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Familjen Legionellaceae - 59 arter varav
26 har associerats med sjukdom
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Vanligast vid sjukdom

L. pneumophila sg 1 (85%)
L. pneumophila sg 2-15

L. bozemaniisg 1 och 2

L. longbeachae sg 1 och 2
L. micdader

L. anisa

L. dumofii

L. gormanii

L. jordanis
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Epidemiologisk typning av
Legionella

e Faststalla likhet mellan patient och miljoisolat

= faststalla smittkalla

— Serotypning, latexagglutination m. m.

— Subtypning av L pn sg 1, Dresdenpanelen

— Artbestamning med MALDI TOF eller
sekvensering av mip-genen

— Sekvenstypning (ST) av 7+1 genfragment
(alleler)

200
ACGACCAGTATAT

150 160 170 180 190 210 220
T TGTGAAAC CTGG AACGT TGC TGGC TTAC CAGTTTTTTCGGTACTGT CAAAAACGGTACCAT CAAT CA G TCGACAGTGAC TGT
i W\MW\MWMWWWWWMMAMMMMWW%Mﬂ’\/\[\nﬂ/\ﬂﬂ/\nﬂ[\f\/\ﬂ
( % Falkhélsomyndigheten
Sid . QU




Nationella mikrobiella
overvakningsprogram 2014

Bakterier

Legionella pneumophila
Lopande

SBT (Sequence based typing)
Arlig rapportering

o http://www.folkhalsomyndigheten.se/documents/laboratorieanalys/
sammanstallning-mikrobiella-overvakningsprogram20nov2014.pdf
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Serotypning av Legionella

Sid .

Latexagglutination
(Dryspot, Oxoid)

 Legionella pneumophila sg 1
 Legionella pneumophila sq 2-14

* Legionella species

*
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Subtypning av L. pn sg 1 enligt
Dresdenpanelen av virulensepitopen MAb 3/1

Dresden Panel sl AL T
. 1 e T
MAD 3 (ATCC) L e - =
b Allentown 52| 27
m:a Y Eenidorm 34| 18
7 2 N | - Knaxville 53 27
1 - il Philadelphia 26 13
MAD 8/4 MAb 26/1 MAb 10/6 Subtotal MAb 3 /1 positive” 165 85
i = x5 | + ] - Bellingham g 4
v ' OLDA 200 11
"'”’l =k ””l‘” Subtotal MAb 3/1 negative 28 15
| | : - 7 ; - T Total 193 100
S [| o 1| e (| e || OLDA| Oxtora|[Betine- || Heys- | Camper - Table 13. Legionnaires” disease in

Europe 2012, Surv. report
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Artbestamning med sekvensering av mip-genen

Typningsresultat: Legionella oakridgensisFigur 1 G75C kol 1

Your sequence is extracted from a text format. There is no associated quality information. We suggest you check that the quailty of your
source sequence is good for at least the first 300 bases in order to have confidence in the result.
Sequence length: 474
. PO
Neighbour-joining tree

L. birminghamensis

L spiritensis_sg 1

—| L.rubrilucens
L. nautarum
[.maceachernii
L.lansingensis
L..brunensis
L jamestowniensis
L.feeleii_sgl
L gresilensis
. beliardensis
L L.israelensis
I L ies_B_IMVS-86
'_ L =nsis_[3-3360
l L.t 5[50
L.oakridgensis_KE21/B
[ | userseq
— L.oakridgensis
L londiniensis
L.adelaidensis
L.shakespearei
—1 L.moravica
L. stei perwaltii
— _ 4|—|:[__m.m {_sgl
Lowad sworthii
L grati
4|—|—[ inci iensi
Llongheachae_sgl
L..rowbathamii
Lowaltersii
L.pneumophila_Phil-1 I User Sequence

Il Closest Matches

L
0.1 substitution/site

Sekvens:
GATGCTTCATCATTAACTACGGACACAGACAAGCTGTCTTACAGTATTGGTATTGATCTTGGCAAAAATTTT
AAACGGCAAGGCATTGAAATCAACCCGCAAGCAATGGTTCAAGGGTTGCAAGATGGTATCAGTGGCAATA
AGCAACAATTGACTGAAGAACAAATGAAAGATGTTCTCACTAAATTTCAACGTGATCTGATGACGAAGCGTA
CGGCTGAATATAATAAAAAAGCAGAAGACAATAAAAAGAAAGGCGAAGAATTTCTGGAGCAAAATAAATCCA
AAGAAGGGGTAGTGACCTTACCCAGTGGATTACAATATAAAATTCTTAAAGCAGGGGATGGCCAAAAACCT
GTAAAAGAAGATACCGTGACAGTGGAGTATACTGGTCGGTTGATTAATGGTGAAGTATTTGACAGTACGGA
AAAAAATGGAAAACCAGCCAGTTTTAAACTGTCTCAAGTCATTCCA p . .
(X)) Falkhélsomyndigheten
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Artbestamning med MALDI-TOF MS
(masspektrofotometri)

e Bruker databas 33 arter

e Kompletterat med nya isolat fran 43
arter

e Funnit en ny legionellaart som ar

mest lik L. pneumophila
(Rizzardi, et al. 2014) | ' R—
e . . . ‘ N | . Acinetobacter lwoifi
e FOrstahandsval vid artbestamning | V" P——
g s 730 O
S R | kg._._llj | Staphylococcus sureus
'_A_L_J , fsdmicﬂacnﬂ'

Figura 1. Diferentes perfiles de proteinas obtenidas para diferentes bacterias por MALDI-TOF MS
(cortesia bioMerieux).
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Sekvensbaserad typning for att faststalla samband patient - miljo

Primerpar
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Sekvensbaserad typning (SBT)

e Jamfor olika gener, far en sekvenstyp (ST) beroende pa
kombinationen av 7+1 olika gener

e “Standardmetod” i Europa

e Exempel:

— Tva patienter i Sverige diagnostiserade med
Legionella pneumophila sg 1, ST 42

— Prover tagna i hemmen negativa i odling

— Epidemiologisk utredning ledde till bubbelpool pa hotell i Ungern

— Prov frén bubbelpoolen skickat till SMI och typat till samma ST

C Q Folkhdlsomyndigheten

Sid . QC

=detail

=IGRE#view

=2

=bubbelpool&FORM

bubbelpool&qgpvt

81E9554D330D56FCF58EDO4AC557EFB1C4638E508&selectedIndex

http://www.bing.com/images/search?q

&id



Databas for SBT

http://bioinformatics.phe.org.uk/legionella/legionella_sbt/php/sbt_homepage.php

Total number of entries:
Number of Sequence Types:
Number of flaA alleles:
Number of pilE alleles:
Number of asd alleles:
Number of mip alleles:
Number of mompS$ alleles:
Number of proA alleles:
Number of neuA alleles:
Number of neuAh alleles:

Sid 13. 2015-04-21

Sample source, total number of records 9923

9923 Unknown 80
1985 051%

33 Ervvironmental 3379
48 34.05%

66

75 V
01
Clinical 6454

52 BS.14%
56
29
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Identifier

EULVI766

EULVI764

EULVTE93

EULVTE99

EULVE424

EULVETE0

EULVETE1

EULVE439

EULVES54

EULVESES

EULVES53

EULVE597
EULVE596

Register Over isolat per land

Strain
14-36579

14-36874

SMI 13-35836

SMI 13-35555

SMI 12-34637

201137765

201138480

SMI 201137765

SMI 12-3761

SMI 12-3761

SMI 12-37537

201137981
201137844

Profile

6.10,15,28,17,14.207
210,311,943
3,6.1.6,14.9.13
3.6.1.6,14.913
6.10.2,3.13.46
2.10.3.28.13.14.3
210.3.2813.14.3

210.3.2813.14.3

8 1.10,3,3.9.43
8 1,10,3,3.9.4.3
1,10,3,3.943
1.10,3.3.9.4.3
1,10,3,3.9.4.3

ST
1916

1915
1568
1568
1256
1153
1153
1153
1105
1105

1105

1105
1105

Serogroup

mAb
MNA

NT
NA
NA
NT
Benidorm
NT
Beniderm
NA
NA

NA

MNA
NA

Isolation date
2014-10-01
2014-10-30
2013-07-19
2013-07-17
2012-05-15
2011-10-15
2011-12-16
2011-11-08
2012-11-22
2012-11-22

2012-11-30

2011-11-23
2011-11-11

Sverige har 110 isolat registrerade, frén 27 orter.

De vanligaste ST i Sverige

Sid

ST1 - 19 pa 8 orter
ST 93 — 10 pé 4 orter
ST 68 — 7 pa 5 orter
ST 80 — 6 pa 3 orter

Source

Environmental
Clinical
Environmental
Clinical
Clinical
Clinical
Environmental
Clinical
Envircnmental
Envircnmental

Environmental

Environmental
Clinical

Town

Karlstad
Unknown
Landskrona
Landskrona
Halm
Jénkdping
Jénkoping
Jénképing
Steckhelm
Stockhelm

Stockholm

Steckholm
Stockhelm

Norra

Mellansverige

Norra

Mellansverige

Sydsverige
Sydsverige
Vastsverige
Sydsverige
Sydsverige
Vastsverige
Steckhelm
Stockholm

Stockholm

Stockholm
Stockholm

Falkh&lsomyndigheten

Country Inv. Context

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE

SWE
SWE

MNosocomial

Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Community-
acquired
Mosocomial

MNosocomial



Helgenomsekvensering (WGS)

e FOrsok att skilja mellan samma ST
e Faststdlla samband

e Nya arter

e FoU
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Antal smittsparningar pa

Folkhalsomyndigheten och antal fall dar
smittkalla kunnat faststallas

2009
2010
2011
2012
2013

SBT = sekvensbaserad typning

Sid 16. 2015-04-21

83
85
74
72
84

36
56
44
33
40

19
14
13
16
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Smittspdrning Legionella

e 53 drig man insjuknade feb 2010, med lunginflammation och hdg feber
— LD diagnos med PCR pa sputum och BAL , U-ag neg (1)

o UtfOrt reparationsarbete i vattenfylld kulvertkammare
— Vattenprov 24 000 000 cfu/L (2)

e Identitet visad med sekvenstypning av
— 7 alleler for L. pneumophila (2)
— Patient-DNA fran sputum/BAL 10,22,7,47,16,---,9
— Milj6isolat fran kammare 10,22,7,47,16,18,9
— Sekvenstyp (ST) 867

(1) Kliniskt mikrobiologiska laboratoriet, Lund
(2) Allestam G, Ringberg H, EPI-aktuellt nr 10 mars 2010
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Vardrelaterade smittspdrningar

e Legionella pd sjukhus och dldreboende dren 2004 och 2013 av
totalt 327 prov till SMI/FoHM

Av totalt 53 vardrelaterade smittsparningar
— 11 identitet med SBT

— 23 fynd i miljo men ofullstéandiga uppgifter
— 19 neg i miljo
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....att diskutera vidare.....

 Nationell kartlaggningsstudie av legionellaférekomst och vilka
sekvenstyper (ST) som férekommer pa sjukhusen?

e Sekvenstypning av alla patientisolat?
e Nationell samling av patientisolat?

 Nationell samling av patientrelaterade miljoisolat?

e annat?
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