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Epidemiologisk typning av Streptokocker
med NGS

Bakgrund

Streptococcus pyogenes, dven kind som grupp A streptokocker (GAS),
dr en grampositiv bakterie som orsakar en rad sjukdomar, frdn milda
infektioner som faryngit till livshotande invasiva sjukdomar som
nekrotiserande fasciit och toxisk chock. Klassificeringen av S.
pyogenes har baserats pa emm-typning, dir 6ver 275 emm-typer har
identifierats genom sekvensanalys av M-proteingenen 34. Emm-
typning har i drygt ett decennium varit huvudsakliga metoden for att
beskriva den genetiska diversiteten och epidemiologin hos S.

pyogenes.

Med hjilp av Next-Generation Sequencing (NGS) har vi nu méjlighet
att utféra mer detaljerade genetiska analyser, inklusive core-genome
multilocus sequence typing (cgMLST) och sekvensjamforelse. Dessa
metoder ger en omfattande bild av bakteriernas genetiska
sammansittning och mojliggor framover dven identifiering av

virulensgener och antibiotikaresistensgener.
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Svar/Tolkning/Bedomning

Denna analys ger svar pa art, emm-typ och ST-typ pa framodlade
Grupp A/C/G streptokocker. Ovriga streptokocker besvaras med art

och sekvenstyp baserad pa ett generellt streptokockschema.

Sekvensjamforelse besvaras med antalet gener i kirngenomet som
skiljer mellan ingdende isolat. Vid narbesliktade isolat besvaras dven

det exakta antalet SNV som skiljer genomen at.

1 Metodik/matprincip

DNA renas fram fran bakterieisolat och sekvenseras for att kartlagga
genomet. Art, ST-typ och emm-typ bestdms i den bioinformatiska
analysen ”Jasen” och sekvensjamférelse gorsi ”Bonsai” baserat antal
gener med mutationer i kdrngenom och totala antalet SNV i hela

genomet.
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