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1) Indikaattori-E. coli

* Tyypitys
* Taudinaiheutuskyky ja resistenssi

2) Salmonella
 Resistenssi

3) Kampylobakteerit
e Resistenssitekijat
e \Vertailu tuotantoelainten kantoihin



1) Indikaattori-E. coli Tf%ﬂ

 Virulenssitekijat, tyypitys (periytymisryhmat A,

B1, B2 ja D) sek3 mikrobilaikeresistenssi tutkittiin Twpite“yj‘if‘.isio_'a?‘tti?”jaka”ma
vhteensa 159:1t3 piennisiakkaiden E. coli- elainlajeittain
isolaatilta, suurin osa peraisin metsahiirista 11
* Tyypitetyt isolaatit peraisin 14 nauta- ja 20 sikatilalta et
* Nautatiloilta oli peraisin 70 (44 %) ja sikatiloilta 89 (56 . . T
%) isolaattia : s lumikko
/ metsahiiri
m metsamyyra

metsdpadstdinen

* Virulenssigeeneja tutkittiin 8 kpl (astA, cva, irp2,
iss, iucD, iss, iucD, papC, tsh, vat)

m peltomyyra

m rotta |. isorotta

* Tekijoita jotka vaikuttavat siihen miten hyvin bakteeri  vaivaishiiri
selvida ihmisen tai elaimen elimistdssa ja pystyy siella = vaivaispaastainen
lisaantymaan ja aiheuttamaan oireita = vesipadstainen

81

(taudinaiheutuskyky)



E. coli -bakteerien tyypit Tf

* Yleisin tyyppi oli B1 (n=58, 36 %), seuraavaksi
eniten todettiin tyypin D isolaatteja (n=42, 26
%)

e Vertailuna: Naudoilla ja sioilla suurin osa
suoliston E. coli -bakteereista A- ja B1-ryhmia
(karkeasti vajaa 90 %). Seuraavaksi eniten D
ja B2 (alle 5 %). Suhteet riippuvat jonkin
verran maanosasta ja ruokinnastakin.
Suomesta ei kattavia tutkimuksia.

* Periytymisryhma B2 sellainen joka voi
aiheuttaa ihmisille suoliston ulkopuolisia
infektioita

E. coli-bakteerien fylogeniatyypit
elainlajeittain

vaivaishiiri (n=6)

rotta I. isorotta (n=9)
metsapaastainen (n=5)
metsamyyra (n=22)
metsahiiri (n=81)

kotihiiri (n=24)

idankenttamyyra (n=6)
0% 20% 40 % 60 % 80 %

mA mBl mB2 D mei-tyypittyva

100 %



o
E. coli -bakteerien tyypit: metsahiiri ! ﬂ

Nautatiloilta loukutettujen
metsahiirten E. coli -bakteereilla vahan
vahemman B2-tyyppia verrattuna
sikatiloihin (ei tilastollisesti
merkitsevaa eroa), muuten jakaumat
aika samanlaiset tuotantosuunnasta
rilppumatta

- Tuotantosuunta ei tdman aineiston
perusteella vaikuta tilalta
loukutettujen piennisakkaiden E. coli -

tyyppeihin

Metsahiiren E. coli-bakteerin fylogeniatyppit

metsahiiri (nauta, n=31)

metsahiiri (sika, n=50)

metsahiiri (kaikki, n=81)

0% 20% 40 % 60 % 80% 100 %

EA EB1 mB2 mD Meityypittyva



62 %:Ita piennisakkaiden E. coli -isolaateista ei [6ytynyt mitaan tutkituista kahdeksasta virulenssigeenista

E. coli: virulenssigeenit

Piennisdkkaista eristettyjen E. coli-bakteerien virulenssiprofiilien osuudet

1% 1% 1%

1%_\ f

.-

= astA

uirp2

mjss

= juch

m tsh

m vat

= astA-irp2-iss-vat

m astA-tsh

B astA-vat

® cva-irp2-iss-iucD-tsh

m irp2-iss-vat
irp2-iss-iucD-vat
irp2-iss-papC-vat

® irp2-vat

m iss-iucD

iss-vat

Lopuilta |6ytyi yhdesta viiteen virulenssigeenia

4-5 virulenssitekijaa yksittaisilla isolaateilla, peraisin seka nauta- etta sikatiloilta



E. coli: virulenssigeenit

* Virulenssiprofiilit elainlajeittain:

e Myyrilta l0ytyi suurimmalta prosentilta
tutkituista E. coli-isolaateista
virulenssitekijoita

e Metsahiirilla eniten erilaisia
virulenssiprofiileja mutta niita oli myds
eniten tutkimusaineistossa

E. coli-bakteerien virulenssiprofiilit
elainlajeittain

vaivaishiiri (n=6)
rotta I. isorotta (n=9) |
metsapaastdinen (n=5) |GG
metsamyyrd (n=22) [N I @
metsahiiri (n=81) |G R
kotihiiri (n=24) |
idankenttdmyyrd (n=6) |

0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90% 100%

m- W astA mirp2 iss
WiucD Hish W vat B astA-irp2-iss-vat
M astA-tsh M astA-vat M cva-irp2-iss-iucD-tsh B irp2-iss-vat
M irp2-iss-iucD-vat M irp2-iss-papC-vat irp2-vat W iss-iucD

M iss-vat



E. coli: resistenssitulokset

* Kaksi moniresistenttia (AMP-SU-TRI, AMP-SU-TET-TRI) kantaa sikatiloilta,
B1-fylogeniatyyppia, lisaksi A-tyypin SU-TET-resistentti kanta nautatilalta ->
mahdollista etta haittaelaimet toimivat resistenttien kantojen
valittdjind/kantajina

* Eniten resistenssia sulfalle (n. 18 %) paaasiassa sikatiloilta eristetyilla E.

coleilla,

* pelkastaan sulfaresistenteilla kannoilla resistenssi oli matala-asteista,
tuotantoeldinten E. coli-bakteerien sulfaresistenssi yleensa korkeampaa, kliininen

merkitys epavarmaa

* Muutamalta tilalta eristyi paria eri resistenssiprofiilia
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2) Salmonella: resistenssitulokset T ﬂ
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e Herkkyystulokset 9 isolaatista, jota peraisin neljalta tilalta (2 sika-
ja 2 nautatilaa) seka kolmelta kontrollialueelta
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* Muuta resistenssia ei nailla kannoilla esiintynyt kuin kohonneita
kolistiinin MIC-arvoja (n=6/9)
» kaikista kannoista on tehty mcr-1, ja -2-geenien PCR,
mutta negatiivisin tuloksin
» joillakin salmonellan serotyypeilld on luontaisesti
kohonneita MIC-arvoja kolistiinille



3) Kampylobakteerit:
Resistenssi ja vertailua

* 46 C. jejuni -kannan koko genomi sekvensoitiin

 Tutkituista isolaateista 22 oli peraisin 12 sikatilalta ja 24 isolaattia 14
nautatilalta

e Resistenssitekijat tutkittiin web-serverin (Resfinder 3.2) avulla

 laatukontrolloidusta sekvenssiraakadatasta etsittiin seka tiedettyja resistenssia
aiheuttavia mutaatioita etta tunnettuja resistenssigeeneja

* Laatukontrollointi ja koonti tehtiin Innuendo-alustalla ja vertailut
(ydingenomi-MLST, multilocus sequence typing) Ridom Segsphere-
ohjelmistolla

e cg-MLST: vertaillaan tutkittavien kantojen ns. ydingenomin geeneja toisiinsa

e 7 geenin MLST: Tutkitaan vain naiden geenien alleeleja ja niiden yhdistelman
perusteella kannalle annetaan numeerinen sekvenssityyppi (ST)



Kampylobakteerit: resistenssi

* Resistenssigeenit: 67 %:lta l0ytyi beetalaktamaasigeeneja

* Campylobacter jejuni on yleisesti resistentti beetalaktaameille, ja beetalaktamaasigeeneja [oytyy
jopa 90 % kannoista

* Mutaatiot: 30 %:lta loytyi pistemutaatio gyraasientsyymia (gyrA)
koodaavassa geenissa
 ej kirjallisuuden mukaan aiheuta yksinaan kinoloniresistenssia

- ei kliinisesti merkittavia resistenssitekijoita



Kampylobakteerit: vertailua

Suurin osa haittaeldinten C. jejuni-kannoista edusti uusia MLST-tyyppeja
 5/46 (11 %) kannalla todettiin ennestaan tunnettu sekvenssityyppi:
e 1xST-2219 (ST-45 CC, sikatila, metsahiiri)
e 1xST-4791 (ST-45 CC, nautatila, isorotta)
e 3 xST-1304 (sika + nautatiloilta, metsamyyra+ -hiiri)

Suurin osa metsamyyrien kannoista piti jattaa pois vertailusta: lilan erilaisia eika
niita voinut tarkastella talla menetelmalla

ST-45 ryhman edustajat ovat usein ns. generalisteja, joita on tavattu monilla
elainlajeilla, myds ihmisista

ST-1304 edustajia tavattu aiemmin esim. villilinnuilla
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Ydingenomi-MLST minimaalinen virityspuu, jossa mukana 31 haittaeldinkantaa, 74

broilerikantaa vuosilta 2016-2018, 6 nautakantaa vuodelta 2016 seka 3 sikakantaa
vuodelta 2017

—> Suurin osa haittaeldimista |6ydetyista kannoista edusti uusia,
mahdollisesti juuri niihin sopeutuneita linjoja, mutta
haittaelaimet saattavat myos toimia ihmisiin ja tuotantoeldimiin
tarttuvien kantojen kantajina, ainakin ohimenevasti

9475, Isorotta

-
? (unkriown), Broileri

4

=
3 /}
17001, Braileri
01, ilerk o
!/' 175’11,E ileri
h Y
21 ,Eiyller\

2114, B
b

ileri

? (unkr@wﬂE\Brmlsri



4) Johtopaatokset

e E. coli

* Tuotantosuunnalla ei selkeaa vaikutusta haittaeldinten bakteerien tyyppeihin

* Mikrobiladakeresistenssi ei ole yleista, mutta on mahdollista etta yksittaiset haittaeldimet
toimivat resistenttien kantojen valittajina tiloilla

e Salmonella:
* Merkittavaa mikrobilaakeresistenssia ei esiintynyt

* C. jejuni:
* Kliinisesti merkittavia resistenssitekijoita ei loytynyt

e Suurin osa kannoista haittaeldaimille tyypillisia, mutta muutamia "generalistejakin” 16ytyi -> on
mahdollista etta haittaelaimet levittavat kantoja tiloilla
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