

3 Stockholm Sprututbyte, Beroendecentrum Stockholm

4 Karolinska Institutet , Instutitonen for global folkhalsa

Introduktion/Introduction

Personer som injicerar droger (PWID) lI6per hdg risk fér hiv-smitta genom delning av
injektionsutrustning. Sprututbytesprogram férhindrar spridning av hiv och ar viktiga arenor
for att uppna UNAIDS 95-95-95-mal for personer som lever med hiv (PLWH) och injicerar
droger. Hiv-prevalens, incidens och hiv-vard hos personer som injicerar droger har
studerats sparsamt i Sverige.

Metod/Method

Deltagare vid Stockholms Sprututbyte testades for hiv vid sitt forsta besdk och var tredje
till sjatte manad under perioden 2013-2023. Demografiska data, information om drogbruk,
hiv-behandling och dédsorsaker registrerades i det nationella kvalitetsregistre, InfCare
Sprututbyte.

Resultat/Result

Mellan 2013 och 2023 testades 4,4 % (200/4513) av alla inskrivna vid Stockholms
Sprututbyte positivt for hiv. 46 % injicerade amfetamin, 39 % heroin och 32 % hade vid
nagot tillfalle LARO-behandling. Den arliga hiv-prevalensen minskade 6ver tid fran 8,6% till
5,7% (p<0,01).

HIV-incidensen (n=17) bland sprututbytes-deltagare som testade negativt vid inskrivning
var 0,15/100 personar (95 % Cl 0,1-0,3). 92% av de hiv-positiva deltagarna fick
behandling.§§ Bland de som fick behandling och hade ett uppféljande HIV RNA-prov hade
84% HIV RNA <50 kopior/mL vid sitt senaste sprututbytes-besdk.

Under studieperioden dog 23,5% (n=47) av hiv-positiva deltagare jamfért med 14,4% av
dem utan hiv (p<0,001). Hiv-positiva deltagare avled vid en hégre genomsnittsalder an de
utan hiv, 53 ar jamfort med 43 ar. Tre deltagare dog med hiv som huvudsaklig dédsorsak,
medan éverdos var den vanligaste dédsorsaken.

Konklusion/Conclusion

Studien visar en fortsatt Iag hivincidens och en hivprevalens som minskar éver tid.
Sprututbytet har varit viktigt for att identifiera nya hivfall bland PWID i Stockholm, bade
genom upptackt av nya incidentfall och genom att nd personer med kand hiv som nyligen
flyttat till Stockholm fran utlandet. Sprututbytet har dven férbattrat hivvarden hos PWID i
Stockholm genom tillgadng till antiretroviral behandling och provtagning pa sprututbytet
samt vid behov, snabb lankning till infektionskliniken. Samverkan 6kar férutsattningarna
for foljsamhet till hivbehandlingen, goda behandlingsresultat och kan vara en
smittskyddsatgard av betydelse. Dédsfall var vanligare bland deltagare med hiv jamfort
med de utan hiv, vilket behdver studeras vidare.
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RFI202 - Vard av infektionskansliga patienter - ett strukturerat
forbattringsprojekt pa en infektionsklinik

Infektionssjukskoterskor
Rebecka Nilsson!, Stina Nydén!
1 sahlgrenska Universitetssjukhuset

Introduktion/Introduction

P3 Infektionskliniken (IK/SU) vardas regelbundet patienter som av olika anledningar har ett
hammat immunfdrsvar; som har en vardkontakt pd hematologen, far neutropen feber eller
har andra tillstdnd/ immunsupprimerande behandlingar som gér dem infektionskansliga.
For att forebygga och skydda dem mot ytterligare infektioner ar det viktigt att vardpersonal
arbetar enhetligt och evidensbaserat. Pa IK/SU har det inte funnits ndgon egen rutin.
Information och arbetsséatt har utgatt fran aldre rutiner fran andra sjukhus/regioner. Detta
har lett till otydlighet och osdkerhet kring hur denna patientgrupp vardas kvalitetssakert
och evidensbaserat.

Syftet ar att tydliggora rutiner och ta fram ett evidensbaserat arbetssatt fér medarbetare,
som skapar trygghet och kvalitetssakrad vard for infektionskansliga patienter.

Metod/Method

Ett strukturerat forbattringsprojekt genomfors under varen 2025. Nulagesanalys och
behovsanalys har gjorts genom utskick av enkat samt kartldaggningsmoéte med
medarbetare fran klinikens avdelningar. Granskning av andra hematolog- och
infektionsklinikers rutiner samt aktuell forskning har skett fortlépande. Detta sammanstalls
i en ny klinikévergripande rutin som planeras att implementeras i slutet av varen.

Resultat/Result

| nulagesanalysen framkom att medarbetare upplever stor osakerhet kring patientgruppen
samt vilka rutiner som ska anvands. Varden av patientgruppen skiljde sig patagligt at
mellan olika kliniker och det var svart att hitta aktuell, relevant omvardnadsforskning inom
amnet. Tidigare arbetssatt pa IK/SU var daterat och stdmde ej dverens med den nyare
forskningen vi fann.

| nyare studier framkommer att restriktioner som foresprakas i aldre rutiner kan ha haft
negativ inverkan pa patienternas livskvalitet, samtidigt som de inte har tillracklig
evidensbaserad grund for att 6ka patientsakerhet.

Utifran detta arbetas nu med att ta fram en tydligare och evidensbaserad rutin med
tillhérande checklista att arbeta utifran, samt tydlig patientinformation for att 6ka
patientdelaktigheten.

Konklusion/Conclusion
Omradet ar i behov av mer forskning utifran patienters omvardnad, exempelvis gallande de
atgarder och restriktioner som ofta rekommenderas samt effekterna av dessa.

Referenser
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Anne H. Young, John R. Wingard, Clinical Practice Guideline for the Use of Antimicrobial Agents in Neutropenic Patients with Cancer:
2010 Update by the Infectious Diseases Society of America, Clinical Infectious Diseases, Volume 52, Issue 4, 15 February 2011, Pages
e56-e93, https://doi.org/10.1093/cid/cir073
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RFI203 - Projekt personcentrerad fallprevention pa Infektion
Karolinska

Infektionssjukskoterskor

anna Torpfaltl 2.3 4.5
1 Katri Manninen

2 Anna Torpfalt

3 Louise Akesson

4 Mika Schueler

5> Kristina Dahmen

Introduktion/Introduction

Bakgrund:

Vid avvikelsehantering under ar 2023 framkom &kat antal fall inom slutenvard Infektion
Karolinska vilket ledde till ett projekt om fallprevention. Journalgranskning genomférdes
under ar 2024 och 27 fall identifierade, varav fyra skadade sig. Det framkom att risk for fall
hade identifierats men atgarderna var inte personcentrerade och i manga fall omdjliga att
genomfora. Forskning visar att fall under vardtiden orsakar stort lidande och déd. Tidigare
fall 6kar oro och radsla for att falla igen. En pdgaende infektion orsakar ofta feber,
hypotoni, konfusion och i varsta fall delirium och kan medféra fallrisk.

Metod/Method

Syfte: Skapa en saker och personcentrerad vard for patienter med identifierad fallrisk.

Genomforande: Fore projektstart granskades senaste forskning och under-och
sjukskoterskorna utformade forslag pa fallforbyggande atgarder anpassade och méjliga att
genomféra pa avdelningarna. Infor start informerades och involverades personalgruppen
och patienterna. Projektet startade i januari 2025 och féljs upp kontinuerligt.
Resultat/Result

Resultat: Preliminara resultat visar en 6kad medvetenhet hos personal och patienter om
personcentrerat fallférebyggande. Exempel pa dtgarder som anvands: Informera patienten
om att hen har risk for fall och varfor. Skriv gérna detta pa patientens tavla.

Dela ut ett informationshéfte till patienterna med fallférebyggande atgarder.
Personcentrerade atgarder

Placera ringklockan nara patienten.

Hjalpa patienten med regelbundna toalettbesok. Ldgg upp en plan i samrad med
patienten, vilka tider ar individuellt och férandras under vardtiden.
Antihalksockor, skor och anpassa byxor sa att patienten inte fastnar i dem.
Ganghjalpmedel placeras nara patienten och lases.

Tidig kontakt med fysioterapeut for mobilisering.

Kontroll av patientens narmiljo, tex lasa sangbordet.

Observera patienten regelbundet: hur ligger patienten, ar patienten orolig, forséker
patienten ta sig upp och har patienten ringklockan inom rackhall.

e Tand lamporna inne hos patienterna.

En turkos markering ska sattas pa dérren mot korridoren om patienten har fallrisk
Konklusion/Conclusion
For tidigt att dra ndgon slutsats med detta pagdende projekt
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RFI1204 - Utvecklingsarbete om omhandertagande och information
till MRSA-barare

Infektionssjukskoterskor
Linus Jansson!, Thomas Schén!
1 Region Kalmar

Introduktion/Introduction

MRSA (multiresistent Staphyloccocus aureus) kan leda till svara hud- och
mjukdelsinfektioner och endokardit men den vanligaste orsaken till kontakt med
infektionsklinik ar asymtomatiskt bararskap. | nulaget finns varierande handlaggningsrutin
mellan svenska regioner for MRSA-barare efter att de fatt diagnosen. Enligt
smittskyddslagen ska patienten erhalla information och férhallningsregler men hur detta
skall ske specificeras inte narmare och hur MRSA-bararna tillgodogér sig den information
de far ar inte undersokt.

Metod/Method

Retrospektiva data fran individer med positiva MRSA-odlingar som handlagts vid
infektionskliniken i region Kalmar lan mellan 2018 tom 2023 erhdlls via Sminet och
journalsystemet Cosmic. Data insamlades avseende antal besok uppdelat pa yrkesgrupp
samt tolkbehov, smittsparning och resultat av denna samt MRSA-eradikering. Ett
prospektivt utvecklingsprojekt har nyligen initierats dér MRSA-barare tillfrdgas avseende
informationen de far. Resultatet analyseras med kvalitativ metod.

Resultat/Result

Totalt registrerades 582 MRSA-barare i region Kalmar 1an under 2018-2023 varav 291
remisser inkom till infektionsmottagningen i Kalmar. Dessa MRSA-barare resulterade i 301
nybesdk hos lakare och 61 besdk hos sjukskoéterska varav totalt 31% (114/362) var i behov
av tolk. Over tid nara halverades antal MRSA-fall respektive de som handlades vid
infektionskliniken i Kalmar frdn 129 respektive 56 individer under 2018 till 67 respektive 34
under 2020 i samband med COVID-19-pandemin. Antal smittsparade personer minskade
drastiskt mellan 2019 (73%; 49/67) och 2023 (20%; 12/59) vilket till stor del berodde pa
forandrade riktlinjer 2023 att enbart familjer med riskfaktorer och riskyrke smittsparas.
Totalt skedde MRSA-eradikeringsforsdk hos 32 MRSA-barare under 2018-2023 varav de
flesta med riskyrke vilket resulterade i 44% (14/31) lyckade eradikeringar. | den
prospektiva studien avseende hur informationen till MRSA-barare uppfattas pagar
datainsamling.

Konklusion/Conclusion

MRSA-bararskap innebar en belastning for infektionsmottagningar och hur man
individualiserar handlaggning fran ett patientperspektiv sarskilt vad galler information
samtidigt som smittskyddslagen atféljs behdver studeras vidare.
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RFI205 - Pa vag mot en personcentrerad vard for tuberkulos

Infektionssjukskoterskor

Martina Sénnerbrandt! , Thomas Schén? 3, Carina Hjelm?, Susanna Agren?
1 Infektionskliniken i Ostergdtland

2 Infektionskliniken i region Kalmar lan

3 Institutionen for biomedicin och kliniska vetenskaper, Linképings Universitet
4 Institutionen for halsa, medicin och vard, Linkdpings Universitet

Introduktion/Introduction

Introduktion: Tuberkulos (TB) orsakar 1,3 miljoner dédsfall &rligen, trots att det idag finns
bot. Att fullfélja behandlingen ar avgérande for att bli frisk, men tidigare studier visar att
detta ofta ar utmanande och leder till bade intermittenta och permanenta
behandlingsavbrott. Sedan 2017 har Varldshalsoorganisationen (WHQO) uppmanat till att
kombinera "Direct Observed Therapy” (DOT) med personcentrerad vard och tillgodose
patienters behov, for att forbattra féljsamheten. En personcentrerad tuberkulosvard
forvantas leda till att fler kan genomfoéra behandlingen da den satter personen i centrum,
tar hansyn till patientens hela situation och inbjuder till samarbete.

Metod/Method

Syfte: Att undersdka patienters upplevelse av TB-behandling som ett underlag fér att
utveckla personcentrerad vard fér TB.

Metod: En litteraturgenomgang med ett systematiskt tillvdgagangssatt genomférdes.
Kvalitativa intervjustudier publicerade mellan 2017 och 2022, med fokus pa patienternas
perspektiv och erfarenheter under TB-behandling, inkluderades. En kvalitetsbedémning av
artiklarna gjordes fore analys med hjalp av Graneheim och Lundmans innehallsanalys
Resultat/Result

Resultat: | de tio analyserade artiklarna rapporterade patienterna att DOT hade en
betydande inverkan pa deras liv, vilket gjorde vardagen svar att hantera da de saknade
mojlighet att paverka situationen och var bundna till en behandlingsplan. Relationerna
mellan patienter och vardpersonal framstod som 6vervagande komplicerad. Patienterna
uttryckte att deras behov inte tillgodosags och att de inte inbjods att dela med sig av sina
problem eller bekymmer. Nar patienterna upplevde stdd var det kopplat till att bli sedda
och hérda. Kanslor av isolering och évergivenhet kunde mildras genom vardpersonalens
nara kontakt samt deras formaga att aktivt lyssna och visa genuin omsorg och empati.
Konklusion/Conclusion

Konklusion: Att anta personcentrerad vard genom att sékerstélla att patienten ar delaktig
i vérden och kanner sig sedd och hérd, kan mildra kanslor av isolering och uppgivenhet
vilket leder till battre halsoresultat och upplevelse av ett empatiskt bemdtande.
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RFI206 - En infektion i fingret visade sig vara syfilis

Infektionssjukskoterskor

Magdalena Junghagel , Jakob Morén?, Dan Hammarstrém?!, Karin Sanner®
1 Smittskyddsenheten, Region Uppsala

2 vardhygien, Region Uppsala

3 Venereologmottagningen, Akademiska sjukhuset

Introduktion/Introduction

Syfilis &r en ovanlig sjukdom i Sverige med 500-600 fall/ar, varav halften diagnostiseras
som tidig syfilis. Antalet fall av syfilis har mer &n dubblerats de senaste 10 &ren. Tidig syfilis
ar anmalningspliktig och kan smitta sexuellt, via blod och placenta. Hudsymptom ar vanliga
och det férsta symptomet kan vara ett sar, en sa kallad hard schanker som utvecklas dar
man blivit smittad, t ex genitalt, rektalt eller oralt. Saret &r o6mt och solitart och har en
inkubationstid pd 10-90 dagar och brukar ldka ut pa ca 6-8 veckor.

Metod/Method

En lakare tog biopsi pa en patient med hudsymptom i underlivet och stack sig pa nalen,
genom handsken. Blodsmitteprover togs pa patient och ldkare som var negativt. Efter ca 7
veckor fick lakaren en o6m svullnad i fingret. Efter ndgra veckors forsamring behandlas hen
med flukloxacillin och utvecklar feber under ett dygn och far sedan ceftriaxon, men ingen
effekt av antibiotikan. Efter ytterligare 3 veckor laker infektionen ut.

Patienten visade sig senare ha en syfilisinfektion. Lakaren ingick i smittsparningen och
provtagning visade da att hen var smittad av syfilis.

Resultat/Result

En litteratursékning visade att syfilis i handen var en vanlig arbetsskada i bérjan av 1900-
talet. En schanker pa fingret var da ett typiskt tecken pa vardrelaterad smitta hos
sjukvardspersonal och innebar en risk for smittspridning till patienter.

Direkt exposition, smitta till patient kunde inte uteslutas trots basala hygienrutiner. Beslut
togs om att genomfora smittsparning av patienter da de exponerade var kvinnor i fertil
alder. Tidsperioden avgransades baserat pd en smittsamhetsbedémning.

e 286 personer ingick i smittsparningen.
e Informationsbrev skickades via 1177.
e Efter 4 veckor hade 70% lamnat prov. Samtliga negativa.

Konklusion/Conclusion

Vanliga hygienrutiner inklusive sticksdkra produkter ar ett viktigt skydd.

En stickskada som senare leder till sar/svullnad bdr vacka misstanke om syfilis.
Okningen av syfilis kan leda till att ovanliga manifestationer blir vanligare:
Svarigheter for exponerade att fa 1d8mna sitt prov. Enligt smittskyddslagen ska man
provtas oavsett vart man soéker vard.

e Framgangsfaktor i smittsparningen var gott samarbete mellan smittskydd, vardhygien
och venereologmottagningen.

Referenser
Meyer, G. S. (1993). Occupational infection in health care: the century-oldlessons from syphilis. Archives of internal
medicine, 153(21), 2439-2447.

Syfilis - sjukdomsstatistik, Folkhalsomyndigheten (folkhalsomyndigheten.se).

Infektionsscreening av gravida kvinnor, InfPreg (medscinet.se)
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RFI207 - Patienters upplevelse av att vardas fér en oklar infektion

Infektionssjukskoterskor
Linn Gustafsson?!, josefin Nilssonl, Julia Christiansen
L RFI - Riksféreningen for infektionssjukskoterskor

1

Introduktion/Introduction

Diagnostisk osakerhet ar vanligt férekommande vid infektionssjukdomar och kan ses hos
10-50 % av patienterna (Roger et al., 2023). Husain och Chalder (2021) belyser att en av
fem patienter drabbas av ofdrklarliga symptom och att det paverkar dem negativt i form av
stress och nedsatt funktion. Dreyer och Trettin (2015) menar att upplevelsen av att vara
patient under utredning ar ett sparsamt belyst omrade. Tiden fram till diagnos praglas av
osakerhet och ovisshet, samt en radsla att belasta sjukvarden.

Syftet med den héar studien var att belysa patienters upplevelse av att vardas fér en oklar
infektion.

Metod/Method

Studien har en kvalitativ metod. Semistrukturerade intervjuer genomférdes med 3atta
patienter pa Infektionsavdelningarna i Lund och Helsingborg. Ett bekvamlighetsurval
tillampades, dar alla patienter som vardades for en oklar infektion vid intervjutillfallena
inkluderades. Dataanalysen genomférdes som en integrerad analys. Svaren fran
intervjuerna sammanfattades och évergripande teman identifierades.

Resultat/Result

Utifrén intervjuerna kunde tre huvudteman identifieras; kdnsl/a av frustration, kdnsla av
ovisshet, och kédnsla av oro. Patienterna uttryckte frustration 6ver kvarvarande symtom, de
talade om bristande kommunikation och information, och sju av atta svarade att det var
jobbigt att inte veta vad de drabbats av.

Konklusion/Conclusion

| enighet med tidigare forskning visar den har studien att patienter paverkas negativt av att
vardas for en oklar infektion. En patient som intervjuades besvarades emellertid inte av att
inte veta vad hen drabbats av. Enligt Bhise et al. (2018) ar patientens upplevelse beroende
av lakarens satt att uttrycka osakerhet kring diagnosen. Férslag pa vidare forskning kan
vara att forsoka finna faktorer som minskar den negativa paverkan av att vardas for en
oklar infektion.

Referenser

Bhise, V., Meyer, A., Menon, S., Singhal, G., Street, R., Giardina, T., & Singh, H. (2018) Patient perspectives on how physicians

communicate diagnostic uncertainty: An experimental vignette study. /nternational Journal for Quality in Health Care, 3Q1), 2-8..
https://doi.org/10.1093/intghc/mzx170

Dreyer, P., & Trettin, B. (2015). At veere udredningspatient -- en overset patientgruppe.Nordic Nursing Research / Nordisk
Sygeplejeforskning, 5(3), 253-265. https://doi-org.ludwig.lub.lu.se/10.18261/issn1892-2686-2015-03-03

Husain, M., & Chalder, T. (2021). Medically unexplained symptoms: assessment and management.Clinical Medicine, 21(1), 13-18.
https://doi.org/10.7861/clinmed.2020-0947

Roger, P. M., Keita-Perse, O., & Mainardi, J-L. (2023). Diagnostic uncertainty in infectious diseases: Advocacy for a nosological
framework. /nfectious Diseases Now, 536). https://doi.org/10.1016/j.idnow.2023.104751
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RFI208 - Kartlaggning av handlagda incidenter med risk for
blodsmitta, Infektionsmottagningen Linkoping 2024.

Infektionssjukskoterskor
Martina Sonnerbrandt! , Anna Bengtsson?, Robin Jungmar Ridell’, Ramona Fust!
1 Infektionskliniken, Universitetssjukhuset i Linképing

Introduktion/Introduction

Incidenter med risk fér blodsmitta &r en dterkommande handelse inom varden och varje
tillbud utgor en risk fér personal att drabbas av en blodsmitta vilket kan leda till en kronisk
och obotlig sjukdom. Hepatit B/C och hiv ar de blodoverforda virus som utgor en potentiell
risk fér den som blivit exponerad. Enligt Socialstyrelsen ar flertalet som skadar sig
ovaccinerade eller ofullstandigt vaccinerade mot hepatit B och dit hor bland annat personal
som arbetar inom kommun. Arbetsmiljoverket (AFS 2005:1) har lagt det yttersta ansvaret
pa arbetsgivaren att se 6ver att arbetstagarna har en saker arbetsmiljé samt bedéma om
det kan finnas risk fér olycksfall eller ohalsa som kan uppkomma efter exponering for
biologiskt material. Arbetsgivaren bor darfor identifiera faktorer som kan férebygga risken
for blodsmitta genom att arbeta férebyggande med exempelvis handskar, sticksakra
kanyler och fakirer. Tillgodose ratt kompetens for uppdraget och erbjuda férebyggande
vaccinationer mot hepatit B.

Syfte: Att kartlagga tillbudsorsaker for incidenter med risk fér blodsmitta under 2024 och
sammanstalla vaccinationsstatus for inblandad personal anstalld inom kommun jamfort
med region.

Metod/Method

En deskriptiv retrospektiv studiedesign anvandes dar avkodad data frén alla incidenter
handlagda pa Infektionsmottagningen, Linképing tagits med. Data som samlades in var
arbetsplats, tillbudsorsak och vaccinationsstatus.

Resultat/Result

Totalt handlades 183 incidenter under 2024 varav 103 personer var fullt hepatit B-
vaccinerade och 58 personer var ovaccinerade. Ovriga hade delvis/oklart skydd vid
incidenten. Endast 27 % hade fullgott skydd inom kommun jamfért med 74 % i regionen.
Fordelat pa tillbudsorsak aterfanns stickincidenter i 81,4 % av fallen féljt av skarsincidenter
6,6 %, stankincidenter 6 %, spottincidenter 2,1 %, bettincidenter 1,6 % och 6vriga 3,8 %. |
kommunen var 59 % av tillouden relaterade till tillbud fran insulinnal eller
blodsockerkontroller.

Konklusion/Conclusion

Forvanansvart fa av sjukvardspersonalen (103/183) var fullvaccinerade mot hepatit B och
orsakerna till detta behdéver ses dver liksom majliga interventioner for att dka
vaccintackningen. Majoriteten av incidenterna var stickincidenter och framférallt i
kommunen relaterade till insulingivning. Resultatet visar att arbetsgivaren inte fullféljt sitt
uppdrag enligt Arbetsmiljoverket. Fér att minska antalet tillbud behdvs ett 6kat
ansvarstagande fran arbetsgivaren vars uppgift ar att skapa och sakerstalla sakra rutiner
vid riskmoment.
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MIK101 - Makrolidresistens hos Mycoplasma pneumoniae i fyra
regioner i Sverige 2023-2024

Mikrobiologi
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Introduktion/Introduction
Mycoplasma pneumoniae kan ge upphov till luftvagsinfektioner, vilka oftast ar milda men
ibland utvecklas till allvarliga pneumonier.

Efter ovanligt 13g forekomst av M. pneumoniae-fall under aren 2020-2022 har fallen 6kat
markant fran hosten 2023.

Bakterien saknar cellvagg och ar naturligt resistent mot flera antibiotikagrupper, inklusive
betalaktamantibiotika. Makrolider, tetracykliner och fluorokionoloner kan anvandas for
behandling men fér barn anses ofta makrolider vara férstahandsval.

Makrolidresistensen har 6kat dramatiskt i Asien sedan millennieskiftet, med upp till 100%
resistens i vissa lander. | Europa ar andelen resistenta isolat mellan 0-10% (1). | Sverige
undersoks ej makrolidresistens rutinmassigt men tidigare studier pavisade mutationer i 1
(0,2%) av 578 prov insamlade 1996-2017 (2,3).

Makrolidresistens orsakas av punktmutationer i 23S rRNA-genen som kan detekteras med
PCR-baserad metod (4).

Syfte med studien var att kartlagga den aktuella prevalensen av makrolidresistens hos M.
pneumoniae i Sverige genom analys av prover insamlade 2018-2024 fran fyra regioner.
Metod/Method

Studiematerialet utgjordes av luftvagsprover eller eluat fran extraherade luftvagsprover
positiva for M. pneumoniae. PCR-baserad analys for detektion av mutationer associerade
med makrolidresistens utférdes pa mikrobiologen i Gavle, Prover med pavisad mutation
samt ett slumpmassigt urval av prover utan pavisad mutation verifierades med
sekvensering.

Totalt analyserades 809 luftvéagsprover. Fran sdsongen 2023-2024 analyserades 750
prover, 376 fran mellersta Sverige (Stockholm, Uppsala, Gavle) och 374 fran Skane. Dartill
analyserades 59 prover insamlade 2018-2020 i Gavle.

Resultat/Result

Majoriteten (93%) av de 809 proverna utgjordes av 6vre luftvdgsprover. Medianaldern for
patienterna var 23 ar och 418 (52%) var tagna fran kvinnor och 391 (48%) fran man. Cirka
halften av proverna (48%) var tagna i 6ppenvarden och hélften (49%) var tagna inom
slutenvarden eller pa akutmottagning.

Inga mutationer kopplade till makrolidresistens detekterades i proverna fran 2018-2020. |
proverna fran 2023-2024 detekterades resistensmutationer i 22 (2,7%) prover, tillhérande
mutation A2058G/A2059G. Andelen resistenta prover var hogre i Skane (4,3%) jamfoért med
mellersta Sverige (1,6%).

Konklusion/Conclusion

Jamfort med tidigare studier forefaller andelen M. pneumoniae med mutationer kopplade
till makrolidresistens ha 6kat. Andelen positiva prover var hogre i Skane jamfort med de
mellersta regionerna. Fortsatt dvervakning av makrolidresistens ar nédvandig for att félja
utvecklingen och sakerstalla relevanta behandlingsrekommendationer.
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Introduktion/Introduction

Antibiotikaresistens hos Enterobacterales 6kar i manga lander. Escherichia coliar den
vanligaste orsaken till urinvagsinfektioner och bararskap av resistenta bakterier i
tarmfloran bidrar till 6kad risk for infektion orsakad av resistenta bakterier och ékad
spridning av dessa bakterier. Syftet med den aktuella studien var att, som en del i den
nationella studien Riksmaten smabarn, studera forekomsten av resistenta E.col/ i
fecesprover hos svenska barn.

Metod/Method

Barn i tre dldersgrupper (9 man, 18 man, 4 ar) identifierades via en randomiserad
registerbaserad approach och bjods in att delta i den rikstackande studien Riksmaten
smabarn som drivs av Livsmedelsverket. For denna delstudie var malet att inkludera 300
barn i varje aldersgrupp och féraldrarna ombads att ta fecesprov pa barnen vid ett tillfalle
och skicka proverna till Livsmedelsverket dar prover sparades for att kunna odlas vid
senare tillfalle. Proverna tinades och odlades pa 5 olika odlingsplattor: chromogen agar
(Uriselect 4, Bio-Rad), 2) Uriselect 4 med tillsats av vancomycin + nalidixinsyra (NAL) eller
trimetoprim (TMP) och 3) CHROMAgar ESBL och CHROMAgar SuperCarba (CHROMAgar) och
inkuberades 6ver natt. Artbestamning utférdes med MALDI-TOF och samtliga fynd av E.coli
resistensbestamdes med EUCAST-metod.

Resultat/Result

Fran respektive dldersgrupp samlades 282 (9 manader), 305 (18 manader) och 290 (4 ar)
prover in och analyserades. Enterobacterales vaxte fram i 89%, 83% och 51% av proverna.
Férekomsten av bakterier resistenta mot kinoloner, TMP och Cefotaxim redovisas i bifigad
tabell. Inget prov uppvisade vaxt av karbapenemasproducerande bakterier.
Konklusion/Conclusion

Detta ar den forsta nationella studien som studerar bararskap av resistenta £.co/i hos
svenska barn. Resistensnivderna var i linje med tidigare mindre kohortstudier och en
nationell studie pa vuxna. Detta antyder stabil och internationellt sett relativ 1ag férekomst
av ESBL-producerande E.coli. Férekomsten av resistens mot kinoloner och trimetoprim var i
nivd med den rapporterad i kliniska odlingar och lika i de olika aldersgrupperna.

Barn med vixt av MNalidixinsyra | Ciprofioxacin | Trimetoprim Cefotaxim
califorma bakterier % resistens  resistens %o resistens % resistens
85%C1 5541 85%C1 95%C1
9 manader 13.1 7.1 16.2 3.6
(n=252) 9.2-17.9 43111 11.9-71.4 1767
[n=33) (=18} [n=41) | (=3
18 manader 135 5.2 18.3 4.0
(n=251) 3.3-17.8 24789 13.7-23.7 1872
[n=34) [n=13) [n=a6) {n=10)
4 &r 12.8 8.7 12.1 4.0
(n= 149) 79:19.2 4.7-145 7.3-16.4 1.5-8.6
. ' In=19) | (=13} [n=18) | [n=6]
Totalt alla 13.0 6.8 16.1 38
Sldersgrupper 10.6-15.9 4887 13.4-19.2 1556
{n=652) [n=85}) [n=44) (n=105) (n=25)
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Introduktion/Introduction

De senaste aren har mycket fokus riktats mot hantering av blododlingar med bade snabb
art- och resistensbestamning. Det forekommer dock allvarliga urinvagsinfektioner dar
blododlingen inte ar positiv och dar den positiva urinodlingen blir den enda ledningen i
behandlingen. Sedan manga ar utférs snabb inkubation av blododlingar och direkt
resistensbestamning p& samtliga urinprover som odlas vid VO Laboratoriemedicin, Klinisk
mikrobiologi, Orebro. Vi 6nskade underséka om direkt resistensbestdmning av urinprover
ger snabbare svar an blododlingar pa prover tagna vid samma tillfélle pa patienter
handlagda pa akutmottagningen.

Metod/Method

| laboratorieinformationssystemet (FlexlabMikro) identifierades fran perioden juli-december
2023 alla patienter =18 ar dar urinodling och blododling tagits inom +/- 2h pa
akutmottagningen Universitetssjukhuset Orebro och dar en eller bada odlingarna pavisat £.
colioch/eller K. pneumoniae. Tid fran provtagning till férsta svarsrapport med
resistensbesked analyserades och jamfdrdes.

Resultat/Result

Totalt identifierades 242 urinodlingar och 64 blododlingar. Av urinodlingarna hade 176
(73%) negativ blododling, 45 (19%) positiv blododling fér £. colioch/eller K. pneumoniae
och 21 (9%) positiv blododling fér annat agens. Motsvarande siffror for positiva
blododlingar var 12 (19%) med negativ urinodling, 45 (70%) med positiv urinodling fér E.
coli och/eller K. pneumoniae och 7 (11%) med urinodling positiv for annat agens. Bland de
45 patienter med samma resultat i blod- och urinodling svarades resistensbestamningen
fran urinodlingen ut snabbare i 25 fall (56%). Mediantiden (IQR) fran provtagning till férsta
resistensbesked var i denna grupp 37h (26-42h) for urinodlingar och 40 h (34-51h) for
blododlingar. | gruppen med enbart positiv urinodling for de aktuella bakterierna var
mediantiden 38h (27-46h).

Konklusion/Conclusion

Pa patienter pd akutmottagningen med samtidigt tagen blod- och urinodling resulterade
direkt resistensbestamning av urinprover i att svar kunde lamnas minst lika snabbt fran
urinodlingar som frén blododlingar. Studien understryker vikten av att snabbare
mikrobiologisk diagnostik boér efterstravas pa fler odlingar &n bara blododlingar.
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Introduktion/Introduction

Klebsiella pneumoniae &r en gramnegativ tarmbakterie som regelbundet orsakar utbrott pa
sjukhus globalt och i Sverige. Ett exempel ar nar K. pneumoniae med produktion av
Extended Spectrum Betalaktamas (ESBL) spreds till 320 patienter pa ett svenskt
universitetssjukhus i bérjan av 2000-talet. Sedan januari 2023 har Region Orebro lan
rutinmassigt helgenomsekvenserat ESBL-producerande K. pneumoniae. Syftet med detta
kvalitetsprojekt var att undersdéka om rutinmassig sekvensering kan bidra i det
vardhygieniska arbetet genom att identifiera smittspridning som annars inte upptacks.
Metod/Method

Samtliga ESBL-producerande K. pneumoniae som sekvenserats i Region Orebro 1an under
perioden 2023-01-01 - 2024-12-31 inkluderades. Helgenomsekvensering har utféorts med
lllumina-sekvensering. Mdjlig genetisk likhet definierades som <20 allelskillnader i cgMLST-
analys (1928Diagnostics) och epidemiologiskt samband definierades som boende i samma
hushall, samvardad pad avdelning, boende p& samma SABO eller att man besdkt samma
mottagning under aret innan identifieringen av stammen.

Resultat/Result

Sammanlagt analyserades 91 sekvenser frdn 76 patienter. Tretton sekvenser (17%)
uppfyllde definitionen for genetiskt samband. Dessa var uppdelade pa 6 kluster med 2-3
patienter i varje kluster (0-10 allelskillnader). Epidemiologiskt samband kunde pavisas i 5
av 6 kluster varav 4 kunde hérledas till sjukhusavdelning eller SABO.

Konklusion/Conclusion

Genom att rutinmassigt sekvensera samtliga ESBL-producerande K. pneumoniae
identifierades i huvudsak fall utan genetisk likhet. Sannolik spridning i varden/pa SABO
kunde dock identifieras i nagra fall, och mer omfattande smittspridning pa dessa enheter
kan inte uteslutas. Rutinmassig sekvensering under aktuell period har dock inte kunnat
pavisa att denna spridning orsakat hég férekomst av kliniska infektioner i vardmiljon.
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Introduktion/Introduction

Streptococcus agalactiae kan orsaka en rad olika sjukdomar, inklusive infektids endokardit,
bakteriemi, och hud- och mjukdelsinfektioner. Aven om S. agalactiae ér kand fér att orsaka
infektioner hos nyfédda, kan den ocksa orsaka allvarliga infektioner hos vuxna, vilket ar
fokus for denna studie.

Metod/Method

Episoder av S. agalactiae-bakteriemi hos vuxna som intraffade 2016-2023 i Skane
inkluderades. Blododlingsfynden och tid till positivitet identifierades genom sdkning i
databasen hos klinisk mikrobiologi, och studiepopulationen baserades pa fynden dar.
Journalgenomgang gjordes for att bedéma klinisk presentation och utfall av
bakteriemiepisoderna. Det primara utfallet sattes till 30-dagarsmortalitet och sekundara
utfall till utveckling av sepsis inom 48 timmar fran blododling, samt forekomst av infektids
endokardit.

Resultat/Result

Totalt inkluderades 450 vuxna patienter med en episod av S. agalactiae-bakteriemi i
studien, varav 249 var man och 201 var kvinnor. Medianaldern var 72 ar
(interkvartilintervall (IQR 61-82)) och hud och mjukdelar var det vanligaste
infektionsfokuset. 30-dagarsmortaliteten var 8,6%. 44,6% av patienterna uppfyllde
kriterierna for sepsis, och 4,7% hade endokardit. Mediantiden till positivitet for blododlingar
med S. agalactiae tagna fran sjukhus med inkubator var 9,1 timmar (IQR 7,7-10,2). |
materialet hittades ingen association mellan 30-dagarsmortalitet eller utveckling av sepsis
och tid till positiviet. Patienter med endokardit hade dock som grupp en signifikant lagre tid
till positivitet an patienter utan endokardit (p<0,01).

Konklusion/Conclusion

Beddmning av tid till positivitet kan vara av varde vid fall av bakteriemi med S. agalactiae,
for att indikera patienter dar risken for infektiés endokardit ar hég.
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Introduktion/Introduction

Invasive meningococcal disease (IMD) is notifiable in Sweden. The reporting system
comprises of mandatory clinical report and laboratory notification to the Public Health
Agency of Sweden, Stockholm.

Metod/Method

Clinical samples were sent to the National Reference Laboratory (NRL) for Neisseria
meningitidis (Men) in Orebro during 2023-2024 for typing and surveillance. Sero-
/genogrouping, genosubtyping (on PCR positive samples) as well as whole genome
sequencing and antibiogram on isolates was performed.

Resultat/Result

Compiled data shows 78 reported cases of clinical IMD during 2023 to 2024, of which 74
were laboratory confirmed at the NRL (62 culture- and 14 PCR-positive).

In 2023, 33 cases of IMD with an incidence of 0.31 (per 100 000 population) and case
fatality rate 9.1% were reported. The group distribution was 36% MenB, 6% MenC, 27%

MenY, 21% MenW. Among the patients 52% were females and 48% males, with median age

of 26 years (mean 38 years). Two IMD cases had an epidemiological linkage.

In 2024, 45 IMD cases were reported with an incidence of 0.43 and case fatality rate 4.4%.

The group distribution was 22% MenB, 9% MenC, 58% MenY, 4% MenW. The IMD cases
represented 44% females and 56% males with median age of 49 years (mean 44 years)
with no known epidemiological linkage.

Konklusion/Conclusion

The incidence of IMD in Sweden has almost reached the same level as before the COVID-19
pandemic. The epidemiology differs substantially between the two years with an increase of

MenY (no clonal expansion) and mean age combined with lower case fatality rate in 2024.

79



MIK110 - Ny molekyléarbiologisk diagnostik for TBE-virus pa Klinisk
Mikrobiologi, Karolinska Universitetssjukhuset

Mikrobiologi
Lina Guerra Blomqvist! , Tania Mparmpagianni’, Gordana Bogdanovic!
1 Klinisk Mikrobiologi, Medicinsk Diagnostik Karolinska, Karolinska Universitetssjukhuset

Introduktion/Introduction

TBE (tick-borne encephalitis) orsakas av ett virus tillhérandes gruppen flavivirus som sprids
via fastingar och férekommer i stora delar av Europa och Asien. Varje ar rapporteras 300-
600 fall av TBE i Sverige. Viruset (TBEV) orsakar mildare influensaliknande symtom till
allvarliga hjarninflammationer. Inkubationstiden ar 1-2 veckor. Sjukdomen kallas aven
fastingburen encefalit. Det flesta som insjuknar med neurologiska symtom blir helt
aterstallda men ungefar en tredjedel far langdragna eller bestdende besvar.

Diagnostik av TBE baseras framst pa serologi, med pavisning av IgG- och IgM-antikroppar i
serum. | regel racker pavisande av IgM-antikroppar i serumprov for diagnos av akut
sjukdom.

PCR-analys for TBEV kan hjalpa diagnosen innan patienten utvecklat ett antikroppssvar.
Detta galler framfor allt tidigt under den férsta, viremiska fasen av TBE, men aven senare
under forloppet for svart sjuka patienter med utdraget férlopp eller daligt immunsvar.
Metod/Method

Vi har verifierat tva kommersiella kit; Tick-borne Encephalitis Virus Real Time PCR Kit
(BioPerfectus technologies) och AlphaCube TBE PCR Kit (Mikrogen Diagnostik) och en in-
house-mix pa olika extraktions- och PCR-plattformar for TBEV-PCR. In-house-mixen
innehaller primer och prob for att pavisa NS3 i polyproteinet och TBEV-komplexet
tilsammans med en internkontroll. Metoden bygger pa en tidigare publicerad metod.

For att kunna erbjuda en annu snabbare analys, har kommersiella kit och In-house-mix
validerats pa den helautomatiserade och integrerade precisionsinstrumentet GeneLEAD VIl
(Precision System Science) dar extraktion och PCR integreras i samma analys.

Pa grund av begransade tillgang till positiva patientprov, anvédndes TBEV-stammar och
kommersiell TBEV-standard i verifieringen.

Resultat/Result

TBEV-PCR med in-house-mixen har en hégre analytisk kanslighet och sakrare
kontrollsystem i jamforelse med de tvd kommersiella kiten nar patientprov, kommersiella
kontroller och TBEV-stammar analyserades.

Jamfoérelsen av extraktion, kanslighet och specificitet mellan de olika analysplattformarna
fér pavisning av TBEV med in-house-mixen visar pa likvardiga resultat. Det betyder att
GeneLEAD VIl kan anvandas foér pavisning av TBEV for ett snabbare provfléde och resultat
Konklusion/Conclusion

Snabb och korrekt diagnostik av TBE har en stor betydelse fér varden, t.ex. for att tidigt
diagnostisera allvarliga fall.

Inférandet av en TBEV-PCR pé ett helautomatiserade och integrerade precisionsinstrument
(GeneLEAD VIII) forkortar svarstider genom att underlatta hela processen fran
bestallningar, analysutférande och utsvarvande av provresultat.

Referenser

Michaela Schwaiger, Pascal Cassinotti, JCV, Volume 27, Issue 2, 2003, 136-145

80



MIK111 - Borrelia burgdorferi sensu lato antibody dynamics in
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Mikrobiologi

Marc Westerholt!
1 Klinisk mikrobiologi, Centralsjukhuset Karlstad, Karlstad

Introduktion/Introduction

Lyme borreliosis, caused by Borrelia burgdorferi sensu lato (Bbs/), is a tick-borne infection
that can cause neuroborreliosis, the most common disseminated form of the disease.
Diagnosis typically involves clinical evaluation, cerebrospinal fluid (CSF) pleocytosis and
intrathecal Bbs/l-specific antibody synthesis, but persistent antibodies from previous
infection may complicate interpretation. This study aimed to investigate the decay and
reactivity of Bbs/-specific IgM and IgG antibodies in CSF.

Metod/Method

Data from 6232 consecutive patients tested for Bbs/ antibodies in CSF and serum over 12
years were collected from Karlstad Hospital, Sweden. Time-to-event analysis (Kaplan-Meier,
Cox regression) was conducted on patients with follow-up lumbar punctures (LP). Patients
with initial isolated IgM in CSF were examined for subsequent IgG reactivity. Median time to
CSF antibody negativity was calculated for patients displaying detectable antibodies at start
of the analysis or at a specific time point.

Resultat/Result

A total of 918 samples from 398 patients with follow-up LP were included, of which 55
(13.8%) exhibited IgM (n=15), IgG (n=29) or both (n=11) antibody reactivity in the first CSF
sample. The median time to CSF antibody negativity was 229 days and 1500 days for IgM
and IgG, respectively. Cox regression analysis showed a significantly shorter duration of
IgM antibodies (p=0.008). Nineteen patients demonstrated a positive intrathecal index for
IgM and/or IgG with median time to CSF negativity of 174 and 413 days, respectively. No
patients with initial isolated IgM reactivity later developed IgG reactivity. The median time
to the first follow-up LP was 228.5 days.

Konklusion/Conclusion

Bbsl-specific IgM and IgG antibodies persisted in CSF for years with IgM decaying faster.
Bbsl-specific antibody index positivity appeared transient compared to antibody reactivity.
This underscores the importance of calculating the specific antibody index alongside clinical
symptoms and CSF pleocytosis to prevent overdiagnosis and unnecessary treatment. No
IgG following IgM reactivity in CSF was observed in this cohort.
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Introduktion/Introduction

Tick borne encephalitis (TBE) ar en virusorsakad infektion som kan leda till allt fran milda
symtom till svara encefaliter med dédlig utgang. Diagnos stalls vanligtvis genom
serologiska tester. Realtids-PCR ar av varde framst for inneliggande patienter dar serologi
&r negativ eller oklar. Aven realtids-PCR &r en metodologisk utmaning déar falskt negativa
resultat, mycket hdga Ct-varden och risk for falska positiva resultat kan férvantas.

Syftet med denna studie var att jamfora analytisk sensitivitet mellan tre olika PCR-metoder
for TBEV RNA-detektion, inklusive en in-house-metod och tva kommersiella tester, samt att
faststalla deras relativa prestanda vid laga RNA-koncentrationer.

Metod/Method

Vi har faststallt den analytiska kansligheten (LLoD 95%) med PROBIT-analys for en
modifierad version av en tidigare publicerad in-house PCR-metod ("metod K”, Schwaiger).
Den relativa detektionsfrekvensen (hit-rate) vid Iaga TBEV RNA- koncentrationer har sedan
jamforts mot tvd kommersiella TBEV-tester: alphaCube TBE (metod T) och alphaCube
TBEV/WNV (metod T+W), bada fran Mikrogen Diagnostik. Kvantifierat TBEV RNA fran Vircell
Amplirun Tick-borne Encephalitis Virus RNA Control med 15 000 dkop/uL anvandes i
testerna.

Resultat/Result

LLoD 95% for in-house metoden (metod K) faststalldes till 68,2 dkop/mL. Vid en RNA-
koncentration pa 41,3 dkop/mL visade sig risken for falskt negativa resultat vara 3%, 63%
respektive 43% for metod K, T och T+W. Vid denna niva var saledes risken for falskt
negativa resultat 21 ganger hoégre fér metod T och 14 ganger hogre for metod T+W jamfort
med metod K.

Konklusion/Conclusion

In-house-metoden (metod K) visade sig ha en hogre analytisk sensitivitet &n de tva
kommersiella metoderna. Denna studie belyser vikten av att noggrant valja diagnostiska
verktyg fér TBEV RNA-detektion och bidrar till battre férstdelse for metodernas prestanda i
klinisk diagnostik.

Referenser

Schwaiger M, Cassinotti P. Development of a quantitative real-time RT-PCR assay with internal control for the laboratory detection of
tick borne encephalitis virus (TBEV) RNA. ] Clin Virol. 2003 Jul;27(2):136-45. doi: 10.1016/s1386-6532(02)00168-3. PMID: 12829035

Im, Jae Hyoung et al. “Geographic distribution of Tick-borne encephalitis virus complex.” Journal of vector borne diseases vol. 57,1
(2020): 14-22. doi:10.4103/0972-9062.308794

82



MIK113 - Validering av Realtids-PCR for pavisning av Schistosoma
spp. i feces- och urinprover

Mikrobiologi
Irina Dalmaul' 2, Therese Bergstrand” 2, Sandra Séderholm’ 2, loana Bujila’ 2, Caroline
Rénnbergt: 2

1 Enheten for parasitologi, Avdelningen fér mikrobiologi, Folkhdlsomyndigheten, Solna,
Sverige

2 Nationella referenslaboratorier for parasiter

Introduktion/Introduction

Schistosomiasis ar en parasitinfektion som déverférs genom hudkontakt med infekterat
sotvatten, framst i tropiska Afrika samt delar av Sydamerika och Asien. Sjukdomen orsakas
framst av Schistosoma haematobium och Schistosoma mansoni. Diagnosen baseras pa
epidemiologisk bakgrund, serologi och/eller pavisning av parasitdgg med ljusmikroskopi i
urin (S. haematobium) eller avféring (S. mansoni). Mikroskopi ar guldstandard for
diagnostik av schistosomiasis men metoden har 1&g sensitivitet. For att komplettera
mikroskopi och 6ka kansligheten for att pavisa parasiten vid Folkhdlsomyndigheten,
validerades en kvalitativ realtids-PCR som riktar sig mot den nukleara ITS-2 (internal
transcribed spacer-2) genen och ar genus-specific. Realtids-PCR:en detekterar Schistosoma
spp. i feces- och urinprover.

Metod/Method

Totalt testades 46 prover med en tidigare publicerad realtids-PCR som riktar sig mot
Schistosoma ITS-2-genen. Proverna inkluderade: 25 etanolfixerade, 3 frysta ofixerade och
10 SAF-fixerade fecesprover samt 8 frysta, ofixerade urinprover. Specificiteten for analysen
utvarderades med DNA fran 10 icke-Schistosoma-parasiter.

Resultat/Result

PCR-analysen detekterade framgangsrikt Schistosoma-DNA i samtliga mikroskopipositiva
etanolfixerade fecesprov (7/7), 2/3 frysta ofixerade fecesprov samt 6/10 av de SAF-fixerade
fecesproverna. Dessutom detekterades Schistosoma-DNA i tre mikroskopinegativa
fecesprov (3/11) fran patienter som var serologipositiva. Samtliga urinprover som var
mikroskopipositiva var aven positiva med PCR (4/4) och 4/4 mikroskopinegativa var
negativa med PCR. Metodens specificitet var 100 % f6ér bade feces och urin.
Metodenssensitivitet for urin var 100 % och 80 % fér samtliga feces (ofixerade och
fixerade). Sensitiviteten steg till 93% for fecesprov efter exklusion av SAF-fixerade
fecesprover. Inget av de 10 proverna i exklusivitetspanelen med prover innehdllande andra
parasiter testade positivt med metoden, vilket bekraftar 100% specificitet. Metoden visade
hég precision med en repeterbarhetskoefficient (CV%) pa 8,8% och en intermediar
precision (CV%) pa 6,8%.

Konklusion/Conclusion

Sammanfattningsvis ar den validerade realtids-PCR-metoden ett tillforlitligt verktyg som
komplement till de metoder som anvands vid Folkhalsomyndigheten fér diagnostik av
schistosomiasis. SAF-fixerade fecesprover ar olampliga aven efter tvattning pa grund av
inhibition av metoden, medan etanolfixerade och ofixerade fecesprover rekommenderas.
Metoden forbattrar den diagnostiska sensitiviteten och kompletterar traditionell mikroskopi
for detektion av Schistosoma spp.

83



MIK114 - Duplex PCR-Nanopore sequencing assay for
Cryptosporidium species and subtype determination

Mikrobiologi

Georgina Isak! , Gustav Killander?, Anna-Malin Linde?, Abdolreza Advani, Caroline
Rénnbergl, loana Bujila®

1 Enheten for parasitologi, Folkhdlsomyndigheten

2 Enheten for laboratorieutveckling, Folkhdlsomyndigheten

3 Enheten for laborativ virus- och vaccindvervakning, Folkhalsomyndigheten

Introduktion/Introduction
The parasite Cryptosporidium is a global cause of gastrointestinal disease.

Cryptosporidiosis can cause diarrheal disease in both humans and animals!. In Sweden,
several water- and foodborne cryptosporidiosis outbreaks as well as outbreaks associated

with animal contact have been described?-3-4:5:6, Widely used methods for Cryptosporidium
species and subtype determination, i.e., analysis of the small subunit ribosomal RNA (ssu
RNA) and the 60 kDa glycoprotein (gp60) using Sanger sequencing. In this study, we
describe the design of a new method for rapid simultaneous PCR-amplification of the ssu
rRNA and gp60 loci followed by Nanopore sequencing.

Metod/Method
Cryptosporidium-positive human stool- (n = 34) and DNA (n = 23) samples, were included

in the study. DNA from stool was extracted using magLEAD 12gC instrument8. Sanger

sequencing was performed as described in Buijila et al.>. For the Nanopore method, a two-
step PCR-barcoding protocol was used. First, a duplex PCR was used to amplify a ~ 1500 bp
ssu rRNA amplicon and a ~ 900 bp gp60 amplicon. A second PCR, for barcoding, was
performed. The producted were evaluated and pooled PCR-products were purified. The
purified product was used for library construction. The final library was loaded on a flow cell

and sequenced on a Promethion instrument? .

Resultat/Result

Species and subtypes assessed by Sanger sequencing, were successfully detected using
Nanopore sequencing with 95 % concordance at species/subtype level between Sanger and
Nanopore. Sequence similarity was assessed by comparing ssu rRNA and gp60 sequences
attained from the two methods. Minor differences between the two methods in regards to
ssu rRNA sequences were detected, however these differences did not affect species
determination. In regards to the gp60 gene, all sequences were identical. Discordant
results included three samples i.e., two samples which were undetected with Sanger, but
successfully sequenced with Nanopore and one sample undetected with Nanopore, but
successfully sequenced with Sanger.

Konklusion/Conclusion

Duplex PCR followed by Nanopore sequencing correlated well with Sanger sequencing,
which is commonly used for Cryptosporidium species and subtype determination. This
newly developed method will be particularly valuable for outbreak investigations and
source tracing when rapid results are critical and will replace Sanger sequencing at the
Public Health Agency of Sweden.
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Introduktion/Introduction
Hepatit delta virus (HDV) ar ett inkomplett virus som behéver HBsAg fran Hepatit B virus
(HBV) for att bilda en komplett viruspartikel. Samtidig infektion med HDV och HBV orsakar
den allvarligaste formen av viral hepatit med 4-6 ganger hogre risk for levercellscancer och
ett snabbare sjukdomsférlopp an vid enbart HBV infektion (1). WHO har satt ett mal att
eliminera virala hepatiter som en samhallsborda till 2030 (2). Som en del i detta arbete
pagar ett flertal studier pa Karolinska Universitetssjukhuset / Karolinska Institutet for att
hitta en optimal behandling fér patienter med HBV- och HDV-infektioner. For att underlatta
detta arbete har vi satt upp metoder lokalt for att kunna utvardera resultaten av dessa
behandlingsstudier. En av dessa metoder ar Hepatit D genotyp.
Metod/Method
Sekvensering av HDV-RNA for att faststalla genotyp (1-8) utférdes efter amplifiering av RO-
regionen (3) med hjalp av primrar desighade av kollegor vid Hannover Medical School,
Tyskland. Sekvenseringen utfordes pa en lllumina MiSeqDx efter biblioteksprep med
COVIDSeq Assay (lllumina). Faststallandet av genotyp utférdes bade med hjalp av HDVdb
(4) samt genom fylogenetisk analys med hjalp av MEGA (5).
Resultat/Result
En seriespadning av WHOs internationella standard fér HDV-RNA (PEI 7657/12; genotyp 1)
gav godkénda resultat vid analys av prover med = 25 IU/mL HDV-RNA. Prover frdn 41 HDV-
RNA positiva patienter analyserades i verifieringen. 40/41 (97,5%) av patienterna bar pa
HDV genotyp 1. Enbart en patient (2,5%) bar pd HDV genotyp 5.
Konklusion/Conclusion
Analysen "Hepatit D genotyp” kommer inom kort vara bestallningsbar hos Karolinska
Universitetssjukhuset. Dominansen av genotyp 1 bland resultaten for Hepatit D genotyp
fran vara svenska patienter ar jamforbar med resultat frén tidigare studier av HDV-RNA
positiva patienter fran flera andra europeiska lander (6).
Referenser
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Introduktion/Introduction

HIV-1 har en uttalad mutationsférmaga och vi har tidigare rapporterat en 6kning av
nydiagnostiserade patienter med lakemedelsresistent virus. Darfor utférs idag
resistensbestamning pé alla nydiagnostiserade patienter genom sekvensering av plasma
HIV RNA, nar tekniskt mojligt.

Var grans for att utféra HIV RNA sekvensering &r minst 100 viruskopior/mL. Dock har ca 20-
25% av nydiagnostiserade patienter icke-méatbara HIV RNA nivder p.g.a. pagaende
behandling vid ankomst till Sverige. Inte sallan ar informationen om tidigare behandling
bristfallig. Lakaren maste da& pabdrja behandling utan kunskap om latent resistens.
Ytterligare en vanlig situation dar resistensinformation behdvs ar att lakaren vill minska
antalet lakemedel fran 3 till 2.

Genom att sekvensera proviralt HIV-1 DNA kan viruset resistensbestammas och patienten
kan erbjudas en optimal behandling.

Har presenterar vi resultaten fran en validering av en ny sekvenseringsmetod av HIV - 1
DNA.

Metod/Method

En modifierad metod av ABL DeepChek® Assay HIV-1 Full PR/RT/INT Drug Resistance assay
validerades. | valideringen utvarderades:

e 6 PBMC-prov frén patienter med pavisbart HIV-1 RNA i plasma (358 till 3,92E6
kopior/mL). PBMC-proven isolerades genom centrifugering i ficollrér, och HIV-1-DNA
kunde extraheras fran 2 miljoner celler (PBMC) per prov. Resultaten jamfordes mot
sekvensen fran HIV-1 RNA i plasma som provtogs vid samma tillfalle som PBMC.

e 35 prov frén patienten som star pa fungerande behandling, dvs viral load <20
kopior/mL. Sekvensen jamférdes med resultat fran resistensbestamning av HIV-1 RNA
som utférdes innan behandlingsstart.

Resultat/Result

Var validering visar att HIV sekvenser genererade fran HIV RNA och HIV DNA visar stor
dverensstammelse, nucelotide identity var i medel 99%. Overensstdmmande subtyp
pavisades i alla prov.

Fler resistensmutationer pavisades i plasma RNA an i PBMC. Detta kan troligtvis forklaras
med en langsam turnover av HIV reservoaren.

Konklusion/Conclusion

Resistensbestamning av HIV DNA kan anvandas for patienter som vill byta behandling och
som har laga eller odetekterbara virusnivaer i plasma (<100kopior/mL). Foér patienter med
hégre virusnivaer i plasma rekommenderas resistensbestamning av HIV RNA.
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Introduktion/Introduction

Varldshalsoorganisationens elimineringsmal 2030 omfattar 90% reduktion av nya hepatit B
(HBV) och hepatit C (HCV)-infektioner. Trots framsteg kravs fortsatt arbete for att
identifiera odiagnostiserade personer och erbjuda behandling for att minska smittspridning.
Vends provtagning ar ofta svar bland injektionsmissbrukare, vilket gor kapillarprovtagning,
dar blod appliceras pa filterpapper (dried blood spot, DBS), till ett attraktivt alternativ.
Capitainer® DBS-provtagningssystem erbjuder méjligheten till standardiserad provtagning,
men fa studier har tidigare utvarderat detta system fér pavisning av HBV, HCV och HIV.
Den aktuella studien har darfor syftet att analysera om Capitainer®
sjalvprovtagningssystem ger jamférbara resultat med vends provtagning vid analys med
standardmetoder for molekylar- och serologisk detektion av HBV, HCV och HIV.
Metod/Method

Historiska prover med kant resultat (6-8 prover/virus) samt spadningsserier av
internationella standarder analyserades. Frysforvarade serum/plasma prover spaddes 1:2 i
negativt helblod, serologi-standard spaddes i tva-stegs- och molekylarbiologisk-standard
spaddes i tio-stegs-spadning. 2x50uL konstruerade prover applicerades pa Capitainer®-
provtagningsdiskar dar bada diskarna, nastkommande dag, eluerades 1:10 i PBS innan
serologisk analys pa Advia Centaur XPT (Siemens) eller molekylarbiologisk analys pa
Panther (Hologic). Som referens anvéandes resultat fran serum/plasma.

Resultat/Result

Helblodslysat kunde analyseras med bade serologisk (CLIA) och molekylarbiologisk
(realtids-PCR) metod utan att hdmmande effekter uppstod. Baserat pa standard i helblod,
applicerad pa Capitainer®, detekterades HBV-DNA ner till en niva av 49 IU/mL, HCV-RNA 23
IU/mL och HIV-RNA 44 c/mL, vilket var 1-2 spadningssteg (1:5) hégre an i plasma.
Motsvarande detektion av HBsAg visade pa en niva av 0,03 IU/mL och HIV p24-antigen
1,563 IU/mL, vilket var samma detektionsnivad som i serum. | DBS fran simulerade kliniska
prover noterades nagot lagre kanslighet i prover med 1&g koncentration i bade serologiska
och molekylarbiologiska analyser. Den lagre kansligheten kunde relateras till lagre
blodvolym och eluering vid anvandning av DBS.

Konklusion/Conclusion

Vara resultat visar att helblodslysat fran Capitainer® DBS-sjalvprovtagningssystem kan
analyseras med rutinmetoder fér pavisning av HBV, HCV och HIV med serologiska- och
molekylarbiologiska analyser. Kansligheten kommer dock att vara nagot lagre for samtliga
testades virus da en mindre provvolym kan analyseras och att materialet behéver elueras
innan analys. Resultaten &r lovande och studien fortsatter med analys pa patientprover for
senare implementering i sprutbytesprogrammet.
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Introduktion/Introduction

Syftet med denna utvardering ar att jamféra fyra olika instrument anpassade for
akutverksamhet alternativt patientnara verksamhet (PNA) gallande analys av Influensa A
(H1pdmO09 respektive H3), Influensa B, RSV samt SARS-CoV-2 i ett fyrplex-format.
Metod/Method

Instrumenten i utvarderingen har alla en kassettbaserad 16sning for ett enkelt
handhavande och jamforelsen skedde under identiska férhallanden. | utvarderingen
ingick totalt 10 positiva prov per agens dar 5 prov analyserades per dag och instrument.
Provmaterial bestod av NPH och uppodlat cellmaterial varav 5 prov av varje agens var ett
patientprov taget i e-swab medium och resterande 5 utgjordes av en spadningsserie av
uppodlat material i 0.9% NaCl.

Verifieringen pagick i 10 arbetsdagar. Varje enskilt prov analyseras initialt med in-house
realtids PCR for att ge vagledning om koncentrationer infér tillverkning av material till
valideringen. En stocklésning av varje prov férvarades i -80°C efter tillverkning och
tinades samt vortexades samma dag som analys utfordes for att slutligen férdelas till varje
analysinstrument enligt tillverkarens instruktioner. Detta innebar att det var exakt samma
ursprungs-batch som anvandes pa varje enhet vid samma tidpunkt.

Resultat/Result

Sammanstallningen av resultat kommer att utféras under vecka 10-12.
Konklusion/Conclusion

En fullstdndig dokumentation av data kommer att finnas med pa den poster som skall
presenteras dar ocksa forslag kommer att inga for lamplig placering av de olika
instrumenten. Det kan se olika ut beroende pa vardande enhet déar specialistsjukhus,
satellitsjukhus, halsocentraler, akut-mottagningar eller sjukstugor har olika behov och krav
pa en fungerande verksamhet gallande snabba analyser for vanliga luftvagsagens.

Information géallande inkluderade instrument:

Instrument Analystid | Provvolym Teknik Kommunikation Foretag
Bosch 63 mi 300ul PCR/ 2-va EMMLIf
. . min . -va ife
Vivalytic H Microarray gs
Biosensor M10 — — Realtids- 1E A
min -vags idian
system H PCR &
Coyote ; Realtids- 5 :
36 min 600ul/300pl 2-vags Diagen
Flash 10 PCR
q - P Realtids- oy Quidel-
avanna min y BCR -vags OFthiG
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Introduktion/Introduction

I WHO:s riktlinjer lyfts direkt-PCR pa faeces som diagnostisk metod vid misstanke om
lungtuberkulos, sarskilt hos barn. Vid de flesta tuberkuloslaboratorier utférs PCR pa faeces
pa prover som forst forbehandlats, for att eliminera kontamination fran normalflora, vilket
kan paverka kansligheten i diagnostiken. | tidigare meta-analyser har det visat sig att
kansligheten for detektion av Mycobacterium tuberculosiskomplexet (Mtbc) i faeces
varierar mellan 25%-85% vilket antas bero pa patientselektion men ocksa metoden som
valts for provpreparation. Flera studier och WHO rekommenderar simple one-step (SOS)-
metoden foér faeces-PCR och syftet med studien var darfor att jamféra SOS-metoden med
nuvarande metod for detektion av Mtbc i faecesprov.

Metod/Method

Under 2023-2025 undersdktes 38 konsekutiva faecesprover som inkom till
mykobakterielaboratoriet (Tbc-lab) i region Ostergétland med Xpert MTB/RIF Ultra (GX)-PCR
dar en del faeces forbehandlades direkt med SOS-metoden och den andra delen
genomgick sedvanlig féorbehandling med 1% NaOH och 3% SDS. | SOS-metoden tas 0.8g
faeces till SR-reagens for GX, skakas i 30s och far std i 10 minuter. Skakningen upprepas
och provet inkuberas i ytterligare 10 min varefter 2ml av supernatanten analyseras i GX.
Ct-varden i GX registrerades for SOS-metoden och efter sedvanlig forbehandling. Resultat
av Ovrig Thc-diagnostik inklusive luftvagsprover registrerades for jamforelse.
Resultat/Result

Totalt var 8 patienter (21%) positiva for Mtbc i faecesprov med SOS-metoden vilket
innefattade samtliga 8 patienter som var positiva for Mtbc i ventrikelskdljvatska eller
sputum. | tre av dessa 8 fall kunde faeces-PCR med SOS-metoden besvaras minst en dag
tidigare jamfort med sedvanlig forbehandlingsmetod. | de 7 fall som var PCR-positiva i
luftvagsprover och dar badde SOS-metoden och sedvanlig forbehandlingsmetod av faeces
utférts var samtliga prov positiva i SOS-metoden med ett median-Ct-varde pa 18.6 medan
rutin-metoden var negativ i ett av de sju proverna och hade median Ct pa 20.7.
Konklusion/Conclusion

Direktanalys av faeces i Xpert MTB/RIF Ultra med SOS-metoden &r en valfungerande och
snabbare metod an sedvanlig férbehandling, med férdelen att den kan utféras utanfér Thc-
lab. SOS-metoden detekterade samtliga patienter som var positiva for M. tuberculosis-
komplexet. Baserat pad de begréansade data vi hittills har samlat in ger SOS-metoden
generellt lagre Ct-varden och hogre detektionsgrad men ytterligare utvardering behdvs.
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Introduktion/Introduction

Mycobacterium avium-complex (MAC) lung disease is increasingly reported. Assessing the
clinical relevance of MAC in sputum culture is challenging and relies on clinical, radiological
and microbiological criteria. Novel tools are needed to aid the decision of commencing
antimicrobial therapy, which is long, complex and associated with side effects. Time to
positive culture (TTP) in automated liquid culture systems is a widely available laboratory
variable shown to correlate with bacterial burden in sputum samples, and is emerging as a
potential marker for relevance and disease severity in patients with MAC [11.

Here, we compared TTP with regard to treatment initiation and disease severity in patients
with MAC in sputum culture.

Metod/Method

Individuals residing in Skadne, Sweden, with growth of MAC in sputum cultures 2017-2023
with available TTP measurements were eligible. Individuals with ongoing antimycobacterial
therapy were excluded. Data on contemporary symptoms, thoracic radiological findings
and decision to commence antimicrobial therapy was extracted from medical records. The
Mann-Whitney U test was used to compare TTP distributions across groups.

Resultat/Result

Ninety patients were included of which 63 (70%) were aged >64 years, 52 (58%) were
women and 36 (40%) received MAC treatment. Shorter TTP was associated treatment
initiation (median 6.0 days, interquartile range 4.2-8.9 vs. median 8.1 days, interquartile
range 6.4-10.7, p=0.009) and cavitary disease (median 4.5 days, interquartile range 3.2-
7.6 vs. median 8.1 days, interquartile range 6.2-10.4, p<0.001). Among patients
commencing antibiotic treatment, initial intensive phase including intravenous amikacin
was associated with shorter TTP, albeit not reaching statistical significance (median 4.2
days, interquartile range 3.4 - 6.0 vs. median 6.5 days, interquartile range 4.7-9.2,
p=0.071).

Konklusion/Conclusion

Shorter TTP was correlated to the clinicians’ decision to treat MAC in sputum culture, as
well as with cavitary disease. This further supports that TTP could be a useful addition to
the sparse selection of tools in the evaluation of patients with growth of MAC in sputum.
Further studies describing the TTP distribution with respect to clinical relevance as well as
sputum decontamination strategies, which vary between laboratories, are motivated.
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Introduktion/Introduction

Svampinfektioner i hud och naglar ar vanliga och orsakas framst av dermatofyter eller
jastsvampar. Dermatofyter ar keratinofila tradsvampar som orsakar hud- och
nagelinfektioner, aven kanda som tinea eller ringorm. | Sverige ar Trichophyton rubrum och
T. interdigitale de vanligaste dermatofytarter som pavisas i naglar och hudskrap fran fotter.
Tinea corporis kan orsakas av flera olika dermatofyter, sdsom 7. tonsurans, T. rubrum och
Microsporum canis. Tinea capitis hos barn orsakas oftast av 7. violaceum eller T.
soudanense. Candida albicans och C. parapsilosis ar en del av kroppens normalflora men
kan ibland orsaka opportunistiska infektioner i hud och naglar. Den tidigare in-house PCR-
metoden vid Klinisk Mikrobiologi kunde endast detektera 7. rubrum, T. interdigitale samt
pan-dermatofyt-genomet i nagelprov eller hudskrap fran fétterna. Ovriga prover odlades for
jastsvampar och dermatofyter upp till 3 veckor.

Metod/Method

DermaGenius 3.0 (DG3.0, PathoNostics) ar en multiplex-PCR-metod som majliggér
artbestamning av flera dermatofyt- och jastsvampsarter. DG3.0-kitet verifierades och
resultaten jamférdes med var in-house PCR-metod, odlingsmetoder samt externa
kontrollpaneler.

Innan extraktion med MagNaPure 96 (Roche) férbehandlas proverna med Bacterial Lysis
Buffer (BLB) och Proteinas K. Proverna inkuberas i ett varmeblock vid 65°C, 700 rpm i 30
minuter. En intern kontroll som ingar i kitet tillsatts fore extraktionen. Resultaten tolkas
genom avlasning av Ct-varde och respektive smaltpunkt (Tm) efter analys pa QuantStudio
5 (Thermo Fisher Scientific).

Resultat/Result

Det kommersiella PCR-kitet visade en sensitivitet pd 92% och en specificitet pd 100%
jamfort med in-house PCR-metoden och odlingen. Avvikelser sags framfor allt vid svagt
positiva prov. Ingen korsreaktivitet med andra relevanta svampar detekterades.
Konklusion/Conclusion

Genom inférandet av DG3.0 féljer vi EU-direktiv 2017/746 (European In Vitro Diagnostic
Medical Device Regulation), som kraver IVDR-markta analyser pa kliniska laboratorier.

DG3.0 mojliggor detektion av flera dermatofyt- och jastsvampar med PCR, vilket ersatter
tidskravande analysmetoder som mikroskopi och odling som kravs mer erfarenhet med en
snabbare PCR-metod. Detta kortar bade analys- och svarstiden for prover, som annars
kunde ta veckor att odla, till bara ndgra dagar.

Trots att DG3.0 har ndgot lagre kanslighet &n var tidigare in-house-metod, erbjuder den
mojligheten att detektera flera jast- och dermatofytarter som inte ingick i den gamla
metoden.

Referenser
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Introduktion/Introduction

Pneumocystis jirovecii (Pj) causes Pneumocystis pneumonia (PCP) in immunocompromised
patients. Gold standard diagnosis is PCR of lower airway specimens. Patients with PCP
typically have non-productive cough and bronchoscopy to obtain representative samples
for diagnosis is often required. In a previous study we found that 2/ PCR in serum had very
high sensitivity and specificity for PCP among patients with HIV, but the diagnostic
accuracy in non-HIV patients is not known.

Metod/Method

This retrospective study included 41 patients with hematologic malignancies and a positive
PjPCR from a lower airway sample and 36 negative controls (patients with hematologic
malignancies, suspected pneumonia and a negative P/ PCR in a bronchoalveolar lavage
sample). Biobanked serum samples collected within 5 days from the airway samples were
analyzed for P/ PCR.

Resultat/Result

29/41 cases were classified as PCP and the remaining were classified as colonized. 20/41
cases (49%) and 0/36 negative controls had detectable P/ DNA in serum (sensitivity 49%
and specificity 100%). Patients with detectable P/ DNA in serum had a higher fungal load in
the lower respiratory tract (lower Ct value) compared to those with a negative P/ PCR in
serum. There was no correlation between the presence of PCP (compared to only
colonization) and positive P/ PCR in serum. Among the 29 patients classified as PCP, there
was no correlation between severity of pneumonia (defined by respiratory SOFA score) or
CRP-level and the presence of £/DNA in serum. The positive predictive value for £/ PCR in
serum to detect the presence of Pneumocystis in the lower respiratory tract was 100%,
regardless of pre-test probability. The negative predictive value ranged from 66% to 97%,
depending on pre-test probability.

Konklusion/Conclusion

In hematologic patients, P/ PCR in serum has a moderate sensitivity but a high specificity
for the diagnosis of PCP and a positive P/ PCR in serum can serve as a surrogate marker for
the presence of Pjin the lower respiratory tract. In a patient with a high clinical suspicion of
PCP and non-productive cough, P/PCR in serum may serve as a first diagnostic test prior to
a diagnostic bronchoscopy.
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Introduktion/Introduction

Urinvagsinfektioner (UVI) ar en av de vanligaste samhallsforvarvade och sjukhusférvarvade
infektionerna och kan leda till allvarliga tillstdnd, sdsom sepsis. Globalt &r sepsis en ledande
ddédsorsak bland sjukhusvardade patienter. Den vanligaste patogenen som orsakar UVI ar
Escherichia coli, som ar benagen att férvarva antibiotikaresistens, sdsom Extended
Spectrum Beta Lactamases (ESBL). Uppkomsten av ESBL och multiresistenta bakterier
utmanar och begransar behandlingen av allvarliga infektioner. Snabb diagnos ar avgoérande
for att kunna administrera ratt behandling. Traditionella metoder for mikrobiell identifiering
i kliniska mikrobiologilaboratorier ar tidskravande, eftersom de innebar odling av urinprover
for att erhalla resultat. Denna tidsférdrojning leder ofta till att felaktiga antibiotika ordineras
innan korrekt behandling paborjas.

Metod/Method

For att forbattra diagnostik och minska onddig antibiotikaanvandning har en snabb,
odlingsoberoende metod kallad proteotypning utvecklats. Metoden baseras pa identifiering
av biomarkérer med hjalp av nano-vatskekromatografi i kombination med tandem-
masspektrometri (LC-MS/MS). | denna studie anvandes proteotypning for att analysera
patienternas urinprover utan féregdende odling. Tio urinprover fran patienter med UVI, dar
ESBL E. coliidentifierades som orsak till infektionen, bearbetades genom
differentialcentrifugering. De rddata som genererades fran LC-MS/MS analyserades med
hjalp av den bioinformatiska pipelinen Microorganism Classification and Identification
(MiCld), som soker mot en taxonomisk databas for artklassificering.
Antibiotikaresistensidentifiering utfordes ocksa genom anvandning av databaserna CARD
och ResFinder.

Resultat/Result

Genom proteotypning detekterades biomarkdrpeptider som var unika for Escherichia coli,
ESBL-enzymer och flera andra proteiner som bidrar till resistens mot antibiotika sasom
B-laktamaser, kinoloner och aminoglykosider i urinproverna. De mest framtradande
resistensmekanismerna som identifierades med traditionell fenotypisk resistensprofilering
bekraftades pa peptid- och proteinniva.

Konklusion/Conclusion

Sammanfattningsvis visade resultaten att direkt, odlingsoberoende bakteriell identifiering
och antibiotikaprofilering av patienternas urinprover var méjlig genom en LC-MS/MS-
baserad proteotypningsmetod. Denna metod verkar kunna stédja snabbare och mer
precisa behandlingsbeslut, vilket i sin tur kan bidra till att minska utvecklingen av
antibiotikaresistens. Trots detta kan ytterligare utveckling och optimering av metoden
uppnas, vilket skulle underlatta anvandningen av proteotypning i klinisk praxis
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Introduktion/Introduction

Legionella ar ett slakte av gramnegativa, aeroba bakterier med éver 50 arter och 70
serogrupper, dar L. pneumophila (sarskilt serogruppl) ar mest patogen. Legionellos ar en
underdiagnostiserad sjukdom med en mortalitet pa 10-15 % vid svara fall, vilket gér snabb
och traffsaker diagnostik avgorande.

Den vanligaste diagnostiska metoden ar urinantigentest (UAT) som detekterar
lipopolysackaridantigen (LPS) specifikt fran L. pneumophila serogruppl. DiaSorin har
utvecklat ett nytt test baserat pa tva Legionella-antigener: LPS och Peptidoglykan-
Associated Lipoprotein (PAL) dar PAL ar konserverat hos samtliga Legionella-arter. Testet
kan darmed detektera alla serogrupper av L. pneumophila samt antigen frén andra
Legionella-arter.

Syftet med studien var att utvardera prestandan hos LIAISON® Legionella Urinary Ag foér
detektion av Legionella-antigen i urinprover.

Metod/Method

Under utvarderingen analyserades kliniska prover positiva (n=2) och negativa (n=8) for L.
pneumophila sgl, panelprover fran UKNEQAS (n=4) och urinprover (n=10) spikade med
Legionella-stammar fran CCUG/ATCC. Proverna analyserades med LIAISON® Legionella
Urinary Ag och jamférdes med snabbtestet BinaxNOW Legionella UAT. Analytisk specificitet
och sensitivitet utvarderades genom analys av prover positiva for andra mikrobiologiska
agens respektive spadningsserier av 10 Legionella-stammar.

Resultat/Result

Resultaten visar full 6verensstammelse mellan de tvd metoderna avseende pavisning av L.
pneumophila sgl. Dessutom kunde LIAISON® Legionella Urinary Ag detektera icke-
serogruppl L. pneumophila (sg2 Togus-1, sg4 Fraseri) samt andra testade arter inom
Legionella species (longbeachae, bozemanii, micdadei, birminghamensis, wadsworthii).

Ingen potentiell korsreaktivitet detekterades nar 8 patientprover, positiva for andra
mikrobiologiska agens analyserades. Sensitiviteten for detektion av L. pneumophila sgl var
ett spadningssteg (10x) hogre med LIAISON® Legionella Urinary Ag an med BinaxNOW
Legionella UAT. For 6vriga testade arter och serogrupper, med undantag for L.
birminghamensis och L. micdadei ATCC 33218, som uppvisade lagre kanslighet, var
sensitiviteten likvardig med L. longbeachae.

Konklusion/Conclusion

LIAISON® Legionella Urinary Ag har jamforbar prestanda med BinaxNOW Legionella UAT for
detektion av L. pneumophila sgl och mojliggor detektion av andra icke-L. pneumophila
sgl-arter, da framfor allt L. Jongbeachae.
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Introduktion/Introduction

Serratia marcescens ar en stavformad gramnegativ bakterie som trivs i fuktig miljé och kan
orsaka svar sjukdom hos neonatalvardade barn (1). Nar S. marcescens isoleras fran barn
som vardas pa neonatalvardsavdelningen p& Lanssjukhuset Ryhov, Jénképing, vidtas darfér
strikta vardhygieniska atgarder och bakterien typas.

Metod/Method

Rutinméssiga screeningodlingar tas varje vecka pa de barn som vardas pa
neonatalvardsavdelningen pa Lanssjukhuset Ryhov, J6nkdping. Under loppet av tva
manader identifierades sju barn som var koloniserade med S. marcescens. Information om i
vilket rum och i vilken sdng barnen vardats, samt 70 miljdprover (m.h.a. tryckplattor),
samlades in.

EZ1 DNA Tissue kit (Qiagen, Hilden, Tyskland) anvandes for att extrahera DNA fran S.
marcescens pa ett EZ1 Advanced XL instrument (Qiagen). Bibliotekspreparation utférdes
med ett Nextera XT library prep kit (Illumina, San Diego, CA). Paired-end sekvensering
(2*250 cykler) genomfordes pa ett Miseq instrument (lllumina). Assembly och klusteranalys
gjordes pa 1928s plattform (1928 Diagnostics, Géteborg, Sverige).

Resultat/Result

Barn nr: 1 och 2 identifierades som koloniserade samma dag. Helgenomsekvensering
(WGS) visade att barnen var koloniserade med S. marcescens av tva olika core genome
(cg)MLST-typer. Barn nr: 3 var koloniserad med samma cgMLST-typ som barn nr: 2. S,
marcescens av denna cgMLST-typ isolerades aven fran ett miljoprov taget pa det rum dar
barn nr: 2 och 3 vardades.

Trots strikta vardhygieniska insatser pa neonatalvardsavdelningen, koloniserades
ytterligare fyra barn med S. marcescens under en manad, med borjan tre veckor efter det
férsta fallet. Dessa fyra barn var alla koloniserade med S. marcescens av samma cgMLST-
typ. Detta var dock en tredje typ, olik de tva tidigare identifierade typerna.
Konklusion/Conclusion

WGS avslojade tre olika introduktioner av S. marcescens, som resulterade i tva
transmissionskedjor mellan barnen, pa neonatalvardsavdelningen.

WGS kan klargéra transmissionskedjor i utbrottsutredningar och kan vara till hjalp
avseende om och vilka vardhygieniska insatser som ska anvandas, samt vilken effekt
insatserna har pa transmission.

1928s plattform &r en bioinformatisk plattform som &r enkel att hantera, dven for ndgon
med minimal erfarenhet av bioinformatiskt arbete.
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Introduktion/Introduction

Pandemics often arise from novel or unrecognized zoonotic viruses. The COVID-19
pandemic and the mpox outbreak highlight the need for improved tools to detect and
monitor emerging viruses. When human or animal cases first appear, pathogen-specific
diagnostic assays may be unavailable, delaying identification of the etiological agent and
its source. Preparing for new viral threats remains a major challenge for both the scientific
community and clinical laboratories.

Metagenomic Next Generation Sequencing (MNGS) testing can reveal the presence of all
types of pathogens present in a sample without using pathogen specific diagnostic tools,
which makes it suitable for discovering novel viral pandemic threats. A key limitation
hampering the utility of mNGS is decreased sensitivity due to high background. To mitigate
this issue our approach uses a mNGS target enrichment protocol specific for viruses.
Metod/Method

We have implemented a Twist-based target-capture panel with complementary
infrastructure/bioinformatics workflows. The Twist Comprehensive Viral Research Panel is
developed using 3,153 different viral species and 15,488 strains. The panel consists of 1M
unique probes and spans both human and non-human viral pathogens and provides high
mismatch tolerance for novel discovery.

We have developed a bioinformatic workflow using widely used tools such as TRINITY and
SPAdes for assembly, as well as Kaiju, VirSorter2, and MEGAHIT for viral detection and
classification. The pipeline is built using the Snakemake workflow management system,
ensuring reproducible and scalable data analysis. Results are automatically compiled and
presented to the user in a structured report.

Resultat/Result

We evaluated the performance of our targeted mNGS methodology by analyzing samples in
which different viral species have been detected using standard PCR methods. Virus-
positive samples from various origins—including vesicle, nasopharyngeal, cerebrospinal
fluid (CSF), plasma/serum, and fecal samples—were included in the study.

Additionally, we assessed the method’s limit of detection using serial dilutions of viral
stocks.

Konklusion/Conclusion

Our findings indicate that the Twist Comprehensive Viral Research Panel can effectively
identify viruses present in patient samples from diverse sources. The Snakemake pipeline
demonstrates promising results, transforming sequence data into interactive graphs and
data tables that are easily interpretable by clinicians.
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Introduktion/Introduction

Vid projektets inledning saknade Folkhalsomyndighetens en automatiserad
extraktionsplattform specifikt for bakterier. Extraktionsinstrumentet MagLEAD 12gC och
dess enda kit (magDEA Dx SV), som var i rutinbruk, producerade DNA av otillracklig kvalitet
for sekvensering med Oxford Nanopore Technologies (ONT). Syftet med projektet var att
utvardera och jamféra olika extraktionsinstrument och extraktionskit specifika for bakterier
for att identifiera den metod som bast tillgodoser behoven.

Metod/Method

Fyra extraktionsinstrument fran olika leverantorer utvarderades, dar MagLEAD som
anvandes i det davarande rutinflodet ingick. Dessutom testades sju extraktionskit,
huvudsakligen anpassade for bakterier. FOr att sakerstalla jamforbara férhallanden
extraherades DNA fran 21 referensstammar av olika bakteriearter i triplikat, vilket totalt
resulterade i 378 extraktioner. Lyseringen standardiserades och startkoncentrationer
justerades genom att skapa stocklésningar med identiska McFarland-varden mellan
replikaten. DNA-kvaliteten bedémdes med hjalp av Qubit-fluorometer fér koncentration och
LabChip GX Touch for fragmentstorlekar. Sekvensering utférdes internt med ONT, via
Folkhdlsomyndigheten sekvenseringsplattform. Bibliotekstillverkningen utférdes med Rapid
Barcoding Kit 96 V14. Kvaliteten pa assemblies fran sekvensdatan utvarderades baserat pa
parametrar som genomtackning, N50, sekvenseringsdjup, MLST, assembly, antal reads.
Ytterligare aspekter, sdsom praktiskt handhavande och tidsdtgang bedémdes ocksa.
Resultat/Result

EZ2 Connect (Qiagen) genererade mycket repeterbara resultat med jamna DNA-
koncentrationer fér samtliga bakterier, men extraktionen visade tecken pa hog DNA-
fragmentering. Nar det gallde handhavande och tidseffektivitet var EZ2 bast med ett kort
kdrningsprogram och en smidig process for inladdning av prover/regensstrips. Maelstrom
4800 (M48, TANBead) levererade de storsta fragmenten (mellan 10 och 40 000 kbp), vilket
vara av stor vikt med tanke pa 6vergang till ONT som primar sekvenseringsmetod. Trots att
vissa prover fran M48 gav lagre DNA-koncentrationer, var sekvenseringsdatan robust och
gav ldnga laslangder och hdgt sekvenseringsdjup. De novo assembly for isolat extraherade
med M48 gav langa och fa contiger med héga N50 varden jamfért med isolat extraherade
med de andra extraktionsinstrumenten och tillhérande kit som ingick i utvarderingen. |
kontrast presterade InnuPure C16 touch (Analytik-jena) sémre bade vad galler DNA-kvalitet
och praktiska aspekter. MagLEAD gav 1dga DNA-koncentrationer fér vissa bakterier och
hade hég DNA-fragmentering.

Konklusion/Conclusion

En optimerad DNA-extraktionsmetod sakerstaller helgenomsekvenseringsdata av hog
kvalitet. Utvarderingen visade att M48 med TANBead Grambakterie DNA Auto Kit var den
mest lamplade instrumentet fér long-read sekvensering.

Referenser

1. Interna SOP fér extraktionsmetod, och data fran Folkhalsomyndighetens sekvenseringsplattform.

2. Instrumentmanualer och specifikationer frén leverantérerna for EZ2 connect (Qiagen), Maelstrom 4800 (M48, TANBead), MagLEAD
12gC (PSS), och InnuPure C16 touch (Analytik-jena).
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MIK132 - Implementering av EU4Health-projektet RAPID: Real-time
Analysis of Public health Integrated Data

Mikrobiologi
Oskar Karlsson Lindsjo! , £/in Moverts!
1 Folkhalsomyndigheten

Introduktion/Introduction

Projektet RAPID har sin grund i en ansdkan inom EU-programmet EU4Health, koordinerat av
European Health and Digital Executive Agency (HADEA). Folkhalsomyndigheten tilldelades
Grant Agreement i november 2024 efter godkand ansdékan i maj samma ar. EU4Health &r
EU:s storsta halsoprogram nagonsin, med ett budget som ar mer an tio ganger stérre an
tidigare halsoprogram. Programmet syftar till att forbattra och framja halsa inom
Europeiska unionen, minska bdrdan av smittsamma och icke-smittsamma sjukdomar,
forbattra tillgangligheten och éverkomligheten av lakemedel, medicinska enheter och
andra krisrelevanta produkter i EU samt starka nationella halsosystem.

Projektakronymen RAPID star for " Real-time Analysis of Public health Integrated Data " och
riktar sig mot att starka nationell 6vervakning inom den svenska kontexten. Utlysningen
skedde under EU-programmet ISNSS - Improving and Strengthening National Surveillance
Systems.

Metod/Method

Vi gar nu in i implementationsfasen av projektet RAPID. Efter att ha lyssnat pa bland annat
de regionala akt6érerna och vara samarbetsmyndigheter, kommer vi att fokusera pa flera
centrala fragor:

1. Datadelning och juridik: Vi kommer att utveckla ramverk for saker och effektiv
datadelning mellan olika organisationer, med fokus pa juridiska aspekter och
dataskydd.

2. Forenklade processer for tillgang till data: Vi kommer att arbeta for att forenkla
processerna for att fa tillgang till relevant data, vilket ar avgérande for effektiv
6vervakning och smittsparning.

3. Interoperabilitet med existerande system: Vi kommer att sakerstalla att vara nya
system ar kompatibla med befintliga system, for att skapa en sammanhallen och
effektiv infrastruktur.

4. Forbattrad datakvalitet: Vi kommer att arbeta for att héja datakvaliteten, vilket ar
avgoOrande for framtida anvandning av data inom dvervakning, beredskap och
smittskydd.

Resultat/Result

Med syfte att s6ka storre forstaelse for intresenters behov kommer vi i ett férsta skede
genomféra kartldggning mot dessa, i syfte att férstd anvandarfall fér den data som
systemet ska samla in.

Konklusion/Conclusion

Projektet RAPID representerar ett viktigt steg framat i att forbattra datahantering och
nationell évervakning i Sverige. Genom samarbete med vara samarbetspartners och fokus
pa karnfrdgor som datadelning, juridik, férenklade processer, interoperabilitet och
datakvalitet, kommer vi att skapa en robust och effektiv plattform for framtida utmaningar
inom halso- och smittskyddsomradet.
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MIK133 - Detection sensitivity and dual colonization of
Staphylococcus aureus in a Swedish Neonatal Intensive Care Unit
during an outbreak of tobramycin resistant S. aureus

Mikrobiologi
Anna Jogenfors!, Sture Léfgren?, Malin Bengnér?, Johannes Bengnér?, Fredrik
Ingemansson®, Andreas Matussek* °, Sara Mernelius?

1 Department of Laboratory Medicine, Region Jénkdping County, Jénkdping and Department
of Biomedical and Clinical Sciences, Linkdping University, Linkdping, Sweden

2 Department of Infectious Disease Control, Jénkdping, Region Jénkdping County, and
Department of Medical and Health Sciences, Linkdping University, Linkdping, Sweden

3 Department of Pediatrics, Jonkdping, Region Jénkdping County, and Department of
Medical and Health Sciences, Linképing University, Linkdping, Sweden

4 Department of Microbiology, Division of Laboratory Medicine, Oslo University Hospital,
Oslo, Norway

> Department of Microbiology, Division of Laboratory Medicine, Institute of Clinical Medicine,
University of Oslo, Oslo, Norway

Introduktion/Introduction

Knowledge of local antibiotic resistance pattern is crucial for the choice of empirical
antibiotic regimen. Detection sensitivity and presence of multiclonal colonization in
screening for Staphylococcus aureus is not fully explored. The prevalence and dual
colonization rate were investigated during an outbreak of tobramycin resistant S. aureus
(TRSA) of spa type t084 at a neonatal intensive care unit.

Metod/Method

From May 11", 2012 through 2015, samples from anterior nares, umbilicus and perineum
were obtained and antibiotic susceptibility testing was done. The TRSA isolates were spa
typed. During 2014 all S. aureus isolates were spa typed. Medical records were examined
from infants with growth of TRSA in clinical samples.

Resultat/Result

The prevalence of S. aureus carriage was 49 % combining three sites. The sensitivity of
screening from nares, umbilicus and perineum, was 81 %, 65 % and 71 %, respectively.
Combining two sites, the highest sensitivity (96 %) was from nares and umbilicus. Dual
colonization with both TRSA and TSSA at one sampling occasion was seen in 7.8 % of
infants. For fusidic acid resistance and sensitivity the figure was 1.9 %. All S. aureus
isolates were spa typed during 2014 and dual colonization was found in 13 % of the infants.
Infants who suffered from S. aureus infection (n=27) had a nasal colonization, and the
figures for umbilicus and perineum were 74 % and 90 %, respectively.

Konklusion/Conclusion

We have found a number of heonates with dual colonization and suggest that screening for
S. aureus colonization in neonates should include samples from nares and either umbilicus
or perineum,
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MIK134 - Whipples sjukdom -kan okad kunskap och forbattrad
diagnostik leda till tidigare diagnos?

Mikrobiologi

Linda Leyton! , Susann Skovbjergl, Lars Gustavsson?, Anna Grankvist!
1 Klinisk mikrobiologi, Sahlgrenska Universitetssjukhuset, Géteborg

2 Infektionskliniken, Sahlgrenska Universitetssjukhuset, Géteborg

Introduktion/Introduction

Whipples sjukdom orsakas av den intracellulara bakterien Tropheryma whipplei och ar en
ovanlig systemisk infektionssjukdom som kan orsaka ett brett spektrum av symtom.
Vanliga manifestationer vid klassisk sjukdom ar gastrointestinala symtom men aven
ledbesvar, langvarig feber, endokardit samt CNS-symtom férekommer. Tiden till diagnos &r
ofta 1&ng vilket leder till stort lidande foér patienterna och extensiva utredningar
medférande stora kostnader for sjukvarden. Behandlingen kréaver l&ngvarig
antibiotikaterapi och aterfall ar vanligt, obehandlad ar infektionen dédlig. Sannolikt finns en
genetisk predisposition hos flertalet patienter. Sjukdomen ar ovanlig, i Sverige finns
enstaka fallrapporter publicerade. Prevalensen ar okand men sjukdomen ar sannolikt
underdiagnostiserad

Vid Klinisk mikrobiologi, Sahlgrenska Universitetssjukhuset finns en specifik PCR for 7.
whipplei. Under de senaste aren har efterfrdgan pa diagnostiken 6kat vilket resulterat i ett
Okat antal positiva fall. Golden standard for diagnostik av 7. whipplei ar PCR pa
duodenumbiopsi i kombination med Periodic acid-Schiff-fargning.

Syftet med studien ar att forbattra diagnostiken, 6ka kunskapen och minska tiden till
diagnos.

Metod/Method

Studien bestar av tva delar. | den retrospektiva delen granskas journaler fran de 26
patienter som diagnosticerats med 7. whipplei vid Sahlgrenska universitetssjukhuset fran
2015 till 2023. Syftet ar att undersdka symtom, tid till diagnos, utfall, behandling och
riskfaktorer. En kontrollgrupp som testat negativt i diagnostiken anvands for jamférelse.

| den prospektiva delen av studien utvarderas om PCR pa en panel av prover (urin, saliv,
faeces, blod) kan komplettera biopsier fran tunntarm vid diagnostik av 7. whipplei.
Patienter som testar positivt for 7. whipplei med specifik PCR inkluderas och far lamna
kompletterande prover motsvarande panelen for analys. Journaler kommer att granskas pa
motsvarande satt som for den retrospektiva delen av studien.

Resultat/Result

Studien har fatt etiskt godk&nnande, insamling av journaler fran majoriteten av inkluderade
patienter ar utférd. Arbete pagar med journalgranskning enligt protokoll etablerat fér
studien. Fem patienter har hittills inkluderats i den prospektiva delen. Provtagning med
utokad panel visar att en stor andel av patienterna ar positiva i flera provmaterial.

Konklusion/Conclusion

T. whipplei ar en ovanlig men allvarlig orsak till en potentiellt dédlig infektionssjukdom. Det
ar angelaget att forbattra diagnostiken och kunskapslaget for att mojliggora ett battre
omhandertagande av drabbade patienter.
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MIK135 - Kan screeningen for livmoderhalscancer forbattras genom
testning for metylering av FAM19A4/miR124-2?

Mikrobiologi

Ylva Lindroth! 2, Christer Borgfeldt?, Ola Forslund® 4
1 Klinisk mikrobiologi, Lund, Medicinsk service, Region Skane
2 |nstitutionen for laboratoriemedicin, Lunds universitet

3 Avdelningen for kvinnors och barns hélsa, Institutionen for biomedicinska och kliniska
vetenskaper, Linkdpings universitet

4 Institutionen for translationell medicin, Lunds universitet, Malmo

Introduktion/Introduction
HPV-testning har hog kanslighet for detektion av livmoderhalscancer och dess forstadier
(1). Men specificiteten &r 1dg, da de flesta HPV-positiva kvinnor inte kommer att utveckla
cancer. Primar HPV-testning har 6kat andelen som behdver foljas upp med kolposkopi, med
risk for 6kade vantetider och forsenade diagnoser (2,3). Cytologi, som hittills har anvants
som ett tillaggstest for att avgoéra vem som behoéver uppféljning, har begransad kanslighet
och 13g specificitet (4). Testning for DNA-metylering kan vara en metod att 6ka
specificiteten i screeningen (5-7).
Metod/Method
Vi har utvarderat metylering av de manskliga generna FAM19A4/miR124 (QlAsure™
Methylation Test) for triagering av HPV mRNA-positiva kvinnor 30 ar och &ldre, som deltog
i screeningen i Skane under 2017, och jamfort med cytologi.
Resultat/Result
Totalt 4 227 kvinnor (6,8%) var positiva for hogrisk HPV mRNA med metoden Aptima™
(Hologic). Av dessa fick 680 (16%) diagnosen hdggradig intraepitelial skivepitellesion
(HSIL), adenocarcinoma in situ (AlS), adenocarcinom (ADC) eller skivepitelcancer (SCC)
inom tre ar (histologisk diagnos), varav 88% (601) hade avvikande cytologi (ASCUS+,
atypical squamous cells of undetermined significance or worse) i screeningprovet.
Avvikande cytologi sdgs hos totalt 46% av alla HPV-positiva i screeningen, vilket innebar
uppfdljning av 1940 kvinnor. Ca 38% av kvinnor utan histologiskt bekraftad héggradig
dysplasi eller cancer hade avvikande cytologi. Metyleringstestet var positivt hos ca 12%
(6/50, 95% KI: 4,5-24%) av kvinnor med normal cytologi och ca 27% (15/56, 95% KI: 16-
40%) av dem med Iatt skivepitelatypi (ASCUS) som lakt ut HPV-infektionen senast 2020.
Cellprov fran kvinnor som inom tre ar utvecklade SCC, ADC, AlS och HSIL var positiva i
metyleringstestet i 88% (7/8), 83% (5/6), 68% (19/28) respektive 55% (44/80) av fallen och
visade avvikande cytologi i 89% (8/9), 63% (5/8), 83% (24/29) respektive 74% (59/80) av
fallen. Cytologi har hégre kanslighet att férutsaga HSIL (p=0,014 Fischers exakta test).
Konklusion/Conclusion
Metyleringstestet forefaller vara lika kansligt som cytologi for att férutsaga cancer. Om
metylering skulle ersatta cytologi som triagetest skulle sannolikt behovet av uppféljning
minska, men cytologi detekterar fler fall av HSIL. Eftersom rekommendationen ar att HPV-
positiva kvinnor med HSIL ska behandlas, ar det i nulaget inte rimligt att byta triagemetod
fran cytologi till test féor metylering av FAM19A4/miR124.
Referenser
1. Ronco G, Dillner J, Elfstrom KM, Tunesi S, Snijders P), Arbyn M, et al. Efficacy of HPV-based screening for prevention of invasive
cervical cancer: follow-up of four European randomised controlled trials. Lancet. 2014;383(9916):524-32.
2. Aitken CA, van Agt HME, Siebers AG, van Kemenade FJ, Niesters HGM, Melchers WJG, et al. Introduction of primary screening
using high-risk HPV DNA detection in the Dutch cervical cancer screening programme: a population-based cohort study. BMC
Med. 2019;17(1):228
3. Lindroth Y, Borgfeldt C, Thorn G, Bodelsson G, Forslund O. Population-based primary HPV mRNA cervical screening compared
with cytology screening. Prev Med. 2019;124:61-6.
4. Edvardsson H, Wang J, Andrae B, Sparen P, Strander B, Dillner ). Nationwide Rereview of Normal Cervical Cytologies before
High-Grade Cervical Lesions or before Invasive Cervical Cancer. Acta Cytol. 2021;65(5):377-84.
5. Lorincz AT. Virtues and Weaknesses of DNA Methylation as a Test for Cervical Cancer Prevention. Acta Cytol. 2016;60(6):501-
6. \1/|2nk FJ, Meijer C, Clifford GM, Poljak M, Ostrbenk A, Petry KU, et al. FAM19A4/miR124-2 methylation in invasive cervical
cancer: A retrospective cross-sectional worldwide study. Int ] Cancer. 2020;147(4):1215-21.
7. Bonde J, Floore A, Ejegod D, Vink FJ, Hesselink A, van de Ven PM, et al. Methylation markers FAM19A4 and miR124-2 as triage

strategy for primary human papillomavirus screen positive women: A large European multicenter study. Int J Cancer.
2021;148(2):396-405.
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009 - Artidentifiering med Nanopore-sekvensering av 16S rRNA -
Validering av ett flode for parallell sekvensering med SARS-CoV-2
och andra agens.

Mikrobiologi
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Cederblom?!, René Kaden! 2, Patrik Ellstrém?’ >
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2 Clinical Genomics Uppsala, Science for Life Laboratory, Uppsala
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4 Infektionskliniken, Akademiska sjukhuset, Uppsala

> Zoonosis Science Center, Inst. for Medicinska Vetenskaper, Uppsala Universitet, Uppsala

Introduktion/Introduction

Artidentifiering av patogena bakterier med sekvensanalys av 16S rRNA ar ett viktigt
komplement till odlingsbaserad diagnostik, framst vid frammandekroppsinfektioner och
infektioner i sterila lokaler. Vid svenska sjukhus har denna analys framst utférts med
Sangersekvensering, men nya sekvenseringstekniker har mojliggjort snabb, skalbar och
kostnadseffektiv sekvensanalys med detektion av flera olika agens i samma prov. Under
COVID-19 pandemin implementerade vi sekvensering av SARS-CoV-2 med Oxford Nanopore
Technology (ONT) (Haars 2023; PMID: 37894075). Vi har nu utvecklat och validerat en
metod for bakteriell 16S analys av fraimmandekroppsinfektioner som tillater parallell
sekvensering av 16S, SARS-CoV-2 och andra agens med gemensam bibliotekspreparation
och sekvensering i en och samma flédescell.

Metod/Method

Attiosex konsekutiva prover fradn implantat eller biopsimaterial férbehandlade genom
sonikering samt 21 konsekutiva vavnadsprover analyserades och jamfordes mot svar fran
Sangerbaserad 16S analys och odlingsbaserad diagnostik. Efter homogenisering
inkuberades proverna med Mutanolysin och extraherades med MagDEA DxSV pa magLEAD
129C. Ett 1450 bp fragment av 16S genen (V1-V9) amplifierades. Sekvenseringsbibliotek
skapades genom end prep och ligering av barcodes med ligation sequencing kit (SQK-
NBD114.96, ONT). Sekvensering utférdes pa R10.4.1 flédesceller pa Gridlon instrument
med mjukvaran MinKnow. Analys och artidentifiering utférdes med Emu i mjukvaran
Geneious prime. Metodens kanslighet underséktes med spadningsserier av 6 relevanta
bakteriearter i blandning och parallell sekvensering har utvarderats med SARS-CoV-2. Vid
utvardering av identifierade bakteriearter undersoktes kriterier for sant positiva fynd med
olika grader av stringens baserat pa antal lasningar och relativ abundans. Vi utvarderade
aven ZymoBIOMICS Spike-in Control Il som intern kontroll.

Resultat/Result

Sekvensering av kvantifierad bakterieblandning i vdvnad visade att 2-8x10% CFU per art

kunde detekteras férutom fér S. aureus dar 6-7x103 CFU kravdes. Samstdmmigheten
mellan odlingsdiagnostik och Sangerbaserad 16S analys var relativt 1dg (ca 70%). Darfér
validerades var 16S Nanopore-metod gentemot bada metoderna enskilt och sammantaget.
Med de slutgiltigt faststallda kriterierna for sant positiva fynd erhélls 96% samstammighet
mellan Nanopore 16S och de tva jamférelsemetoderna. Tillampning av intern kontroll
underlattade bedémningen av proverna.

Konklusion/Conclusion

Vi presenterar validering av en skalbar, kanslig och snabb metod for bakteriell
artbestamning med 16S rRNA sekvensering som kan utforas parallellt med andra
amplikonbaserade sekvenseringsmetoder.
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010 - Typning av Shigella spp. med helgenomsekvensering (328
ord)

Mikrobiologi
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1 Enheten for laborativ bakteriedvervakning, Folkhdlsomyndigheten, Solna, Sverige

2 Enheten for laborativ virus- och vaccindvervakning samt EUPHEM-programmet for
Folkhdlsomikrobiologi, Folkhdalsomyndigheten, Solna, Sverige

Introduktion/Introduction

Shigellos orsakas av Shigella spp. och kannetecknas av (blodig) diarré, feber och
buksmarta. Shigella spp. kan delas upp i fyra serogrupper (S. boydii, S. dysenteriae, S.
flexnerioch S. sonnei) och flera serotyper, varav S. dysenteriae typ 1 orsakar den mest
allvarliga varianten av shigellos. Diagnostik fér pavisning och typning av dessa bakterier
gors traditionellt med en kombination av biokemiska tester, en PCR riktad mot /jpaH-genen
samt seroagglutionation. Dock kan det vara svart att tolka dessa resultat dar Shigella spp.
genetiskt sett tillhor bakteriearten Escherichia colioch delar vissa egenskaper med
enteroinvasiva E. coli (EIEC), som t.ex. pINV-plasmiden som bar jpaH-genen. | denna studie
validerades om den traditionella diagnostiken kan ersattas av helgenomsekvensering for
pavisning och typning av Shigella spp. samt EIEC.

Metod/Method

Valideringen utférdes pa 293 isolat fran rutindiagnostik (2015-2024) som analyserades
med bade traditionell diagnostik samt helgenomsekvensering (lonTorrent). Tolkning av
helgenomsekvenseringsdata utférdes med hjalp av det bioinformatiska verktyget
"ShigaTyper”, som anvander genetiska data for serogruppering och serotypning.
Resultat/Result

ShigaTyper hade en sensitivitet av 97,6% och specificitet av 97,9% vid pavisning av
Shigella spp./EIEC jamfort med traditionell diagnostik. Dessutom kunde jpaH-genen pavisas
med helgenomsekvensering i alla Shigella- och EIEC-isolat. En jamférelse av
serogruppering visade en samstammighet av 99,5% (203/204 isolat). Dessutom kunde 3
tidigare ej typbara isolat typas korrekt med ShigaTyper efter granskning av slaktskap mot
Shigella-referensgenom. Pa serotypningsniva tolkades 89% (67/75 isolat) korrekt med
ShigaTyper. Problematiska serotyper &r: 1) S. flexneri3a, som i tva fall feltolkades av
ShigaTyper som S. flexneri5b, 2) S. flexneri X och Xv, som alla tolkas som S. flexneri Xv av
ShigaTyper, 3) Shigella dysenteriae som tillhdr serotyp 96-265 enligt ShigaTyper, men
klustrar med Shigella dysenteriae 16 enligt slaktskapsanalys mot referensgenom. Dessa
sista isolat kunde dock inte heller tolkas korrekt med traditionell diagnostik.
Konklusion/Conclusion

Sammanfattningsvis beddoms helgenomsekvensering i kombination med ShigaTyper som
ett bra alternativ till traditionella typningsmetoder for Shigella spp. Dessutom forbattras
diagnostiken for tidigare ej typbara isolat och skapas maéjlighet till slaktskapsanalys som
stéd i smittsparning och tolkning av typningsresultat.
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O11 - The Nasopharyngeal Microbiome in Relation to Neisseria
meningitidis Carriage Dynamics

Mikrobiologi
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Introduktion/Introduction

The human pathogen Neisseria meningitidis may cause invasive meningococcal disease
and is often carried asymptomatically in the nasopharynx. Through next generation
sequencing, the microbiome has been revealed to be complex and variable. The interplay
between N. meningitidis and other microbes in the nasopharynx has not yet been
thoroughly investigated. To study host-bacteria interaction and meningococcal carriage in
relation to other species may help us better understand colonization and pathogenesis of M.
meningitidis. This study aimed to investigate changes in the nasopharyngeal microbiome in
correlation to carriage status over time of N. meningitidis.

Metod/Method

From a previous longitudinal carriage study among Swedish university students, 170
nasopharyngeal swab samples, including both positive and negative samples from the
same individual, were selected. All samples were analyzed through metagenomic 16S rRNA
sequencing using 16S Barcoding Kit 24v14 from Oxford Nanopore. The reads were analyzed
through the gms-16S pipeline, https://github.com/genomic-medicine-sweden/gms_16S.
Resultat/Result

Significant differences in relative abundance for carriage status were seen for some genera.
Both Spp. Veillonella and Prevotella, displayed higher abundance in those who had gone
from positive to negative carriage status, and lower in those who had become carriers of N.
meningitidis. Inversely, spp. Haemophilus showed higher abundance in those who had
become carriers and lower in those who went from positive to negative carriage status. No
significant difference in alpha diversity between carriage status was observed.
Konklusion/Conclusion

Carriage status of N. meningitidis could be correlated to differences in microbial
composition. Further microbiome analyses are underway, including metagenomic shotgun
sequencing and investigations into correlations with risk factors for meningococcal
carriage.
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012 - Ett okat antal fall av legionellainfektioner orsakad av
Legionella longbeachae i Sverige under 2024

Mikrobiologi
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Introduktion/Introduction

Legionarssjuka som orsakas av legionellabakterier ar en allvarlig form av lunginflammation
med en dédlighet pa 9-25% vid samhallsférvarvad pneumoni (1). Incidensen ékar globalt
och aven i Skane déar 2,35 fall rapporterades per 100 000 invanare under 2021 jamfort med
1,42 fall 2011 (2). Legionella pneumophila har lange beskrivits som den dominerande
patogena arten och majoriteten av diagnostiska metoder detekterar framst den, trots att
oOver 25 humanpatogena arter finns beskrivna (3). Anmarkningsvart nog orsakar L.
longbeachae 54% respektive 39% av de rapporterade legionellainfektionerna i Nya Zeeland
och Australien och infektion ar associerad med exponering for odlingssubstrat
(kompost/krukjord) (4). | Sverige rapporterades 41 fall av samhallsforvarvad pneumoni
orsakad av icke-pneumophila (huvudsakligen L. longbeachae) under 2018 (5). Sedan dess
har tva av de storsta laboratorierna i Sverige i Region Skane och pa Karolinska
Universitetslaboratoriet implementerat PCR-diagnostik (2021 respektive 2024) som
artbestdammer de vanligaste icke-pneumophila arterna inklusive L. Jlongbeachae (6).
Metod/Method

Epidemiologisk information sa som alder, kén och orsakande patogen samt diagnostisk
metod sammanstalldes for rapporterade legionellafall under 2024 fran SmiNet. For L.
longbeachae fall inhamtades aven information om madjlig jordexponering via
smittskyddsenheterna.

Resultat/Result

Icke-pneumophila arter, framfor allt L. Jongbeachae, stod for en betydande andel, 35%
respektive 21%, av de rapporterade legionellafallen (totalt 216) under 2024 - en 6kning
jamfort med tidigare ar. Flest fall rapporterades i juni och majoriteten av alla fall var fran
Stockholm och Skane. Medianaldern for L. longbeachae fallen var 72 ar jamfort med 69 ar
for samtliga fall. Andelen man respektive kvinnor som infekterats av L. longbeachae var
76% respektive 24%, att jamfoéra med 67% respektive 33% for samtliga fall. Majoriteten av
L. longbeachae fallen hade exponerats for jord.

Konklusion/Conclusion

Infektioner orsakade av L. longbeachae 6kade i Sverige under 2024. Det ar svart att veta
om detta speglar den verkliga situationen, dels eftersom vissa laboratorier enbart
detekterar L. pneumophila, dels eftersom Karolinska inférde ny férbattrad L. species
diagnostik under 2024. Oavsett belyser detta vikten av bred legionelladiagnostik och att L.
longbeachae boér beaktas vid samhallsférvarvad pneumoni dar patienten varit i kontakt
med odlingssubstrat. Genom framtida studier hoppas vi férsta mer om epidemiologin och
infektionsforloppet for L. longbeachae samt identifiera exponeringsrisker i Sverige.
Referenser
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013 - Jamforelse av Micronaut-AM och Sensititre YeastOne med
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Introduktion/Introduction

Resistensbestamning av jastsvamp ar nédvandigt for korrekt handlaggning och behandling
av svampinfektioner, sarskilt hos immunsupprimerade patienter, vid invasiva och
adterkommande infektioner eller terapisvikt, samt fér dvervakning av resistensutveckling.
Standardiserade referensmetoder for MIC-bestamning av jastsvamp med buljongspadning
ar utvecklade av CLSI och EUCAST. Dessa ar valetablerade, robusta och palitliga, men
skiljer sig at bade gallande sammansattning av buljong och avlasningsinstruktioner. De ar
arbets- och tidskravande och férutsatter specialisering och erfarenhet. Tvd kommersiella
buljongspadningsmetoder finns tillgangliga och utgér snabbare och enklare alternativ.
Sensititre YeastOne (YO) (Thermo Fisher) anvands av flera laboratorier i Sverige och
baseras pa CLSI:s metodologi. Diskrepanta MIC-varden jamfért med den nationellt anvanda
referensmetoden fran EUCAST férekommer och tolkas dessutom utifrdn EUCAST
brytpunkter. Anvandning av Micronaut-AM (M-AM) (Bruker), som &r baserad pa EUCAST:s
metod, skulle potentiellt férbattra dverenstammelsen och harmonisera anvandandet av
brytpunkter.

Metod/Method

Vi har jamfort MIC-varden foér 25 kliniska stammar, med kant resistensmaonster, av olika
Candida-arter erhallna med YO och M-AM med EUCAST referensmetod och utvarderat
overenstammelse inklusive essential agreement (EA; MIC +/-1 och MIC +/-2), bias %,
categorical agreement (CA), very major error (VME) och major error (ME) fér amfotericin B
(AmB), anidulafungin (Ani), 5-fluorocytosin (5-FC), posakonazol (Pz), vorikonazol (Vz),
itrakonazol (1z) och flukonazol (Fz).

Resultat/Result

MIC-varden erhallna med M-AM visade acceptabel 6verenstdmmelse (MIC +/- 1
spadningssteg =90%) for amfotericin B och 5-fluorocytosin, medan YO var
Overensstammande endast for amfotericin B. M-AM visade systematiskt lagre MIC-varden
(negativ bias) jamfort med EUCAST, medan YO oftast gav forhéjda MIC-varden (positiv
bias). Vidare gav M-AM aven fler VME, bl.a. for anidulafungin, medan YO gav fler ME.
Konklusion/Conclusion

Anvandning av Sensititre YO som en typ av screening dar férhdjda MIC-varden verifieras
med referensmetod kan anses acceptabel da sannolikt fa resistenta stammar skulle
felklassificeras som kansliga, medan anvandning av Micronaut-AM fér resistensscreening
kan leda till oacceptabel underskattning av resistens.
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Mikrobiologi

Karolina Gullsby' 2, Jule Brandenburg?, Karin Elfving®, Lisa Stark?, Anna Heydeckel 2
1 Center for forskning och utveckling, Uppsala universitet, Region Gavleborg, Gavle

2 Enheten for klinisk mikrobiologi, Region Gavleborg, Gavle sjukhus, Gavle

3 Avdelningen for klinisk mikrobiologi, Region Dalarna, Falu lasarett, Falun

4 Enheten for klinisk mikrobiologi, Region Jénkdping, Lanssjukhuset Ryhov, Jonkdping

Introduktion/Introduction
Chlamydia trachomatis (CT) och Neisseria gonorrhoeae (NG) orsakar framst genitala
infektioner, men kan aven ge égoninfektioner som i varsta fall leder till blindhet.

Kommersiella molekylarbiologiska analysmetoder anvands fér diagnostik av CT/NG. Dessa
ar vanligen validerade och CE-IVD godkanda for genital prover samt for prover fran rektum
och svalg, men inte fran 6ga. Antalet prover tagna frén dga ar f& men andelen positiva
prover ar relativt hég.

Syftet med studien var att validera provlokal 6ga med Cobas® CT/NG (Cobas 6800, Roche),
for att mojliggora fortsatt diagnostik av 6goninfektioner i enlighet med skarpta
regulatoriska krav (IVDR) som laboratorierna maste félja.

Metod/Method

Valideringen utférdes pa de mikrobiologiska laboratorierna i Falun, Gavle och Jénk6ping.

Totalt analyserades 30 patientprover fran 6ga med Cobas 6800 (12 CT-positiva, 2 NG-
positiva och 16 negativa). Ytterligare 28 negativa égonprover spikades med CT (N=7), NG
(N=7) och bade CT/NG (N=14). Proverna validerades mot minst en av dessa metoder:
Inhouse PCR baserad pa detektion av porA (NG), Xpert® CT/NG (Genexpert, Cepheid),
CTGC2 (BD max) samt cobas® 4800 CT/NG Test (Cobas 4800, Roche).

Analytisk sensitivitet i provlokal 6ga jamfordes med prov frén svalg, vagina och cervix
genom att samtliga provtyper spikades med samma mangd CT, NG och bade CT/NG.

En genomgang av laboratoriernas analysstatistik av 6ga (2019-2024) gjordes for att fa en
6verblick av den lokala kliniska efterfragan och nyttan.

Resultat/Result

Samtliga 30 patientprover gav samstammigt resultat med den/de jamférande metoderna.
Av de 28 spikade proverna var det ett prov, spikat med bade CT (starkt positiv) och NG
(svagt positiv), som blev negativt for NG med den jamférande metoden.

Den analytiska sensitiviteten var likvardig mellan provlokal 6ga, svalg, vagina och cervix.

Totalt analyserades 711 égonprover (65-173 prover/ar) i de tre regionerna mellan 2019-
2024. Av dessa var 38 (5,3%) positiva, férdelat pa 35 positiva fér CT och 3 positiva for NG.
Inga prover var positiva for bade CT/NG.

Konklusion/Conclusion

Valideringen visar att Cobas 6800 har god prestanda. Analysstatistik bekraftar att den
kliniska nyttan av fortsatt CT/NG-analys av égonprover ar stor. Da inga CE-IVD-godkanda
alternativ finns mojliggdor CT/NG-analys av 6égonprover med Cobas 6800 fortsatt diagnostik
av denna kliniskt viktiga provlokal.
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Introduktion/Introduction

Babesia spp ar intraerytrocytara, fastingburna parasiter som i ovanliga fall kan orsaka
allvarlig sjukdom. Prevalensen ar okand, men en skansk studie visar antikroppsnivaer pa
16.3% hos patienter som haft borrelia[1]. Diagnostik sker genom mikroskopi, PCR och
serologi, dar endast mikroskopi hittills funnits tillgangligt i Sverige. Prov for PCR har
vidarebefordrats till Zirich, med en svarstid p& 15-20 dagar. Vi har satt upp en PCR-metod
for att identifiera B. microti, B. venatorum och B. divergens: sannolikt de vanligast
forekommande humanpatogena Babesia-arterna i norra Europa.

Metod/Method

PCR-metoden med malgener i 18-S-regionen ar en modifiering fran Wang et al[2] och
bestar av tva singelplex-PCRer, som identifierar B. microti och B. venatorum/B. divergens
(sarskiljer ej). | brist pa kant positiva fall har metoden utprévats med framodlade B.
divergens, helblod infekterat med B. venatorum (humant prov) och inképt DNA fran B.
microti. och jamforts med Microgens alphaCube Babesia-kit, som inte sarskiljer arterna. Ett
externt kvalitetsutskick (EQA) fran QCMD, i vilken B. microti och B. divergens ingick har
testats pa fardiguppsatt metod.

Resultat/Result

Metoden detekterade B.microti, B. divergens och B. venatorum vid lagre koncentrationer
for 2/3 arter jamfért med alphaCube. Analytisk sensitivitet for B. microti berdknas motsvara
en parasitemigrad pa 0.001%. Metoden kunde ur EQA-panelen korrekt identifiera 9/9
positiva och 1/1 negativt prov. Korsreaktivitet har inte setts for Plasmodium sp., Leishmania
sp, eller Toxoplasma gondii.

Konklusion/Conclusion

Brist pa kliniskt provmaterial har hittills fordrojt och forsvarat validering av en diagnostisk
PCR-metod for svensk sjukvard. Vid klinisk mikrobiologi i Skane finns nu en in-house-PCR,
som kan pavisa B. microtioch B. divergens/B. venatorum. Aven om klinisk prestanda &nnu
inte kunnat undersdkas, mdjliggdér metoden snabbare och sannolikt kansligare diagnostik
samt underlattar prevalensstudier av babesios i Sverige.

Referenser
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016 - Krakning kan anvandas som provmaterial vid analys med
GeneXpert Xpert Norovirus assay
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Introduktion/Introduction

Norovirus orsakar dterkommande epidemier av akut gastroenterit. Snabb diagnostik av
norovirus kan bidra till effektiv handlaggning av patienter och smittférebyggande dtgarder
pa vardavdelningar.

Bade diarré och krakningar ar vanliga symtom pa norovirus-infektion, och bada
provmaterialen innehaller infekti6st virus (1). Studier har visat att krékningar utan diarré
forekommer hos en signifikant del av de sjuka (2), men andelen kan variera beroende pa
alder och virusets genotyp (3).

Xpert® Norovirus assay mdjliggdér snabb pavisning av RNA frén norovirus Gl och Gll, men &r
av tillverkaren endast validerat for analys av avféringsprover. Vi har har utvarderat

rutinmassig analys av kriakning med Xpert® Norovirus assay.

Metod/Method
Bade krakning och avféringsprov hanterades enligt tillverkarens instruktion for
avforingsprover.

Vi sammanstéllde data fr&n samtliga analyser med Xpert® Norovirus assay &ren 2015 -
2024 inklusive Ct-varden for analyser utférda maj 2019 - dec 2024. Vi sammanstallde aven
resultaten frdn de patienter som provtagits med bade krakning och avféringsprov inom 24
timmar.

Resultat/Result

Totalt har 77 046 prover analyserats med Xpert® Norovirus assay, varav 13% krakningar
och 87% avféringsprov. Andelen positiva prov var samma i bada provmaterialen; 1% for
norovirus Gl och 11% fér Gll. | avforingsprover uppmattes dock lagre Ct-varden, vilket tyder
pa hdgre viruskoncentration. Median fér Gl var Ct 25,1 (avféring) respektive Ct 29,9
(krékning), och for Gll Ct 18,5 (avforing) respektive Ct 24,5 (krakning).

Omanalys har utforts vid felmeddelande frén instrument eller underkand internkontroll, och
omanalyser utfordes pa 1,3% av avforingsproverna och 1,2% av krakningarna.

Vid analys prover som insamlats inom 24 timmar identifierades 171 par med minst ett prov
positivt for norovirus Gll under maj 2019 - dec 2024. Av dessa visade 138 par samstammigt
positivt resultat, medan 26 var positiva endast i avféringsprov och 7 positiva endast i
krékning. Bland de samstammigt positiva proverna sa var median fér Ct 17,4 i
avféringsproverna och 24,1 i krakning. Lagre Ct-varde (> 1 Ct-steg) sags dock i
krakningsproven bland 13 av paren.

Konklusion/Conclusion
VAar analys visar att krékning kan anvandas som provmaterial for analys p& GeneXpert®

med Xpert® Norovirus assay, som komplement till analys av avféringsprover. Detta kan
vara av varde exempelvis hos de patienter dar krakning ar det huvudsakliga eller forsta
symtomet.

Referenser
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002 - Cefotaxim 1 eller 2 gram?
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Introduktion/Introduction

Vid sjukhuskravande misstankt infektion rekommenderas dosen 2 gram av antibiotikumet
cefotaxim. Detta for att tacka in eventuell férekomst av Staphylococcus aureus. PK/PD-
berédkningar (1) visar pa tveksam effekt av tidigare vanlig dosering 1 gram. Fér E.coli ar
dock dosen 1 gram tillfyllest. Kliniska studier som stédjer dosen 2 gram finns inte.
Foreliggande pilotstudie har tva fragestallningar:

1. Vilken ar andelen bakteremi eller allvarlig infektion med Staphyloccus aureus nar
cefotaxim anvands empiriskt vid misstankt allvarlig sjukhuskravande infektion?

2. Paverkas prognosen vid bakteremi eller allvarlig infektion med Staphylococcus aureus av
initial dos av cefotaxim?

Metod/Method

Projektet ar en retrospektiv observationsstudie med journallasning vid Skaraborgs Sjukhus
VGR. Alla vardtillfallen, vtf, mellan 20130101 - 20241231, 12 ar, dar cefotaxim anvands
empiriskt som forsta dos inkluderas genom registersokning i journalsystemet Meliors
elektroniska lakemedelsmodul. Vtf med empirisk kombinationsbehandling exkluderas. For
vtf dar utskrivningsdiagnoserna bakteremi med Staphylococcus aureus, A41.0, och/eller
infektion med Staphylococcus aureus, B95.6, foreligger goérs journalgranskning.
Riskfaktorer, behandlingsvariabler och prognos for vtf med initial dos 1 respektive 2 gram
granskas.

Resultat/Result

Totalt inkluderades 3185 vtf med cefotaxim som empiriskt val, 2269 vtf med 1 gr (71,2%),
samt 916 vtf med 2 gr (28,8%). Medelaldern var 67,3 ar for hela gruppen, 67,8 ar for 1 gr
och 66,1 ar for 2 gr.

Efter 30 dagar hade 264 patienter avlidit, 8,3%. | 1 gr-kohorten avled 192, 8,5%, i 2 gr-
kohorten 72, 7,9 %. Signifikansprévning med Chi-square, p= 0,577, visade ingen skillnad i
dodlighet mellan grupperna.

Andelen bakteremi eller allvarlig infektion med Staphyloccus aureus av de 3185 vitf med
empiriskt givet cefotaxim var 9,5% (n=301), 1 gr 7,3% (n=231), 2 gr 2,2% (n=70).
Medelaldern var 73,7 ar for hela gruppen med Staphylococcus aureus infektioner.

Efter 30 dagar hade 30 patienter avlidit, 10,0%. | 1 gr-kohorten avled 24, 10,4%, i 2 gr-
kohorten 6, 8,6%.

Signifikansprévning med Chi-Square, p= 0,656, visade ingen skillnad i dédlighet mellan
grupperna. Medelaldern var 83,1 ar for alla avlidna, fér 1 gr 83,5 ar och 81,5 ar.
Konklusion/Conclusion

Det ar ovanligt (<10%) med allvarliga Staphylococcus aureus infektioner vid
sjukhuskravande misstankt infektion dar cefotaxim anvands empiriskt.

Initial dos av cefotaxim, 1 eller 2 gram, paverkar inte prognosen avseende déd inom 30
dagar.

Referenser
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Introduktion/Introduction

Alfastreptokocker tillhér de vanligaste patogenerna som orsakar infektiés endokardit (IE).
Det ar valkant att patienter med hjartklaffprotes har en 6kad risk for IE och studier har visat
att hjartklaffprotes ar en riskfaktor for IE hos patienter som har alfastreptokocker i blodet.
Syftet med denna studie var att undersdka risken for IE hos patienter med hjartklaffprotes
och alfastreptokockbakteriemi samt att underséka om aterfallsfrekvensen av
alfastreptokockbakteriemi paverkas av antibiotikabehandlingens langd.

Metod/Method

Vuxna patienter med hjartklaffprotes och alfastreptokocker i blodet mellan 2015 och 2018 i
Skane identifierades genom laboratoriet Klinisk mikrobiologi i Lund och utgjorde
studiepopulationen. Patientjournaler granskades enligt ett foérdefinierat protokoll.
Patienterna indelades i grupperna definitiv, méjlig och avskriven IE, baserat pad European
Society of Cardiology-kriterierna fran 2015. Patienter med definitiv IE jamférdes med
patienter med icke-definitiv IE avseende kliniska, mikrobiologiska och bilddiagnostiska
variabler. Vidare undersoktes frekvensen av aterfall i dessa tva grupper baserat pa
antibiotikabehandlingens duration.

Resultat/Result

Totalt 110 episoder av alfastreptokockbakteriemi hos 89 patienter med hjartklaffprotes
inkluderades. | 40 episoder hade patienten definitiv IE, i 69 mdgjlig IE och hos en patient
avskrevs IE. Enbart 28 av de 70 patienter (40 %) med mdjlig eller avskriven IE behandlades
med antibiotika som om de hade IE. Det skedde sju aterfall och sex av dessa skedde hos
patienter med mdjlig IE. Fyra av aterfallen skedde hos patienter som erhdll antibiotika
under kortare tid an 14 dagar. Tre patienter med mdjlig IE diagnostiserades med definitiv IE
i samband med aterfallet. Det fanns fa signifikanta skillnader mellan grupperna definitiv
och icke-definitiv IE, men bakteriemi orsakad av subgruppen Streptococcus anginosus
visade sig vara signifikant vanligare hos patienter med icke-definitiv IE (11 respektive 0 %,
p-varde = 0.049).

Konklusion/Conclusion

Majoriteten av de patienter med alfastreptokockbakteriemi och hjartklaffprotes som
uppfyller kriterierna fér méjlig IE erhéll inte langvarig antibiotikabehandling och nadgra av
dessa patienter fick aterfall, tydande pa inadekvat behandling. Patienter med
hjartklaffprotes och alfastreptokocker i blodet har en hog risk fér IE dar noggrann utredning
ar indicerad.
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Introduktion/Introduction

Patienter med allvarliga infektioner, sdsom sepsis och svar lunginflammation, 16per dkad
risk att utveckla efterfoljande férandringar i immunsvaret. Vi har genomfort en
befolkningsbaserad registerstudie for att underséka om patienter som sjukhusvardats for
en allvarlig infektion har forhojd risk for att utveckla malign cancer och fa en
cancerdiagnos.

Metod/Method

Fran det svenska monstringsregistret identifierades 243 546 man, fodda mellan 1952 och
1956, och féljdes frdn monstring fram till 2010 (i aldrarna 18-58 ar). Sepsis och allvarlig
pneumoni som lett till sjukhusinlaggning identifierades genom nationella Patientregistret
och cancerdiagnoser identifierades via svenska Cancerregistret och Patientregistret.
Resultat/Result

Sepsis eller svar lunginflammation i vuxen alder r associerat med en 6kad risk fér cancer
under de efterféljande aren. Risken var som hogst under det forsta aret efter infektionen,
med justerade hazardkvoter och 95 % konfidensintervall fér all cancer pa 4,36 (3,42-5,55).
En 6kad risk kvarstod aven efter mer an ett ar, med en hazardkvot pa 1,36 (1,21-1,54) for
all cancer.

Konklusion/Conclusion

Den 6kade risken for cancer efter sepsis eller svar lunginflammation kvarstod dven efter
det forsta aret, vilket tyder pa en langvarig period av sarbarhet med fortsatt forhojd
cancerrisk. Den sarskilt férhdjda cancerrisken under det forsta aret efter infektion kan
delvis bero pa detektionsbias och/eller en 6kad risk for sepsis hos patienter med
odiagnosticerad cancer. Trots detta ar sambandet kliniskt relevant och betonar vikten av
medvetenhet om risk samt noggrann uppfdljning av dessa patienter.

Prelimindra subgruppsanalyser visar att den langsiktiga cancerrisken var sarskilt férhojd for
vissa cancerformer, framfér allt lymfatisk cancer samt cancer i andningsorganen.
Ytterligare dataanalyser férvantas vara fardiga i april 2025.
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Introduktion/Introduction

Vikten av korrekt och snabb mikrobiologisk diagnostik betonas i vardprogram for
livshotande tillstdnd, vid vard av smittsamma sjukdomar och i STRAMAs 10-punktsprogram.
Vardtider paverkas ocksa av férdréjda svar. Det finns inga sammanstallningar av tillgang
till mikrobiologiska analyser och ledtider pa sjukhus i Sverige och svarstider mats inte i
laboratoriernas kvalitetskontroller. NPO infektionssjukdomar och NPO medicinsk diagnostik
har darfér paborjat en kartldggning. Malet med enkéatstudien ar att undersbka svarstider for
mikrobiologiska analyser vid akutsjukhus i Sverige.

Metod/Method

En enkat med 64 fragor rérande svarstider, transportlogistik och forekomst av utvalda
analyser besvarades i april 2024 av 65 akutsjukhus i Sverige. Fragorna inkluderade
uppskattade kortaste och langsta svarstiden under vanliga veckor. Studien ar en
kartlaggning och kraver inte etiskt tillstand.

Resultat/Result

Utlokaliserade blododlingsskap saknades pa 17 av 39 lansdelssjukhus. Den kortaste och
langsta uppskattade tiden till inkubation av blododlingar var 0,5 respektive 7,2 timmar nar
utlokaliserade blododlingsskap fanns och 3 respektive 25 timmar nar utlokaliserade skap
saknades. Antalet sjukhus som fick urinodlingssvar 7 dagar/vecka var 15 st, 6d/v 11 st, och
5d/v 28 st. Direktresistens pa urinodlingar fanns inte tillgangligt pa 18 sjukhus. Snabbtest
fér malaria var inte tillgangligt dygnet runt pa 19/39 lansdelssjukhus.

Konklusion/Conclusion

Kartldggningen visar pa stora skillnader i svarstider i Sverige dar langre svarstider med
stor sannolikhet paverkar vardkvaliteten. Logistik och svarsrutiner for blododlingar och
urinodlingar har betydelse fér anvandningen av bredspektrumantibiotika och vardtid.

For malaria saknas tillgang till snabb diagnostik pa omkring halften av mindre sjukhus.
Asyl- och kvotflyktingar placeras i manga fall pa mindre orter varfér detta kan utgéra en
patientfara.

En felkalla ar att kartlaggningen mater uppskattad tid och inte faktisk tid for riktiga prover.
Den tar heller inte hansyn till storhelger.

Kartldggningen visar pa ett behov av att skapa en mer jamlik vard vid diagnostik av
infektionssjukdomar. Det kan minska risken for vardrelaterade infektioner, minska
dveranvandning av bredspektrumantibiotika, férkorta vardtider och leda till férbattrade
behandlingsresultat. Som ett nasta steg planeras en hdlsoekonomisk analys av olika
atgarder som kan korta svarstiderna.
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001 - A hospital-wide outbreak of ESBL-producing Klebsiella oxytoca
associated with contaminated sinks and associated plumbing:
outbreak report, risk factor analysis and plasmid mapping
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Introduktion/Introduction

Hospital outbreaks of gram negative bacteria with varying degrees of antibiotic resistance,
where biofilm in sink outlets acts as an environmental reservoir, have become increasingly
noticed in recent years. We describe a sink-related outbreak of Klebsiella oxytoca and
determine risk factors for acquiring the outbreak strain.

Metod/Method

Case-control analysis, environmental sampling from sinks, short-read whole genome
sequencing and long-read whole genome sequencing of selected isolates.

Resultat/Result

Whole genome sequencing revealed genetic clustering of 47 patient cases over 26 months.
The outbreak strain (Klebsiella oxytoca, sequence type 2, with or without blaCTX-M
containing plasmid) was also identified in sinks or adjacent plumbing in four rooms in two
wards. After adjustment for age, sex, and length of stay, four significant risk factors for
infection or colonization of the outbreak strain were found: age (OR per additional year:
1.03 (95% CI: 1.00-1.07); length of stay (OR per additional day: 1.04 (95% CI: 1.02-1.08);
urinary catheter (OR: 7.65 (95% Cl: 2.10-27.8; OR per additional day: 1.06 (95% CI: 1.01-
1.12); and diarrhoea (OR: 3.10 (1.03-9.35). Long-read plasmid sequencing revealed strong
indications of plasmid transmission from the outbreak strain to other sequence types of
Klebsiella oxytoca. Multifaceted interventions were employed, including exchange of sinks
strainers, traps, and piping, behavioural interventions, and reinforced cleaning and
disinfection. Outbreak control has so far not been achieved despite interventions.
Konklusion/Conclusion

Klebsiella oxytoca established in sink plumbing biofilm caused a prolonged outbreak
difficult to control. Age, length of stay, urinary catheter and diarrhoea were risk factors for
acquiring the outbreak strain. Both clonal and horizontal transmission occurred.
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Introduktion/Introduction

Background: Prosthetic joint infections (PJIs) caused by multidrug-resistant S. epidermidis
(MDRSE) is a challenging problem. There is increased interest in fosfomycin as a treatment
option, but data on phenotypic and genotypic susceptibility in S. epidermidis including
MDRSE is scarce.

Aim: To investigate phenotypical and genotypical susceptibility to fosfomycin in S.
epidermidis isolates prospectively collected from PJIs in Sweden.

Metod/Method

Method: MIC determination was performed using in-house agar dilution (AD) and a
commercial AD panel. Genes and gene variants associated with fosfomycin resistance were
analysed.

Resultat/Result

Results: In total 89 S. epidermidis isolates were included of which 75 (84%) were MDRSE.
Fosfomycin inhibited all isolates except one, which had a MIC >256mg/L. The commercial
AD panel demonstrated good overall performance, but tended to overestimate the MIC,
resulting in 84% essential agreement (EA) with the gold standard. Genomic analysis with
publicly available tools for whole-genome sequencing (WGS) data suggested genotypic
fosfomycin resistance in all isolates, but in-depth analysis revealed that fosB, associated
with fosfomycin resistance, was only present in the phenotypically resistant isolate. No
other genes or gene variants associated with fosfomycin resistance were detected.
Konklusion/Conclusion

Conclusions: Phenotypic resistance to fosfomycin and presence of fosB were found to be
rare in this collection, indicating fosfomycin’s potential as treatment option for S.
epidermidis. The commercial AD panel demonstrated high reproducibility but EA with the
reference method was less than optimal. Findings of genotypic fosfomycin resistance using
common tools for WGS data should be critically evaluated and appropriately verified with
relevant fosB references for S. epidermidis.
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005 - IL-12 is a key responsive element to corticosteroid treatment
in COVID-19
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Introduktion/Introduction

Treatment with corticosteroids is standard of care for patients with severe COVID-19 (1).
Yet, little is known about the effects of corticosteroid treatment on the immune responses
during the acute viral infection.

Metod/Method

Here, we took use of COVID-19 patient samples collected before steroid treatment was
implemented as standard of care and applied propensity score matching to assess the
impact of corticosteroids on the antiviral immune response. The matched cohorts were
stratified for steroid treatment and the soluble proteom analysed with the Olink Explore
plattform comprising 1436 proteins. Furthermore, we combined single-cell RNA sequencing
of in vitro stimulated cells with publicly available data from patients with severe COVID-19
to assess the underlying mechanisms.

Resultat/Result

The key cytokine reduced by steroid treatment was IL-12 which correlated to the total dose
of steroids administered before sampling. We show that IL-12 signaling is enhanced in
patients with severe COVID-19 and that corticosteroids predominantly target this pathway
via myeloid cells. Moreover, we show that the corticosteroid-receptor is strongly
upregulated in myeloid cells during infection, suggesting this as mechanism to the specific
regulation of IL-12 by steroid treatment. Downstream, NK cell function is altered by the loss
of this cytokine.

Konklusion/Conclusion

Collectively, we show that corticosteroids have a surprisingly narrow effect on the
inflammatory immune mediators during acute infection with SARS-CoV-2 affecting
predominantly innate immune cells.
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Introduktion/Introduction

Pneumocystis jirovecii pneumoni (PCP) ar en allvarlig opportunistisk infektion som drabbar
immunsupprimerade patienter. Incidensen av PCP har minskat bland HIV patienter men
6kar i andra grupper sasom vid hematologiska maligniteter, solida tumérsjukdomar och vid
autoimmuna sjukdomar (1-3).

Diagnostiken av PCP baseras pa respiratoriska symptom, radiologiska fynd férenliga med
PCP, immunsupprimerande behandling/sjukdom samt mikrobiologiskt fynd av PCP i ett
luftvagsprov (4).

Quantitative polymerase chain reaction (qPCR) anvands for att detektera P.jirovecii DNA i
luftvagsprover. Det ar dock en utmaning att stalle diagnosen PCP da kolonisation av
P.jirovecii i luftvagarna ar vanligt forekommande. Symptombilden hos patienten kan da
stdmma med andra diagnoser som immunterapi orsakad pneumonit (5, 6).

Syftet med var studie ar att med hjalp av gPCR finna ett Quantification Cycle (Cq) varde
som kan hjalpa klinikern att skilja mellan PCP och kolonisation hos immunsupprimerade
patienter.

Metod/Method

Patienter >18 ar med positivt luftvagsprov for P. jirovecii med qPCR fran 2017-2023
inkluderades retrospektivt i studien. Patienterna klassificerades som PCP eller kolonisation
efter genomgang av medicinska journaler och Cg-varden jamfordes mellan grupperna.
Receiver-operating characteristics (ROC) kurvor anvandes for att identifiera Cg-varden som
kunde sarskilja mellan PCP och kolonisation med hdg sensitivitet och specificitet i
bronkoalveolart lavage (BAL), sputum och munskoéljvatska.

Resultat/Result

520 patienter inkluderades, 247 patienter (47.5%) klassades som PCP och 273 som
koloniserade. Cq median vardet var signifikant l[agre i gruppen med PCP i jamférelse med
kolonisation bade fér BAL (33.0 vs 36.6, p <0.001) och sputum (33.4 vs 36.0, p<0.0001),
vilket gav en ROC area under kurvan pa 0,75 respektive 0,73. Cg-varden fér
munskoljvatska skiljde sig inte at mellan PCP och kolonisation. Med en cut off pa Cq 33.9
for BAL och 34 for sputum kunde PCP predikteras med ett PPV pa 73%.
Konklusion/Conclusion

Genom att anvanda oss av gPCR med Cg-varden kan vi lattare skilja mellan PCP och
kolonisation. Detta kommer att hjalpa klinikerna i deras hantering av patienter med PCP, sa
att ratt behandling satts in i tid.
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Samtliga kliniska mikrobiologiska laboratorier (KML) med uppdrag for landets
halso- och sjukvard deltar i natverket Svenskt laboratorienatverk inom
mikrobiologi (SLIM). Syftet med natverket ar en hallbar och jamlik mikrobiologisk
verksamhet med hog kvalitet for halso-och sjukvarden. Natverket, som &r en
overenskommelse mellan Folkhalsomyndigheten och Sveriges 21 regioner, har till
uppgift att tillsdtta och férvalta 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.

SLIM 4gs och finansieras gemensamt av Folkh&lsomyndigheten och regionerna.
Folkhalsomyndigheten forvaltar natverket och utser ordférande for styrgruppen.
Styrgruppen bestar av ledamoter fran samtliga KML vid universitetskliniker i
Sverige samt tva ledamoter fran icke-universitetskopplade laboratorier fran sodra
respektive norra delen av Sverige. Styrgruppen utndmner NRL och ansvarar for
fortlépande beslut och 6versyn av natverket for att det ska fylla sitt syfte. NRL kan
utover arligt basanslag soka extraanslag for laborativa aktiviteter som adresserar
uppkomna problem for hélso- och sjukvarden eller for angelagna
utbildningsinsatser.

Fran 2025 har en ny avtalsperiod pabdrjats och efter en utvardering som SLIMs
styrgrupp gjort tillsammans med NRL och KML, utlystes och tillsattes 29 NRL
omraden for perioden 2025-2029. Efter utvarderingen har en viss omstrukturering
av NRL-omradena gjorts - ett nytt NRL for specialtekniker inom virologi inréttades
och flera tidigare separata NRL samordnades.

I posterutstallningen finns presentationer om SLIMs verksamhet och postrar
fran foljande NRL samlade:

NRL Gastroenteritvirus

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



NRL TBE-virus

NRL Neisseria meningitidis
NRL Bakteriell artbestdmning
NRL Parasiter

NRL Svampar

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/

[=]=3>x [m]
3


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

