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Sequenzierte Listeria monocytogenes-Isolate
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WGS-Typisierung im Detall
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AQUAMIS https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/AQUAMIS

Assembly-based Quality Assessment for Microbial [solate Sequencing

Getrimmte

Raw Reads Reads Report

Assembly report for run fastq dataset

Overview Short summary table Detailed assembly table Detailed trimming table KrakenZ2 results Contamination results

Plots per run Plots per sample Program versions/ log Help

» Run name: PT_EURL WGS 2020

 MNumber of completed samples: b

« Number of fails: 0

« Run directory: /cephfs/abteilungd/NRL_Listeria/PT_EURL WGS 2020/fastq_dataset/aguamis_results

* Location of tmmed fastq files: /cephfsfabtellungd/NRL Listeria/PT _EURL WGS 2020/fastq dataset/aquamis_results/trimmed

* Location of fasta files: /cephfs/abteilungd/NRL_Listeria/PT_EURL WGS 2020/fastq_dataset/aquamis_results/Assembly/assembly
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Automatische Qualitatskontrolle (Testphase)

Coverage
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In der Diskussion: Schwellenwert fur Kontamination
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Automatische Charakterisierung: BakCharak https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/bakcharak

Infos Uber: MLST, Resistenzgene, Plasmide, Virulenzgene

Database for species Listeria

Summary table Overview of resistance genes Cwerview of plasdmidfinder markers Owverview of virulence genes

List of resistance genes List of plasmid markers List of virulence genes Extra reports for species Listeria Data files Wersion info

The database table is searchable and sortable.
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Anwendung und Nutzen WGS Listeria

* Ausbruchsuntersuchungen

« Ruck- und Vorwartsverfolgung von Infektionsquellen

« Betriebshygiene
« Eintrag und Verbreitung von Genotypen in Betrieben
 |dentifikation von Nischen und Hotspots fur Listeria

« Kontrolle Korrekturmafinahmen

« Wissenschaftliche Fragestellungen — Mol TypList
« Methodenvergleich
« Auftreten und Verbreitung von Genotypen

e Source Attribution
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Erfolgsgeschichte der WGS fur die Ausbruchsaufklarung in Deutschland

« 38 Listeriose-Cluster gematched mit Isolaten aus Lebensmitteln und Produktionsumgebungen

« 19 Cluster Fischerzeugnisse, 15 Cluster Fleischerzeugnisse

« Beispiele fur grol3e Ausbriche:

2012 — 2016 78 8 Bauchspeck, versch. Wurstsorten Ruppitsch et al. (2017), Euro Surveill
Kleta et al. (2017), Emerg Infect Dis

2013 — 2018 83 3 Frikadellen, versch. verzehrfertige Lath et al. (2020), Emerg Microbes Infect
Fleischprodukte
2018 — 2019 112 7 Blutwurst Halbedel et al. (2020), Emerg Infect Dis
2014 — 2019 39 3 versch. Wurstsorten Lachmann et al. (2020) Clin Microbiol
Infect

Stefanie Liith, 16.11.2020, Listeria Symposium Seite 8 =i BFR



Forschungsprojekt Mol TypList

Listeria monocytogenes-Isolate aus 2016 und 2017
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Clustering als Grundlage fur die genomische Epidemiologie

Option 1: einheitliche Methode

Option 2: vergleichbare Ergebnisse
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Vergleich WGS-basierter Typisierungsmethoden
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Ridom BioNumerics
Sequhere+ WGS tools plugin CHEWBBACA

Ruppltsch et al.

Moura et al.

BioNumerics

EGDe

Snippy

Ruppltsch et al.

EGDe

Geschl. MLST CC-spezifisch

Geschl. MLST CC-spezifisch

Draft MLST CC-spezifisch

Draft MLST CC-spezifisch

Lath und Deneke et al., Microbial Genomics, akzeptiert

Stefanie Liith, 16.11.2020, Listeria Symposium

Seite 11

= BfR



Ubersetzungscode zwischen Clustern aus unterschiedlichen Methoden

Akzeptiertes Manuskript im Journal “Microbial Genomics™:

Translatability of WGS typing results can simplify data exchange for surveillance and
control of Listeria monocytogenes

Luth S, Deneke C, Kleta S, Al Dahouk S
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Source Attribution im MolTypList-Projekt
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Qualitatskontrolle: Self Attribution
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Wunschliste fur die Listeria Bekampfung

Was haben wir?
« Erfolgreiche Ausbruchsaufklarung
 Nationales Verteilungsmuster, Persistenz in Betrieben

«  Ubersetzungscode fiir die Vergleichbarkeit verschiedener WGS-Methoden

Was wollen wir?
* (Inter)nationale Strategie
« Fokus auf Betriebshygiene

« Surveillancedaten fur vorausschauende Risikobewertung und Risikomanagement
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