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Introduktion

16S rDNA-sekvensering ar en tids- och resurskravande metod som utfors pa Klinisk Mikrobiologi, Karolinska
Universitetssjukhuset | Solna for att bestamma vilken eller vilka bakterier som finns i ett kliniskt prov eller isolat. Idag
utfors 16S-analysen med Sangersekvensering vilket begransar metoden till att hitta 1-3 dominerade patogener.
Syftet med projektet var att jamfora Sangersekvensering med Next Generation Sequencing (NGS) -amplikonbaserad
16S-sekvensering som utfors pa Folkhalsomyndigheten (FOHM).

Utforande
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genomglck bioinformatisk ana'YS samarbetsprojektet mellan Mikrobiologen och FOHM. Flodena tar cirka 2.5 dagar.
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Figur 2. Bioinformatisk
analys av tre prover med
kronadiagram. A) Krona over
ett positivt klinisk prov for en
patogen (Acinetobacter
baumannii). B) Krona over
ett positivt prov klinisk prov
for tre olika patogener

tillbaka till Klinisk Mikrobiologi dar i S S (Staphylococcus sp,

fnd 2 rd d h iamford W | A RN ST Enterococcus faecalis och
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Resultat

Resultaten visar overgripande god overensstammelse mellan NGS-teknik och Sangersekvensering. | flera fall (7 prov)
hittas flera fynd med NGS-teknik dar Sangersekvensering endast hittar ett fynd. Darutover hittas flera fynd fran
negativa Sangersekvenseringar med NGS-teknik (18 prov fran 12 olika patienter).

Tabell 1. Jamfdrelse mellan NGS och Sanger-tekniken.
Totalt 202 kliniska prover.

Slutsats
Ytterligare fynd SNGS + - Sammantaget visar resultaten att NGS-sekvensering ger en
utover Sanger % hogre kapacitet, effektivare flode och battre kvalitet jamfort med
75(7) . rutinbaserad Sangersekvensering. Att byta Sangersekvensering
till NGS-sekvensering skulle | det aktuella flodet generera
dubbla kapaciteten, frigora personal till ovriga analyser och O0ka
- 18 (12) 107 antalet positiva fynd.

Antal patienter
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