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Om publikationen

Denna rapport sammanfattar resultaten fran den epidemiologiska typningen av
campylobacter frdn ménniska och kycklingkdtt som insamlades under sommaren
2019. Studien har gjorts for att 6ka forstaelsen for hur stor pdverkan denna kélla
har f6r campylobacterinfektion i Sverige. Campylobacterisolaten frdn ménniska ér
insamlade fran de kliniska mikrobiologiska laboratorierna och isolaten fran
kycklingkott kommer fran Livsmedelsverkets butiksstudie med kycklingkott.
Studien visar pa de genetiska samband som finns mellan campylobacter hos
ménniska respektive kycklingkott. Malgrupper ér i forsta hand nationella och
regionala myndigheter och laboratorier som arbetar med fragor kopplade till
livsmedelsburen smitta, men &ven kycklingproducenter och intresserad allménhet.
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Sammanfattning

I denna rapport har betydelsen av farsk kyckling som smittkélla for
campylobacterinfektion i Sverige undersokts genom att studera den genetiska
likheten mellan campylobacter fran kycklingkdtt och campylobacter fran smittade
manniskor. Det dr tredje aret i rad som Folkhdlsomyndigheten och
Livsmedelsverket gér den hér typen av undersdkning.

Jamforande analyser mellan humanisolat fran vecka 34 och isolat fran farsk
kyckling fran butik inforskaffat vecka 31-33 visade att 33 procent av humanfallen
kunde kopplas till kycklingkétt. Kyckling utgjorde sannolikt en storre smittkélla dn
den nu uppméitta eftersom jadmforelsen gjordes mot en begrinsad del av det totala
utbudet av farsk kyckling.

En majoritet av sjukdomsfallen med anknytning till kyckling férknippades med
svensk konventionellt uppfodd kyckling (88 procent) och framfor allt till produkter
fran Sveriges storsta slakteri, F38. Ekologisk kyckling kunde kopplas till ett fatal
sjukdomsfall medan utldndsk kyckling inte var forknippad med nagot sjukdomsfall.
Att en stor del av fallen kan kopplas till svensk konventionell kyckling beror
sannolikt p4 att dessa produkter dominerar den svenska marknaden.

Resultaten for 2019 6verensstdmmer till stor del med de tidigare undersékningarna
fran 2017 och 2018, det vill sdga att cirka en tredjedel av humanisolaten kan
kopplas till svensk kyckling. I Sverige dr campylobacterinfektion vanligast under
augusti, vilket &r samma period da andelen campylobacterpositiva kycklingar &r
som hogst. Trots att en tredjedel av humanfallen kunde kopplas till kyckling, har
inget pagaende utbrott detekterats under sommarperioderna vid respektive
provtagningstillfalle.

Resultaten tydliggor att en reduktion av campylobacterforekomst i
kycklingproduktionen skulle ha en direkt effekt pa antalet personer som
undkommer smitta.



Summary

In this report, the importance of fresh chicken meat as source of infection was
investigated by studying the genetic similarity between campylobacter from retail
chicken meat and Campylobacter from infected people. This is the third
consecutive year that the Public Health Agency and the Swedish Food Agency
conducted this type of survey.

Comparative analyses between human isolates collected during week 34 and
isolates from fresh chicken meat from stores acquired during week 31-33 showed
that 33 percent of human cases were genetically linked to chicken meat. Chicken
was likely an even larger source of infection than identified since the comparison
was made with a limited sample material of the total supply of fresh chicken.

A majority of the human cases related to chicken were associated with Swedish
conventionally bred chicken (88 per cent) and especially to products from
Sweden's largest slaughterhouse, F38. Organic chicken could be linked to a few
cases, while imported chicken was not associated with any case of disease. The fact
that a large part of the cases could be linked to Swedish conventional chicken is
probably due to the fact that these products dominate the Swedish market.

The results for 2019 are largely in line with the previous surveys of 2017 and 2018,
i.e. about one third of the human isolates were genetically linked to Swedish
chicken. In Sweden, Campylobacter infection is most common during August,
which coincides with an increase in Campylobacter positive chicken flocks.
Although one third of human cases could be linked to chicken, no ongoing
outbreak has been detected during the summer periods at each sampling event.

The comparison of human and retail chicken isolates indicate that if a reduction of
Campylobacter in the chicken production is achieved this will have a direct effect
on the number of people who become infected by Campylobacter.



Bakgrund

Infektion med campylobacter dr vanligt forekommande i Sverige och under 2015 —
2017 forekom flera inhemska utbrott av campylobacter kopplat till farsk kyckling.
For att utvédrdera insatser for att minska incidensen och utbrott ingér campylobacter
sedan 2017 i Folkhédlsomyndighetens mikrobiella 6vervakningsprogram, med
insamlingar under vecka 11 och vecka 34 (1). Vecka 11 anméls normalt ett 1agt
antal fall av campylobacterinfektion (lagsdsong) och vecka 34 ett hdgt antal
(hogsédsong). Veckorna dr valda for att folja diversitet och eventuella genetiska
kluster hos campylobacter under lag- respektive hogsdsong. Provsamlingen bestar
av isolat inskickade fran landets kliniska mikrobiologiska laboratorier dér fallen &r
rapporterade som smittade i Sverige.

Vecka 11 2019 1ag antalet anmélda campylobacterfall pd for sdsongen forvantad
lag niva och for vecka 34 l1ag antalet anmaélda fall pa for sdsongen forviantad hog
niva. Sett till hela 2019 var dock antalet anmélda fall av campylobacterinfektion
smittade i Sverige det ldgsta sedan 2009 (2).

Vecka 31-33 2019 utforde Livsmedelsverket en studie over forekomst och halter av
campylobacter hos farsk kyckling kopt i butik (3). Totalt analyserades 100
kycklingkottprover och campylobacter kunde pavisas i 51 av proven.
Livsmedelsverkets butikstudie utfordes dven 2017 och 2018 (4, 5).

Denna rapport syftar till att redovisa resultat frdn de jimforande molekyléra
analyser som utforts pd human- och kycklingkéttisolat.



Metodik

Campylobacterisolat typas med helgenomsekvensering, den metod som har den
mest detaljerade uppldsningen av tillgéngliga typningstekniker. I det forsta steget i
analysen definieras och indelas isolaten i sa kallade sekvenstyper (ST). Detta dr en
uppdelning enligt en sedan tidigare internationellt etablerad teknik, multi locus
sequence typing (MLST) som inte dr sa hogupplosande. I analysen identifieras
skillnader i sju gener och utifrén detta erhalls en ST som bestér av ett lopnummer.
Utover MLST-analys gors dven en klusteranalys, en sa kallad Single Nucleotide
Polymorphism (SNP)-analys, dér man jaimfor de ingdende isolatens gemensamma
arvsmassa i detalj och identifierar skillnader mellan enskilda nukleotider.



Resultat

Inkomna humanisolat vecka 11

Fran insamlingen for vecka 11 erhdlls campylobacterisolat fran 14 av Sveriges 21
regioner, tva regioner hade inga anmélda campylobacterfall under denna vecka.
Totalt typades 25 isolat dér fallen var rapporterade med smittland Sverige. Alla
isolat identifierades som C. jejuni.

Sekvenstyper (ST) fér humanisolat vecka 11

Totalt identifierades 20 olika ST, ett isolat var icke typbart (Figur 1). Isolaten
fordelade sig i enskilda ST forutom for ST-148, ST-534 och ST-918.

Inkomna humanisolat vecka 34

Fran insamlingen for vecka 34 erhdlls campylobacterisolat fran 18 av Sveriges 21
regioner, en region hade inga anmélda campylobacterfall under denna vecka. Totalt
typades 112 isolat dér fallen var rapporterade med smittland Sverige. Ett isolat
identifierades som C. coli, dvriga isolat (n=111) identifierades som C. jejuni.

Sekvenstyper (ST) fér humanisolat vecka 34

For de 111 C. jejuni-isolaten identifierades 31 olika ST, fem isolat var icke typbara
(Figur 1). Tjugofem isolat (23 procent) typades till ST-257, vilket gjorde denna ST
till den vanligaste under denna insamlingsperiod.

Den nist vanligaste sekvenstypen bland isolat fran vecka 34 var ST-48, med 14
isolat (13 procent).

Tvé isolat typades till ST-918. Denna ST var den som orsakade det stora
campylobacterutbrottet 2016/2017 (4, 6).

Klusteranalys fér humanisolat vecka 11 och vecka 34

Identifiering av eventuella kluster sker inom respektive ST. Ett genetiskt kluster
bestar av isolat vars gemensamma andel av arvsmassan ar i det ndrmaste genetiskt
identiska sinsemellan. Oftast utgors den parvisa skillnaden inom en ST i SNPs av
noll till cirka 10 SNPs.

Totalt befann sig 20 procent (5 stycken) av humanisolaten fran vecka 11 i kluster,
motsvarande siffra for vecka 34 var 54 procent (60 stycken). Kluster pavisades
inom ST-19, ST-21, ST-42, ST-48, ST-148, ST-257, ST-534, ST-918, ST-2042 och
ST-2274. Antal isolat inom dessa kluster varierade fran 2 — 14 stycken. ST-148 var
den enda ST dér humanisolat frin bade ldgsdsong och hogsidsong klustrade med
varandra.

Flest isolat som klustrade aterfanns inom ST-257. Alla isolat som typades till
denna ST fordelade sig i tre olika kluster med 2, 9 och 14 isolat vardera.



Nast flest isolat klustrade inom ST-48, dar 12 av 14 isolat med denna ST klustrade
med varandra.

Figur 1. Fordelning av sekvenstyper fr&n human- och kycklingkéttisolat.

Fordelning av sekvenstyper

B Humanisolat v 11 ~ BHumanisolat v34  BEKycklingkdttisolat

* ST? ar icke typbara ST vilka alla var genetiskt unika sinsemellan. De ST som endast representeras av ett isolat vid
respektive insamlingsomgang &r inte redovisade i diagrammet; humanisolat vecka 11: ST-50, ST-61, ST-122, ST-464,
ST-508, ST-572, ST-658, ST-861, ST-934, ST-992, ST-6169, ST-9306, ST-9318, humanisolat vecka 34: ST-22, ST-50,
ST-137, ST-353, ST-356, ST-441, ST-464, ST-538, ST-670, ST-991, ST-1459, ST-1911, ST-1947, ST-2100, ST-7355,
kycklingkéttisolat: ST-50, ST-177, ST-356, ST-2100.

Diversitet- och klusteranalys for humanfall

Diversitetsindex (7) rdknades ut for respektive vecka med avseende pé ST. Det ger
ett matt pa hur manga olika typer av campylobacter som finns vid respektive
insamlingsvecka samt de enskilda typernas antal. Ett lagt index tyder pa att ménga
av isolaten har samma ursprung vilket kan indikera ett eller ett fatal mer
omfattande utbrott, medan ett hogt, déir 1 utgor det hogsta, indikerar ménga olika
kallor och olika ursprung genetiskt.

Humanisolaten visade pé en hogre diversitet under ldgsdsong jamfort med
hogsdsong (Tabell 1). I jamforelse mot de tva tidigare insamlingsaren var
diversiteten for vecka 11 betydligt hogre 2019 &n de béda tidigare
insamlingsomgangarna under denna vecka. Det betydligt ldgre vardet for 2017
kommer sig av att det da pagick ett omfattande utbrott (4). Motsvarande siffra for
vecka 34 var ndgot lagre 2019 jamfort med de tva tidigare insamlingsomgéngarna
under samma vecka (Tabell 1). I jamforelse med antal anmailda fall pa manadsbasis
vid lag- respektive hogsisong sa ligger antalet anmédlningar forhallandevis stabilt
utom mars 2017 da det ovan nimnda nationella utbrottet pagick.

Andel isolat per insamlingsomgéang som varit en del av ett kluster med tva eller fler
isolat ir ett annat sitt att méta diversitet pa (Tabell 1). Overlag syns en
Overensstimmelse mellan diversitetsindex och andel isolat i kluster dér perioder
med hdg andel isolat i kluster ocksé ger ett ldgre diversitetsindex (Tabell 1).
Andelen humanfall som klustrade med andra humanfall frén vecka 34 2019 var 54
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procent. Dessa fordelade sig i nio olika kluster med 2-12 isolat i varje. Majoriteten
av dessa kluster (80 procent) hade isolat fran flera olika regioner, vilket tyder pa
smittkéllor som spritts i landet.

Tabell 1. Diversitetsindex och andel som klustrar med avseende p& humanisolat.

Simpsons Andel som Anmalda
Diversitetsindex* klustrar** fall/ménad***
Mars (v 11) 2017 0,321 89% 659
Mars (v 11) 2018 0,737 48% 124
Mars (v 11) 2019 0,987 20% 124
Augusti (v 34) 2017 0,938 39% 650
Augusti (v 34) 2018 0,931 44% 613
Augusti (v 34) 2019 0,918 54% 654

* Ett 13gt index tyder pd att m&nga av isolaten har samma ursprung medan ett hdgt, dar 1 utgér det hogsta, indikerar
manga olika kallor. ** Andel av humanfallen som klustrar med andra humanfall under samma provtagningsperiod med
tva eller fler isolat. ***Antal anmalda inhemska fall rapporterade pd manadsbasis, mars respektive augusti.

Isolat fran kycklingkott fran butik

Under vecka 31-33 2019 inforskaffades 100 prover av farskt kycklingkott fran 40
olika butiker i Stockholm- och Uppsalaregionen (3). Provinsamlingen syftade till
en jamn fordelning av proverna i kategorierna ekologisk kyckling, utlandsk
kyckling, svensk konventionellt uppfodd kyckling fran slakteri F38 och 6vrig
svensk konventionell kyckling. Vid tidigare butiksstudier som genomforts pa
Livsmedelsverket (4, 5) har fordelningen av antal prover i de olika kategorierna
varit mer jamn. Under 2019 var det problematiskt att hitta utlindsk kyckling i
butikerna varfor antal prov i denna kategori var lagre &n i 6vriga kategorier.

Av de 100 provtagna kycklingprodukterna var 51 positiva for campylobacter
(Tabell 2) (3). Pa grund av problem med kontamination kunde tva isolat fran
kategorin utléndsk kyckling inte renodlas och typas, varfor resultat for endast 49
isolat fran kyckling kunde erhéllas. Ett isolat fran utléndsk kyckling identifierades
som C. coli, 6vriga isolat (n=48) identifierades som C. jejuni.
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Tabell 2. F6rdelning av antalet kycklingprover som analyserats med avseende pd kategori
samt antal och andel positiva prover.

Slakteri Ovrig Ekologisk Utlandsk Totalt
F38 svensk
konv.

Totalt antal 29 28 29 14 100
provtagna
produkter
Antal positiva 20 (69) 5(18) 18 (62) 8 (57) 51 (51)
prover och
andel (%)

Sekvenstyper (ST) kycklingkdttisolat

De 48 C. jejuni-isolaten typades till 16 olika ST (Figur 1). Vanligast
forekommande var ST-45 (n=17) dér isolaten harrdrde fran tre svenska slakterier
(F21, F38 och SE6466). ST-257 var den nést vanligaste sekvenstypen med atta
isolat. Isolaten inom ST-257 kom frin samma slakteri (F38). Ovriga isolat
fordelade sig i ST om 1-3 isolat.

Klusteranalys inom ST for kycklingkdttisolat vecka 31-33

Bland kycklingkoéttisolaten aterfanns kluster inom ST-42, ST-45, ST-148, ST-257,
ST-267 och ST-2229. Antal isolat inom dessa kluster varierade fran 2 — 6 stycken.

Flest kycklingkottisolat klustrade inom ST-45, dér 14 av 17 kycklingkéttisolat med
denna ST fordelade sig i fyra kluster med 2, 2, 4 och 6 isolat i varje kluster. Varje
kluster var representerat med kycklingkdttisolat fran samma slakteri; F38, F21,
SE6466 och F38 respektive.

Nist flest kycklingkottisolat klustrade inom ST-257, dér 7 av 8 kycklingkéttisolat
med denna ST fordelade sig i tva kluster med 3 respektive 4 isolat i varje kluster.
Alla isolat harstammade frén F38.

Jamfdérande klusteranalys human- och kycklingkéttisolat,
augusti 2019

Vid klusteranalys inom ST med isolat fran bade human och kycklingkott kunde
totalt atta genetiska kluster detekteras inom sex olika ST (Tabell 3). Andelen
humanisolat fran vecka 34 som klustrade med kycklingkoéttisolat var 33 procent,
fallen kom fran 14 av de 18 representerade regionerna. De kycklingkoéttisolat som
humanfallen klustrade med hédrstammade fran slakteri F38 (69 procent), 6vrig
svensk konventionell kyckling (19 procent) och ekologisk kyckling (12 procent).
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Tabell 3. Detekterade kluster med b&dde human- och kycklingkéttisolat.

ST Antal humanisolat Antal inséndande Antal
vecka 34 regioner kycklingkottisolat

ST-19 3 3 1
ST-42 1 1 3
ST-45 1 1 1
ST-148 6 5 2
ST-257 #1 2 2 1
ST-257 #2 14 10 3
ST-257 #3 9 5 4
ST-9198 1 1 1

Flest prov klustrade inom ST-257 (humanisolat n = 25 kycklingkéttisolat n = 8),
dér tre tydliga kluster kunde identifieras. Alla isolat som typades till ST-257
sammanfoll i ndgot av dessa tre kluster (Figur 2). Ett avvikande isolat har
inkluderats som referens i figuren, detta isolat kom fran ett fall som smittats
utomlands. Isolatet skiljer sig med >700 SNP fran de inhemska stammarna, vilket
ar ett hogt antal vid SNP-analys inom denna ST i forhallande till inhemska isolat .
Humanisolaten var inskickade fran 13 olika regioner och kycklingkoéttisolaten
hérrorde fran ett slakteri (F38). Den parvisa skillnaden inom respektive kluster var
0-1 SNP utom f6r ett isolat skiljde sig nagot (8§ SNP). ST-257 har identifierats vid
flera tidigare tillféllen, dels i samband med vinterutbrottet 2015 (8), dels inom det
nationella mikrobiologiska 6vervakningsprogrammet 2018 och dessutom i
kycklingkott fran butik 2018 (5).

ST-148 var det enda kluster dér isolat frdn bade insamlingsvecka 11 och 34
klustrade med kycklingkéttisolat under 2019. Vid jadmforelse mot isolat som ingick
i en utbrottsutredning 2018 sdgs 0-5 SNP skillnad mellan dadvarande utbrottsstam
och human- och kycklingkéttisolaten fran 2019 (Figur 3). Utbrottsstammen fran
2018 kopplades till ett klackeri (9). Som jamforelse inkluderades dven ett
avvikande isolat i figuren som skiljer sig med >1000 SNP mot utbrottsstammen.
Detta isolat var fran ett fall som smittats utomlands.

Den vanligaste identifierade sekvenstypen hos isolat fran kyckling kopt i butik var
ST-45 (17 isolat), ddr isolaten harstammade fran slakteri F38 (53 procent),
ekologisk kyckling (29 procent) och 6vrig svensk konventionell kyckling (18
procent). Ett av dessa isolat fran F38 var genetiskt véldigt likt ett humanisolat.
Resterande kycklingkottisolat inom ST-45 bestod bdde av unika stammar och
mindre kluster.

Ovriga ST som identifierades hos bade human- och kycklingkéttisolat men dér
isolaten inte klustrade var ST-48, ST-50, ST-267, ST356, ST-883, ST-2100 och
ST-2274.
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Figur 2. SNP-analys med minimum spanning tree inom ST-257. Antalet SNP redovisas som
siffor i figuren, en del av SNP:arna utgjordes av mindre rekombinationshandelser. Léngden
pé grenarna &r inte proportionerligt till det evolutionara avstdndet mellan isolaten. Isolat
frén patient smittad utomlands ses langst ner till vanster.

Kluster #2

. Humanisolat
. Kycklingkéttisolat

Kluster #3

Figur 3. SNP-analys med minimum spanning tree inom ST-148. Antalet SNP redovisas som
siffor i figuren, en del av SNP:arna utgjordes av mindre rekombinationshandelser. Langden
pd grenarna ar inte proportionerligt till det evolutiondra avst&ndet mellan isolaten. Isolat
frén patient smittad utomlands ses langst till hoger.

@ Humanisolat 2018
.Humansiolat vecka 11 2019

.Humanisolat vecka 34 2019
.Kycklingkt’-ttisolat 2019
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Diskussion

Undersokningen av forekomst av campylobacter hos kyckling kopt i butik under
vecka 31-33 2019 visade att 51 procent av de provtagna produkterna var positiva
for campylobacter. Detta kan jamforas med tidigare ars undersdkningar dér andelen
positiva var 61 procent 2018 och 50 procent 2017 (4, 5).

Av de inkomna human— och kycklingkéttisolaten typades majoriteten (98 procent)
till C. jejuni. Andelen laboratorier som skickade in humanisolat var hog bade for
vecka 11 och vecka 34 vilket séledes innebar en god geografisk tickning av
sjukdomsfallen.

Typning med helgenomsekvensering visade att 6ver hédlften av humanisolaten
klustrade med ett eller fler andra isolat under hogsédsong medan denna andel var
avsevirt ldgre (20 procent) under lagsdsong. Att méta hur stor andel av isolaten
som befinner sig i kluster samt berdkna diversitetsindex ger indikationer pa
karaktédren av smittrycket av campylobacter under respektive insamlingsomgéng
Om fa isolat befinner sig i kluster och diversiteten &r lag ger det en fingervisning
om att de smittkéllor som funnits under perioden varit farre men att dessa har
paverkat en storre andel av de smittade. Motsvarande, om diversiteten dr hog och
manga isolat dr unika och inte befinner sig i kluster pekar det i stillet pd manga
olika unika smittkéllor med begrinsad spridning. Smittkallor kan vara lokala, pa
till exempel en restaurang, da sjukdomsfall rapporteras enbart fran en specifik
region. En smittkélla kan ocksa ha nationell spridning, ett livsmedel som finns till
forsdljning 1 hela eller stora delar av Sverige. Under 2019 innefattade samtliga
humankluster isolat fran olika regioner, vilket tyder pa en gemensam smittkélla
med bred geografisk distribution. Detta var framfor allt tydligt fran resultaten vid
hogsdsong.

Vid jamforelserna av isolat fran farskt kycklingkott visades att en tredjedel av
humanisolaten under hdgsdsong var néra besldktade med dessa. Det 4r samma niva
som sags 2017 och 2018 (4, 5).

Inhemsk produktion star for ungefar tva tredjedelar av marknaden for kycklingkott
i Sverige och sannolikt en betydligt storre del dn sé vad géller farskt kycklingkdtt
frén butik. Av den inhemska produktionen uppgéar marknadsandelen for slakteri
F38 till ungefir hélften medan andelen ekologisk kyckling som séljs ligger pa
under en procent. Den absoluta merparten av sjukdomsfallen med anknytning till
kyckling forknippades med svensk konventionellt uppfodd kyckling, framfor allt
till produkter fran F38. Ekologisk kyckling kunde kopplas till ett fatal sjukdomsfall
medan utlédndsk kyckling inte var forknippad med ett enda sjukdomsfall. Den
vanligaste typen bland humanisolaten var ST-257 (25 isolat). Isolaten frén
kycklingkott med denna sekvenstyp (8 isolat) klustrade med humanisolaten och
samtliga kom fran slakteri F38. ST-257 orsakade ett stort vinterutbrott 2015 (8),
déar mikrobiologiska analyser pekade pé att slakteriet F38 utgjorde kéllan.
Klusteranalys mellan isolaten fran insamlingen 2019 och de isolat som
identifierades under utbrottet 2015 visar att de &r sé pass genetiskt lika att det talar
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for att denna typ &r etablerad i kycklingproduktionen och att den ocksé
aterkommande orsakar sjukdom hos ménniska. Orsaken till att den etablerat sig kan
vara att den har egenskaper som gor att den har en god férméga att Gverleva i
produktionsmiljon.

Fyra humanisolat typades till ST-918. Denna ST 14g bakom det stora utbrottet
2016-2017 (4) och kunde da pavisas i prover fran den storsta producenten av farsk
kyckling i Sverige, F38 (samma producent som 14g bakom utbrottet 2015). Tvé av
isolaten frdn 2019 klustrade med utbrottsstammen. Precis som ST-257 sa ses dven
denna ST aterkomma &ver flera ar, det vill sdga att den har en formaga att Gverleva
1 kycklingproduktionen och fortsatt kan orsaka sjukdom hos ménniska.

Under hosten 2018 pégick ett utbrott med ST-148. Bland arets prover identifierades
ST-148 bland humanisolat bade fran vecka 11, vecka 34 samt fran férsk kyckling
fran butik. Alla isolat klustrade med utbrottsstammen fran 2018 (n=11), vilket leder
till misstanke om att 4ven denna stam av ST-148 finns kvar i produktionskedjan.
Utbrottet under hosten 2018 kopplades till ett kldckeri som levererat kycklingar till
tre olika slakterier dar utbrottsstammen pavisades.

Det ér intressant att de stammar som fatt féste i ett slakteri aterkommande dven
identifieras hos sjuka individer. Skillnaderna i arvsmassan fran dessa isolat ar liten,
det vill sdga de ar genetiskt mycket lika d&ven om det gatt flera ar mellan
provtagningarna. I de fall dér isolat frin patienter smittade utomlands typats inom
samma ST skiljer sig dessa isolat avsevirt fran de inhemska isolaten. Sammantaget
understryker detta betydelsen av att i detalj utreda var i produktionen dessa
aterkommande campylobacterstammar nar kycklingen for att forhindra fortsatt
spridning och ohilsa.

Urvalet av det undersokta kycklingkottet var begréansat till 100 prover, och en stor
del av proverna tillhorde kategorierna ekologiskt uppfodd kyckling eller utlandsk
kyckling. Dessa tva kategorier utgor endast en brakdel av det utbud som finns i
affaren. Dartill var kycklingkottet inforskaffat 1 en begransad del av Sverige,
medan isolat fran sjukdomsfall var fran hela Sverige. Om insamlingen av
kycklingkott skulle pdgé under en léngre tid med prover fran hela landet, samt med
storre fokus pa svensk konventionellt uppfodd kyckling, skulle troligtvis en storre
andel &n en tredjedel av sjukdomsfallen som denna studie visar kunna kopplas till
kyckling.

Resultaten i denna rapport tydliggor att en reduktion av campylobacterférekomsten
i svensk kycklingproduktion skulle ha en direkt effekt pa antalet personer som
drabbas av campylobacterinfektion.

16



Referenser

1.

https://www.folkhalsomyndigheten.se/mikrobiologi-laboratorieanalyser/mikrobiella-och-
immunologiska-overvakningsprogram/overvakning-av-campylobacter/

. https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-

o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/

. https://www.livsmedelsverket.se/bestall-ladda-ner-material/sok-publikationer/artiklar/2020/1-2020-

nr-12-campylobacter-i-farsk-kyckling-fran-butik

. https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2018/campylobacter-

fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-nr-10-2018. pdf

. https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2019/s-2019-nr-01-

campylobacter-fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-s.pdf

. https://www.folkhalsomyndigheten.se/contentassets/bc4b2a860df24cec84568829414f6cd6/typnin

gsresultat-campylobacter-vecka-11-2017.pdf

. http://www.comparingpartitions.info/?link=Home

. https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-

o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/arsrapporter-och-kommentarer/2015/

. Sid 26, Surveillance of infectious disease in animals and humans in Sweden 2018

17


https://www.folkhalsomyndigheten.se/mikrobiologi-laboratorieanalyser/mikrobiella-och-immunologiska-overvakningsprogram/overvakning-av-campylobacter/
https://www.folkhalsomyndigheten.se/mikrobiologi-laboratorieanalyser/mikrobiella-och-immunologiska-overvakningsprogram/overvakning-av-campylobacter/
https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/
https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/
https://www.livsmedelsverket.se/bestall-ladda-ner-material/sok-publikationer/artiklar/2020/l-2020-nr-12-campylobacter-i-farsk-kyckling-fran-butik
https://www.livsmedelsverket.se/bestall-ladda-ner-material/sok-publikationer/artiklar/2020/l-2020-nr-12-campylobacter-i-farsk-kyckling-fran-butik
https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2018/campylobacter-fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-nr-10-2018.pdf
https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2018/campylobacter-fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-nr-10-2018.pdf
https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2019/s-2019-nr-01-campylobacter-fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-s.pdf
https://www.livsmedelsverket.se/globalassets/publikationsdatabas/rapporter/2019/s-2019-nr-01-campylobacter-fran-butik-och-klinik-livsmedelsverkets-rapportserie-s.pdf
https://www.folkhalsomyndigheten.se/contentassets/bc4b2a860df24cec84568829414f6cd6/typningsresultat-campylobacter-vecka-11-2017.pdf
https://www.folkhalsomyndigheten.se/contentassets/bc4b2a860df24cec84568829414f6cd6/typningsresultat-campylobacter-vecka-11-2017.pdf
http://www.comparingpartitions.info/?link=Home
https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/arsrapporter-och-kommentarer/2015/
https://www.folkhalsomyndigheten.se/folkhalsorapportering-statistik/statistik-a-o/sjukdomsstatistik/campylobacterinfektion/arsrapporter-och-kommentarer/2015/
https://old.sva.se/globalassets/redesign2011/pdf/om_sva/publikationer/surveillance-2018.pdf

Folkhdlsomyndigheten ar en nationell kunskapsmyndighet som arbetar fér en battre folkhalsa.
Det gér myndigheten genom att utveckla och stédja samhéllets arbete med att frdmja halsa,

férebygga ohalsa och skydda mot héalsohot. Var vision ar en folkhdlsa som stérker samhallets
utveckling.

QQ

Folkhdlsomyndigheten

Solna Nobels vég 18, 171 82 Solna. Ostersund Forskarens vég 3. Box 505, 831 26 Ostersund.

www.folkhalsomyndigheten.se



	Om publikationen
	Sammanfattning
	Summary
	Bakgrund
	Metodik
	Resultat
	Inkomna humanisolat vecka 11
	Sekvenstyper (ST) för humanisolat vecka 11

	Inkomna humanisolat vecka 34
	Sekvenstyper (ST) för humanisolat vecka 34

	Klusteranalys för humanisolat vecka 11 och vecka 34
	Diversitet- och klusteranalys för humanfall
	Isolat från kycklingkött från butik
	Sekvenstyper (ST) kycklingköttisolat

	Klusteranalys inom ST för kycklingköttisolat vecka 31-33
	Jämförande klusteranalys human- och kycklingköttisolat, augusti 2019

	Diskussion
	Referenser

