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Sammendrag

Zoonotiske E. coli inkluderer Shiga toksin-produserende E. coli (STEC). Storfe regnes som det viktigste
reservoaret for zoonotiske STEC, og ogsd som hovedkilde for sykdomstilfeller hos mennesker. Det er derfor
viktig & ha kunnskap om forekomsten av STEC bade i storfe og i produkter av storfekjatt, slik som kvernet
kjott og kjgttdeig. Det gjenomfares ikke arlig overvakning av zoonotiske E. coli i storfepopulasjonen eller i
produkter av storfekjgtt. Resultatene fra en kartlegging av zoonotiske E. coli i storfe utfgrt i 2014-2017
viste at forekomst av STEC av serogruppene 026, 091, 0103, 0111, 0121, 0145 og 0157 var lav i norske
melkekubesetninger. Mattilsynet initierte derfor kartlegging av STEC i norske kjgttvarer med innsamling av
prgvemateriale i 2017 med pafelgende analyser i 2018.

Det ble samlet inn til sammen 308 prgver av kvernet kjgtt og kjgttdeig av storfe. Oppformerte prgver ble
undersgkt for tilstedeveerelse av de genetiske markgrene stxi, stx, og eae. Prgvene som var positive for
stx og eae gener ble videre undersgkt for genetiske markarer for serogruppene 026, 091, 0103, 0121,
0145 og 0157. Det ble utfgrt isolering fra prgver som var positive for virulensmarkgrene og en eller flere
av O-gruppene. Stammer identifisert som STEC ble videre karakterisert ved helgenomsekvensering.

Resultatene tyder pa at forekomsten av STEC av serogruppene 091, 0103, 0111, 0121, 0145 og 0157 er
lav, men at de kan forekomme. | tillegg ble det isolert atypiske enteropatogene E. coli (aEPEC) og E. coli
uten virulensfaktorer som tilhgrte de undersgkte serogruppene. Dette ma imidelertid anses som tilfeldige
funn siden STEC har veert fokus i denne studien.

Resultatene tyder pa en god situasjon i Norge med lav forekomst av STEC som kan gi alvorlig sykdom hos
mennesker. Det er lenge siden de forrige studiene ble utfgrt pa norske kjgttvarer, og da disse i stor grad
kun fokuserte pa E. coli 0157:H7, gir denne kartleggingen viktig, oppdatert kunnskap til nytte for bade
naering, myndigheter og kunnskapsinstitusjoner. Det er derfor viktig & gjennomfere slike kartlegginger
jevnlig for & generere oppdaterte norske data.

Summary

Zoonotic E. coli includes Shiga toxin producing E. coli (STEC). Cattle are considered the most important
reservoir for zoonotic STEC, and also the main source for human infection. Thus, it is important to have
knowledge on the occurrence of STEC in cattle, and products such as beef and minced meat. The results
from a survey of zoonotic E. coli in cattle, which was carried out in 2014-2017, indicated a low occurrence
of STEC of serogroups 026, 091, 0103, 0111, 0121, 0145 and 0157 in Norwegian dairy herds. The
Norwegian Food Safety Authority commissioned a survey of STEC in Norwegian meat products. The samples
were collected in 2017 with subsequent analyses in 2018.

A total of 308 samples of minced meat were collected. Enriched samples were screened for the presence
of the genetic markers stx;, stx; and eae. Samples positive for stx and eae were further screened for the
genetic markers for the serogroups 026, 091, 0103, 0121, 0145 and O157. After screening, isolation was
carried out from the samples that were positive for virulence markers and one or more of the serogroups.
Isolates identified as STEC were further characterized using whole genome sequencing.

The results indicates that the occurrence of STEC of the serogroups 091, 0103, 0111, 0121, 0145 and
0157, is low, but such bacteria may occur. Atypical enteropathogenic E. coli (aEPEC) and E. coli without
virulence factors belonging to the serogroups in question were also isolated. However these findings must
be considered as random findings as STEC was the focus of this survey.

The results indicate a good situation in Norway with low occurrence of STEC that may cause serious illness
in humans. The former surveys on STEC in Norwegian meat products were carried out several years ago
and were mainly focused on STEC 0O157:H7. The present survey provides important, updated knowledge
for the industry, authorities and knowledge institutions. However, it is imperative to carry out similar
surveys regularly to generate updated Norwegian data.
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Bakgrunn

Det er ulike Escherichia coli som kan gi sykdom hos mennesker, hvorav Shigatoksin-produserende E. coli
(STEC) kan forarsake alvorlig sykdom (1). Dette gjelder seerlig hos barn, i form av blodig diaré med
mulighet for pafelgende nyresvikt (HUS) og eventuelt dgd. En annen viktig gruppe E. coli, med mulig
zoonotisk potensiale og som er beslektet med STEC, er atypiske enteropatogene E. coli (aEPEC).

Definisjoner og forkortelser

: STEC : Shigatoksin-produserende Escherichia coli; E. coli som er baerere av Shigatoksin-

: i gener (stx)

: VTEC i verotoxin-produserende E. coli, er det samme som STEC

: EHEC i enterohemoragisk E. coli, har bade stx- og eae-gener og kan gi alvorlig sykdom hos

: menneske (blodig diaré og hemolytisk uremisk syndrom)

: aEPEC : atypiske enteropatogene E. coli, E. coli som har intimingen (eae), men ikke stx-

: gener, kan gi diaré hos menneske ;
! EAEC : enteroaggregative E. coli; E. coli som har aggR (og aaiC) og kan gi diaré hos menneske :
: HUS : hemolytisk uremisk syndrom, en form for nyresvikt §
i Stx : gen som koder for Shigatoksin. Har tilsvarende undergrupper som toksinet det koder
: : for, stx; 0g stx,, samt undergrupper av disse igjen
: eae : gen som koder for tilheftingsegenskap (intimin) ;
i ehxA i gen som koder for enterohemolysin :
: O-grupper : serogruppering ved hjelp av O-antigener (LPS - lipopolysakkarider) feks. 0157, 026, :
: : 0103 5
i H-typer i serotyping ved hjelp av H-antigener (flagelleere antigener) feks. H7, H11, H2 ;
: Zoonotiske  : E. coli som kan overfgres/smitte mellom dyr og mennesker :
: E. coli

| de senere &rene har det vaert gkning i antall rapporterte tilfeller av STEC hos mennesker i Norge. | 2018
ble det rapportert 494 tilfeller (www.msis.no). STEC 0157, 026, 0145 og 0103 er de vanligst rapporterte
STEC serogruppene fra sykdomstilfeller hos mennesker i Norge, men ogsa andre serogrupper, bl.a. 091,
0146 og 0113 er rapportert som arsak til sykdom (2).

STEC er baerer av Shigatoksin-gener (stx), som er regnet som den viktigste virulensfaktoren. Shigatoksiner
deles i to hovedgrupper; Stx1 og Stx2, som videre er inndelt i subtyper (3). Noen Stx subtyper er mer
assosiert med alvorlige sykdom hos mennesker enn andre. Blant annet er tilstedeveerelse av genet stxza
oftere assosiert med HUS enn andre subtyper (4). Sykdomsfremkallende STEC inneholder flere
virulensfaktorer, og seerlig eae (som koder for tilhefting til epitelceller i tarmen) er viktig. aEPEC har som
STEC, tilheftingsegenskapen intimin som er kodet av eae, og deler ogsd mange andre virulensfaktorer med
STEC. Imidlertid er aEPEC ikke baerere av stx.

Storfe regnes som det viktigste reservoaret for zoonotiske STEC, og ogsa som hovedkilden for
sykdomstilfeller hos mennesker. Det er derfor viktig & ha kunnskap om forekomsten av STEC béade i storfe
og i produkter av storfekjatt, slik som kvernet kjgtt og kjgttdeig. Det utfares ikke arlig overvakning av
zoonotiske E. coli i storfepopulasjonen eller i produkter av storfekjgtt. Hgsten 2014 ble det samlet inn
praver til en kartlegging av forekomsten av potensielt zoonotiske E. coli hos storfe i Norge med pafalgende
analyser. Resultatene fra denne kartlegging viste at forekomsten av STEC av serogruppene 026, 091,
0103, 0121, 0145 og 0157 var lav i norske melkekubesetninger (5). Med bakgrunn i dette bestilte
Mattilsynet i 2016 en kartlegging av zoonotiske E. coli (STEC) i norske kjgttvarer. Innsamling av
prevematerialet skulle forega i 2017 med péafalgende analyser i 2018 etter neermere avtale med
Mattilsynet.
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Materiale og metoder

Utvalg og prgveinnsendelse

Alle prgver ble tatt hos detaljist av Mattilsynet i 2017 i henhold til oppsatt uttaksplan. Uttaksplanen var
basert pa kriterier som sikret tilfeldig utvalg av prever fra hele landet gjennom et helt ar (6). Prevene
skulle besta av kvernet kjott, kjottdeig eller karbonadedeig av storfekjgtt. Prgvene ble sendt inn med
kjaling til laboratoriet. Ved ankomst til laboratoriet ble prgvene oppbevart i kjgleskap i maks 3 dager fram
til analysestart.

Bakteriologiske undersgkelser

Undersgkelse for genetiske markgrer i oppformert materiale

Prgvene ble analysert som beskrevet i ISO TS 13136:2012, med enkelte presiseringer. Fra hver prgve ble 25
g kvernet storfekjgtt blandet med 225 ml bufret peptonvann (BPV-1SO), homogenisert og inkubert ved 37
°C i ca. 18 timer. Figur 1 viser trinnene i videre analyse.

Etter oppformering ble DNA ekstrahert fra oppformeringsbuljongen ved bruk av DNeasy Blood & Tissue Kit
(Qiagen, Hilden, Tyskland) i henhold til produsentens anvisninger. | tillegg ble det frosset ned fire rgr med
oppformeringsbuljong og 85 % glyserol (3,3 ml buljong + 1,7 ml glyserol), ved -80 °C for videre isolering av
bakterier. Prgvene ble primaert analysert for tilstedeveerelse av stxi, stx; og eae ved hjelp av real-time
PCR som beskrevet i ISO TS 13136:2012. Primere og prober benyttet i kartleggingen er angitt i Annex 1.

Etter de farste analysene for stx;, stx, og eae, ble prgver som var positive for stx; og/eller stx, og eae
undersgkt videre ved hjelp av real-time PCR for tilstedeveerelse av O-gruppene 026, 0103, 0121, 0145 og
0157. Prgvene som var positive for stx-gener ble ogsa undersgkt for serogruppe 091. Alle pravene ble
undersgkt for aggR (marker for enteroaggregative E. coli (EAEC)). | tillegg ble pravene som var positive for
stx,, undersgkt for tilstedeveerelse av subtype stxza (se egen tekstboks). Tabell 1 gir oversikt over hvilke
gener de oppformerte prgvene ble undersgkt for.

Tabell 1. Oversikt over hvilke gener de oppformerte prgvene er undersgkt for med PCR i kartleggingen av patogene E.
coli i norske kjgttvarer i 2017.

Undersgkt gen | Forklaring

stxy Shigatoksin 1, alle stx; varianter

stx, Shigatoksin 2, alle stx; varianter bortsett fra stxxr

eae Intimin, tilheftningsgen assosiert med EPEC og patogene STEC
wzx026 Gen assosiert med serogruppe 026

wzy091 Gen assosiert med serogruppe 091

wzx0103 Gen assosiert med serogruppe 0103

wzx0121 Gen assosiert med serogruppe 0121

wzy0145 Gen assosiert med serogruppe 0145

rfbEO157 Gen assosiert med serogruppe 0157

aggR Virulensgen assosiert med EAEC og bla. STEC 0104:H4 (spireutbrudd)

Surveillance programmes in Norway - Zoonotiske E. coli i norske kjgttvarer - Annual Report 2018
5



VETERINARINSTITUTTET /7 NORWEGIAN VETERINARY INSTITUTE

Se egen tekstboks for
StXZa.

PCR screening stxz,

fra stx pos. prgver

l

Isolering av stxa,

positive kolonier

l

Stx2a positive

isolater

Karakterisering av

Oppformering av
pr@evematerialet

!

DNA ekstraksjon
og nedfrysing av
oppformerings-
buliong

!

PCR screening stx-
og eae gener

l

PCR screening
utvalgte O-grupper
pa prgver pos. stx
og eae

l

AIMS og isolering
av kolonier
tilhgrende utvalgte
O-grupper

l

PCR screening aggR

Karakterisering av
isolater tilhgrende
utvalgte O-grupper

l

Resultat

Figur 1. Oversikt over utfgrte analyser i kartleggingen av patogene E. coli i norske kjattvarer i 2017.

Isolering av bakterier

Pa bakgrunn av resultatene fra de innledende analysene for genetiske markgrer, ble det gatt videre med
isolering av STEC tilhgrende de aktuelle O-gruppene. Prgver positive for stx-, eae- og serogruppe 026,
0103, 0121, 0145 eller 0157, samt prgver positive for stx-gener og serogruppe 091, ble valgt ut for videre

isolering.

Prgvene ble tint raskt i vannbad ved 50 °C til all is var borte (ca. 2 min) (7)). Deretter stod rgrene ca. 1
time i romtemperatur fgr 1 ml tint materiale ble overfart til 9 ml fersk BPV-ISO og inkubert ved 37 °C i 2-3
timer. Videre ble automatisk immunomagnetisk separasjon (AIMS) benyttet for & oppkonsentrere

malbakterier (av en bestemt O-gruppe) og fjerne noe av bakgrunnsmikrobiota.
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Etter AIMS ble pragvene sadd ut pd Chrom agar 0157 (CHROMagar, Paris, Frankrike) og sorbitol MacConkey
agar (SMAC; OXOID, ThermoFisher Scientific, MA, USA). Prgver som ble undersgkt for 026 ble sadd pa
MacConkey agar med rhamnose (RMAC; BD Difco™, NJ, USA) i stedet for SMAC.

Etter inkubering (37 °C i 18-24 timer) ble skalene undersgkt for typiske og mistenkelige kolonier, og 30
kolonier fra hver prgve ble agglutinert med O antiserum. Alle koloniene som agglutinerte ble testet for
stxy, stxz, eae og aktuell O-gruppe. Inntil tre isolater av potensielle STEC og aEPEC, samt ett isolat fra
hver prave som kun var positiv for aktuell O-gruppe, ble rendyrket og tatt vare pa for videre identifisering
og karakterisering.

Alle isolatene som ble tatt vare pa ble verifisert som E. coli i MALDI Biotyper (MALDI-TOF, Bruker, Bremen,
Tyskland).

Exact binominal test ble benyttet for & kalkulere 95 % konfidensintervall, og ble utfert i R versjon 3.5.2
(The R Foundation for Statistical Computing Platform; 2018-12-20).

Helgenomsekvensering og analyse

Et utvalg av isolater ble karakterisert ved helgenomsekvensering. DNA fra hvert isolat ble ekstrahert med
QlAamp DNA Mini kit (Qiagen, Hilden, Tyskland). DNA ble sendt til sekvensering til Eurofins Genomics og
sekvensdataene ble kvalitetssjekket og videre analysert i Bifrost, en internt tilpasset pipeline for analyse
av bakterieisolater. | tillegg ble dataene analysert i web-baserte verktgy fra Center for Genomic
Epidemiology (https://cge.cbs.dtu.dk/services/) for karakterisering av serotype, virulensgener, MLST og
eventuelle resistensgener.

Resultater og vurderinger

Det ble samlet inn 308 prgver av norske kjgttvarer av storfe (kvernet kjgtt, kjgttdeig og karbonadedeig) i
perioden fra februar og ut november 2017.

Undersgkelse for genetiske markarer
Tabell 2 viser oversikt over resultatene for genetiske markgrer. Resultatene benyttes som en indikator pa
om det kan veere bakterier som inneholder de ulike markgrene tilstede i provematerialet.

Tabell 2. Resultater fra screening for genetiske markgrer fra prgver av norske kjgttdeigprever i 2017.

Genetisk markegr | Antall pregver | Antall positive % positive praver _ 95%
undersgkt praver konfidensintervall

stxy 308 27 8,7 5,8-12,5
Stx; 308 70 22,7 18,2-27,8
eae 308 64 20,1 16,4 - 25,7
aggR 308 0 0 0-1,1
026 33 7 21,2 9,0-38,9
0103 33 10 30,3 15,6 - 48,7
0145 33 2 6,1 0,7-20,2
0157 33 3 9,1 1,9-24,3
091 73 17 23,0 14,2-34,6
0121 33 7 21,2 9,0-38,9
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Forekomst av stxzs-positive E. coli i norske kjgttvarer

Innledning

Shigatoksinene (Stx) er den viktigste virulensfaktoren hos STEC for utvikling av sykdom og hemolytisk
uremisk syndrom (HUS) hos mennesker. Genene som koder for Stx (stx) sitter p& bakteriofager som er
integrert i bakteriekromosomet. Flere subtyper av bade stx; og stx, eksisterer, og noen subtyper er mer
assosiert med sykdom enn andre. Subtype stxz, er den som er oftest assosiert med alvorlig sykdom slik
som blodig diare og HUS (4, 14). Kunnskap om forekomst av stxza-positive E. coli finnes vanligvis farst
nar subtyping av stx genet i bakterier har blitt utfart. Standard metodikk for undersgkelse av prgver
direkte for genetiske markarer har veert pa stx; og stx, generelt, og ikke sa detaljert som stx subtyper.
Forekomsten av subtype stx.a, samt hvilke E. coli serotyper som er baerere av disse, i de forskjellige
reservoarer er derfor ukjent.

| forbindelse med kartlegging av forekomst av patogene E. coli i norske kjgttvarer i Norge i 2017 ble
ogsa forekomsten av stxy,-positive E. coli undersgkt i det samme materialet.

Materiale og metoder

Det samme prgvematerialet fra 308 prgver av kvernet kjgtt og kjgttdeig av storfe som ble benyttet i
kartleggingen av patogene E. coli i norske kjgttvarer i 2017, ble benyttet i denne studien. DNA fra de
oppformeringsbuljongene som var positive for stx, i primaerscreeningen ble undersgkt spesifikt for stxza
ved hjelp av real-time PCR. Fra stxza,-positive prgver ble det forsgkt isolert stxza.-positive E. coli. Siden
stxoa resultatene sees uavhengig av serogruppe, ble de positive prgvene fortynnet og 100 pl fra
passende fortynninger (10 og 10-) ble sadd ut pa tre forskjellige agarmedier; CHROMagar™ 0157
(CHROMagar, Paris, Frankrike) og Sorbitol MacConkey agar (SMAC; OXOID, ThermoFisher Scientific, MA,
USA). Etter inkubering ved 37 °C overnatt, ble 50 kolonier med karakteristisk E. coli morfologi valgt ut
for rendyrking og real-time PCR for stxzs-genet. Kolonier som var positive for stxz, ble videre
karakteriser med bl.a. helgenomsekvensering. DNA fra hvert isolat ble ekstrahert med QlAamp DNA
Mini kit (Qiagen, Hilden, Tyskland) og sendt til sekvensering ved Eurofins Genomics. Sekvensdataene ble
kvalitetssjekket og videre analysert i Bifrost, en internt tilpasset pipeline for analyse av
bakterieisolater. | tillegg ble dataene analysert med web-baserte verktay som SerotypeFinder 1.1 og
VirulenceFinder 2.0, ResFinder 3.2 og Multi locus sequence typing (MLST) E. coli#1 fra Center for
Genomic Epidemiology (https://cge.cbs.dtu.dk/services/).

Resultater

Til sammen 70 praver var positive for stx, i den innledende undersgkelsen, og disse prgvene ble
inkludert i videre undersgkelser for stxz.. Ved bruk av real-time PCR ble stx,.-genet pavist i ni av de 70
prgvene (12,7%). Fra to av de ni prgvene ble det isolert E. coli med stx.a, tilsvarende <1% forekomst av
E. coli med stx., i norske kjgttvarer. Det ble valgt ut fire isolater til videre karakterisering (to isolater
fra hver positive prgve), og ett isolat fra hver positive prgve ble sendt til helgenomsekvensering.
Resultatet fra helgenomsekvenseringen er vist i tabellen under.

Tabell 1. Resultater fra helgenomsekvensering av to stx,a positive E. coli isolert fra to prgver av norske kjgttvarer.

Isolat Serotype stx-gener Andre virulensgener | MLST
212-15 022:H8 StX1a, StX2a ehxA, espP, subA ST-446
576-23 0153/0178:H19 | stxia, StXza ehxA, espP ST-443

Begge isolatene som ble karakterisert hadde bade stxia 0g stx.a genene og flere andre gener som koder
for potensielle virulensfaktorer. Imidlertid hadde ingen av isolatene eae-genet som er det vanligste
tilheftningsgenet, og serogruppene de tilhgrer er ikke vanlig rapportert som arsak til sykdom. De stxz,
positive E. coli-ene kan likevel ikke avskrives som potensielt sykdomsframkallende, og betydningen av
disse er uklar.

Referanser

1. Persson S, Olsen KE, Ethelberg S, Scheutz F. Subtyping method for Escherichia coli shiga toxin (verocytotoxin) 2
variants and correlations to clinical manifestations. J Clin Microbiol. 2007;45(6):2020-4.

2. Naseer U, Lobersli I, Hindrum M, Bruvik T, Brandal L. Virulence factors of Shiga toxin-producing Escherichia coli
and the risk of developing haemolytic uraemic syndrome in Norway, 1992-2013. Eur J Clin Microbiol.
2017;36(9):1613-20.
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Som tabell 2 viser var det variasjon i tilstedevaerelse av de genetiske markgrene i prgvene. Det ble pavist
stx-gener (stx; og/eller stx,) i til sammen 73 av pragvene. | alt 33 prever var positive for bade stx- og eae-
gener, og disse ble dermed undersgkt videre for forekomst av de utvalgte O-gruppe spesifikke genene. Det
er ingen automatisk sammenheng mellom de paviste markerene da de i den samme prgven kan vaere
tilstede i forskjellige bakterier eller som fritt DNA/bakteriofager. Positive stx resultater kan derfor ha
flere bakenforliggende arsaker; 1) tilstedevaerelse av STEC, 2) rester av genetisk materiale, eller 3) frie
stx bakteriofager. Siden PCR paviser genetisk materiale generelt i prgvene og ikke ngdvendigvis i
bakteriene, er det ngdvendig & undersgke om de genetiske markarene er tilstede i levende E. coli for &
kunne si noe om forekomst av potensielt sykdomsframkallende E. coli.

Ingen av prevene var positive for aggR, marker for EAEC. EAEC ansees i utgangspunktet & veere tilpasset
mennesker, og det er forholdsvis lite kunnskap om EAEC i dyr og mat. | fglge EFSA er det ikke noe bevis for
at dyr er et reservoar for EAEC (8). Resultatene fra denne undersgkelsen statter dette.

Forekomst

Det ble gatt videre til isolering fra til sammen 27 prgver (PCR positive for stx, eae og en eller flere av
markgrene for 026, 0103, 0121, 0145 og 0157, eller stx og 091). Uavhengig av serogruppe ble det isolert
STEC fra to av 308 praver (<1%, 95% Kl: 0,1- 2,3 %). Disse to prgvene inneholdt henholdsvis STEC 026 (stx;
0g eae positiv) og STEC 091 (stx; positiv).

Tabell 3. Resultater fra karakterisering av STEC isolater fra norske kjgttvarer.

O-gruppe Serotype Virulensprofil MLST profil Andre virulensgener
026 026:H11 Stxia, €ae, ehxA ST-21 cif, esp-gener, nle-gener
091 091:H21 StXan ST-442 -

| tillegg til funnene av STEC, ble det isolert aEPEC tilhgrende serogruppene 026 og 0145 fra tre pragver
som i utgangspunktet ogsa var positive for stx pa screening. Ved isolering ble kun aEPEC av de respektive
serogruppene identifisert og ingen STEC. | noen av prgvene som gikk videre til isolering ble det ogsa isolert
E. coli tilhgrende de undersgkte serogruppene, men uten tilstedeveerelse av stx- og eae-gener. | noen av
prgvene var det ogsa flere enn en serogruppe til stede, men ingen av disse var STEC.

Vurdering

| denne kartleggingen ble det isolert STEC av serogruppene 026 og 091 i to av til sammen 308 pragver (<1%)
(Tabell 3). Det ble ikke isolert STEC av serogruppene 0103, 0121, 0145 og 0157 fra noen av prgvene. STEC
026 isolatet var av serotype 026:H11, inneholdt stxia, eae, ehxA, samt flere andre virulensassosierte
gener (bl.a. cif, esp- og nle-gener), og er & regne som patogent for mennesker. Det andre STEC isolatet
var av serotype 091:H21, inneholdt stxz,, men hadde fa andre virulensassosierte gener. Subtype stxa, er
ikke assosiert med alvorlig sykdom, og det anses derfor som mindre sannsynlig at STEC 091:H21 med
subtype stxzp Vil kunne gi alvorlig sykdom hos mennesker. Det ble valgt a ikke analysere for serogruppe
0111 i dette prosjektet da det er sveert lav forekomst i norske storfe og den heller ikke er blant de
vanligst forekommende ved human sykdom (2, 5). Tidligere studier pa kjattdeig i Norge har konsentrert
seg om pavisning av STEC 0157 og har funnet svaert lave forekomster av STEC 0157. Det samme gjelder
forekomst av STEC 0157 pa storfeslakt, der et nasjonalt overvékningsprogram fra 1998 til 2004 viste en
forekomst pé& 0,06%.

Tall fra EFSA (9) viste at i 2017 rapporterte atte medlemsstater inn resultater fra testing av rundt 760
prgver av kvernet kjgtt med ni positive STEC resultater. Til sammen fire av disse var STEC 0157. | USA har
USDA FSIS et «Microbiological Testing Program for Escherichia coli 0157:H7 and non-0157 Shiga toxin-
producing Escherichia coli (STEC) der kvernet kjatt testes for 0157:H7 og ravarer til kvernet kjott testes
for 0157:H7 og non-0157 STEC. | 2018 ble det pavist en lav forekomst (0,04% positive prgver for 0157:H7)
i produksjonsbedriftene som ble testet og ingen av prgvene fra butikker var positive. | ravarer til kvernet
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kjatt var det en forekomst pa 0,14% positive for STEC (10). | en kartleggingsstudie fra Irland i 2011 ble det
pavist STEC i 2,5% av de undersgkte prgvene av ratt kvernet kjgtt og ra hamburgere, mens det ble pavist
STEC 0157 0,2% av pravene (11). Andre studier fra andre land har imidlertid vist hgyere forekomst (12,
13). Siden mange av de tidligere undersgkelsene som er utfagrt har fokusert pa E. coli 0157:H7 og det er
stor variasjon i studiedesign og metodikk brukt, er det vanskelig & sammenlikne resultater og studier
direkte.

Funnene av aEPEC i den foreliggende studien ma regnes som tilfeldige funn siden det har veert fokus pa
STEC her. Kartleggingen i storfe viste en viss forekomst av aEPEC 026, men resultatene kan ikke
sammenliknes pa grunn av forskjeller i design av studiet.

Resultatene fra denne kartleggingen viser at forekomsten av STEC av serogruppene 026, 091, 0103, 0121,
0145 og 0157 i norske kjgttvarer er lav, men at de kan forekomme. Siden det er lenge siden de forrige
studiene ble utfgrt pa norske kjgttvarer og disse i stor grad kun fokuserte pa E. coli 0157:H7, gir
kartleggingen viktig kunnskap til nytte for bade naering, myndigheter og kunnskapsinstitusjoner. Det er
derfor viktig & gjennomfare slike kartlegginger med jevne mellomrom for & generere oppdaterte norske
data.
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Annex 1

Primere og prober

Primere og prober benyttet i kartleggingen av patogene E. coli i norske kjgttvarer i 2017 er listet i tabellen under.

Gen Primere/prober Sekvens (5' - 3') Referanser*
stx-F TTT GTY ACT GTS ACA GCW GAA GCY TTA CG

sta stx-R CCC CAG TTC ARW GTR AGR TCM ACR TC 1313?:%12

st stxi-P FAM-CTG GAT GAT CTC AGT GGG CGT TCT TAT GTA A-BHQ1 Perg:'goeot‘i
Stxo-P HEX-TCG TCA GGC ACT GTC TGA AAC TGC TCC-BHQL
eae-F CAT TGA TCA GGA TTT TTC TGG TGA A ISO/TS

coe eae-R CTC ATG CGG AAA TAG CCG TTA | 13150:2012
eae-P FAM-ATA GTC TCG CCA GTA TTC GCC ACC AAT ACC-TAMRA al. 2003
0145wzy2-F ATA TTG GGC TGC CAC TGA TGG GAT

\gas 0145wzy2-R TAT GGC GTA CAA TGC ACC GCA AAC Frata:ﬂicz%g;
0145wzy-P FAM-AGC AGT GGT TCG CGC ACA GCA TGG T-BHQ1
rfbE0157-F TTT CAC ACT TAT TGG ATG GTC TCA A

rfbE rfbE0157-R CGA TGA GTT TAT CTG CAA GGT GAT

0157 rfbE0157-P FAM-AGG ACC GCA GAG GAA AGA GAG GAA TTA AGG-TAMRA
wbdI0111-F CGA GGC AAC ACA TTA TAT AGT GCT TT

whdl wbdl0111-R TTT TTG AAT AGT TAT GAA CAC CTT GTT TAG C

0111 wbdl0111-P FAM-TTG AAT CTC CCA GAT GAT CAA CAT CGT GAA-TAMRA ISO/TS
Wzx026-F CGC GAC GGC AGA GAA AAT T | 13136:2012

wzx Wzx026-R AGC AGG CTT TTA TAT TCT CCA ACT TT

026 W2zx026-P FAM-CCC CGT TAA ATC AAT ACT ATT TCA CGA GGT TGA-TAMRA
Wzx0103-F CAA GGT GAT TAC GAA AAT GCA TGT

wzx wzx0103-R GAA AAA AGC ACC CCC GTACTT AT

0103 Wzx0103-P FAM-CAT AGC CTG TTG TTT TAT-MGB
wzy091 -F CGA TTT TCT GGA ATG CTT GAT G

‘(’)";31' wzy091-R CAA TAC ATA GTT TGA TTT GTG TTT AAA GTT TAA T Perz:'goeot‘i
wzyO91-P FAM- CCT GGG TTG TTA GGA ACA ATT TCA GCA CTT C-BHQL1
Wzx0121-F TGGTCTCTTAGACTTAGGGC

o191 Wzx0121-R TTAGCAATTTTCTGTAGTCCAGC B“gﬁ’g('neg
Wzx0121-P FAM- TCC AAC AAT TGG TCG TGA AAC AGC TCG-BHQ1
aggR-F GAATCGTCAGCATCAGCTACA EURL

aggR aggR-R CCTAAAGGATGCCCTGATGA Method 05
aggR-P FAM-CGGACAACTGCAAGCATCTA-BHQ1 | Rev 1. 2013
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