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Slutrapport:

Genetisk variation och smittspridning av Staphylococcus aureus,
Streptococcus dysgalactiae och Streptococcus uberis vid mastit
(V1030002)

Bakgrund

Mastit (juverinflammation) ar den vanligaste sjukdomen bland vara mjolkkor och de flesta
fall av klinisk (med synliga tecken) mastit upptrader strax efter kalvning. Det &r ocksa visat
att forstakalvare ar speciellt utsatta under denna period. Ju tidigare under laktationen kon far
mastit desto storre blir foljdverkningarna pa mjolkproduktion och celltal.

Mastit kan orsakas av manga olika bakterier. Svenska studier har visat att Staphylococcus
aureus (Sa), Escherichia coli, Streptococcus dysgalactiae (Srd) och Streptococcus uberis
(Sru) ar de vanligaste bakteriefynden hos bade forstakalvare och aldre kor vid klinisk mastit
och att Sa, Srd och Sru ar vanliga fynd &ven vid subklinisk (utan synliga tecken) mastit. Dessa
bakteriearter ar ocksa de vanligaste fynden vid mastit strax efter kalvning bade hos
forstakalvare och aldre kor.

Mastitbakterier indelas ofta i omgivningsbakterier och smittsamma bakterier beroende pa
om den viktigaste smittkéllan finns i miljon eller i juvret. Omgivningsbakterier som t ex E
coli leder oftast till kortvariga juverinfektioner och dessa mastiter kontrolleras ffa genom
hygieniska atgarder. Smittsamma bakterier som t ex Sa orsakar daremot ofta langvariga
infektioner och smittan kan dverforas mellan kor t ex vid mjélkning. Smittsamma mastiter
kan vara svarare att kontrollera &n omgivningsmastiter. Man har ocksa visat att det finns olika
typer av Sa och att vissa av dessa sprids lattare dn andra inom och mellan kor och
beséttningar. Srd och Sru har traditionellt ansetts tillhdra smittsamma bakterier respektive
omgivningsbakterier men pa senare ar har ny information tillkommit som visar att detta kan
variera mellan olika stammar inom respektive bakterieart. Det finns ocksa studier som tyder
pa att dven vissa Sa-typer forekommer framst i miljon. Skillnaderna i infektionsmonster
forklaras séaledes av att det finns olika genetiska typer inom varje bakterieart och att dessa
typer kan ha olika sjukdomsegenskaper. Vi vet att det finns olika genotyper av Sa i landet och
att vissa ar mer vanliga &n andra men vi vet inte om samma sak galler for Srd och Sru. Fran
andra lander finns uppgifter om att vissa bakteriestammar av Sa och Sru kan leda till mer
langvariga mastitproblem an andra men hur det ligger till med detta i Sverige ar inte kant.
Motsvarande kunskap for Srd ar véldigt begrénsad.

Det bésta sattet att minska antalet mastiter &r att forebygga att nya infektioner intraffar. Det
ar darfor viktigt att hitta alla smittkallor bade hos djuren och i miljon. I nyligen avslutade
undersokningar rorande Sa hittade vi samma typ av Sa i kroppsprov fran djur i olika
aldersgrupper och i deras narmiljé som i mjolken fran infekterade kor. Den undersékningen
gjordes dock vid endast ett tillfalle i besattningar med uppbundna kor och antalet nykalvade
kor var mycket litet. Eftersom det ar vanligast att bade kvigor och éldre kor drabbas av mastit
mycket snart efter kalvning &r det viktigt att undersoka var och nar dessa djur infekteras. Sker
infektionen vid eller strax efter kalvning, under sen draktighet/sinperiod eller &nnu tidigare?
Finns ok&nda smittkallor hos djuren och i miljén? Vilka smittkallor ar viktigast att
kontrollera? Dessa ar nagra viktiga fragestallningar som bor undersokas.

Framtidens besattning kommer att ha losdriftssystem dar grupphallning av djur kan gora
det extra svart att kontrollera infektionsamnen. Mjélkbesattningarna blir ocksa storre och
storre. Utvecklingen har hittills visat att antalet mastiter tyvérr 6kar med dkande
beséttningsstorlek. For att stoppa denna trend &r det viktigt att identifiera alla riskperioder och
smittkallor sa att det forebyggande arbetet kan optimeras. Det ar ocksa viktigt att undersoka
om foljdverkningarna av mastit t ex resultatet av behandling varierar beroende pa
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bakteriestam inom vardera bakterieart. Det &r troligt att férebyggande atgarder och
behandlingar som ingar i ett mastitkontrollprogram maste modifieras beroende pa vilken
genotyp av bakterien som ar den dominerande pa garden.

Syfte

Det dvergripande syftet med projektet var att 6ka kunskapen om juverinfektioner med Sa, Srd
och Sru samt om hur dessa ska forebyggas genom att studera forekomst av genotyper inom
bakteriespecies, spridning och utkomst av dessa juverinfektioner.

Mer specifika syften var:

- Att undersoka den genetiska variationen bland Sa, Srd och Sru fran klinisk mastit
inom landet samt att unders6ka om bakterieart och genotyper inom bakterieart skiljer
sig avseende vilka kor som drabbas, nar de drabbas, vilket resultatet av sjukdomen blir
och férekomst av virulensgener. (Del 1 nedan)

- Att battre forsta den langsiktiga dynamiken hos juverinfektioner med Sa, Srd och Sru
runt kalvning i stora mjolkbesattningar med forsamrad juverhélsa genom att undersoka
om juverinfektioner vid/strax efter kalvning med Sa, Srd och Sru, som har betydelse
for juverhalsan, skett fore kalvning eller vid/strax efter kalvning samt om
infektionsmanstret ar lika 6ver aret och mellan yngre och aldre kor. (Del 2 nedan)

- Att undersoka samband mellan juverinfektioner med Sa, Srd och Sru vid/strax efter
kalvning och juverhdlsa, mjolkproduktion och utslagning under féljande laktation och
undersoka om resultatet varierar beroende pa nar juverinfektionerna upptradde i
forhallande till kalvning. (Del 2 nedan)

- Att identifiera smittkallor for juverinfektioner med Sa, Srd och Sru fore och vid
kalvning i besattningar med forsamrad juverhalsa genom att undersoka kroppsprover
fran olika djurgrupper och omgivningsprov fran djurens narhet. (Del 3 nedan)

Material och metoder

Projektet genomfordes som ett fyrarigt doktorandprojekt. De forsta tre aren finansierades till
storsta delen av Formas medan vissa kostnader for ar 2-3 samt for fjarde aret finansierades av
SLF. Doktorand och veterinar Asa Lundberg bérjade sin anstéllning vid SVA i slutet av maj
2010 och skrevs in som doktorand vid SLU hésten 2010. Projektet genomfordes i tre delar.

Delstudie |

Genetisk variation bland isolat av Sa, Srd och Sru insamlade fran veterinarbehandlade fall av
klinisk mastit (VBKM) i samband med en nationell undersdkning 2002/2003 undersoktes med
hjélp av pulsféltgelelektrofores (PFGE). Dessutom undersoktes om kor med olika genotyper
eller bakteriearter skiljer sig avseende resultatet av sjukdomen under en uppféljningsperiod pa
120 dagar genom att analysera individdata om mj6lkcelltal, ytterligare fall av VBKM,
mjolkmangd och utslagning under uppféljningsperioden inhamtade fran Kokontrollen (Véxa
Sverige).

Delstudie 11

Besattningar som hade l6sdriftsstall, 75-250 kor, konventionell mjolkning i mjélkgrop, minst
75 % Holstein eller SRB, kalvning under hela aret samt tillhérde den hélft av dessa
beséttningar som hade lagst andel kor i juverhélsoklass 0-2, vilket reflekterar en forhojd andel
kor med subklinisk mastit, identifierades med hjalp av uppgifter fran Kokontrollen. Tjugo
sadana besattningar i sodra tredjedelen av landet inkluderades i studien. Efter traning pa plats
tog gardspersonalen juverdelsprover fran alla kor med jamnt Gronnummer samma dag som
kalvning (dag 0) och fyra dagar senare (dag 4) under 12 manader. Mjolkproverna skickades
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till SVA, undersoktes for bakterievaxt enligt gangse rutiner och vaxt av Sa, Srd och Sru
registrerades. Bakterieisolaten frystes och ett urval av dessa genotypades med spa-typning
(Sa) eller PFGE (Srd, Sru). Beroende pa om korna var positiva for en specifik bakterieart (Sa,
Srd, Sru) endast dag O eller dag 4, eller vid bada tillfallena, ansags korna ha en avklarad
(KLA), ny (NY) eller persistent (PER) infektion.

Dessutom undersoktes samband mellan bakteriefynd dag O och/eller dag 4 och kornas
mjolkproduktion, mjolkens celltal, risk for klinisk mastit samt utslagning under den
kommande laktationen med hjalp av data fran Kokontrollen. Effekt av ras och
laktationsnummer inkluderades ocksa i de statistiska modellerna.

Delstudie I11

For att identifiera smittkallor for juverinfektioner med Sa, Srd och Sru néra kalvning togs
kroppsprover fran olika djurgrupper och omgivningsprov fran djurens narmiljé i fyra gardar
med intressanta infektionsmonster enligt delstudie 11. Av tidsskal besoktes farre gardar an vad
som ursprungligen planerades. Gardarna som deltog valdes ut pa grund av att de hade
kombinerade problem med Sa och Srd. Dessa gardar besoktes cirka ett ar efter avslutad
mjolkprovsinsamling i del I1. Vid besoket togs fjardedelsmjolkprov fran kor inom en manad
efter kalvning och en manad fore sinlaggning samt prov fran kroppen pa kvigor och sinkor i
sen dréktighet och fran deras narmilj6. Kroppsprover togs fran spenhud, hashud, vagina och
sar medan omgivningsprover togs fran vaggar, inredning, vattenkoppar, fodertrag och
stromaterial. Proverna undersoktes darefter for vaxt av Sa och Srd pa SVA.

Resultat och Diskussion

Eftersom Asa Lundberg varit tjanstledig cirka 20 % under terminstid for att delta som larare i
reproduktion vid Institutionen for kliniska vetenskaper, SLU, har projektet tagit langre tid an
planerat. Asa disputerade for veterinarmedicine doktorsexamen 27/3 2015 och godkéndes
samma dag. Avhandlingens titel &r: "Mastitis in dairy cows. Genotypes, spread and infection
outcome of three important udder pathogens”.

Delstudie | — S. aureus fran veterinarbehandlade fall av klinisk mastit (Lundberg et al 2014a)
Totalt undersoktes 185 Sa-isolat med hjalp av PFGE. Isolaten tillhdrde 18 kluster (>80 %
likhet) och 29 pulsotyper (PT; 100 % likhet). Tva PT klassificerades som vanliga och
aterfanns i 64 % av mastitfallen. Ovriga PT klassificerades som mindre vanliga eller sallsynta.
Data for att undersoka det langsiktiga utfallet fanns for 111 VBKM-fall. Analyserna visade att
kor infekterade med Sa-isolat klassade som vanliga hade lagre mjolkcelltal, men tenderade att
ha fler aterfall av VBKM och storre utslagning, an kor infekterade med mindre
vanliga/sallsynta bakteriestammar.

Resultaten tyder pa att tva Sa-PT var vitt spridda bland svenska mjolkkobeséttningar.
Spridning av dessa PT har troligen skett via handel med djur. Orsaken till att kor infekterade
med vanliga genotyper hade signifikant lagre celltal efter behandling jamfort med mer
ovanliga genotyper ar inte k&nd. En mojlig teori kan vara att kor med de vanliga genotyperna
blev persistent infekterade trots att celltalet gick ner varpa de felaktigt ansetts vara friska.

Delstudie | — S. dysgalactiae och S. uberis fran veterinarbehandlade fall av klinisk mastit
(Lundberg et al 2014b)

Totalt undersoktes 132 Srd-isolat med PFGE och totalt 71 Srd-PT identifierades varav 19
fanns i mer 4n en besattning. Ovriga PT &terfanns endast en géng vardera i materialet.
Sextioatta av pulsotyperna kunde delas in i 9 kluster. Tre kluster ansags vanliga och inneholl
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30-40 isolat vardera. Tillsammans innehdll de 82 % av alla isolaten. Ovriga kluster klassades
som mindre vanliga eller ovanliga och inneh6ll 2-6 isolat vardera.

Totalt undersoktes 97 Sru-isolat med PFGE. Alla Sru-isolat tillhoérde olika PT. Fyrtiofem
av isolaten tillhorde 21 kluster vilka aterfanns i maximalt tre gardar varder. Ovriga pulsotyper
kunde inte delas in i Kluster.

Betydelsen av bakterieart, eller genotyp inom art, for utkomsten av VBKM undersoktes
med hjélp av kornas mjolkcelltal, mjélkmangd, ytterligare fall av VBKM och utslagning
under en fyramanaders uppféljningsperiod. Under denna period var celltalet hos Srd-kor
signifikant lagre an hos Sru-kor. Inga andra skillnader i utkomstvaribler aterfanns mellan de
tva bakteriearterna eller mellan genotyper inom bakteriearter.

Resultaten visar att identiska Srd-genotyper isolerades fran mer &n en gard vilket tyder pa
viss spridning av dessa bakterier mellan svenska gardar. Den genetiska variationen bland Sru-
isolat var omfattande och vi fann inga bevis for spridning av denna bakterieart mellan gardar.
Orsakerna till att mjolkens celltal var lagre hos kor med Srd-mastit &n hos kor med Sru-mastit
under uppféljningsperioden ar inte klarlagd men kan bero pa en starkare initial
inflammationsreaktion i samband med Sru-infektion eller skillnader i bakteriologisk
avlakning mellan dessa bakteriearter.

Delstudie Il — infektionsmonster vid/strax efter kalvning (Lundberg et al, submitted; se dven
doktorsavhandling Lundberg 2015)

Totalt uppfyllde 13 beséttningar och 736 kor inklusionskraven pa besattnings- respektive
koniva. Undersokning pa koniva visade att alla infektionstyper (KLA, PER, NY) utom Sa-
KLA hade betydelse for kornas juverhélsa (celltal, VBKM) under forsta manaden efter
kalvning. Alla infektionstyper inkluderades dock i presentationen av resultaten.

Den vanligaste patogenen som aterfanns vid nagon av provtagningarna var Sa som
identifierades hos cirka 27 % av korna medan Srd och Sru éterfanns hos 16 % respektive 10
% av korna. Persistenta infektioner var vanligaste infektionstypen bland kor infekterade med
Sa medan KLA-infektioner var vanligast bland kor med Srd eller Sru. Bland kor med PER-
infektion aterfanns samma genotyp i bada proverna i de allra flesta fall. Ingen skillnad i
genotypmonster kunde identifieras mellan infektionstyper. Den totala andelen Sa- eller Srd-
infekterade kor var lika for yngre och dldre kor men andelen Sru-infekterade kor var hdgre
hos é&ldre kor. Andelen kor med Sa-PER var dock vanligare bland &ldre kor &n bland
forstakalvare. Inget speciellt sasongsmonster sags for kor med Sa-infektion. Infektion med
Srd var dock mindre vanlig under tidig stallsasong jamfort med resten av aret medan Sru-PER
var mindre vanlig under betessasong jamfort med sen stallsésong.

Nar resultaten studerades pa besattningsniva sags att den totala andelen kor infekterade
med Sa, Srd eller Sru DO och/eller D4 varierade mellan 12-45 %, 3-35 % respektive 2-24 %.
Det fanns en tydlig variation mellan gardar i forekomst av patogener och infektionstyper. De
flesta gardar hade Sa-kor av alla tre infektionstyperna men andelen kor per infektionstyp
varierade. KLA- och PER-infekterade Srd-kor aterfanns pa alla gardar utom en dar alla kor
klassades som NY. Kor med Sru-PER aterfanns hos mindre an 1 % av korna i sex gardar. Pa
gardsniva sags inget tydligt sasongsmonster (bete, tidig stallsdsong, sen stallsasong) for nagon
av de tre bakteriearterna. Det fanns inte heller nagot tydligt monster rérande fordelningen av
infektioner bland forstakalvare och &ldre kor for Sa- eller Srd-infekterade kor medan infektion
med Sru var vanligare bland &ldre kor an bland forstakalvare pa de flesta gardarna.

Genotypmonsten varierade en del mellan bakterieart och besattning. | manga besattningar
identifierades tva eller tre Sa-spatyper men en spa-typ dominerade ofta. Nagra fa gardar hade
dock ett annat monster. | en av dessa var alla isolat av samma spa-typ och i tva gardar
aterfanns 7 respektive 4 typer. En dominerande Srd-PT sags bara pa en gard medan ingen av
gardarna hade en dominerande Sru-PT. Bland Sru-isolaten var det ovanligt att hitta samma PT
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i mer an en eller tva kor men i tva gardar hittades samma PT i 4 respektive 3 kor vardera. Pa
de flesta gardar kunde samma genotyp hittas hos kor av olika alder men pa tre gardar hade
alla &ldre kor en Sa-typ (t529) medan flera spa-typer (inklusive t529) fanns hos forstakalvare.
Variation i genotyper mellan beséttningar undersoktes enbart for Sa. Tretton spa-typer
identifierades bland 160 isolat fran 13 gardar. Den vanligaste typen var t529 som aterfanns i
11 av gardarna.

Juverinfektioner med Sa, Srd eller Sru vid kalvning och/eller strax efter kalvning leder till
forsamrad juverhalsa i tidig laktation och var vanliga bade hos yngre och &ldre kor. Sa-
infektioner var vanligast vilket stdammer med tidigare svenska undersokningar.

Infektionsmonstren (dvs férekomst av bakteriearter och infektionstyper) varierade markant
mellan gardarna. Rekommendationer for att forbattra juverhalsan baseras ofta pa den/de mest
vanliga juverpatogenerna som hittas i besattningen hellre an pa besattningsspecifika
forhallanden. Denna studie visar pa betydelsen av att valja forebyggande atgarder baserat pa
besattningens status. Genotypning av bakterieisolat fran mjolkprov var en viktig hjélp for att
battre forsta hur juverinfektioner sprids inom gard men denna metod anvénds inte
rutinmassigt idag.

Delstudie Il — uppf6ljning under hela laktationen efter infektion vid/strax efter kalvning
(Lundberg et al, manuskript; se aven doktorsavhandling Lundberg 2015)

Kokontrolldata frn 471 kor i 19 besattningar anvandes for att undersdka hur olika slags
juverinfektioner med Sa, Srd eller Sru, samt saminfektion med Sa/Srd, vid eller strax efter
kalvning paverkar juverhalsan, mj6lkproduktionen och utslagningen under hela den
kommande laktationen. Kor med bakteriefynd av Sa, Srd, Sru och Sa/Srd vid minst ett tillfélle
hade hogre celltal &n bakterienegativa kor. Samma sak sags for alla infektionstyper (KLA,
PER, NY) utom Sru-PER. Endast Sru-infekterade kor (framst Sru-PER) hade en 6kad
forekomst av VBKM-fall jamfort med negativa kor.

En effekt pa mjolkproduktionen sags hos kor med Srd- eller Sru-infektion men varierade
beroende pa infektionstyp, ras, celltal och laktationsnummer. Infektion med Sa paverkade
dock inte mjolkproduktionen. Andelen kor som blev utslagna av nagot skél var hogre bland
kor med Sa-PER och Srd-PER jamfort med negativa kor. Andelen kor som blev utslagna av
mastitskal var hogre bland kor med Srd, Sru eller Sa/Srd-infektion an bland negativa kor.
Bland infektionstyperna var andelen utslagningar hdgre hos kor med Srd-PER,och Sru-PER
an bland negativa kor.

Oavsett typ av bakterieagens och juverinfektion sags en 6kning av mjolkens celltal under
laktationen hos infekterade kor jamfort med bakterienegativa kor vilket visar pa betydelsen av
sadana juverinfektioner. En forsamring av évriga utkomstvariabler sags dock framst hos kor
med persistenta infektioner. Detta tyder pa att provtagning av fjardedelsmjolk for
bakteriologisk undersékning bor goras vid tva tillfallen strax efter kalvning for att identifiera
kor med storst risk for minskad mjolkproduktion, 6kad risk for fall av klinisk mastit och
utslagning under kommande laktation. Om malet istallet ar att identifiera djur som riskerar fa
hogt celltal under laktationen récker dock troligen provtagning antingen vid kalvning eller
fyra dagar senare.

Delstudie 111 — extra provtagning i fyra besattningar (Lundberg 2015)

Sa aterfanns i kropps- och/eller miljoprov fran alla fyra besattningarna och alla provkategorier
var positiva vid minst ett tillfalle men inte inom varje gard. Mjélkprov med Sa-férekomst
fanns pa tre gardar. Bland kroppsproverna var det vanligast att hitta Sa i hashudsprov bade
hos kvigor och sinkor men andelen positiva prover varierade mellan gardarna. Fynd av Sa i
miljon runt kvigorna varierade mellan gardarna och de flesta prover var negativa. Fler fynd av
Sa gjordes i miljon, t ex pa inredningen och i stromaterial, runt sinkorna. Sa aterfanns ocksa i
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stromaterial fran kalvningsboxen pa tva gardar. Det fanns ett tydligt samband mellan Sa-
genotyper aterfunna i kropps- och miljoprover och genotyper i mjélkprov tagna vid detta
tillfalle och i mjolkprov insamlade drygt ett ar tidigare i nagra av gardarna.

Srd hittades endast i ett spenhudsprov och i ett sarprov. Dessa prover kom fran olika sinkor
pa samma gard. Srd aterfanns ocksa i mjolkprov fran tva gardar. De tva Srd-isolaten fran
kroppsprover var av samma genotyp som en av de dominerande pulsotyperna i mjélk vid den
tidigare provtagningen och &ven vid den nya provtagningen.

Identifiering och genotypning av isolat fran kropps- och miljoprov gav extra information
som kunde anvéndas for att battre forsta troliga smittspridningsforlopp i beséttningarna.

Praktisk anvandning av resultaten

Allméanna rekommendationer

Den dominerande smittkéllan for Sa-infektioner i Sverige verkar vara infekterade juver. Det
ar ocksa tydligt att Sru-infektioner framst kommer fran miljon. Detta innebar att idag
rekommenderade vanliga forebyggande atgarder kan behallas. Den dominerande smittkéallan
for Srd-infektioner ar dock inte lika tydlig eftersom resultaten tyder pa att Srd inte kan
kategoriseras som antingen juverbunden eller miljébunden.

Spridning av infektioner inom gard

Infektionsmonster i tidig laktation ar besattningsspecifika varfor allmanna rekommendationer
om hur man ska forebygga juverinfektioner kanske inte alltid a&r tillrackliga.
Mijolkprovtagning for bakteriologisk undersokning fran nykalvade kor vid kalvning och fyra
dagar senare kan vara av varde for att identifiera infektionsmonster som tyder pa nar
juverinfektionerna uppstar, t ex fore kalvning eller under de forsta dagarna i laktationen. For
aldre kor bor provtagning i samband med sinlaggning ocksa goras.

Diagnostik av juverinfektioner kan bli kostsam speciellt om fjardedelsprover tas. Ett
alternativ &r att ta samlingsprov pa koniva. Detta minskar kostnaden men Okar risken for
fororening av proverna och risken for forsamrad kanslighet pa grund av utspadning. Odling &r
idag rutinmetod for att undersoka bakterievaxt i mjolkprov. Under senare ar har detektion av
juverpatogener med PCR-teknik introducerats. Denna metod &r snabbare och mer lamplig for
analys av samlingsprov eftersom metoden kan detektera lagre bakteriekoncentrationer. Nar
man anvander odlingsoberoende metoder som PCR for att diagnosticera juverinfektioner pa
artniva ar det dock inte majligt att géra genotypning eller undersoka antibiotikaresistens.

Genotypning av juverbakterier ar dyrt idag men snabbare och mindre dyra metoder
utvecklas och utvarderas kontinuerligt. Med tillgdngliga metoder kan genotypning av Sa, Srd
och Sru vara av varde i beséttningar dér allméanna forebyggande atgarder inte &r effektiva och
nér bakteriologisk provtagning inte har indikerat typ av smittspridning. Varken spa-typning
eller PFGE anvédnds idag i rutinverksamheten vid mastitdiagnostik men med okande
efterfrigan ar det troligt att snabbare och billigare metoder blir tillgéngliga i framtiden. Aven
om genotypning i de flesta fall ar for dyrt att genomfora vid starten av en juverhalsoutredning
kan det vara lampligt att frysa mjélkprov eller bakteriestammar for vidare diagnostiska tester
vid behov.

Identifiering av kor med risk for juverhalsoproblem

| besattningar med mastitproblem kan bakteriologisk undersokning av mjolkprov tagna fran
kor strax efter kalvning anvandas som ett verktyg att gruppera friska kor separat fran
infekterade kor for att férebygga spridning av infektioner. Sddana kor kan ocksa anvandas for
att identifiera kor som riskerar fa juverhélsoproblem under laktationen. Genom att identifiera
riskkor kan l&mpliga beslut tas om att gruppera, behandla eller inseminera kor mm.
Juverinfektioner strax efter kalvning hade samband med 6kat celltal vid forsta provmj6lkning
och under hela laktationen. Resultat fran forsta provmjolkningen kan troligen darfor anvandas
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som en indikator for juverhélsan under resten av laktationen. Nar bakteriologisk analys av
mjolkprov ar alltfor kostsam kan sadana resultat anvandas som guide for beslut om
gruppering och inseminering mm. Eftersom 6kningarna i celltal pa koniva var sma maste
dock troligen en lagre grans &n 200 000 celler/ml anvéndas. Andra studier har visat att det
finns en 6kad risk att hitta Srd hos kor med kocelltal 6ver 50 000 celler/ml. For att undersoka
juverhélsan hos nykalvade kor anvands ofta California Mastitis Test (CMT) for att identifiera
juverdelar med forhojt celltal. Sadana juverdelar kan sedan provtas for bakteriologisk
undersokning. Urval baserat pA CMT-reaktion anvénds for att minska kostnaderna for dessa
analyser. CMT ger dock bara en grov uppskattning av celltalet varfor det ar mojligt att
juverdelar med lindrigt eller mattligt dkat celltal pa grund av infektion inte upptacks. Enligt
svenska och nordiska rekommendationer om anvandning av antibiotika rekommenderas inte
behandling av juverinfektion utan samtidiga kliniska symtom baserat pa dyra
behandlingskostnader och dalig behandlingseffekt. Studier har aven visat att effekten av
antibiotikabehandling av kvigor fore kalvning beror pa besattning och juverpatogen och att
den inte alltid &ar effektiv. Effekten av antibiotikabehandling av juverinfektioner i perioden
strax efter kalvning har inte undersokts men eftersom sadana infektioner kan ha kostsamma
effekter pa mjolkproduktionen kan detta vara ett intressant amne for framtida studier. Det
viktigaste och bésta sattet att hantera juverhalsoproblem &r dock att s langt majligt forebygga
att juverinfektioner uppstar eftersom det ar viktigt att minimera anvandningen av antibiotika.

Konklusioner
Resultaten fran studierna ger viktig kunskap om genotypvariationen hos Sa, Srd och Sru i
Sverige och om de huvudsakliga spridningsvagarna for dessa juverpatogener liksom for
langtidseffekten av sadana infektioner. Resultaten kan vara till nytta i framtida arbete for att
forebygga infektioner med Sa, Srd och Sru.

Viktiga konklusioner av studierna ar att:

- Genotypvariationen bland Sa, Srd och Sru &r patogenberoende.

o Genotypvariationen och infektionsmaonstren hos Sa tyder pa att infekterade juver
ar den huvudsakliga smittkallan for denna patogen och att direkt smittspridning
mellan kor ar vanlig bade inom och mellan gardar. Omgivningssmitta var dock
mojlig eller trolig pa nagra gardar.

o Genotypvariation och infektionsmonster hos Srd tyder pa att direkt
smittspridning mellan kor kan ske inom och mellan vissa gardar men att
spridning fran omgivningen var sannolik pa 6vriga gardar.

o Den genetiska diversiteten bland Sru-isolat var hog vilket tyder pa att
omgivningen ar den viktigaste smittk&llan for denna bakterieart.

- De vanligast forekommande Sa-genotyperna var associerade med lagre celltal efter
klinisk mastit jamfért med mindre vanliga typer.

- Kor med Srd-infektion hade lagre celltal efter klinisk mastit &n kor med Sru-infektion.

- Juverinfektioner vid eller strax efter kalvning var vanliga i beséttningar med férsamrad
juverhalsa.

- Juverinfektioner med Sa eller Srd, men inte med Sru, var vanliga hos forstakalvare i
samband med kalvning vilket tyder pa att patogenerna dverforts till juvret innan
laktationsstart.

- Juverinfektioner vid eller strax efter kalvning resulterade i hogre celltal bade under
laktationens forsta manad och under hela laktationen.

- Samband mellan férekomst av juverinfektioner strax efter kalvning och
mjolkproduktion, forekomst av klinisk mastit och utslagning varierade beroende pa
patogen och infektionstyp samt pa kons ras och alder.
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