Helgenomsekvensering — muligheter og
konsekvenser for laksenaringen

FAGDAG OM LISTERIAKONTROLL, GARDERMOEN, 13. NO.VENIBER 2019
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Typing av matbarne patogener - HVORFOR?
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* Overvakning
* Oppklare utbrudd

 Spore kilde til
kontaminert mat
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Rettsgenetikk for mikroorganismer
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Pulsfelt typing

A ABCCGECRAG
~LCCTGLECLEeeTRRGR

IEACTTATTCTOOTPIRCAN
ITGECCTTCCCORANTACCOCRR
ACCTCCGAGATRNGKNICK
ACGGTTCATGRCIACGTE ;:;GQ !
CCGCCOTGEGTGRELS Tgc,émwm
AT ACTOTCENGRGAC PR )

TG TOGHT
Gy CCCPJ\CATNETTT .

‘ ._' ‘ 'YCC‘?;

Slik ser en WGS sekvens ut
(3 millioner bokstever for Listeria)




Next-generation

DNA sekvensering blir stadig rimeligere sequencing (NGS)
technology

Moore's Law

National Human Genome
Research Institute

genome.gov/sequencingcosts
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Biologisk slektskap og fylogenetiske traer
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Oppklaring av listeriose-utbrudd som skyldes smitte fra laks
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Lassen et al (2016) Clin Microbiol Infect 22:620; ECDC & EFSA, 2019. EFSA supporting publication 2019:EN-1665.



Salmonella enterica serovar Bareilly P ——
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CDC investigated a multistate (29 states) outbreak

410 confirmed cases between January 1st and July 7th, 2012
e Among the 326 case patient, 55 (17%) had been hospitalized
e Tuna was implicated as source of this outbreak

e At this time no reference genome was available at NCBI

7 https://youtu.be/CnHiNKePGRo?list=PL1JnzTEsad5D1jvGreMZj3Z84HEyMHupE



https://youtu.be/CnHiNKePGRo?list=PL1JnzTEsad5D1jvGreMZj3Z84HEyMHupE

Antall sekvenser

Totalt antall sekvenser i GenomeTrakr databasen

NCBI Pathogen Detection https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pathogens/

400,000
i 0O Other*

m V. parahaemolyticus

300,000 m Campylobacter
. O E. coli / Shigella

O Listeria 29500

200,000 m Salmonella
]
100,000
2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019
3rd Qtr |
Ar ZNofima

https://www.fda.gov/food/whole-genome-sequencing-wgs-program/genometrakr-fast-facts



https://www.fda.gov/food/whole-genome-sequencing-wgs-program/genometrakr-fast-facts
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pathogens/

Helgenomsekvensering reduserer antall tilfeller av Listeria-sykdom

Mumber
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m Before usingwhole genome sequencing (WGS) (Sept 2012-Aug 2013)

Using WGS (Sept 2013-Aug 2016)

https://www.cdc.gov/listeria/surveillance/whole-genome-sequencing.html

ﬂ Nofima


https://www.cdc.gov/listeria/surveillance/whole-genome-sequencing.html
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Ravareleverandgrer kan ha mer enn en kunde, dermed kan genetisk identiske
bakterier spres til mange distributgrer eller naeringsmiddelbedrifter.

CHALLENGES AND LIMITATIONS

* Beuvis for at to isolater har samme genetiske opphav betyr ikke ngdvendigvis at det finnes en link mellom isolatene
» Epidemiologi og bevis fra tradisjonell smittesporing er helt ngdvendig for a antyde smittekilde

* Databaser (som GenomeTrakr) representerer ikke den totale diversiteten av bakterier i prosesseringsanlegg ﬂN p
ofima
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Muligheter for bruk av WGS i matindustrien g

e Spore kontaminasjonskilder

* Detektere kryss-kontaminasjon

 Overvake ravarer

 Sammenligne med eksterne
stammer

* Detektere resistens mot
desinfeksjonsmidler (eks. QAC)

* Detektere forskjeller i virulens
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Muligheter for bruk av WGS i matindustrien g

e Spore kontaminasjonskilder

* Detektere kryss-kontaminasjon

 Overvake ravarer

 Sammenligne med eksterne
stammer

* Detektere resistens mot
desinfeksjonsmidler (eks. QAC)

* Detektere forskjeller i virulens
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Alle Listeria stammer er ikke like farlige

0.02 %

Exposure

3%

Medium || Hypovirulent

https://www.youtube.com/watch?v=NB9kLBOWrPM&list=PL1JnzTEsad5D1jvGreMZj3Z84HEyMHupE&index=5&t=0s

listeriosis
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https://www.youtube.com/watch?v=NB9kLB9WrPM&list=PL1JnzTEsad5D1jvGreMZj3Z84HEyMHupE&index=5&t=0s

PathoSeq prosjektet — Fremtidsvisjon — Flaskehalser?

PathoSeq: Food safety with high precision — Pathogenomics for the food industry
https://prosjektbanken.forskningsradet.no/#/project/NFR/294910

Lovgivning og
regulatoriske barrierer?

Mobile

A Integrere WGS i sekvenserings-
HACCP)} bedriftenes teknologier

Globale databaser
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https://prosjektbanken.forskningsradet.no/#/project/NFR/294910
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