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Warum NGS? NGS BWese e

o Whole Genome Sequencing (WGS)
o Entschliusselung des gesamten Genoms eines Bakteriums
o sehr genaue Typisierung

o Vergleichbarkeit der Ergebnisse durch internationale Datenbanken

o schnelle Aufklarung von
lebensmittelbedingten Erkrankungen 2

o Aufklarung entlang von Uberregionalen,
nationalen und internationalen Warenstromen <. .
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o Erkenntnisse zur Verbreitung von "' &
Clustern durch ,Landkarte” der Bakterien i
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Warum NGS? NGS BWese e

o weiterer Nutzen bei Listerien im Lebensmittelbetrieb
o schnelle und effiziente Identifizierung der Kontaminationsquelle
o Ursache betriebseigene Keime (Hauskeime) oder Neueintrag

o zielgerichtete BekampfungsmalBnahmen

o Herausforderungen bei der Etablierung im Untersuchungsamt:
o IT-Infrastruktur (z.B. Datenspeicherung, Linux-Betriebssysteme)

o bioinformatisches Fachwissen
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Struktur der Untersuchungsamter in  NGS BW/,. \-...
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Baden-Wurttemberg - ..

o5 Untersuchungsamter I m.

o CVUA Freiburg ,
o CVUA Karlsruhe cvua
o CVUA Stuttgart Karlsruhe

o CVUA Sigmaringen c\
o STUA Aulendorf STUTTGART E

Chemisches und
Veterinaruntersuchungsami
Stuttgart

i
o ein NGS-Team fiir alle Anwendungsgebiete: ~SVYAswaren £01)
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o Lebensmittelmikrobiologie

o Speziesidentifizierung

. STUA

o Diagnostik von Tierkrankheiten S Aulerdor! :
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Struktur der Untersuchungsamter in  NGS BW /,. e
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o Inhouse-Sequenzierung am CVUA Karlsruhe
o Sequenzierung bei externer Firma uber CVUA Stuttgart
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o gemeinsame IT-Infrastruktur: |
o gemeinsame Datenspeicherung

o gemeinsame Datenauswertung, z.B.

* Ridom SeqSphere+
* BfR-Pipeline

o Input, Ideen fur Projekte und Auswertung von Datenbergen im
Team
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Standortubergreifendes Pilotprojekt °'

CVUAGTKACSIGCAAT

o Typisierung von Listeria monocytogenes-lsolaten aus Baden-
Wirttemberg mittels WGS, MALDI-Subtyping und FT-IR

o Isolate aus Lebensmitteln, Umgebungsproben und
diagnostischen Proben von allen 5 Untersuchungsamtern

o Ziele der Datenauswertung vielfaltig und erweiterbar —
Verwendung der Daten fur weitere Fragestellungen in der
Zukunft (z.B. Resistenzgene 0.3.)

o Grundzlige des Projekts
o Sequenzierung von Isolaten in BW

o Analyse der Daten in BW

o Austausch der Daten mit dem BfR
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Ziele des Projekts NGSBW&-

CVUAGTKACS IGCAAT

o Vergleich der WGS-Daten mit Ergebnissen von
MALDI-Subtyping und FT-IR
o ,Vor-Screening” zur Selektion der Isolate fir WGS

o ggf. Moglichkeit zur Kostenersparnis durch Selektion der Isolate vor
WGS-Typisierung in der Zukunft
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Ziele des Projekts NGS BWad e
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o epidemiologische Landkarte der Listeria monocytogenes-
Isolate in BW

o zeitnahe Zuordnung von nahverwandten Isolaten (from stable to table),
Erkennung von Clustern

o Betriebsmonitoring ermoglicht schnelle und zielgerichtete
Bekampfungsmalinahmen:

* betriebseigene Keime (Hauskeime)

* Neueintrag durch Rohmaterialien
(ggf. Zuordnung zu Lieferant)
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Erweiterung des Projekts NGSBW‘- Sl
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o bisher:
o gebundelter Versand von Isolaten an das BfR
o dort Sequenzierung ausgewahlter Isolate
o Abgleich mit Daten von Humanisolaten des RKI
o Information bei Matches Gber BVL an BW
o Abfrage der Herkunftsdaten des Isolats innerhalb von BW
o Rickmeldung an BVL

— langwierige Informationsschleife
o neu:
o Sequenzierung aller Isolate vor Ort

o Austausch von Daten statt von Isolaten

— proaktive Nutzung der Information innerhalb von BW

— ermoglicht zeitnahe Aufdeckung von Zusammenhangen
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o Sammlung von Isolaten, welche am BfR sequenziert wurden

o Priorisierung und anschlieSender Austausch von interessanten
Daten zwischen BfR und BW

o Sequenzierung von weiteren Isolaten innerhalb von BW

o Ziele:
o Aufbau einer WGS-Datenbank zu Isolaten aus BW

o Sammlung von Daten und Monitoring von Clustern
— ,Landkarte” der Clusterverteilung in BW ! s
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o kontinuierlicher Austausch von Daten erforderlich

o Uberregionale, nationale und internationale Warenstrome

o Vorschlag des BfR fur ein WGS-Datenmanagementkonzept soll
in der Praxis getestet werden
o rasche Sequenzierung von Isolaten in BW

o zeitnahe Veroffentlichung der vollstandig anonymisierten Daten auf
NCBI

o Abgleich der Daten in BW und beim BfR maoglich

o,

o gemeinsame Auswertung
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