PRZEGL EPIDEMIOL 2024;78(3): 326-332 Medical microbiology / Mikrobiologia medyczna

https://doi.org/10.32394/pe/192794

Beata Irena Rozwadowska, Marta Albertynska, Grzegorz Hudzik

APPLICATION OF WHOLE GENOME SEQUENCING TO ASSESS
THE RELATEDNESS OF SALMONELLA ENTERITIDIS STRAINS ISOLATED
IN THE SILESIAN VOIVODESHIP

ZASTOSOWANIE SEKWENCJONOWANIA PELNOGENOMOWEGO DO OCENY
POKREWIENSTWA SZCZEPOW SALMONELLA ENTERITIDIS WYIZOLOWANYCH
NA TERENIE WOJEWODZTWA SLASKIEGO

Voivodeship Sanitary and Epidemiological Station in Katowice, Poland
Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach

ABSTRACT

BACKGROUND. Gram-negative Salmonella bacilli are one of the most common bacterial causes of
gastrointestinal infections. Well-selected and targeted microbiological diagnostics enable the detection and
identification of the etiological agent of infection, however, standardized, routine and recommended methods
do not always allow for the identification of the biological agent in an unambiguous manner. Next-generation
sequencing has become an ideal tool for identifying microorganisms and tracking infection transmission in
outbreaks for epidemiological purposes.

OBJECTIVE. The aim of the study was to assess the genomic relatedness of Salmonella Enteritidis strains using
whole genome sequencing in the foodborne outbreak in August-September 2023 in the Silesian Voivodeship.
MATERIAL AND METHODS. The research material consisted of 11 strains of S. Enteritidis for which whole
genome sequencing was performed using Illumina technology and the relationship between serotypes was
assessed using bioinformatics tools.

RESULTS. The genomes of all S. Enteritidis isolates were assigned to HC2 53128, which may indicate a very
close relationship between the strains.

CONCLUSIONS. Whole genome sequencing enabled the assessment of the genomic relatedness of S. Enteritidis
strains in the foodborne outbreak in August-September 2023 in the Silesian Voivodeship.
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STRESZCZENIE

WPROWADZENIE. Gram-ujemne pateczki Salmonella sa jedng z najczgstszych bakteryjnych przyczyn za-
kazen jelitowo-zotadkowych. Dobrze dobrana i celowana diagnostyka mikrobiologiczna umozliwia wykrycie
i identyfikacje czynnika etiologicznego zakazenia, jednakze nie zawsze metody wystandaryzowane, rutynowe
i rekomendowane pozwalaja na identyfikacj¢ czynnika biologicznego w sposob jednoznaczny. Sekwencjonowa-
nie nowej generacji stato si¢ idealnym narzedziem do identyfikacji mikroorganizmoéw oraz $ledzenia transmisji
zakazen w ogniskach do celow epidemiologicznych.

CEL. Celem badania byta ocena pokrewienstwa genomowego szczepdw Salmonella Enteritidis z wykorzysta-
niem sekwencjonowania petnogenomowego w ognisku zatrucia zbiorowego w okresie sierpien-wrzesien 2023 r.
na terenie wojewodztwa $laskiego.

MATERIAL I METODY. Materiat do badan stanowito 11 szczepdw S. Enteritidis, dla ktorych przeprowadzo-
no sekwencjonowanie pelnogenomowe w technologii [llumina oraz dokonano oceny pokrewienstwa pomig¢dzy
serotypami z wykorzystaniem narze¢dzi bioinformatycznych.

WYNIKI. Genomy wszystkich izolatéw S. Enteritidis zostaty przypisane do HC2 53128, co moze wskazywac
na bardzo bliskie pokrewienstwo pomiedzy szczepami.
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WNIOSKI. Sekwencjonowanie pelnogenomowe umozliwito oceng pokrewienstwa genomowego Szczepow
S. Enteritidis w ognisku zatrucia zbiorowego w okresie sierpien-wrzesien 2023 r. na terenie wojewodztwa $la-

skiego.

Stowa kluczowe: NGS, WGS, Salmonella, ognisko zatrucia

BACKGROUND

Gram-negative Salmonella bacilli are one of the
most common bacterial causes of gastrointestinal
infections. The genus Salmonella includes two
species: Salmonella enterica and Salmonella bongori.
S. enterica includes 6 subspecies, with each subspecies
containing multiple serovars (serotypes). More than
2,500 serovars have been described, including those
pathogenic to humans and animals. The subspecies
S. enterica subsp. enterica has the most serovars and
contains the most clinically significant serovars. Some
of the most common serovars include: Enteritidis,
Typhimurium, monophasic Typhimurium, Infantis
and Virchow (1-4).

Mainly children under 5 years of age, people
over 60 years of age and people who eat outside the
home, especially in the summer, are most at risk
of Salmonella infections. Infection occurs after
consuming contaminated food and water and via the
fecal-oral route. The sources of infection are mainly
dairy products, eggs and poultry meat prepared in bad
hygienic and sanitary conditions, without sufficient
thermal treatment, as well as raw fruit and vegetables
(5-98).

Salmonella bacilli are responsible for four clinical
forms of infection, i.e. enteritis, sepsis, typhoid fever
or paratyphoid fever, and asymptomatic carriage,
of which the most common form of salmonellosis is
enteritis. Symptoms usually appear after 12-72 hours
and include nausea, vomiting and diarrhea. They may
be accompanied by fever, abdominal cramps, muscle
pain and headaches. Symptoms usually disappear
spontaneously after about 4-7 days (1-3).

Well-selected and targeted microbiological
diagnostics enable the detection and identification
of the etiological agent of infection, however,
standardized, routine and recommended methods do
not always allow for the identification of the biological
agent in an unambiguous manner. Therefore, Next
Generation Sequencing (NGS) has become an ideal
tool for identifying microorganisms and tracking
the transmission of infections in outbreaks for
epidemiological purposes (9). Sequencing using NGS
technology enables verification and in-depth analysis
of the whole genome of microorganisms (WGS, Whole
Genome Sequencing) (10). The advantages of using this
technology in the field of epidemiology were clearly
visible during the COVID-19 pandemic, when it was

WSTEP

Gram-ujemne pateczki Salmonella sa jedng z naj-
czestszych bakteryjnych przyczyn zakazen jelitowo-
zotadkowych. Do rodzaju Salmonella zalicza si¢ dwa
gatunki: Salmonella enterica oraz Salmonella bon-
gori. S. enterica obejmuje 6 podgatunkow, z czego
kazdy podgatunek zawiera wiele serowarow (seroty-
pow). Opisano ponad 2500 serowarow, w tym sero-
wary patogenne dla cztowieka i zwierzat. Podgatunek
S. enterica subsp. enterica posiada najwiecej serowa-
réw i zawiera serowary najbardziej znaczace z klinicz-
nego punktu widzenia. Jednymi z najcze$ciej wystepu-
jacych serowaréw sa m.in. Enteritidis, Typhimurium,
jednofazowa Typhimurium, Infantis i Virchow (1-4).

Na zakazenia wywotane Salmonella narazone sg
gtéwnie dzieci ponizej 5 roku zycia, osoby powyzej 60
roku zycia oraz osoby, ktore spozywaja pokarmy poza
domem, szczegblnie w okresie letnim. Do zakazenia
dochodzi po spozyciu zanieczyszczonej zywnoSci
i wody oraz drogg fekalno-oralna. Zrodtem zakazenia
sg glownie produkty nabiatowe, jajka oraz migso dro-
biowe przygotowane w ztych warunkach higieniczno-
sanitarnych, bez wystarczajacej obrobki termicznej,
a takze surowe owoce i warzywa (5-8).

Pateczki Salmonella odpowiadaja za cztery posta-
cie kliniczne zakazenia tj. zapalenie jelit, sepse, dur
brzuszny i dury rzekome oraz bezobjawowe nosiciel-
stwo, z czego najczestsza postacia salmonellozy jest
zapalenie jelit. Objawy pojawiaja si¢ zwykle po 12-72
godzinach i sg to nudnosci, wymioty, biegunka. Towa-
rzyszy¢ im moze goraczka, skurcze brzucha oraz bole
miesni i glowy. Objawy zwykle po okoto 4-7 dniach
ustepuja samoistnie (1-3).

Dobrze dobrana i celowana diagnostyka mikrobio-
logiczna umozliwia wykrycie i identyfikacj¢ czynnika
etiologicznego zakazenia, jednakze nie zawsze meto-
dy wystandaryzowane, rutynowe i rekomendowane
pozwalaja na identyfikacj¢ czynnika biologicznego
w sposob jednoznaczny. Dlatego tez sekwencjonowa-
nie nowej generacji NGS (ang. Next Generation Sequ-
encing) stato si¢ idealnym narzedziem do identyfikacji
mikroorganizmow oraz $ledzenia transmisji zakazen
w ogniskach do celéw epidemiologicznych (9). Se-
kwencjonowanie w technologii NGS umozliwia wery-
fikacje 1 doglebng analize catego genomu mikroorga-
nizmoéow (WGS, ang. Whole Genome Sequencing) (10).
Zalety zastosowania tej technologii w obszarze epi-
demiologii byly dobrze widoczne w dobie pandemii
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widely used for molecular surveillance of circulating
variants of the SARS-CoV-2 (11). Currently, NGS is
widely used in research in the field of oncology and
diagnosis of genetic diseases, while the use of this
technology in microbiological diagnostics on a large
scale requires methodological standardization (9).

The aim of the study was to assess the genomic
relatedness of Salmonella Enteritidis strains using
whole genome sequencing in the foodborne outbreak
in August-September 2023 in the Silesian Voivodeship.

MATERIAL AND METHODS

The research material consisted of 11 strains
of S. Enteritdis, delivered to the Interdisciplinary
Molecular Diagnostics Laboratory at the Voivodeship
Sanitary and Epidemiological Station (WSSE) in
Katowice by the District Sanitary and Epidemiological
Station (PSSE) in Tychy and the Food Microbiology
Laboratory in the WSSE in Katowice, in order to
whole genome sequencing and assess the relationship
between serotypes. The strains were cultured from
9 stool samples (Sal Seq 59-67) delivered to the PSSE
Laboratory in Tychy from sick people and carriers in
August-September 2023, and from 2 food samples (Sal
Seq 68-69), collected from outbreak of food poisoning
by the PSSE in Tychy. The tests were carried out
using the bacterial cultures and then confirmed
by biochemical and serological methods based on
the ,,Recommendations for laboratory diagnosis of
gastrointestinal infections with bacteria growing in
aerobic and microaerophilic conditions”. Serotype
was determined according to the White-Kauffmann-
Le Minor scheme (12).

Sequencing was performed by NGS using the
MiniSeq system (Illumina, San Diego, CA, USA).
All sample preparation steps and sequencing libraries
were performed according to the Illumina DNA Prep
protocol.

In order to assess the relationship between the
strains, sequencing data in the form of FASTQ files
were entered into the EnteroBase (Warwick Medical
School, University of Warwick, UK), where cgMLST
(Core Genome Multi-Locus Sequence Typing) and
HierCC (Hierarchical Clustering of CgMLST) and
Achtman 7 gene MLST analyzes were performed.
S. Enteritidis serotypes were verified and confirmed
using the SISTR1 and SeqSero2 algorithm in
EnteroBase.

RESULTS

Genoserotyping performed using the SISTRI
and SeqSero2 algorithm confirmed the S. Enteritidis
serotype (9:g,m:-) in all sequenced isolates. MLST
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COVID-19, kiedy to na szeroka skal¢ wykorzystywa-
no jg do nadzoru molekularnego nad krazacymi wa-
riantami wirusa SARS-CoV-2 (11). Obecnie NGS ma
szerokie zastosowanie w badaniach z zakresu onkolo-
gii 1 diagnostyki chorob o podtozu genetycznym, na-
tomiast wykorzystanie tej technologii w diagnostyce
mikrobiologicznej na szerokg skalg wymaga miedzy
innymi standaryzacji metodologicznej (9).

Celem badania byta ocena pokrewienstwa genomo-
wego szczepodw Salmonella Enteritidis z wykorzysta-
niem sekwencjonowania petnogenomowego w ogni-
sku zatrucia zbiorowego w okresie sierpien-wrzesien
2023 r. na terenie wojewodztwa $laskiego.

MATERIAL I METODY

Materiat do badan stanowilo 11 szczepdw
S. Enteritidis, przekazanych do Interdyscyplinarnej
Pracowni Diagnostyki Molekularnej w Wojewodzkiej
Stacji Sanitarno-Epidemiologicznej w Katowicach
przez Powiatowa Stacj¢ Sanitarno-Epidemiologiczna
w Tychach oraz Pracownie Mikrobiologii Zywnosci
WSSE w Katowicach, w celu przeprowadzenia se-
kwencjonowania pelnogenomowego i oceny pokre-
wienstwa pomigdzy serotypami. Szczepy zostalty wy-
hodowane z 9 probek katu (Sal Seq 59 — 67) dostar-
czonych do Laboratorium PSSE w Tychach od os6b
chorych i nosicieli w okresie sierpien-wrzesien 2023 r.,
oraz z 2 probek zywnosci (Sal Seq 68-69), pobranych
w ramach opracowania ogniska zatrucia pokarmowe-
go na obszarze nadzorowanym przez PSSE w Tychach.
Badania byly przeprowadzone metoda hodowlana,
a nastepnie potwierdzone metodami biochemicznymi
1 serologicznymi w oparciu o ,,Rekomendacje labo-
ratoryjnej diagnostyki zakazen przewodu pokarmo-
wego bakteriami rosnagcymi w warunkach tlenowych
oraz mikroaerofilnych”. Serotyp okreslono zgodnie ze
schematem White’a-Kauffmanna-Le Minora (12).

Sekwencjonowanie przeprowadzono metodg NGS
z wykorzystaniem systemu MiniSeq (Illumina, San
Diego, CA, USA). Wszystkie etapy przygotowania
probek oraz biblioteki do sekwencjonowania przepro-
wadzono zgodnie z protokotem Illumina DNA Prep.

W celu oceny pokrewienstwa pomiedzy szczepa-
mi dane sekwencjonowania w postaci plikow FASTQ
zostaty wprowadzone do bazy EnteroBase (Warwick
Medical School, University of Warwick, UK), gdzie
dokonano analizy cgMLST (ang. Core Genome Multi
-Locus Sequence Typing) 1 HierCC (ang. Hierarchical
Clustering of CgMLST) oraz Achtman 7 gene MLST.
Przynaleznos$¢ do serotypu S. Enteritidis zostata zwe-
ryfikowana i potwierdzona z wykorzystaniem algoryt-
mu SISTR1 i SeqSero2 w EnteroBase.
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typing showed that all sequenced S. Enteritidis strains
belong to the ST11 type and show no differences in 7
housekeeping genes.

Inthe cgMLST +HierCC analysis in the EnteroBase,
all S. Enteritidis isolates were assigned to HC2 53128,
which may indicate a very close relationship between
the strains. The HC2 (Hierarchical Clustering) cut-off
means that the maximum allelic difference between
genomes is 2.

The genomes of six isolates with Sal Seq numbers
60, 62, 63, 65, 67, 69 were assigned to HCO 53128,
which may indicate that these strains do not show any
differences between the genomes. The HCO cut-off
means maximum allelic difference between genomes
is 0 (Table 1).

DISCUSSION

Next  Generation Sequencing  represents
a technological revolution after Sanger sequencing,
which was first introduced in 1977. Mass and
commercial sequencing has only been in operation for
about a dozen years. NGS is a technology that enables
the simultaneous sequencing of millions of DNA or
RNA sequences. The advantage of NGS compared
to Sanger sequencing is higher throughput due to the
possibility of multiplexing samples and, consequently,
lower sequencing cost. The increase in sequencing
throughput has changed the view of the genome.
Currently, a human genome can be sequenced in
just a few days. Reducing the costs of sequencing
has caused this method being used in medicine and
diagnostics, especially in the prognosis and therapy of
hereditary diseases, cancers and infectious diseases
(13-15).

WYNIKI

Genoserotypowanie przeprowadzone z wykorzy-
staniem algorytmu SISTR1 i SeqSero2 potwierdzito
serotyp S. Enteritidis (9:g,m:-) we wszystkich zsekwen-
cjonowanych izolatach. Typowanie MLST wykazato,
ze wszystkie zsekwencjonowane szczepy S. Enteritidis
naleza do typu ST11 i nie wykazuja réznic w odniesie-
niu do 7 genow metabolizmu podstawowego.

W analizie cgMLST + HierCC w bazie EnteroBase
wszystkie izolaty S. Enteritidis zostaly przypisane do
HC2 53128, co moze wskazywac¢ na bardzo bliskie
pokrewienistwo pomigdzy szczepami. Punkt odcig-
cia HC2 (ang. Hierarchical Clustering) oznacza, ze
maksymalna réznica alleliczna migdzy genomami
wynosi 2.

Genomy szesciu izolatow o numerach Sal Seq 60,
62, 63, 65, 67, 69 zostaty przypisane do HCO 53128,
co moze wskazywac, ze szczepy te nie wykazujg
zadnych réznic pomiedzy genomami. Punkt odcigcia
HCO — maksymalna roznica alleliczna migdzy geno-
mami wynosi 0 (Tabela 1).

DYSKUSJA

Sekwencjonowanie nowej generacji NGS stano-
wi prawdziwg rewolucje technologiczna po sekwen-
cjonowaniu Sangera, ktore zostalo po raz pierwszy
wprowadzone w 1977 roku. Masowe i komercyjne
sekwencjonowanie funkcjonuje dopiero od okoto kil-
kunastu lat. Sekwencjonowanie nowej generacji to
technologia umozliwiajaca jednoczesne sekwencjo-
nowanie milionow sekwencji DNA lub RNA. Zaleta
NGS w poréwnaniu z sekwencjonowaniem metoda
Sangera jest wyzsza przepustowos¢, spowodowana
mozliwo$cig multipleksowania probek, a co za tym

Table 1. Results of cgMLST and HierCC analysis performed using EnteroBase
Tabela 1. Wyniki analizy cgMLST i HierCC przeprowadzonej z wykorzystaniem EnteroBase

No. Sample code Serovar As;f:rtzc Bgfligifo:g;n HCO HC2 HCS HC10
L. Sal Seq 59 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4683AA | 377659 | 53128 1358 413
2. Sal Seq 60 S. Enteritidis 9.g,m:- SAL UB4686AA | 53128 | 53128 1358 413
3. Sal Seq 61 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4687AA | 377664 | 53128 1358 413
4. Sal Seq 62 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4690AA | 53128 | 53128 1358 413
3. Sal Seq 63 S. Enteritidis 9:.g,m:- SAL UB4691AA | 53128 | 53128 1358 413
6. Sal Seq 64 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4689AA | 377668 | 53128 1358 413
7. Sal Seq 65 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4688AA | 53128 | 53128 1358 413
8. Sal Seq 66 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4707AA | 377671 | 53128 1358 413
9. Sal Seq 67 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4706AA | 53128 | 53128 1358 413
10. Sal Seq 68 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4703AA | 377671 | 53128 1358 413
11. Sal Seq 69 S. Enteritidis 9:g,m:- SAL UB4705AA | 53128 | 53128 1358 413
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Whole genome sequencing of microorganisms
enables their identification for clinical and
epidemiological purposes. According to the latest
recommendations of EFSA (European Food Safety
Authority) regarding the use of WGS in outbreaks,
it is recommended to use the SeqSero2 algorithm
to identify Salmonella serotypes. Its advantage is
the ability to determine the serotype directly from
raw sequencing reads, i.e. without time-consuming
genome assembly (16,17).

Genetic typing is also used to assess relatedness and
to track transmission in epidemiological investigations.
The MLST method is considered the gold standard
in genotyping for many bacterial pathogens. This
method provides clear and repeatable results thanks
to general access to sequences and tools for analysis
and comparison. This technique plays a significant
role in analyzes of populations, strains or outbreaks on
a global scale (18).

Basically, the MLST method is based on the
sequencing of seven basic metabolism genes, while its
extended version is currently preferred, based on the
core genome, i.e. a set of genes found in all strains of
a given species — cgMLST. Additionally, hierarchical
clustering (HierCC) is performed based on cgMLST
(10,18). Strains at the HC5 level and above are
considered endemic strains, while strains belonging
to the HC2 and HCO levels are considered closely
related strains. However, this interpretation may vary
depending on the variability of the pathogen and the
dispersion of the outbreak.

WGS analysis conducted by the WSSE laboratory
in Katowice showed not only the relationship between
the strains isolated from sick people and carriers, but
also confirmed the presence of the same strain in
the material isolated from food samples. The close
relationship between strains from feces and food,
demonstrated by cgMLST + HierCC analysis, may
indicate that the source of infection in the outbreak
was contaminated food.

In 2022, WGS enabled the identification of one
of the largest outbreaks of S. Typhimurium infection
in Europe, the source of which was chocolate. It was
similar in the case of the epidemiological investigation
into the outbreak of S. Mbandaka (2022) and S.
Enteritidis (2023) infections, isolated from poultry
meat. The activities were coordinated by EFSA and
ECDC (European Center for Disease Prevention and
Control) (19-21). Furthermore, WGS helps detect
not only known antimicrobial resistance genes and
mechanisms, but also new genes or mechanisms that
are not currently defined. For example, WGS is also
used to identify Escherichia coli, Campylobacter,
Clostridioides, Cronobacter, Helicobacter, Listeria
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idzie nizszy koszt sekwencjonowania. Wzrost prze-
pustowosci sekwencjonowania zmienit spojrzenie na
genom. Obecnie genom czlowieka mozna zsekwencjo-
nowac w ciggu zaledwie kilku dni. Obnizenie kosztow
sekwencjonowania spowodowato, ze metoda ta znala-
zta zastosowanie w medycynie i diagnostyce, zwlasz-
cza w prognozowaniu i terapii choréb dziedzicznych,
nowotworow i chordb zakaznych (13-15).

Sekwencjonowanie catego genomu (WGS) mi-
kroorganizmow pozwala na ich identyfikacje do ce-
16w klinicznych i epidemiologicznych. Wedtug naj-
nowszych rekomendacji EFSA (ang. European Food
Safety Authority, Europejski Urzad ds. Bezpieczen-
stwa Zywnoéci) dotyczacych wykorzystania WGS
w ogniskach, do identyfikacji serotypow Salmonella
zaleca si¢ stosowanie algorytmu SeqSero2. Jego zaletg
jest mozliwo$¢ okreslenia serotypu bezposrednio z su-
rowych odczytow sekwencjonowania, czyli bez czaso-
chtonnego sktadania genomu (16,17).

Typowanie genetyczne wykorzystywane jest row-
niez do oceny pokrewienstwa i w celu §ledzenia trans-
misji w dochodzeniach epidemiologicznych. Metoda
MLST jest uznawana jako ztoty standard w genoty-
powaniu dla wielu bakteryjnych patogenow. Metoda ta
dostarcza jednoznaczne i powtarzalne wyniki dzigki
ogbélnemu dostgpowi do sekwencji oraz narzedzi po-
zwalajacych na analiz¢ i pordbwnywanie. Technika ta
odgrywa znaczng rolg w szerszych analizach popu-
lacji, szczepdw czy tez ognisk w skali globalnej (18).
Zasadniczo metoda MLST opiera si¢ na sekwencjono-
waniu siedmiu gendéw metabolizmu podstawowego,
natomiast obecnie preferowana jest jej szersza od-
miana oparta na genomie rdzeniowym, czyli zbiorze
gendow wystepujacych u wszystkich szczepow danego
gatunku — cgMLST. Dodatkowo w oparciu o cgMLST
dokonuje si¢ hierarchicznego klastrowania — HierCC
(10,18). Szczepy identyczne tylko przy poziomie HCS
1 wyzej uwaza si¢ za szczepy wystepujace endemicz-
nie, natomiast szczepy nalezace do poziomu HC2
i HCO za szczepy blisko spokrewnione. Jednakze, in-
terpretacja ta moze by¢ inna w zaleznosci od zmienno-
$ci patogenu i rozproszenia ogniska.

Analiza WGS przeprowadzona przez laboratorium
WSSE w Katowicach wykazata nie tylko pokrewien-
stwo pomiedzy wyizolowanymi szczepami od 0sob
chorych i nosicieli, ale réwniez potwierdzila obec-
no$¢ tego samego szczepu w materiale wyizolowanym
z probek zywnosci. Bliskie pokrewienstwo pomigdzy
szczepami wyhodowanymi z katu i zywnosci, wy-
kazane za pomoca analizy cgMLST + HierCC moze
$wiadczy¢, ze zrodlem zakazenia w ognisku byta ska-
zona zywnos¢.

W 2022 roku WGS umozliwito identyfikacje jed-
nego z najwickszych ognisk zakazenia S. Typhi-
murium w Europie, ktorej zrodlem byla czekolada.
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monocytogenes, Moraxella, Mycobacterium, Shigella,
Yersinia, and Vibrio (10).

NGS technologies are changing the face of clinical
microbiological diagnostics. Although NGS cannot
replace the conventional microbiology, the amount
of information provided by sequencing will certainly
improve patient care and epidemiological surveillance
of infections and infectious diseases.

CONCLUSIONS

— Whole genome sequencing enabled the assessment
of the genomic relatedness of S. Enteritidis strains
in the foodborne outbreak in August-September
2023 in the Silesian Voivodeship.

— Close genetic similarity was demonstrated
between the analyzed S. Enteritidis genomes,
which may indicate a common origin and source
of transmission of the isolated strains.
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