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Publiekssamenvatting

Surveillance zoonosen in schapen 2023

Dieren kunnen ziekteverwekkers bij zich dragen waarvan mensen ziek
kunnen worden. De ziekten die hierdoor worden veroorzaakt, noemen
we zoobnosen. Elk jaar wordt in kaart gebracht welke ziekteverwekkers
bij een diersoort in de veehouderij voorkomen. In 2023 is dat voor het
eerst bij schapen onderzocht. Hiervoor is mest verzameld en zijn
zogeheten neusswabs genomen van schapen op 161 Nederlandse
bedrijven. Ook zijn 81 schapenhouders, hun gezinsleden en
medewerkers onderzocht.

Het onderzoek richt zich op vier ziekteverwekkende bacterién:
Campylobacter, STEC, Listeria en Salmonella. Daarnaast is gekeken
naar ESBL-producerende bacterién en MRSA. Deze laatste zijn belangrijk
omdat veel soorten antibiotica daar niet tegen werken.

Bij mensen kunnen de meeste van deze ziekteverwekkers diarree
veroorzaken, maar bij mensen met een kwetsbare gezondheid kunnen
infecties ernstiger verlopen. De ziekteverwekkers zitten meestal in de
darmen van de dieren en dus ook in de mest. Het vlees kan daardoor
tijdens de slacht besmet raken. Het is daarom belangrijk om schapen- of
lamsvlees goed gaar te eten. Ook is handen wassen na contact met
schapen belangrijk.

Campylobacter kwam het meeste voor en is bij de schapen op 86
procent van de bedrijven gevonden. Bij de veehouders en gezinsleden is
deze bacterie niet gevonden. STEC-bacterién kwamen ook vaak voor, op
52 procent van de bedrijven. Negen deelnemers droegen STEC bij zich.
Dit is vaker dan bij veehouders die met andere diersoorten werken.
Salmonella zijn op 45 procent van de bedrijven gevonden. Het ging
hierbij meestal om Salmonella diarizonae, een type dat specifiek bij
schapen lijkt voor te komen. Bij mensen wordt dit type Salmonella bijna
nooit gevonden. Listeria kwam op 29 procent van de bedrijven voor bij
de schapen. Salmonella en Listeria zijn niet bij de deelnemers gevonden.

ESBL-producerende bacterién zijn op 14 procent van de bedrijven bij de
schapen gevonden, maar niet bij de deelnemers. MRSA is op 5 procent
van de bedrijven gevonden, en bij 6 procent van de deelnemers. Dit is
vaker dan bij de hele Nederlandse bevolking. Alle deelnemers met MRSA
hebben ook contact gehad met andere diersoorten dan schapen. Ze
kunnen dus ook via andere dieren zijn besmet.

Het RIVM, de NVWA en WFSR (Wageningen Food Safety Research)
hebben dit onderzoek gedaan.

Kernwoorden: schapen, zodénosen, prevalentie, Campylobacter,
Salmonella, ESBL-producerende E. coli, Listeria, STEC, MRSA
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Synopsis

Surveillance of zoonoses in sheep 2023

Animal can carry pathogens that can cause diseases in humans. Such
diseases are known as zoonoses. Every year we survey which pathogens
are found among one livestock species. In 2023, this was investigated in
sheep for the first time. For this, manure and nose swabs were collected
from sheep on 161 Dutch farms and 81 livestock farmers, family
members and employees were tested.

The study focused on four pathogenic bacteria: Campylobacter, STEC,
Listeria and Salmonella. In addition, the study looked at ESBL-producing
bacteria and MRSA. These last bacteria are important, because they are
resistant to multiple groups of antibiotics.

Most of these pathogens usually cause diarrhoea in humans, but the
infections can sometimes be more severe in vulnerable populations. The
pathogens are usually present in the animal’s intestines and therefore
end up in the manure as well. Meat can become contaminated with
manure during slaughter. It is therefore important only to eat lamb or
mutton that has been thoroughly cooked and to wash hands after
coming into contact with live sheep.

Campylobacter was found most frequently, in sheep at 86 per cent of
the farms. This bacterium was not found in livestock farmers or family
members. STEC bacteria were also found frequently, at 52 per cent of
the farms. Nine participants also carried STEC. This was more often than
in livestock farmers who work with other animal species. Salmonella was
found at 45 per cent of the farms. In most cases, this was Salmonella
diarizonae, a type that seems to be found specifically in sheep. This type
of Salmonella is hardly ever found in humans. Listeria was found at 29
per cent of the farms in sheep. Salmonella and Listeria were not found
in human participants.

ESBL-producing bacteria were found at 14 per cent of the farms, but not
in human participants. MRSA was found at 5 per cent of the farms and
in 6 per cent of the human participants. This was more often than in the
general Dutch population. All human participants with MRSA had also
come into contact with other animal species besides sheep. They could
therefore also have been infected by other animals.

RIVM, the Netherlands Food and Consumer Product Safety Authority
(NVWA) and Wageningen Food Safety Research (WFSR) carried out this
study.

Keywords: sheep, zoonoses, prevalence, Campylobacter, Salmonella,
ESBL-producing E. coli, Listeria, STEC, MRSA
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Achtergrond

Alle EU-lidstaten dienen in het kader van de Zodnosenrichtlijn
(2003/99/EC) het véérkomen en de trends van zoénoseverwekkers bij
de mens, dieren en (dierlijke) producten te monitoren en daarover
jaarlijks aan ECDC (humaan) en EFSA (dier en dierlijke producten) te
rapporteren. In dit kader voert het Rijksinstituut voor Volksgezondheid
en Milieu (RIVM) in samenwerking met de Nederlandse Voedsel- en
Warenautoriteit (NVWA) en Wageningen Food Safety Research (WFSR)
een surveillanceprogramma naar zodnotische agentia bij
landbouwhuisdieren uit.

Doel van het surveillanceprogramma

Het doel van het surveillanceprogramma is om inzicht te krijgen in het
vodérkomen en de trends van zodnosenverwekkers bij
landbouwhuisdieren, evenals de antibioticumresistentie van (een deel
van) deze pathogenen. Daarnaast is het doel om, aan de hand van de
typeringen van pathogenen, epidemiologische verbanden te kunnen
leggen tussen het voorkomen van deze pathogenen bij
landbouwhuisdieren en het optreden van infecties bij veehouders en hun
gezinsleden, die nauw contact hebben met landbouwhuisdieren. Een
analyse van risicofactoren kan handvatten bieden voor
interventiemaatregelen waarmee verspreiding van zodnoseverwekkers
onder dieren en van dieren naar mensen doelgericht kan worden
voorkomen.

In een meerjarige cyclus wordt ieder jaar een specifieke diercategorie
onder de loep genomen. De ketens die worden gemonitord op diverse
relevante pathogenen zijn varkens, pluimvee, runderen, vleeskalveren
en kleine herkauwers. In 2013 is gestart met varkensbedrijven,
daaropvolgend zijn tussen 2015 en 2022 legpluimveebedrijven,
melkgeiten- en melkschapenhouderijen, vleesveebedrijven,
vleeskuikenbedrijven, melkveebedrijven en vleeskalverbedrijven
onderzocht. In 2023 zijn bedrijven met niet-melkgevende schapen nader
onderzocht. Op alle bezochte bedrijven zijn mestmonsters verzameld
van volwassen schapen. Deze mestmonsters zijn onderzocht op
Campylobacter spp., psychrotrofe Campylobacter, colistine-resistente E.
coli, ESBL-producerende E. coli, Listeria monocytogenes, Salmonella en
Shiga-toxine producerende E. coli (STEC). Ook zijn neusswabs
verzameld en onderzocht op de aanwezigheid van Meticilline-resistente
S. aureus (MRSA). Daarnaast zijn bij lammeren jonger dan 4 weken
mestmonsters verzameld en onderzocht op Clostridioides difficile en
Cryptosporidium parvum. De veehouders, medewerkers en gezinsleden
zijn onderzocht door ontlastingsmonsters en neusswabs te verzamelen
en te onderzoeken op dezelfde pathogenen. In dit rapport worden de
prevalentieschattingen en de risicofactoranalyse uit het
surveillanceprogramma op schapenbedrijven in 2023 beschreven.

Pathogenen

Campylobacter
De bacterie Campylobacter is de belangrijkste veroorzaker van
voedselinfecties in Nederland. Het aantal gevallen van gastro-enteritis
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door Campylobacter-infecties in Nederland werd in 2022 geschat op
ongeveer 57.000 (Beninca et al., 2024). Er zijn meer dan 30
Campylobacter-soorten, waarvan de meest voorkomende C. jejuni en C.
coli zijn. Deze soorten zijn ook het meest gerelateerd aan humane
infecties. De meest voorkomende oorzaak van humane Campylobacter-
infecties is de consumptie van rauw of niet geheel gaar viees en
kruisbesmettingen door rauw vlees. Andere mogelijke
besmettingsbronnen zijn verontreinigd water en direct contact met
besmette dieren of hun uitwerpselen.

Veel dieren, waaronder ook schapen, dragen Campylobacter
asymptomatisch bij zich. Nederlandse bronattributiestudies schatten dat
humane gevallen van campylobacteriose voor ongeveer 2,5-7,5%
kunnen worden toegeschreven aan kleine herkauwers. Dit betreft de
som van alle mogelijke besmettingsroutes en niet alleen consumptie van
besmet voedsel (Mughini-Gras et al., 2021; Mughini Gras et al., 2012).
Op vers lamsvlees dat in de winkel wordt aangeboden, worden in de
monitoring van de NVWA lage percentages Campylobacter gevonden
(Cuperus et al., 2024).

In mest van Nederlandse melkschapen is in dit surveillanceprogramma
in 2016 de aanwezigheid van Campylobacter onderzocht. Bij deze
melkgevende schapen werd op 96% van de bedrijven Campylobacter
gevonden (Opsteegh et al., 2018).

Een andere soort Campylobacter is C. fetus. Bij humane patiénten met
een Campylobacter bacteriémie is dit de meest gedetecteerde soort
(Wagenaar et al., 2014). Symptomen van een C. fetus infectie variéren
van acute diarree tot een systemische infectie, waarbij symptomen
afhangen van de locatie: meningitis, arthritis, vasculitis. Bij zwangere
vrouwen kan een infectie spontane abortus tot gevolg hebben of het
kind kan worden geboren met sepsis of meningitis.

Runderen en schapen worden gezien als de belangrijkste reservoirs van
C. fetus bij de mens. Direct contact met dieren of consumptie van rauwe
of niet goed verhitte dierlijke producten zijn mogelijke
transmissieroutes.

Colistine-resistente bacterién

Colistine, ook wel bekend als polymyxine B, is een van de laatste
antibiotica die kunnen worden ingezet bij patiénten met ernstige
infecties door multi-resistente Gram-negatieve bacterién. Colistine wordt
ook bij landbouwhuisdieren gebruikt, met name bij (jonge) varkens en
pluimvee (SDa, 2023). Colistine is voor veterinair gebruik gedefinieerd
als een derde-keuze antibioticum. Vanaf 2011 tot 2022 is het gebruik
van colistine bij dieren met 83% gedaald (MARAN 2023, 2023). Véo6r
2015 was resistentie van bacterién tegen colistine vooral bekend als
gevolg van chromosomale mutaties, die tussen bacterién niet kunnen
worden overgedragen. In 2015 werd voor het eerst een colistine-
resistentiegen gedetecteerd op een plasmide (mcr-1) in monsters van
mensen, dieren en vlees uit China (Liu et al., 2016). Sinds deze
ontdekking is mcr-1 in verschillende landen aangetoond, waaronder
Nederland. In Nederland is het gen aangetroffen in zowel mensen,
dieren (waaronder vleeskalveren) als dierlijke producten (waaronder
kalfsvlees) (MARAN 2016, 2016; MARAN 2017, 2017; Terveer et al.,
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2017). Naast mcr-1 zijn er inmiddels nog 9 andere mcr genen
gedefinieerd (mcr-2 tot mcr-10). Hiervan is tot nu toe alleen mcr-4 in
Nederland aangetroffen, bij vleeskalveren (Jamin et al., 2023; MARAN
2020, 2020; MARAN 2023, 2023).

Actieve screening van colistine-resistentie wordt voor MARAN uitgevoerd
op feces van verschillende soorten landbouwhuisdieren. Feces van
schapen wordt echter niet getest in deze monitoring, de prevalentie van
colistine-resistentie bij schapen in Nederland is dan ook onbekend.
Recent zijn wel colistine-resistente bacterién geisoleerd uit schapen in
Frankrijk en Spanje en de aanwezigheid van verschillende mcr-genen is
aangetoond (Dantas Palmeira et al., 2021; Hamame et al., 2022).

Clostridioides difficile

Clostridioides difficile (voorheen Clostridium difficile) is een
Grampositieve bacterie die incidenteel voorkomt in het maagdarmkanaal
van mensen en gewoonlijk geen gezondheidsklachten veroorzaakt. Bij
personen met sterk verminderde weerstand of na gebruik van antibiotica
kan de bacterie uitgroeien en toxinen produceren met diarree en
darmontstekingen als gevolg (Martin et al., 2016).

Ook bij verschillende diersoorten wordt C. difficile regelmatig gevonden
(Hensgens et al., 2012). Bij biggen is C. difficile een belangrijke oorzaak
van neonatale diarree en bij kalveren zijn er aanwijzingen voor een rol
van deze bacterie in kalverdiarree (Keessen et al., 2011). De vraag in
hoeverre C. difficile zo6notisch kan zijn, is in de afgelopen jaren op
verschillende manieren onderzocht. Vergelijkbare of identieke C. difficile
types (ribotypes 012, 033, 078) en isolaten worden zowel bij mensen als
bij dieren (e.g. kalveren en biggen) gevonden (Hensgens et al., 2012;
Knetsch et al., 2014; Koene et al., 2012; Werner et al., 2020). Met
behulp van whole genome sequencing (WGS) is daarnaast aangetoond
dat er een sterk gelinkte verspreiding en evolutie van ribotype 078
bestaat tussen dierlijke en menselijke isolaten (Knetsch et al., 2014). In
een Nederlandse risicofactoranalyse werd contact met
landbouwhuisdieren echter niet als risicofactor geidentificeerd om
geinfecteerd te raken met C. difficile (van Dorp et al., 2019).

Er is relatief weinig bekend over C. difficile bij schapen. In twee studies,
uit Australié en Slovenié, werd de bacterie bij rond de vijf procent van
de schapen aangetoond (Avbersek et al., 2014; Knight & Riley, 2013).
In beide studies was sprake van een leeftijdseffect en werd de bacterie
vaker gevonden bij jonge dieren.

Cryptosporidium parvum

Cryptosporidium is een eencellige parasiet die bij mensen heftige,
waterdunne diarree kan veroorzaken die meestal vanzelf weer overgaat.
Bij immuun-gecompromitteerde patiénten kan een infectie echter
levensbedreigend zijn. Transmissie kan plaatsvinden van mens op mens,
dier op mens en via voedsel en water (zwemmen in of drinken van
gecontamineerd water). Cryptosporidium kent twee voor de mens
belangrijke types: C. hominis en C. parvum, waarvan C. parvum
zodnotisch kan zijn.
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In 2012 en 2013 waren er opvallende stijgingen in het aantal infecties
van respectievelijk C. hominis en C. parvum. Reizen bleek een
belangrijke risicofactor, maar ook blootstelling aan vee, barbecueén en
zwemmen in een rivier of meer (Zomer, 2014). In een verdere
Nederlandse risicofactorstudie (over 2013-2016) werd opnieuw contact
met vee vastgesteld als risicofactor voor een infectie met C. parvum (Nic
Lochlainn et al., 2019).

Bij schapen komt Cryptosporidium voornamelijk bij jonge lammeren
voor, de parasiet kan bij deze dieren diarree veroorzaken. Bij oudere
schapen veroorzaakt de parasiet meestal geen symptomen. In de
Surveillance Landbouwhuisdieren bij melkgeiten en -schapen uit 2016 is
Cryptosporidium onderzocht bij een beperkt aantal monsters van geiten-
en schapenlammeren met diarree (n=11), vijf van deze monsters waren
positief voor C. parvum (Opsteegh et al., 2018). In grotere studies uit
verschillende Europese landen werden bij schapen (van verschillende
leeftijden) prevalenties van zo’'n 6-35% gevonden (Bordes et al., 2020;
Dessi et al., 2020; Diaz et al., 2018; Papanikolopoulou et al., 2022).

ESBL/AmpC-producerende E. coli

ESBL-producerende bacterién produceren ‘Extended Spectrum [3-
Lactamase’ enzymen. Deze enzymen kunnen een specifieke groep
antibiotica afbreken, de B-lactam antibiotica zoals penicillines en
cephalosporines. Bacterién die ESBL’s produceren zijn daarmee veel
minder gevoelig voor deze belangrijke groep antibiotica. ESBL enzymen
kunnen in verschillende bacterién vodrkomen, E. coli wordt gebruikt als
indicator organisme. De resistentie van ESBL-producerende bacterién
kan zich snel en efficiént verspreiden doordat de genen die coderen voor
ESBL’s vaak op mobiele elementen liggen, zoals plasmiden.

Er zijn verschillende reservoirs van ESBL-producerende bacterién
aangetoond, waaronder gezelschaps- en landbouwhuisdieren, milieu en
voedsel. In de ESBLAT rapportage (ESBL-Attributieanalyse, Mevius et al.
(2018)) wordt beschreven dat de types ESBL-producerende E. coli die
vaak bij mensen worden gevonden, relatief weinig teruggevonden
worden in dierlijke bronnen. Dit suggereert dat vee en vilees een relatief
kleine bijdrage leveren aan ESBL's bij de mens, in vergelijking tot de
overdracht van mens-tot-mens. Dit wordt tevens bevestigd door een
modelleringsstudie, waarbij berekend is wat de relatieve bijdrage is van
verschillende bronnen aan ESBL-dragerschap bij mensen. De mens
bleek hierbij de belangrijkste bron voor de mens (Mughini-Gras et al.,
2019). Echter, een uitzondering hierop vormen mensen die
beroepsmatig veel contact met dieren hebben, zoals pluimvee- en
varkenshouders. De ESBL types in deze bevolkingsgroep vertonen vaak
een sterke gelijkenis met die in het eigen vee en deze mensen zijn vaker
drager van ESBL-producerende E. coli dan mensen in de algemene
bevolking (Dierikx et al., 2013; Dohmen et al., 2015). Bij
schapenhouders is niet eerder onderzoek naar prevalentie en types van
ESBL-producerende E. coli uitgevoerd.

Van veel soorten landbouwhuisdieren wordt de feces jaarlijks actief
gescreend op de aanwezigheid van ESBL/AmpC-producerende E. coli en
gerapporteerd in de jaarlijkse MARAN rapportage. Schapen worden
echter niet meegenomen in dit onderzoek. In de Surveillance
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Landbouwhuisdieren uit 2016 werd bij 4% van de bedrijven met
melkschapen ESBL-producerende E. coli aangetroffen (Opsteegh et al.,
2018). Een vergelijkbare prevalentie werd gevonden in een studie op
melkschapenbedrijven in Spanje (Tello et al., 2020).

Listeria monocytogenes

Listeria monocytogenes is een ubiquitair voorkomende bacterie, die
onder andere voorkomt in feces, grond, op vegetatie en in water. Onder
bepaalde omstandigheden, zoals op voedsel in de koelkast, kan deze
bacterie zich vermeerderen, terwijl veel andere soorten door de lage
temperatuur juist worden geremd. Ook kan L. monocytogenes zich in
voedselproductie-omgevingen, vaak gedurende langere tijd, in biofilms
ophouden. Veel dieren dragen L. monocytogenes zonder symptomen bij
zich en scheiden deze uit in de feces. Bij schapen kan een infectie met L.
monocytogenes echter ook leiden tot abortus, neurologische
verschijnselen of darminfecties (Bagatella et al., 2022).

Mensen raken vooral geinfecteerd door de consumptie van met L.
monocytogenes besmet voedsel. Humane Listeria infecties worden
voornamelijk toegeschreven aan de consumptie van fruit, groente en
zuivel (Beninca et al., 2024; Mughini-Gras et al., 2022). Met behulp van
WGS is het sinds enkele jaren mogelijk om L. monocytogenes stammen
van patiénten heel direct te koppelen aan voedselbronnen. In oktober
2019 werd bekend gemaakt dat met behulp van deze techniek een
cluster van 20 patiénten kon worden gekoppeld aan vleeswaren van één
specifiek bedrijf (RIVM, 2019). Vanaf 2008 zijn infecties met L.
monocytogenes meldingsplichtig bij mensen. In 2023 werden 95
patiénten gemeld, in 2019 was de hoogste incidentie te zien sinds de
meldingsplicht met 120 gevallen (Cuperus et al., 2024).

In de Surveillance Landbouwhuisdieren uit 2016 werd op 17% van de
melkschapenbedrijven L. monocytogenes gevonden in de mest
(Opsteegh et al., 2018). In een studie uit Spanje waren 24% van de
bedrijven met melkschapen positief voor L. monocytogenes (Hurtado et
al., 2017).

MRSA

S. aureus is een bacterie die bij veel mensen en dieren voorkomt op de
huid of de slijmvliezen. Het merendeel van deze dragers heeft geen
klachten. Wanneer er echter beschadigingen van de huid zijn kunnen er
wond- of invasieve infecties ontstaan.

MRSA zijn S. aureus die ongevoelig zijn voor B-lactam antibiotica zoals
penicilline of cephalosporines. MRSA infecties bij mensen werden in
eerste instantie geassocieerd met ziekenhuizen en verpleeghuizen
(hospital acquired of HA-MRSA), maar werden later ook in de algemene
bevolking (community acquired of CA-MRSA) en in landbouwhuisdieren
(livestock associated of LA-MRSA) aangetroffen. Sinds het begin van
deze eeuw is het duidelijk dat LA-MRSA kan worden overgedragen van
landbouwhuisdieren naar mensen die veelvuldig contact met deze dieren
hebben (Wagenaar & van de Giessen, 2009). Meer recent is beschreven
dat LA-MRSA ook van mens-tot-mens kan worden overgedragen en
vaker gevonden wordt bij mensen die geen diercontact rapporteren,
daarmee vervagen de grenzen tussen de verschillende MRSA types (Bal
et al., 2016; Bosch et al., 2016; Konstantinovski et al., 2022). In 2011
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werd voor het eerst een homoloog van het MRSA-gen mecA, genaamd
mecC, beide coderend voor B-lactam resistentie, gevonden in zowel
humane als dierlijke monsters (Garcia-Alvarez et al., 2011; Shore et al.,
2011).

In Nederland is er niet eerder bij schapen of schapenhouders onderzoek
gedaan naar de aanwezigheid van MRSA. Ook in andere landen is het
onderzoek naar MRSA bij schapen beperkt. Over het algemeen worden
bij schapen lage MRSA prevalenties gemeld, zoals 3% in neusswabs van
schapen in Griekenland en 1,5% in neus- en mondswabs van schapen in
Denemarken (Eriksson et al., 2013; Papadopoulos et al., 2019). Naast
mecA is ook het mecC gen aangetroffen bij schapen.

Salmonella

Salmonella is een bacterie die voorkomt in de darmen van dieren en bij
zowel dier als mens diarree kan veroorzaken. Een infectie door
Salmonella komt in Nederland veel voor, naar schatting lopen zo’'n
20.000 mensen per jaar salmonellose op, waarvan ongeveer 1.000
personen in het ziekenhuis moeten worden opgenomen (Beninca et al.,
2024). Humane Salmonella infecties worden slechts voor een klein deel
(<10% gecombineerd voor rundvlees en schapenvlees) toegeschreven
aan schapen (Mughini-Gras et al., 2022). Een recente risicobeoordeling
schat het risico op Salmonella door de consumptie van schapenvlees in
als ‘zeer laag’ (Rawson, 2022).

In de Surveillance Landbouwhuisdieren uit 2016 werd op 12,5% (3/24)
van de melkschapenbedrijven Salmonella aangetroffen (Opsteegh et al.,
2018). Het merendeel van de isolaten was S. enterica subsp. diarizonae
serovar 61;k;1,5,(7), een type dat veel bij schapen wordt aangetroffen
en verschillende klinische symptomen kan veroorzaken, waaronder
rhinitis, enteritis en abortus (Soérén et al., 2015). Abortus door dit type
Salmonella werd in Nederland in 2021 bij meerdere schapenbedrijven
beschreven (Monitoring Gezondheid Kleine Herkauwers - Jaarrapportage
2021, 2022). Bij de mens komt infectie met (dit type) S. diarizonae
slechts sporadisch voor.

STEC

STEC zijn E. coli bacterién die Shiga-toxine produceren. Symptomen van
STEC-infecties bij mensen kunnen variéren van milde diarree tot
gecompliceerde bloederige diarree (colitis). In 2-7% van de gevallen kan
het hemolytisch uremisch syndroom (HUS) optreden wat gepaard gaat
met acuut nierfalen en incidenteel met sterfte. Humane STEC infecties
zijn in Nederland meldingsplichtig sinds 2007. In 2023 werden in totaal
576 patiénten gemeld (Cuperus et al., 2024).

Net als andere pathogene E. coli, wordt STEC serologisch getypeerd op
basis van O- en H- antigenen. STEC 0157:H7 is het meest bekende
serotype, maar er zijn meer dan 200 STEC serotypen beschreven. In
principe kunnen alle serotypen leiden tot ernstig verlopende infecties
(BIOHAZ et al., 2020). In de afgelopen 5 jaar zijn bij Nederlandse
humane patiénten 026, 063, 0103, 0145 en 0146, samen met 0157,
de meest voorkomende serotypen (Cuperus et al., 2024).

Herkauwers zoals runderen, geiten en schapen vormen het belangrijkste
reservoir van STEC. De dieren dragen de bacterie asymptomatisch bij
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zich en scheiden deze via de mest uit. Op deze manier kan STEC op
karkassen en in het milieu terecht komen. Mensen kunnen besmet raken
via voedselproducten (bijvoorbeeld het eten van onvoldoende verhit
vlees of kruisbesmetting bij het bereiden) of door contact met besmette
dieren of mest. Nederlandse bronattributiestudies stellen dat zo’'n 24%
van de humane STEC besmettingen kunnen worden toegeschreven aan
kleine herkauwers (Mughini-Gras et al., 2022). Voor besmettingen
specifiek met het serotype 0146 kan zelfs 71-77% worden
toegeschreven aan kleine herkauwers.

In de Surveillance Landbouwhuisdieren uit 2016 werd op alle
onderzochte melkschapenbedrijven (24/24) STEC aangetroffen
(Opsteegh et al., 2018). Het meest gevonden serotype was 0146. In
2023 werd in retail vers vlees van kleine herkauwers in 9% van de
monsters STEC aangetroffen, ook dit ging voornamelijk om het serotype
0146 (Cuperus et al., 2024).
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Methode

Studieverloop en monstername

Volgens cijfers van de CBS Landbouwtelling waren er in 2022 8164
adressen (UBN’s) met niet-melkgevende schapen.

Voor deze studie zijn alleen adressen geselecteerd met meer dan 50
volwassen ooien in zowel de laatste cijfers van de Landbouwtelling als in
I&R (Identificatie & Registratiesysteem voor dieren). Uit een dataset met
al deze bedrijven (afkomstig van NVWA) zijn in totaal 250 adressen
geselecteerd waarbij de kans op selectie toenam met het aantal
volwassen schapen op het bedrijf (R software, probability sampling
without replacement). De steekproefgrootte is berekend met behulp van
Winepi.net en is gebaseerd op het aantal benodigde bedrijven om een
uitspraak te kunnen doen over de prevalenties van de verschillende
pathogenen met een betrouwbaarheid van 95%. Vanuit deze steekproef
zijn bedrijven in groepen aangeschreven door het RIVM.

Geselecteerde adressen kregen een brief en informatiefolder
toegestuurd en zijn door de NVWA bezocht tussen januari en december
2023. Op elk bedrijf werden vier gepoolde mestmonsters genomen van
een koppel volwassen schapen in de stal of op de weide. Elk
mestmonster bestond uit 12 schepjes verse mest. Van de vier monsters
werd ook ter plekke één mengmonster gemaakt. Daarnaast werd per
bedrijf van drie volwassen schapen een neusswab genomen. Wanneer er
op het bedrijf lammeren van jonger dan 4 weken aanwezig waren
tijJdens de monstername, werd ook van deze dieren één gepoold
mestmonster genomen.

Voor de risicofactoranalyse is samen met de veehouder een digitale
vragenlijst ingevuld met vragen over bedrijfskenmerken,
hygiénemaatregelen en diergezondheid.

De monsters werden vervolgens gekoeld vervoerd naar Wageningen
Food Safety Research (WFSR). Hier zijn de mestmonsters onderzocht op
het voorkomen van Campylobacter, colistine-resistente E. coli, ESBL-
producerende E. coli, L. monocytogenes en Salmonella. Voor STEC en
psychrotrofe Campylobacter werd één mengmonster geanalyseerd. De
monsters van de lammeren zijn onderzocht op het voorkomen van C.
difficile. De neusswabs zijn door WFSR onderzocht op de aanwezigheid
van MRSA. Ingevroren mestmonsters werden verstuurd naar het RIVM.
Hier zijn de monsters van de lammeren onderzocht op de aanwezigheid
van C. parvum.

Parallel aan de bedrijfsbezoeken bij de schapenbedrijven zijn bedrijven
benaderd voor deelname aan het humane deel van het onderzoek.
Hierbij werden veehouders, gezinsleden en medewerkers (=218 jaar)
gevraagd een ontlastingsmonster, een fecesswab en een neusswab af te
nemen en deze per reguliere post terug te sturen naar het RIVM. Deze
materialen zijn door het RIVM onderzocht op de aanwezigheid van
Campylobacter, C. parvum, colistine-resistente E. coli, ESBL-
producerende E. coli, L. monocytogenes, Salmonella en STEC.
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Microbiologische analyse

Campylobacter

Schapen

De kweekmethode is gebaseerd op ISO 10272 deel 1B: Microbiology of
food and feeding stuff — Horizontal method for detection and
enumeration of Campylobacter spp. Part 1B ‘Detection in products with
high background of non-campylobacters’. Een fecesswab werd
opgehoopt in 10 ml Preston bouillon en na bebroeding afgestreken en
opgekweekt op Modified Charcoal Cefoperazone Deoxycholate Agar
(mCCDA). Indien Campylobacter verdacht werden isolaten bevestigd
met behulp van MALDI-TOF.

Een selectie van isolaten van Campylobacter (één isolaat per bedrijf of
twee wanneer zowel C. jejuni als C. coli werden aangetroffen) werden
getest op gevoeligheid voor verschillende klassen antibiotica met de
Micro Broth Dilution methode gelijkwaardig aan ISO 20776. Gebruikte
panels van antibiotica zijn conform EU regelgeving voor monitoring van
antimicrobiéle resistentie (AMR, uitvoeringsbesluit (EU) 2020/1729).

Detectie van psychrotrofe (koudetolerante) Campylobacter spp.
waaronder C. fetus is gebaseerd op het voorschrift van de World
Organisation for Animal Health (WOAH), beschreven in ‘Terrestrial
Manual’ van 2008. Een fecesswab is opgehoopt in 10 ml Lander’s
Medium en geincubeerd gedurende 48+4 uur bij 37 °C in een
microaérobe atmosfeer. Psychrotrofe Campylobacter zijn geisoleerd door
10 pl af te enten op een Skirrow agarplaat welke gedurende 726 uur
bij 37 °C is bebroed, opnieuw in een microaérobe atmosfeer. Typische
verdachte kolonies zijn reingestreken op Colombia bloedagar en
bevestigd met MALDI-TOF.

Humaan

De deelnemers hebben via de reguliere post een ontlastingsmonster en
een fecesswab (Transwab met Cary Blair medium) opgestuurd. Na
ontvangst werd dezelfde dag de kweek voor Campylobacter ingezet. De
swab werd direct afgestreken op mCCDA en vervolgens opgehoopt in 5
ml Preston bouillon. Daarnaast werd ongeveer 1 g ontlasting afgewogen
en opgehoopt in 9 ml Preston bouillon. Incubatie vond plaats onder
micro-aérofiele condities bij 41,5 °C, de ophopingen gedurende 24 uur
en de mCCDA-plaat 48 uur. Van beide ophopingen werd 10 pl met een
Ose afgestreken op mCCDA en 48 uur geincubeerd. Enkele verdachte
kolonies op deze plaat zijn microscopisch beoordeeld en indien
Campylobacter verdacht werden ze bevestigd met behulp van de MALDI-
TOF.

Naast de kweek voor Campylobacter werd ook een PCR direct op de
ontlasting uitgevoerd. Uit 0,2 g van de ontlastingsmonsters is DNA
geisoleerd met de QIAmp Fast DNA Stool Mini Kit volgens het protocol
van de fabrikant. De qPCR is uitgevoerd zoals eerder beschreven voor C.
coli en C. jejuni (Jensen et al., 2005) met toevoeging van een
aangepaste competitieve interne amplificatie controle (Opsteegh et al.,
2010).
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Colistine-resistente E. coli

Schapen en humaan

Er werd 1 g fecesmonster afgewogen in een buis met 9 ml BPW en twee
10 ug colistine diskjes, De buis werd 3 uur geincubeerd bij 37°C, waarna
1 ml van deze ophoping overgebracht werd in een nieuwe buis met 9 ml
BPW en twee 10 ug colistine diskjes. Ook deze werd 3 uur geincubeerd
bij 37°C. Daarna werd bij de dierlijke monsters 50 pl en bij de humane
monsters 10 pl van de ophoping afgestreken op een selectieve plaat
voor de detectie van colistine resistente bacterién (ChromID® Colistin R
Agar, bioMérieux) en overnacht geincubeerd bij 37°C. Bij groei werd één
isolaat reingestreken op een bloedplaat en vervolgens met PCR getest
op de aanwezigheid van mcr-genen, tevens werd de Minimum Inhibitory
Concentration (MIC) bepaald met behulp van EUVSEC3 platen. De
incubatie van de tweede ophoping is vervolgens 18 uur gecontinueerd
bij 37°C. Van de ophoping is 1 ml afgedraaid en van 375 pul is het DNA
geéxtraheerd met magnetische beads. Het DNA is vervolgens
geanalyseerd met multiplex gPCR-methoden op de aanwezigheid van
mcr-1 t/m mcr-10 genen. Voor de humane monsters werd de ophoping
met mcr-PCRs onderzocht op de aanwezigheid van mcr-1 t/m mcr-10-
genen. Hiervoor werd DNA geisoleerd uit 1 ml van de tweede ophoping
met de DNeay Blood & Tissue Kit (Qiagen).

C. difficile

Lammeren

De detectie van Clostridiodes difficile in mest van lammeren is
gebaseerd op een selectieve ophoping, isolatie op selectieve agar platen
en aansluitend bacteriéle identificatie van de karakteristieke kolonies
met behulp van de MALDI Biotyper. De methode is deels gebaseerd op
het protocol beschreven door Rodriguez-Palacios et al. (2007). Per
monster werd 5 g mest toegevoegd aan 45 ml Clostridioides difficile
broth moxalactam, norfloxacin, cysteine hydrochloride (CDEB MOD)
medium, gehomogeniseerd en vervolgens 10 dagen anaeroob
geincubeerd bij 37°C. Daarna werd 2 ml van de ophopingsvloeistof
gemengd met 2 ml alcohol (absolute), gehomogeniseerd en afgedraaid
(3.800xg voor 10 min). Het verkregen pellet werd met een 1 pl dse
afgestreken op Clostridioides difficile moxolactam norfloxacin (CDAMN)
met 7% paardenbloed agar. De platen werden gedurende 2 dagen
anaeroob bij 37°C geincubeerd en beoordeeld op karakteristieke
grijswitte, zwermende, niet-hemolytische en ruwe kolonién. Verdachte
losliggende kolonies (1-5 per plaat) werden reingestreken op Columbia
schapenbloedagar. De platen werden 48 uur anaeroob bebroed bij 37°C.
Tenslotte werden de kolonies geidentificeerd met de MALDI Biotyper.
Bevestigde C. difficile isolaten werden opgestuurd naar het
Referentielaboratium C. difficile (LUMC) voor ribotypering en bepaling
van de aanwezigheid van toxine genen.

C. parvum

Lammeren en humaan

Er werd 4 g fecesmonster (1:1 gemengd met TBS/glycerol) afgewogen
en gemengd met 8 ml lysis buffer (100 mM Tris-HCI, 5 mM EDTA, 200
mM NaCl, 0,4% SDS, pH 8,0) in een 15 ml buis. Het monster werd
gelyseerd doormiddel van bead-beating met 800 mg 0,5 mm zirconium
oxide en 400 mg 2 mm zirconia beads (BioSpec Products) in combinatie
met de daarop volgende incubatie stap van 30 minuten bij 98 °C. Na
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incubatie werd het monster 15 minuten bij 3500 g werd gecentrifugeerd.
Het supernatant werd afgepipetteerd in een schone 15 ml buis en
gebruikt voor de Magnetic Capture. Magnetic Capture is een methode
waarbij het doel DNA (gp60 gen van C. parvum) uit het monster wordt
gevangen door het gebruik van specifieke biotine gelabelde capture
oligo’s, magnetische beads gecoat met streptavidine (Dynabeads M-270)
en magneten (Opsteegh et al., 2010). Het verzamelde DNA werd met
een real-time PCR gescreend op de aanwezigheid van C. parvum.

ESBL/AmpC-producerende E. coli

Schapen

Er werd 1 g fecesmonster afgewogen en gemengd met 9 ml BPW. Na
incubatie van 18-22 uur bij 37°C werd 10 pl afgestreken op MacConkey
agar met cefotaxime (1 mg/l) en opgehoopt in BPW en na incubatie (16-
20 uur bij 37°C) eveneens afgestreken op MacConkey agar met
cefotaxime (1 mg/L). Maximaal drie kenmerkende E. coli kolonies zijn
doorgeént op bloedagar en Trypton Bile X-glucuronide agar (TBX). Beide
platen werden 20-24 geincubeerd, TBX bij 44°C en bloedagar bij 37°C.
Kenmerkende kolonies op de TBX plaat werden vanaf de bloedagarplaat
opgeslagen voor verder onderzoek. Deze isolaten werden verzameld en
getest op gevoeligheid voor verschillende klassen antibiotica met de
Micro Bouillon Verdunnings Test gelijkwaardig aan ISO 20776. Gebruikte
panels van antibiotica zijn conform EU regelgeving voor monitoring van
antimicrobiéle resistentie (AMR, uitvoeringsbesluit EU 2020/1729).
Vervolgens zijn alle ESBL verdachte isolaten gesequenced en
geanalyseerd zoals beschreven bij 2.2.6.2 Humaan.

Humaan

Met een swab werd materiaal van het opgestuurde ontlastingsmonster
uitgestreken op Brilliance E. coli/coliform selective agar (BECSA) met
cefotaxime (1 mg/l). Daarnaast werd dezelfde swab selectief opgehoopt
in 2 ml Luria Bertani (LB) broth met cefotaxime (1 mg/l). De platen en
ophoping zijn 18 uur geincubeerd bij 37°C. Van de

LB ophoping werd 10 ul met een 6se afgestreken op BECSA met
cefotaxime (1 mg/l) en de plaat werd 18 uur geincubeerd bij 37°C. Per
monster zijn, indien aanwezig, drie verdachte E. coli kolonies
onderzocht, bij voorkeur van de plaat zonder selectieve ophoping.

Listeria monocytogenes

Schapen

De methode is gebaseerd op ISO 11290-1:1996. Van 25 g mest (of een
1:10 verdunning daarvan) werd een 1:10 verdunning gemaakt in Half
Fraser bouillon en 25+1 uur geincubeerd bij 30 °C. Uit deze
voorophoping wordt een secundaire ophoping aangeént door 0,1 ml van
de primaire ophoping door te enten in 10 ml Fraser medium. De
secundaire ophoping wordt gedurende 24 £2 uur bij 37°C bebroed.
Zowel de primaire als de secundaire ophoping worden afgestreken op
twee selectieve agarplaten (ALOA en LRapid L.mono) en gedurende 48
+2 uur bij 37°C bebroed. Verdachte kolonies werden na reinkweek op
Colombia bloedagar bevestigd met het MALDI Biotyper systeem. De L.
monocytogenes isolaten zijn vervolgens geanalyseerd met behulp van
WGS. Op basis van WGS zijn de isolaten genetisch gekarakteriseerd en
is de serogroep, clonal complex en sequentietype bepaald.
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Humaan

Humane ontlastingsmonsters werden grotendeels op dezelfde manier als
hierboven geanalyseerd. Voor de voorophoping in 9 ml Half Fraser
bouillon werd 1 g ontlasting afgewogen. Voor de selectieve platen werd
gebruik gemaakt van ALOA en PALCAM platen. Na 24 uur incubatie werd
ook 10pl van de Half Fraser bouillon afgestreken op ALOA en PALCAM
selectieve platen. Platen worden na 24 én 48 uur incubatie beoordeelt
op verdachte kolonies. Verdachte kolonies werden rein gestreken op
bloedagar platen en werden getest met biochemische testen (Catalase
Test, Xylose Fermentatie en Rhamonse Fermentatie). Indien hierna nog
noodzakelijk, kan door MALDI-TOF de aanwezigheid van Listeria worden
bevestigd of uitgesloten.

MRSA

Schapen

De isolatie van MRSA werd uitgevoerd op Brilliance MRSA-2 agar na een
voorophoping van de neusswab in Mueller-Hinton broth met 6,5% NacCl.
Brilliance MRSA-2 agar remt de groei van meticilline-gevoelige
Staphylococcus en de meeste andere bacterién en schimmels.
Vermoedelijke MRSA kolonies zijn blauw op de Brilliance MRSA-2 agar.
Bevestiging van Staphylococcus aureus is uitgevoerd met behulp van
het MALDI Biotyper systeem. Verdachte isolaten werden door
Wageningen Bioveterinary Research (WBVR) bevestigd met PCR gericht
op mecA en/of mecC genen.

Humaan

Voor de kweek van MRSA werd door de deelnemers een neusswab
(Dryswab) opgestuurd. De swab werd opgehoopt in 10 ml Mueller-
Hinton Broth met 6,5% NaCl en 18 uur geincubeerd bij 37°C. Van de
ophoping werd 10 pl met een 6se afgestreken op Brilliance MRSA-2
agar. De plaat werd 18 uur geincubeerd bij 37°C. MRSA verdachte
kolonies zijn met een multiplex PCR getest op aanwezigheid van de
genen lukF-PV, mecA, mecC en spa (Stegger et al., 2012). Na
bevestiging zijn de MRSA isolaten getypeerd op basis van WGS (1
isolaat per positieve deelnemer).

Salmonella

Schapen

10 g mest werd onderzocht gelijkwaardig met ISO 6579-1. Isolaten zijn
met behulp van WGS analyse getypeerd naar serotype.

Humaan

Ongeveer 1 g ontlasting werd afgewogen in 9 ml gebufferd pepton water
(BPW) en 18 uur geincubeerd bij 37°C. Van deze ophoping werd 100 pl
in drie druppels aangebracht op een MSRV plaat met novobiocine (10
mg/L). Na incubatie van 24 of 48 uur (afhankelijk van beoordeling na 24
uuur) bij 41,5 °C werd van verdachte zones op de MSRV platen een
reinstrijk gemaakt op Brilliance Salmonella Agar (BSA) platen. BSA
platen werden 24 uur geincubeerd bij 37°C. Indien er verdachte kolonies
waren, werd per BSA plaat een kolonie biochemisch bevestigd en geént
op bloedagar voor typering en opslag.

Pagina 21 van 75



NN
NN
© o

2.2.9.2

2.3
2.3.1

2.3.2

RIVM-briefrapport 2024-0195

STEC

Schapen

Fecesswabs van één mengmonster per bedrijf werden conform ISO/TS
13136 (ISO, 2013) onderzocht. Kortweg bestaat dit uit een verrijking,
een PCR screening op stx1 en stx2 genen, en isolatie in het geval van
positieve PCR screening. Op basis van de diversiteit van aanwezigheid
van de stx genen in de isolaten werden één of meerdere kolonies per
monster verder geanalyseerd. Uit de positief gescreende monsters, werd
getracht STEC te isoleren en indien succesvol, zijn met behulp van PCR
de aanhechtingsgenen eae, aggR en aaiC gedetecteerd en is elk isolaat
geanalyseerd met WGS voor serotypering en bevestiging van de
aanwezigheid van de virulentie genen.

Humaan

Humane ontlasting (1 g) werd overgebracht naar een buisje met 9 ml
BPW en overnacht opgehoopt bij 37°C. De ophoping werd met PCR
gescreend op de aanwezigheid van stx1 en stx2 genen na DNA isolatie
met Chelex. Bij een positieve PCR screening werden er conform ISO/TS
13136 (ISO, 2013) uit de ingevroren ontlastingsmonsters opnieuw een
ophoping gemaakt en werd deze via seriéle verdunningen uitgespateld
op zowel BECSA en TBX platen en voor 24 uur geincubeerd bij 37°C. In
totaal werden 50 kolonies van de platen geanalyseerd om te bepalen of
dit STEC betrof. Bij isolatie van STEC werd een typering van de isolaten
uitgevoerd (O en H antigenen) met behulp van WGS analyse.

Data-analyse

Beschrijvende statistiek

Per pathogeen werd de prevalentie met 95% betrouwbaarheidsinterval
berekend op bedrijfs- en monsterniveau. Een bedrijf werd positief
genoemd als ten minste één van de onderzochte mengmonsters positief
was voor het betreffende pathogeen. Voor het 95%
betrouwbaarheidsinterval is gebruik gemaakt van de webtool van Ausvet
en de Clopper-Pearson methode
(http://epitools.ausvet.com.au/content.php?page=CIProportion).

Risicofactor-analyse

Ten behoeve van de risicofactoranalyse zijn de uitslagen van de
microbiologische analyse gekoppeld aan de ingevulde vragenlijsten. De
risicofactoranalyses zijn uitgevoerd op bedrijfsniveau.

In R (Rstudio) werd met behulp van kruistabellen meer inzicht
verkregen in de data voor de risicofactoranalyse. Variabelen met te
weinig variatie in de gegeven antwoorden werden niet meegenomen in
de verdere analyse. Indien nodig werden de antwoordopties van
categorische variabelen anders ingedeeld. Met een univariabele
logistische regressie werd per ziekteverwekker gekeken naar mogelijke
risicofactoren die geassocieerd zijn met infectie. Alle mogelijke
risicofactoren met een p-waarde < 0,10 in de univariabele analyse zijn
getest op onderlinge correlaties. Een selectie van variabelen werd
vervolgens meegenomen naar de multivariabele analyse.

In de multivariabele logistische regressie werden de risicofactoren
geidentificeerd met behulp van stapsgewijze achterwaartse selectie op
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basis van het Akaike information criterion (AIC). Op deze manier werd
het best passende model gezocht. Per stap (het verwijderen van een
variabele uit het model) werd gekeken of deze variabele een significante
bijdrage levert aan de nauwkeurigheid van het model. Wanneer het
verwijderen van de variabele geen significant effect had op de AIC
waarde van het model (toename AIC < 2 eenheden), dan valt deze
variabele definitief buiten het model. De stapsgewijze selectie gaat door
totdat het optimale model is gevonden wat alleen bestaat uit variabelen
die het model significant beter maken.

Pagina 23 van 75



RIVM-briefrapport 2024-0195

Pagina 24 van 75



3.1

3.2

3.2.1

RIVM-briefrapport 2024-0195

Resultaten

Respons

In totaal zijn 161 bedrijven bezocht en bemonsterd. Bij twee bedrijven
is geen bedrijfsvragenlijst ingevuld. Bij 40% van de bedrijven zijn de
monsters in de stal genomen, bij de overige 60% van de bedrijven in de
weide.

Van deze bedrijven hebben 53 bedrijven ook meegedaan aan het
humane gedeelte van het onderzoek (33%). In totaal deden 81
veehouders, gezinsleden en medewerkers mee. Gemiddeld waren er 1,5
deelnemers per bedrijf (range 1-4). Van alle deelnemers is een
ingevulde vragenlijst ontvangen.

Beschrijvende statistiek schapenhouderij

De bedrijfsvragenlijsten die samen met de veehouder zijn ingevuld
geven waardevolle informatie over de sector. Hieronder worden
verschillende bedrijfsaspecten verder toegelicht. In totaal zijn er
ingevulde bedrijfsvragenlijsten van 159 bedrijven beschikbaar. Niet alle
vragen zijn voor alle bedrijven beantwoord.

Bedrijfskenmerken

De schapenbedrijven bemonsterd voor dit onderzoek verschilden sterk
in grootte. Gemiddeld waren op 1 januari 2022 op de bedrijven 496
schapen aanwezig (range 41-3583). Vanwege onze selectiemethode (zie
2.1) is dit hoger dan het gemiddelde aantal schapen op alle adressen
met schapen in Nederland (gemiddeld 101).

Het gemiddeld aantal volwassen schapen (ooien en/of rammen >12
maanden) op de bedrijven was 309 (range 31-2760, Figuur 1). Op 1
januari 2022 waren op 85% van de bedrijven geen lammeren jonger
dan 7 maanden aanwezig.

Figuur 1 Verdeling van het aantal aanwezige volwassen schapen op de
onderzochte schapenbedrijven
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Op de onderzochte bedrijven noemde 42% van de veehouders zichzelf
beroepsmatig schapenhouder (schapen als belangrijkste inkomensbron),
19% van de veehouders noemde zichzelf hobbymatig en 37% gaf aan
schapen als neventak te hebben naast een andere agrarische
bedrijfstak.

Er werden verschillende schapenrassen en kruisingen van rassen
gehouden, in veel gevallen meerdere rassen per bedrijf. Op 30% van de
bedrijven werd één ras gehouden. De meest genoemde rassen waren:
Texelaar (48%), Swifter (31%) en Nederlandse Bonte Schaap (12%).

Naast schapen gaf 53% van de bedrijven aan ook ander vee
bedrijfsmatig te houden. Het grootste aandeel hiervan was vileesvee,
wat op 28% van de schapenbedrijven gehouden werd. Daarnaast werd
de schapenhouderij regelmatig gecombineerd met melkveehouderij
(18%) of paardenhouderij (9%). Op 16% van de bedrijven was ook
akkerbouw aanwezig. Tenslotte was op 7% van de bedrijven een niet-
agrarische bedrijfstak aanwezig, zoals recreatie of kinderopvang.

Aan- en afvoer

Van de onderzochte bedrijven gaf het grootste gedeelte aan alleen
gesloten te zijn voor vrouwelijke dieren (58%). Deze bedrijven voeren
dus alleen mannelijke dieren aan. Van de bedrijven voert 36% zowel
mannelijke als vrouwelijke dieren aan en acht bedrijven gaven aan
volledig gesloten te zijn (5%).

Van alle niet volledig gesloten bedrijven gaf 87% aan schapen te hebben
aangevoerd in 2022, gemiddeld 217 dieren (range 1-10.000). Op 10
bedrijven zijn ook schapen uit het buitenland aangevoerd, zeven
verschillende Europese landen werden genoemd als aanvoerland (Belgié,
Denemarken, Duitsland, Estland, Frankrijk, Groot-Brittannié&, Spanje).

Van de bezochte bedrijven heeft 79% in 2022 schapen afgevoerd naar
het slachthuis, gemiddeld 388 dieren (range 1-4800). Gemiddeld
worden de dieren op de leeftijd van 7 maanden geslacht (range 3-66
maanden).

Huisvesting, weidegang en voeding

Op alle bezochte schapenbedrijven wordt weidegang toegepast. Op de
bedrijven is er gemiddeld sprake van elf maanden weidegang (range 8-
12 maanden). Op zeven bedrijven (4%) is er in het geheel geen stal
aanwezig.

Op de bedrijven met stal wordt er in de meeste gevallen (89%) gebruik
gemaakt van stro als bodembedekking. In de stalperiode wordt vaak
elke dag (51%) of 6m de dag (30%) een verse strooisellaag
aangebracht. De stal wordt meestal 1x per jaar (49%) of 2x per jaar
(27%) uitgemest. Het reinigen van de stal gebeurd meestal door middel
van uitvegen en uitspuiten met water (47%) of alleen door middel van
uitvegen (32%). Desinfectie wordt minder vaak gebruikt (13%).

Op de meeste bedrijven werd aan de volwassen schapen ruwvoer
gevoerd (Figuur 2). Dit was voornamelijk kuilgras (84%) en/of hooi
(48%), vaak van eigen teelt. Op acht bedrijven (5%) werd geen
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ruwvoer gevoerd en kregen de schapen alleen gras. Wanneer de vraag
werd gesteld naar het voeren van ruwvoer aan slachtlammeren, waren
er méér bedrijven waar alleen gras werd gevoerd, namelijk 45 bedrijven
(28%).

Figuur 2 Gevoerde soorten ruwvoer voor volwassen schapen op de onderzochte
schapenbedrijven
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Krachtvoer krijgen de volwassen schapen op de meeste bedrijven alleen
rond het aflammeren (65%) of in de winter én rond het aflammeren
(19%). Op 19 bedrijven (12%) wordt geen krachtvoer gevoerd aan de
volwassen schapen.

Op de meeste bedrijven (81%) wordt leidingwater gebruikt als
drinkwater voor schapen in de stal. Op de weide wordt meestal gebruikt
gemaakt van opperviaktewater (53%) en in mindere mate van leiding-
of grondwater.

Hygiéne

De gebruikte hygiénemaatregelen op de bezochte schapenbedrijven zijn
weergegeven in Figuur 3. Op de meeste bedrijven worden
bedrijfslaarzen en bedrijfskleding gebruikt. Handen wassen wordt het
meest gedaan na verlossingen en na omgang met dode dieren. Op zo'n
30-40% van de bedrijven worden handschoenen gebruikt voor omgang
met dode dieren, verlossingen en wondverzorging. Het gebruik van een
ontsmettingsbak voor schoeisel is niet gebruikelijk (<10% van de
bedrijven).
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Figuur 3 Gebruikte hygiénemaatregelen op de onderzochte schapenbedrijven.
HW = handen wassen, HS = gebruik handschoenen
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Van de beroepsgerelateerde bezoekers kwamen vooral de dierenarts
(96%), de handelaar (78%) en de schapenscheerder (71%) met enige
regelmaat in contact met de schapen. Op 14 bedrijven (9%) kwamen
ook niet-beroepsgerelateerde bezoekers regelmatig (dagelijks of
wekelijks) bij de schapen, op 27 bedrijven (17%) is er één of enkele
keren per jaar bezoek van niet-beroepsgerelateerde bezoekers. Bij 26%
van de onderzochte bedrijven is de weide waar de schapen lopen
toegankelijk voor wandelaars en/of fietsers (bijvoorbeeld uiterwaarde of
heide).

Op 29% van de onderzochte bedrijven gaven veehouders aan dat zij in
het afgelopen jaar last hadden gehad van plaagdieren, het ging hierbij
onder andere om muizen (11%), ratten (8%) en vliegen/muggen (6%).
Op de meeste bedrijven worden knaagdieren (81%) en vliegen/muggen
(72%) actief bestreden, meestal is het de veehouder die deze
bestrijding uitvoert. Op 20 bedrijven (13%) wordt er (ook) door een
professional plaagdierbestrijding uitgevoerd.

Lammeren

Op de bezochte bedrijven zijn in het laatste volledige lammerseizoen
voor de monstername gemiddeld 370 lammeren geboren (range 0-3200,
Figuur 4). Gemiddeld werden er per ooi 1,7 lammeren geboren. Het
percentage verworpen of doodgeboren lammeren is gemiddeld 5%
(range 0-20%). Gemiddeld wordt op de bedrijven bij 28% van de
bevallingen hulp verleend, maar dit percentage wisselt sterk tussen
bedrijven (0-90%).
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Figuur 4 Verdeling van het aantal geboren levende lammeren in het laatste
volledige lammerseizoen op de onderzochte schapenbedrijven

15

-
o
1

(3]
1

% van onderzochte
schapenbedrijven

0

RS S SE.® &
S S RO O

Aantal geboren levende lammeren

Op de meeste bedrijven kregen lammeren biest van de eigen moeder
(66%). Runderbiest (13%) of een combinatie van verschillende soorten
biest (12%) werden ook gebruikt.

Leblammeren kregen op de meeste bedrijven (69%) kunstmelk. Deze
dieren werden op de meeste bedrijven gevoerd met een fles (43%) of
met een lambar/drinkautomaat (30%).

Schapen met pasgeboren lammeren werden op de meeste bedrijven
individueel gehuisvest (89%) voor gemiddeld 1 week (range 0,5-4
weken).

Diergezondheid

Op 64% van de bezochte schapenbedrijven werd in het halfjaar voor
monstername bij de volwassen schapen één of meerdere
ziekteverschijnselen gezien (Figuur 5). De meest voorkomende
verschijnselen waren kreupelheid of klauwproblemen (35%) en myiasis
(huidmaden, 23%).

Op 45% van de bedrijven zijn de schapen tegen één of meer
ziekteverwekkers gevaccineerd. Het meest werd gevaccineerd tegen ‘het
bloed’ (Clostridium perfringens type D, 15%), zomerlongontsteking
(Mannheimia haemolytica, 16%) en Q-koorts (15%).
Blauwtongvaccinatie was in 2023 nog niet beschikbaar.

Op 64% van de bezochte bedrijven was in de drie maanden voor
monstername antibiotica gebruikt voor de volwassen schapen (60%)
en/of lammeren (35%). De meest gebruikte antibioticaklassen zijn
zowel bij de schapen als bij de lammeren penicillines (45%) en
tetracyclines (35%).
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Figuur 5 Ziekteverschijnselen bij volwassen schapen op de onderzochte
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Zoonotische pathogenen bij schapen

1 Prevalentie volwassen schapen
Alle onderzochte pathogenen, met uitzondering van mcr-gemedieerde

colistine-resistente E. coli zijn aangetroffen op schapenbedrijven met

Afwezig
EE Aanwezig

een prevalentie variérend van 4,5% voor MRSA tot 86,3% voor
Campylobacter spp. op bedrijfsniveau (Tabel 1) en 2,4% voor MRSA tot
65,8% voor Campylobacter spp. op monsterniveau (Tabel 2).

Tabel 1 Prevalentie van de onderzochte pathogenen in volwassen schapen op

bedrijfsniveau
Aantal Aantal Prevalentie | 95% BI*
bedrijven positief
Campylobacter spp. 160 138 86,3% 79,9-91,2%
Psychrotrofe 143 3 2,1% 0,4-6,0%
Campylobacter**
Colistine-resistente E. coli 153 o* 0,0% 0,0-2,4%
(mcr-gemedieerd)**
ESBL/pAmpC-producerende 159 22 13,8% 8,9-20,2%
E. coli
Listeria monocytogenes 161 47 29,2% 22,3-36,9%
MRSA 156 7 4,5% 1,8-9,0%
Salmonella 161 72 44,7% 36,9-52,8%
STEC** 160 83 51,9% 43,9-59,8%

* 95% betrouwbaarheidsinterval
** Deze pathogenen zijn in één mengmonster per bedrijf onderzocht
# Op 1 bedrijf werd wel colistine-resistente E. coli zonder een mcr-gen aangetroffen

(0,6%)
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Tabel 2 Prevalentie van de onderzochte pathogenen in volwassen schapen op

monsterniveau

Aantal Aantal Prevalentie | 95% BI*
monsters positief
Campylobacter spp. 644 424 65,8% 62,0-69,5%
ESBL/pAmpC-producerende | 636 50 7,9% 5,9-10,2%
E. coli*
Listeria monocytogenes 644 78 12,1% 9,7-14,9%
MRSA 468 11 2,4% 1,2-4,2%
Salmonella 644 139 21,6% 18,5-25,0%

* 95% betrouwbaarheidsinterval

3.3.2 Prevalentie lammeren
Bij bedrijven waar lammeren van jonger dan vier weken aanwezig
waren, is een mestmonster van deze dieren onderzocht op de

aanwezigheid van C. difficile en C. parvum. Voor analyse van C. parvum
waren minder mestmonsters beschikbaar. C. difficile werd gevonden op

zes bedrijven, C. parvum werd niet gevonden (Tabel 3).

Tabel 3 Prevalentie van de onderzochte pathogenen in lammeren jonger dan 4

weken
Aantal Aantal Prevalentie | 95% BI*
bedrijven | positief
Clostridioides difficile 18 6 33,3% 13,3-59,0%
Cryptosporidium parvum 8 0 0,0% 0,0-36,9%

* 95% betrouwbaarheidsinterval

3.3.3 Typering zobnotische pathogenen bij schapen
3.3.3.1 Campylobacter

Van 419 Campylobacter spp. isolaten is een typering bekend. Van deze

isolaten was 61,6% C. coli, 37,0% C. jejuni en 1,4% C. lari.

Van de 116 bedrijven waar meer dan één Campylobacter isolaat werd

gevonden, werd op 51 bedrijven (44,0%) meer dan één soort

Campylobacter aangetroffen, op twee bedrijven werden alle drie soorten

Campylobacter gevonden.

Van 196 C. coli en C. jejuni werd de gevoeligheid voor verschillende
antibiotica bepaald (Tabel 4). Bij een deel van de isolaten werd

resistentie voor ciprofoxacine en tetracycline gevonden en bij C. coli ook

voor ertapenem.

Tabel 4 Percentage resistentie (volgens EFSA-guidelines, Amore et al. (2024))

voor verschillende typen antibiotica van C. coli en C. jejuni uit schapenmest

Antibioticum C. coli C. jejuni
(n=105) (n=91)

Chlooramfenicol 0,0% 1,1%
Ciprofloxacine 7,6% 13,2%
Ertapenem 18,1% 2,2%
Erythromycine 0,0% 0,0%
Gentamicine 0,0% 0,0%
Tetracycline 23,8% 9,9%
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Daarnaast werd op drie bedrijven in een mengmestmonster C. fetus
gevonden.

Colistine-resistente E. coli

Colistine-resistente E. coli met een mcr-gen werd in deze studie niet
gevonden. Wel werd op één bedrijf colistine-resistente E. coli zonder
mcr-gen aangetroffen. Aanvullend werd op één bedrijf met behulp van
gPCR een ophopingskweek positief voor het mcr-4 gen gevonden. Uit
het monster van dit bedrijf kon geen colistine-resistente E. coli worden
geisoleerd, het is daardoor onduidelijk in welke soort bacterie het mcr-4
gen zat.

Clostridioides difficile

In zes monsters van lammeren jonger dan 4 weken werd C. difficile
gevonden. Ribotypering van de isolaten toonde 4x RT078 aan, 1x RT009
en 1x een onbekend ribotype (sequence type 19, clade 1). In de vier
RTO78 isolaten werden genen voor Toxine A, Toxine B en het binaire
toxine aangetoond. Het isolaat met het onbekende ribotype was ook
toxinogeen (Toxine A, Toxine B), maar negatief voor binair toxine. Het
RTOO09 isolaat was niet-toxinogeen.

ESBL/AmpC-producerende E. coli

In 56 monsters van 24 bedrijven werden ESBL/AmpC-verdachte isolaten
gevonden. In 50 monsters van 22 bedrijven werd de aanwezigheid van
een ESBL-gen of een plasmidiaal AmpC-gen (pAmpC) bevestigd door
analyse van sequentie-data. Daarnaast werd in 6 monsters van 5
bedrijven chromosomale AmpC-resistentie aangetroffen.

In totaal werden zeven verschillende ESBL of pAmpC-genen gevonden
(Tabel 5), waarvan blacrx-m-15 de meest voorkomende was.

Tabel 5 Typering van ESBL of pAmpC-genen van bevestigde ESBL/pAmpC-
producerende E. coli uit schapenmest

ESBL/pAmpC-variant | Aantal bedrijven | Aantal monsters
CMY-2 1 1

CTX-M-1 2 3

CTX-M-8 1 2

CTX-M-15 12 30

DHA-1 2 3

OXA-10 3 7

SHV-12 4 11

In zeven monsters van drie bedrijven werden zowel de ESBL genen
blaoxa-10 als blaswv-12 aangetroffen. Op drie bedrijven werd zowel ESBL-
producerende E. coli als chromosomale AmpC-producerende E. coli
aangetroffen.

Salmonella

Salmonella werd op 72 bedrijven aangetoond. In totaal werden 128
isolaten getypeerd. Hiervan waren 125 isolaten (98%) S. diarizonae
61:k:1,5,(7) en werd er van S. Enteritidis, S. Typhimurium, S. Paratyphi
B var. Java elk 1 isolaat gevonden. Op de bedrijven waar S. Enteritidis
en S. Typhimurium werd gevonden werd ook S. diarizonae geisoleerd.

Pagina 32 van 75



RIVM-briefrapport 2024-0195

3.3.3.6 MRSA
Op zeven bedrijven werd MRSA gevonden in neusswabs van de schapen.
Alle isolaten behoorden tot LA-MRSA type ST398 en droegen het mecA
gen.
Op twee bedrijven werden drie verschillende MRSA isolaten gevonden,
deze isolaten clusterden per bedrijf samen (<16 allelen verschil). Er
werden geen clusters gevonden met isolaten van verschillende
bedrijven.

3.3.3.7 STEC

STEC werd in één mengmestmonster per bedrijf onderzocht. Op 83
bedrijven werd STEC aangetroffen. Waarbij op 13 bedrijven in het
positieve mestmonster verschillende STEC isolaten werden gevonden,
wat uiteindelijk resulteerde in 96 unieke STEC isolaten.

Er zijn 31 verschillende serotypen gekarakteriseerd (Tabel 6), waarvan
0146:H21 verreweg het meest voorkomend was (54%). De meeste
serotypen (17) werden slechts op één bedrijf gevonden. Het STEC
serotype 0157:H7 werd niet aangetroffen op de onderzochte
schapenbedrijven. De prevalentie van stx types en het intiminegen eae
binnen deze isolaten is weergegeven in Tabel 7.

Tabel 6 Serotypering van STEC isolaten uit schapenmest

Serotype Aantal Serotype Aantal
bedrijven bedrijven

0146:H21 45 08:H30 1
079:H14 5 021:H21 1
06:H10 4 038:H26 1
015:H27 3 087:H16 1
076:H19 3 0100:H30 1
0176:H4 3 0103:H2 1
091:H14 2 0108:H25 1
0104:H7 2 0150:H2 1
0108:H21 2 0150:H8 1
0148:H7 2 0153:H25 1
0166:H28 2 0175:H16 1
0171:H25 2 0176:H32 1
0174:H8 2 0182:H25 1
ONT:H14" 2 ONT:H20" 1
05:H19 1 ONT:H21" 1
08:H9 1

*- = O-type niet typeerbaar

Tabel 7 Detectie van stx en virulentiegen eae in STEC isolaten uit schapenmest

Prevalentie
Shiga-toxine genen alleen stxi+ 30%
alleen stxa+ 13%
stxi+ en stxa+ 57%
Intiminegen eae+ 7%
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Via genetische analyse van de 0146:H21 isolaten werden vier clusters
van telkens twee verwante isolaten gevonden met 5-10 allelen verschil
(Figuur 6). Bij twee van deze clusters was er sprake van bedrijven die
dicht bij elkaar lagen (5-7 km afstand).

Figuur 6 Minimum Spanning Tree op basis van het Enterobase cgMLST (core
genome MLST) schema van STEC 0146:H21 isolaten uit schapenmest en
ontlasting van humane deelnemers. Isolaten van schapen zijn weergegeven als
blauwe bollen en van humane deelnemers als witte bollen. Clusters zijn
gedefinieerd als isolaten met 10 of minder allelen verschil.

Beschrijvende statistiek humane deelnemers

In totaal hebben 81 deelnemers, afkomstig van 53 bedrijven,
deelgenomen aan de humane studie. Van deze deelnemers waren 30
vrouw (37%) en 50 man (62%), één keer was het geslacht niet
ingevuld. De gemiddelde leeftijd was 56 jaar (range 19-86 jaar).

De meeste deelnemers waren zelf schapenhouder (75%). Daarnaast
noemden 10 deelnemers (12%) zichzelf partner/echtgeno(o)t(e) en 5
deelnemers (6%) kind of ouder. Tenslotte waren er 6 deelnemers (7%)
werknemer op een schapenbedrijf. Het grootste deel van de deelnemers
(77%) gaf aan op het schapenbedrijf te wonen. Gemiddeld waren de
deelnemers 31 jaar werkzaam en/of woonachtig op het schapenbedrijf
(range <1-73 jaar).

De meeste deelnemers hadden regelmatig fysiek contact met schapen,
86% gaf aan minimaal 1x per dag contact met schapen te hebben. Vijf
deelnemers gaven aan minder dan eens per week contact met schapen
te hebben. Daarnaast gaf 63% van de deelnemers aan nooit contact met
schapen van andere bedrijven te hebben en 27% slechts enkele keren
per jaar. Onder de deelnemers was er wel veel contact met andere
diersoorten. Slechts 5% van de deelnemers gaf aan nooit contact met
diersoorten (landbouwhuisdieren of gezelschapsdieren) anders dan
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schapen te hebben. Diersoorten waarmee veel contact was waren
honden (78%), runderen (49%) en katten (48%).

Door vrijwel alle deelnemers (99%) werden in meer of mindere mate
werkzaamheden op het bedrijf uitgevoerd (Figuur 7), ofwel gedurende
het hele jaar, ofwel alleen in de lammertijd. Voeren was de activiteit die
het vaakst door deelnemers werd uitgevoerd. Een groot aantal
werkzaamheden werd bijna even frequent uitgevoerd, waaronder
verplaatsen van dieren, verzorgen van zogende lammeren en verzorgen
van zieke schapen. Het merendeel van de deelnemers (86%) gaf aan
ook bij het aflammeren van de schapen te helpen. Tien vrouwelijke
deelnemers gaven aan geholpen te hebben met aflammeren terwijl zij
zwanger waren, dit is 33% van alle vrouwelijke deelnemers.

Figuur 7 Werkzaamheden op schapenbedrijven uitgevoerd door deelnemende
schapenhouders, familieleden en medewerkers
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Zoonotische pathogenen bij humane deelnemers

Prevalentie

Van de onderzochte pathogenen zijn bij de humane deelnemers MRSA
en STEC aangetroffen (Tabel 8). De overige pathogenen zijn niet
gevonden bij de deelnemende schapenhouders, familieleden en
medewerkers.
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Tabel 8 Prevalentie van de onderzochte pathogenen in humane deelnemers
afkomstig van schapenbedrijven

Aantal Aantal Afkomstig Prevalentie | 95% BI
deelnemers | positief | van aantal
bedrijven
Campylobacter | kweek 79 0 0 0,0% 0,0-4,6%
spp. PCR 80 0 0 0,0% 0,0-4,5%
Colistine resistente E. coli 78 0 0 0,0% 0,0-4,6%
(mcr-gemedieerd)
C. parvum 14* 0 0 0,0% 0,0-23,2%
ESBL/AmpC-producerende 81 0 0 0,0% 0,0-4,5%
E. coli
Listeria monocytogenes 80 0 0 0,0% 0,0-4,5%
MRSA 80 5 3 6,3% 2,1-14,0%
Salmonella 81 0 0 0,0% 0,0-4,5%
STEC 81 9 9 11,1% 5,2-20,1%
* Cryptosporidium parvum is alleen geanalyseerd in monsters van deelnemers van
bedrijven waar ook monsters van lammeren waren genomen
** 95% betrouwbaarheidsinterval
3.5.2 Typering zobnotische pathogenen bij mensen

Colistine-resistente E. coli werd in deze studie niet gevonden. Wel
werden bij drie deelnemers, van drie verschillende bedrijven, met
behulp van gPCR een kweek positief voor het mcr-9 gen gevonden
(3,8%). Het is onduidelijk van welk(e) type bacterie(n) deze mcr-9
afkomstig was.

Bij vijf deelnemers van drie verschillende bedrijven werd MRSA
gevonden. Deze vijf isolaten behoorden tot het LA-MRSA type ST398.
Op twee bedrijven werd bij twee deelnemers MRSA gevonden. Deze
isolaten van de deelnemers waren per bedrijf genetisch sterk verwant
(respectievelijk 4 en 16 allelen verschil). Bij één bedrijf, waarvan 2
deelnemers MRSA positief waren, werd ook bij een schaap MRSA
gevonden. Het dierlijk isolaat was genetisch sterk verwant aan de
humane isolaten (18 allelen verschil).

Bij negen deelnemers van negen verschillende bedrijven werd STEC
gevonden. Eén van de deelnemers rapporteerde chronische
darmklachten en één andere deelnemer rapporteerde recent langere tijd
diarree te hebben gehad. De typering van de humane isolaten is te
vinden in Tabel 9.

Op vijf van de betreffende bedrijven werd eveneens STEC in de
diermonsters gevonden. In twee gevallen kwam het serotype van STEC
bij de humane deelnemers overeen met het serotype in de
diermonsters. Bij verdere genetische analyses van deze isolaten (#5 en
#8) bleek dat de isolaten van de humane deelnemers en van de
schapen clusterden met slechts 1 (#5) of 3 (#8) allelen verschil (Figuur
6).
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Tabel 9 Resultaten van de typering van STEC isolaten uit humane deelnemers en
koppeling met isolaten uit diermonsters

STEC humaan STEC diermonsters
bijbehorend bedrijf
1 0146:H21 | stx2 Geen STEC gevonden
2 0117:H7 | stxa Geen STEC gevonden
3 ONT:H19 | stxi, stxz 0146:H21 stxi, stxz
4 091:H14 stxi, stxz 0146:H21 stxi, stxz
5 0146:H21 | stxi, stx2 0146:H21 stxi, stxa
6 063:H6 stxz Geen STEC gevonden
7 0130:H11 | stxy, stxe 0146:H21 stxi, stxz
8 0146:H21 | stxi, stx2 0146:H21 stxi, stxz
079:H14 stxi
9 076:H19 | stx: Geen STEC gevonden
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Risicofactoranalyse

Er zijn risicofactoranalyses uitgevoerd voor vier pathogenen bij de
schapen: Campylobacter, ESBL/pAmpC-producerende E. coli, Listeria
monocytogenes en STEC. Voor de overige pathogenen kon geen
betrouwbare risicofactoranalyse worden gedaan omdat de prevalentie
hiervoor te laag was. Voor Salmonella is de keuze gemaakt om geen
risicofactoranalyse uit te voeren, omdat het gevonden serotype S.
diarizonae voornamelijk een dierziekte veroorzaakt en beperkt
zoOnotisch is. Met slechts 81 deelnemers en daarnaast een lage
prevalentie van MRSA is besloten voor de MRSA en STEC-positieve
humane deelnemers prevalenties geen risicofactoranalyse uit te voeren.

Bij risicofactoranalyses wordt het voorkomen van een pathogeen
vergeleken tussen bedrijven met verschillende eigenschappen
(variabelen). Eerst wordt een univariabele analyse uitgevoerd waarbij
voor alle variabelen afzonderlijk wordt berekend wat de associatie is met
het voorkomen van het pathogeen (odds ratio = OR). Vervolgens wordt
in de multivariabele analyse een model gemaakt waarbij alle significante
risicofactoren in samenhang worden bekeken. Een OR hoger dan 1
betekent dat de variabele een risicofactor is, bij een OR lager dan 1 is de
variabele beschermend.

Risicofactoranalyse voor Campylobacter bij schapen

Uit de univariabele analyse kwamen 15 variabelen naar voren die
geassocieerd waren met het voorkomen van Campylobacter op het
bedrijf (p<0,1, Bijlage 1). Een selectie van deze variabelen, op basis van
biologische verklaarbaarheid en ontbreken van correlaties met andere
variabelen, werd meegenomen in de multivariabele analyse.

In het definitieve model bleken twee variabelen significant geassocieerd
met het voorkomen van Campylobacter bij schapen (Tabel 10)

Tabel 10 Variabele geassocieerd met het védérkomen van Campylobacter bij
bedrijven met schapen op basis van multivariabele logistische regressie

Variabele

OR¥* 95%-BI** | p-waarde

Ontsmettingsbak voor schoeisel aanwezig
Nee Ref

0,13 0,05-0,95 0,0027

Voert u kuilgras afkomstig van uw eigen bedrijf?
Nee Ref

3,37 1,1-10,4 0,0341

4.2

* OR = odds ratio
** BI = betrouwbaarheidsinterval

Risicofactoranalyse voor ESBL/pAmC-producerende E. coli bij
schapen

Uit de univariabele analyse kwamen 11 variabelen naar voren die
geassocieerd waren met het voorkomen van ESBL/pAmpC-producerende
E. coli op het bedrijf (p<0,1, Bijlage 2). Een selectie van deze
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variabelen, op basis van biologische verklaarbaarheid en ontbreken van

correlaties met andere variabelen, werd meegenomen in de
multivariabele analyse.

In het definitieve model bleken twee variabelen significant geassocieerd

met het voorkomen van ESBL/pAmpC-producerende E. coli (Tabel 11)

Tabel 11 Variabele geassocieerd met het véérkomen van ESBL/pAmpC-
producerende E. coli bij bedrijven met schapen op basis van multivariabele
logistische regressie

Variabele OR¥* 95%-BI** | p-waarde
Aantal rammen ouder dan 12 maanden op het bedrijf
Continue 0,83 0,69-0,99 0,0416
Leeftijd na geboorte wanneer schapen met lammeren
weer in groepen worden geplaatst
Continue 0,18 0,03-0,94 0,0422
4.3 Risicofactoranalyse voor Listeria monocytogenes bij schapen
Uit de univariabele analyse kwamen 19 variabelen naar voren die
geassocieerd waren met het voorkomen van Listeria monocytogenes op
het bedrijf (p<0,1, Bijlage 3). Een selectie van deze variabelen, op basis
van biologische verklaarbaarheid en ontbreken van correlaties met
andere variabelen, werd meegenomen in de multivariabele analyse.
In het definitieve model bleken vier variabelen significant geassocieerd
met het voorkomen van Listeria monocytogenes bij schapen (Tabel 12)
Tabel 12 Variabele geassocieerd met het véérkomen van Listeria monocytogenes
bij bedrijven met schapen op basis van multivariabele logistische regressie
Variabele OR¥* 95%-BI** | p-waarde
Zijn de schapen op het bedrijf gevaccineerd?***
Nee Ref
Ja 0,20 0,07-0,59 0,0350
Schapen hebben contact met honden
Nee Ref
Ja 0,40 0,18-0,89 0,0245
Handgereedschappen worden gedeeld
Nee Ref
Ja 0,22 0,05-1,06 0,0589
De bemonsterde kudde bestaat uit
Alleen ooien Ref
Ooien met lammeren 0,22 0,10-0,50 0,0003
Anders 0,11 0,01-0,98 0,0484

* OR = odds ratio
** BI = betrouwbaarheidsinterval
*** yaccinatie ongeacht tegen welke ziekte

4.4 Risicofactoranalyse voor STEC bij schapen

Uit de univariabele analyse kwamen 14 variabelen naar voren die
geassocieerd waren met het voorkomen STEC op het bedrijf (p<0,1,

Bijlage 4). Een selectie van deze variabelen, op basis van biologische

Pagina 40 van 75




RIVM-briefrapport 2024-0195

verklaarbaarheid en ontbreken van correlaties met andere variabelen,
werd meegenomen in de multivariabele analyse.

In het definitieve model bleken vijf variabelen significant geassocieerd
met het voorkomen van STEC bij schapen (Tabel 13).

Tabel 13 Variabelen geassocieerd met het véérkomen van STEC bij bedrijven
met schapen op basis van multivariabele logistische regressie

Variabele OR¥* 95%-BI** | p-waarde
Bedrijfshulp of loonwerker op het bedrijf

Nooit Ref

Enkele keren per jaar of vaker 0,39 0,15-1,00 0,0501
Medewerkers werken ook op andere agrarische
bedrijven

Nee Ref

Ja 0,07 0,01-0,35 0,0011
Mais als ruwvoer voor de volwassen schapen

Nee Ref

Ja 0,08 0,01-0,70 0,0230
Tetracycline antibiotica gebruikt bij volwassen schapen
in 3 maanden voor monstername

Nee Ref

Ja 0,42 0,17-1,02 0,0560
Aantal medewerkers op het bedrijf

Continue 0,79 0,63-1,00 0,0484

* OR = odds ratio
** BI = betrouwbaarheidsinterval
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Discussie

Campylobacter

Prevalentie schapen

In dit onderzoek werd Campylobacter aangetroffen op 86,3% van de
onderzochte schapenbedrijven. In de Surveillance Landbouwhuisdieren
studie op melkschapenbedrijven in 2016 werd op 95,8% van de
bedrijven Campylobacter aangetroffen (Opsteegh et al., 2018).

Er zijn relatief weinig studies uitgevoerd naar de prevalentie van
Campylobacter bij schapen. Twee studies uit Spanje rapporteerden
bedrijfsprevalenties van 45-55% in respectievelijk 2003-2005 en 2014-
2016 (Ocejo et al., 2019; Oporto et al., 2007).

Opvallend was het hoge percentage C. coli (61,6%) onder de
getypeerde isolaten. In de genoemde studies op melkschapenbedrijven
en uit Spanje is het percentage C. coli maximaal 35%, alhoewel Ocejo et
al. (2019) opmerkt dat C. coli relatief meer voorkomt bij schapen dan bij
runderen. Het is onduidelijk waarom het relatieve aandeel van C. coli bij
onze studie bij niet-melkgevende schapen hoger is. In voorgaande
sectoren in de surveillance landbouwhuisdieren kwam alleen bij
vleesvarkens en vleeskalveren C. coli vaker voor dan C. jejuni (Cuperus,
Wit, et al., 2023; Zomer et al., 2014).

Hiernaast werd op drie bedrijven C. fetus gevonden (2,1%). In de
Surveillance Landbouwhuisdieren studie op melkschapenbedrijven in
2016 werd op 2/14 bedrijven (14,3%) C. fetus aangetroffen (Opsteegh
et al., 2018). In een studie in het Verenigd Koninkrijk werd op 37,5%
van alle schapenbedrijven C. fetus gevonden, alhoewel bij die studie een
groter aantal individuele schapen per bedrijf werden onderzocht,
waardoor dit niet direct is te vergelijken met onze studie (Duncan et al.,
2014).

Risicofactoren schapen

In de multivariabele analyse werden twee significante risicofactoren
gevonden voor de aanwezigheid van Campylobacter op
schapenbedrijven.

Op bedrijven waar een ontsmettingsbak voor schoeisel aanwezig was
werd minder vaak Campylobacter gevonden (OR=0,13). Voor schapen
zijn er weinig risicofactorstudies bekend over de aanwezigheid van
Campylobacter. Voor pluimvee zijn hygiénemaatregelen, waaronder de
aanwezigheid van een ontsmettingsbak voor schoeisel, wel eerder
beschreven als beschermende factor (Newell et al., 2011; van de
Giessen et al., 1996). Op basis van onze resultaten lijkt het inslepen van
Campylobacter via schoeisel van veehouder of bezoekers ook bij
schapen een rol te spelen.

Het voeren van kuilgras afkomstig van het eigen bedrijf werd
geidentificeerd als risicofactor voor het véérkomen van Campylobacter
(OR=3,37). Deze variabele was gecorreleerd met het voeren van
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kuilgras aan de schapen in het algemeen, welke in de univariabele
analyse ook als risicofactor naar voren kwam (Bijlage I, OR=3,03). Bij
onder andere runderen is bekend dat het type voer invioed kan hebben
op de uitscheiding van Campylobacter, alhoewel een specifieke relatie
met kuilgras in de literatuur niet beschreven is (Krueger et al., 2008).

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden

Campylobacter werd, zowel met bacteriekweek als met PCR, niet
gevonden bij de deelnemende veehouders, medewerkers en gezinsleden
in deze studie.

Risico voor de mens

Een Nederlandse bronattributiestudie en risicofactoranalyse schat dat
humane gevallen van campylobacteriose voor het grootste gedeelte
(51%) kunnen worden toegeschreven aan pluimvee. Volgens deze
studie kan 7% van de humane gevallen worden toegeschreven aan
kleine herkauwers (Mughini-Gras et al., 2021). Dit betreft de som van
alle mogelijke besmettingsroutes en niet alleen de consumptie van
besmet voedsel. Ook is dit getal een som van attributie aan zowel geiten
en schapen, de attributie aan schapen alleen en specifiek niet-
melkgevende schapen is onbekend, maar zal waarschijnlijk 5% of
minder zijn.

Op lamsvlees uit de Nederlandse detailhandel wordt met enige
regelmaat Campylobacter aangetroffen (door de jaren heen variérend
van 0,0-8,2% (Vlaanderen et al., 2022). Het ging hierbij zowel om C.
jejuni als C. coli, in de afgelopen 2 jaren in gelijke aantallen
(persoonlijke communicatie NVWA). Het is van het geteste lamsvlees
niet bekend of dit afkomstig is uit Nederland of geimporteerd.

In een studie uit Ierland werd contact met schapen beschreven als
risicofactor voor humane campylobacteriose (Danis et al., 2009), maar
in onze studie werd onder de humane deelnemers geen Campylobacter
gevonden.

Over de bronnen en transmissieroutes van C. fetus is veel minder
bekend. Individuele casussen zijn vaak gerelateerd aan beroepsmatig
contact met dieren of werken in een slachthuis (Wagenaar et al., 2014).
Ook is beschreven dat vilees of melk van voornamelijk koeien en
schapen besmet kan zijn met C. fetus, waardoor voedsel een
transmissieroute kan zijn. Een studie waarbij C. fetus isolaten uit dieren
en mensen met elkaar zijn vergeleken, lijkt te wijzen op specifiek
geévolueerde humane en dierlijke C. fetus lijnen, waardoor wellicht het
aandeel van transmissie van mens-mens groter is dan eerder gedacht
(Iraola et al., 2017).

Clostridioides difficile

Prevalentie lammeren

C. difficile werd gevonden op zes van de 18 schapenbedrijven waar
monsters zijn genomen van lammeren van vier weken of jonger
(33,3%). Dit lijkt hoger dan de prevalenties uit studies uit Slovenié en
Australié van 5-10% bij lammeren (Avbersek et al., 2014; Knight &
Riley, 2013), alhoewel de leeftijd van de lammeren in die studies hoger
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ligt dan in onze studie (respectievelijk tot 4 maanden en tot 1 jaar). In
de Surveillance Landbouwhuisdieren studie uit 2021 bij kalveren op
melkveebedrijven was een groot verschil te zien tussen C. difficile
prevalentie van kalveren jonger dan vier weken (17,5%) en 4 weken-4
maanden (3,8%) (Cuperus et al., 2022).

Van de zes isolaten behoorden er vier tot RT078, dit ribotype staat in de
top-5 meest voorkomende ribotypes bij humane infecties (Vendrik et al.,
2021) en wordt ook bij varkens veel gevonden (Knight et al., 2015).

Risico voor de mens

In onze studie is C. difficile in de humane monsters niet onderzocht. De
vraag in hoeverre C. difficile zodnotisch is, is in eerdere onderzoeken
uitgebreid onderzocht, nog niet volledig duidelijk. Het is wel duidelijk dat
er een sterke overlap is tussen C. difficile types en isolaten die worden
gevonden bij de mens en verschillende diersoorten (o0.a. varkens,
koeien, honden) en met nieuwe sequentie technieken wordt de gelinkte
verspreiding en clustering van C. difficile isolaten steeds duidelijker
(Knetsch et al., 2014; Werner et al., 2020). De verspreidingsroutes van
deze pathogeen tussen dieren en mensen zijn echter minder duidelijk.
Naast de aanwezigheid in dieren wordt C. difficile ook op voedsel en in
het milieu aangetroffen. Waarschijnlijk is er daarom sprake van
verschillende verspreidingsroutes; bijvoorbeeld via voedsel, water en de
omgeving (Lim et al., 2020).

Vijf van de zes in deze studie gevonden isolaten afkomstig uit
lammermest zijn toxinogeen, en kunnen dus bij de mens ziekte
veroorzaken.

Colistine-resistente E. coli

Prevalentie schapen

Mcr-gemedieerde colistine-resistente E. coli werd niet gevonden in deze
studie. Wel werd op één schapenbedrijf colistine-resistente E. coli
zonder mcr-gen gevonden. Ook werd op één bedrijf het mcr-4 gen
aangetroffen in het DNA van de ophopingskweek, maar er kon geen
colistine-resistente E. coli uit het monster gekweekt worden. In een
recente studie uit Frankrijk werd in monsters van schapen zowel
colistine-resistente E. coli mét en zonder een mcr-gen (mcr-1) gevonden
(Hamame et al., 2022). Het mcr-4 gen is in Nederland tot nu toe alleen
aangetroffen in monsters van vleeskalveren (MARAN 2023, 2023).

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden

Colistine resistente E. coli werd niet gevonden bij de deelnemende
veehouders, gezinsleden en medewerkers in deze studie. Wel werden er
bij drie deelnemers mcr-9 genen gevonden in het DNA van de
ophopingskweek. Het is niet gelukt om de bacterie te identificeren
waarvan de mcr-9 genen afkomstig waren.

In een recente Nederlandse studie onder de algemene bevolking werden
bij 0,8% van de deelnemers isolaten met mcr genen gevonden (Dierikx
et al., 2022). Deze prevalentie wijkt niet significant af van die in onze
humane studie onder schapenhouders. Daarnaast is er uit studies in
andere landen gebleken dat de aanwezigheid van mcr-9 in een isolaat
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niet altijd leidt tot resistentie voor colistine (Tyson Gregory et al., 2020).
De klinische betekenis van dit gen is daarom ook onduidelijk, zeker
omdat niet geidentificeerd is uit welke bacterie dit gen afkomstig is.
onduidelijk.

Risico voor de mens

Zoonotische overdracht van colistine-resistente bacterién of plasmiden is
aangetoond bij veehouders in Japan en Spanje, maar het is nog
onduidelijk hoe frequent overdracht plaatsvindt (Nakano et al., 2021;
Vifies et al., 2021). Het risico op overdracht is ook afhankelijk van de
prevalentie bij dieren. In andere studies, bijvoorbeeld onder
varkenshouders in Duitsland en dierenartsen in Nederland, was er geen
sprake van overdracht of een verhoogde prevalentie (Dierikx et al.,
2022; Effelsberg et al., 2021). Het risico voor de mens vanuit niet-
melkgevende schapen wordt als zeer klein beschouwd.

Cryptosporidium parvum

Prevalentie lammeren

C. parvum werd niet gevonden in acht mestmonsters van lammeren van
vier weken of jonger. Dit wijkt af van de Surveillance
Landbouwhuisdieren studie bij melkgeiten en -schapen uit 2016 waar in
5 van de 11 monsters van jonge lammeren C. parvum werd gevonden
(Opsteegh et al., 2018). In die studie zijn echter specifiek monsters van
lammeren met diarree verzameld, terwijl in de huidige studie geen
diarree werd gemeld bij de lammeren waarvan de monsters op
Cryptosporidium zijn getest.

Een studie bij lammeren uit Italié stelde vast dat de prevalentie van
Cryptosporidium spp. bij lammeren met diarree groter was dan bij
dieren zonder diarree. Maar ook bij lammeren zonder diarree werd in
7% van de monsters Cryptosporidium spp. gevonden (Dessi et al.,
2020). Ook bij een studie uit Frankrijk werd bij asymptomatische
lammeren Cryptosporidium spp. gevonden (Bordes et al., 2020).

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden
C. parvum werd niet gevonden bij de deelnemende veehouders,
medewerkers en gezinsleden in deze studie.

Risico voor de mens

Contact met dierlijke feces of bezoek van een boerderij werden in een
Nederlandse risicofactoranalyse geidentificeerd als risicofactoren voor
het oplopen van een C. parvum infectie (Nic Lochlainn et al., 2019).
Aangezien in onze studie op geen van de acht bedrijven bij de lammeren
of de 14 schapenhouders, familieleden en medewerkers C. parvum
infecties werden gevonden, valt er op basis van onze resultaten niets te
zeggen over het risico van zo6notische overdracht op schapenbedrijven
in het bijzonder.

ESBL/AmpC-producerende E. coli

Prevalentie schapen

ESBL/pAmpC-producerende E. coli werd gevonden op 13,8% van de
schapenbedrijven in deze studie. Dit lijkt iets hoger dan de 4% bij
bedrijven met melkschapen in 2016, maar aangezien het in die studie
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slechts om een klein aantal bedrijven ging, is er geen significant verschil
in prevalentie (Opsteegh et al., 2018).

Het meest voorkomende ESBL of pAmpC-gen in deze studie was blactx-m-
15, wat ook in MARAN een veel voorkomend ESBL-gen is, bijvoorbeeld bij
melkvee (MARAN 2023, 2023). Opvallend was dat ook blashv-12 relatief
vaak gevonden werd (4 bedrijven), dit gen wordt voornamelijk
aangetroffen in isolaten afkomstig van pluimvee. Van de
schapenbedrijven waar blashv-12 werd gevonden, werd op één bedrijf ook
pluimvee gehouden. Tenslotte werd ook het gen blacrx-v-s op één bedrijf
aangetroffen. Dit ESBL-gen wordt bij Nederlandse landbouwhuisdieren
weinig gevonden (MARAN 2023, 2023).

Risicofactoren schapen

In de multivariabele analyse werden twee significante risicofactoren
gevonden voor de aanwezigheid van ESBL/pAmpC-producerende E. coli
op schapenbedrijven.

Een hoger aantal volwassen rammen op het bedrijf is geassocieerd met
een verminderd voorkomen van ESBL/pAmpC-producerende E. coli. Een
duidelijke verklaring voor deze factor is niet gemakkelijk te geven.
Alhoewel het aantal volwassen rammen op een bedrijf geassocieerd is
met bedrijfsgrootte in het algemeen, kwam bedrijfsgrootte ook in de
univariabele analyse niet als significante factor naar voren. Wellicht is
het aantal volwassen rammen gecorreleerd met een ander, niet
uitgevraagd, kenmerk van de bedrijfsvoering.

Op bedrijven waar de leeftijd waarop ooien met pasgeboren lammeren
weer in groepen worden geplaatst hoger is, wordt minder vaak
ESBL/pAmpC-producerende E. coli gevonden (OR=0,18). Ook hier is de
verklaring niet duidelijk. Het is mogelijk dat deze variabele gecorreleerd
is met een ander, niet uitgevraagd, kenmerk van de bedrijfsvoering.

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden
ESBL-producerende E. coli werd niet gevonden bij de deelnemende
veehouders, medewerkers en gezinsleden in deze studie.

De prevalentie in de algemene Nederlandse bevolking ligt rond de 5%
(95% BI 3,4%-6,6%, van den Bunt et al. (2019)). In onze studie zijn
geen positieve deelnemers gevonden, dit is geen statistisch significant
verschil, omdat het in onze studie slechts om een klein aantal
deelnemers gaat.

Risico voor de mens

In de ESBLAT studie uit 2018 zijn ESBL-producerende isolaten uit een
groot aantal Nederlandse reservoirs genetisch met elkaar vergeleken
(Dorado-Garcia et al., 2018). Eén van de belangrijkste conclusies was
dat de meest voorkomende ESBL types uit mensen relatief minder vaak
in dieren worden aangetroffen en de ESBL types uit dieren relatief
weinig bij mensen worden aangetroffen. Dit suggereert dat
landbouwhuisdieren niet de belangrijkste reservoirs zijn van ESBL-
producerende bacterién bij mensen in de algemene bevolking. Een
recente bronattributiestudie schatte dat de overdracht van ESBL-
producerende E. coli naar mensen in de algemene bevolking voor
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minder dan 5% afkomstig was van landbouwhuisdieren (Mughini-Gras et
al., 2019).

Een uitzondering op deze conclusie lijken specifieke groepen zoals
veehouders te zijn. In tegenstelling tot de algemene bevolking vertonen
ESBL-producerende isolaten van veehouders wel veel overeenkomsten
met die van hun dieren. Direct contact met dieren is voor deze groep
waarschijnlijk een belangrijke besmettingsroute (Dorado-Garcia et al.,
2018). Deze conclusie is gebaseerd op studies bij pluimvee- en
varkenshouders, bij schapenhouders is niet eerder onderzoek gedaan
naar dragerschap van ESBL-producerende bacterién. Op basis van de
huidige studie lijkt het risico van ESBL-transmissie vanuit schapen ook
voor veehouders klein. Daarbij dient wel opgemerkt te worden dat het
aantal humane deelnemers beperkt was met slechts 8 deelnemers van
bedrijven waar ESBL/pAmpC-producerende E. coli werd aangetoond bij
de schapen.

Listeria monocytogenes

Prevalentie schapen

In deze studie werd L. monocytogenes aangetoond op 29,2% van de
onderzochte schapenbedrijven. Dit is niet significant verschillend van de
bedrijfsprevalentie van 16,7% bij melkschapen uit de Surveillance
Landbouwhuisdierenstudie van 2016 (Opsteegh et al., 2018). Ook is de
prevalentie vergelijkbaar met een studie bij schapenbedrijven in Spanje
(25%, Hurtado et al. (2017)).

Risicofactoren schapen
In de multivariabele analyse werden vier risicofactoren gevonden voor
de aanwezigheid van L. monocytogenes op schapenbedrijven.

Bij bedrijven waar de schapen gevaccineerd zijn werd minder vaak
Listeria aangetroffen (OR=0,20). Op 45% van de onderzochte bedrijven
zijn de schapen gevaccineerd tegen één of meer ziekteverwekkers, het
vaakst tegen Clostridium perfringens, Mannheimia haemolytica en Q-
koorts (Coxiella burnetii). Een verklaring voor deze relatie zouden
zogenaamde non-specifieke effecten van vaccinaties kunnen zijn. De
laatste decennia neemt het bewijs toe dat vaccinaties ook beschermend
kunnen zijn tegen andere infecties, alhoewel dit effect voornamelijk is
onderzocht bij mensen en in muismodellen en in mindere mate bij
landbouwhuisdieren (Aaby et al., 2020; Arega et al., 2022). Het is ook
mogelijk dat de keuze om te vaccineren gerelateerd is aan andere, niet
gemeten, kenmerken van de bedrijfsvoering die invioed hebben op het
voorkomen van L. monocytogenes.

Wanneer de bemonsterde kudde bestond uit ooien met lammeren werd
minder vaak L. monocytogenes aangetroffen dan wanneer alleen ooien
werden bemonsterd (OR=0,22). Wanneer een kudde bestaat uit ooien
met lammeren kan er ook deels mest van de lammeren bemonsterd zijn
en kan een leeftijdseffect een verklaring zijn dat er bij deze kuddes
minder vaak L. monocytogenes werd aangetroffen. Uit de literatuur is
echter niet bekend of lammeren minder vaak deze pathogeen
uitscheiden dan volwassen schapen. De aanwezigheid van lammeren in
de kudde is ook gecorreleerd met het seizoen en de prevalentie van
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Listeria is wat lager in de lente. Echter voor seizoen was de associatie
met Listeria minder sterk dan voor de aanwezigheid van lammeren in de
kudde.

Bij bedrijven waar schapen contact konden hebben met honden werd
minder vaak L. monocytogenes aangetroffen (OR=0,40). Dit is
verrassend, aangezien toegang van honden tot de stal bij het
Surveillance Landbouwhuisdieren onderzoek bij vleeskalveren uit 2022
juist als risicofactor werd geidentificeerd (Cuperus, Wit, et al., 2023).
Het is mogelijk dat deze variabele is gecorreleerd met een ander
kenmerk van de bedrijfsvoering die door ons niet is uitgevraagd.

Tenslotte werd op bedrijven waar handgereedschappen worden gedeeld,
bijvoorbeeld met een andere bedrijfstak, minder vaak L. monocytogenes
aangetroffen (OR=0,22). Ook dit is verrassend, aangezien wanneer
gereedschappen zonder tussendoor ontsmetten worden gedeeld, dit juist
pathogenen zoals Listeria zou kunnen verspreiden binnen het bedrijf.

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden
L. monocytogenes werd niet gevonden bij de deelnemende veehouders,
medewerkers en gezinsleden in deze studie.

Risico voor de mens

Humane L. monocytogenes infecties worden voornamelijk overgedragen
via voedsel. Vele typen voedsel kunnen besmet zijn met L.
monocytogenes, wat voortkomt uit het feit dat L. monocytogenes een
ubiquitair voorkomende bacterie is. In een recente bronattributiestudie
blijken vele typen voedsel bronnen van humane listeriose te kunnen
zijn, alhoewel zuivel en fruit/groente met beide ongeveer 30% de
grootste bronnen zijn (Mughini-Gras et al., 2022). De bijdrage van rund-
en lamsvlees aan humane listeriose wordt in deze studie geschat op
6,2%, de bijdrage van lamsvlees specifiek is hier niet beschreven. Op
lamsvlees uit de detailhandel wordt regelmatig Listeria aangetroffen
(12-13% in 2021-2023). Het is onduidelijk in hoeverre dit vlees
afkomstig van Nederlandse bedrijven is (persoonlijke communicatie
NVWA).

In Nederland wordt relatief weinig schapenvlees gegeten (Dagevos et
al., 2023), het risico van L. monocytogenes voor de Nederlandse
consument vanuit niet-melkgevende schapen lijkt daarom klein.

MRSA

Prevalentie schapen

In deze studie werd op zeven schapenbedrijven (4,1%) MRSA
aangetroffen in neusswabs van schapen. De prevalentie bij schapen is
hiermee vergelijkbaar met die op melkveebedrijven en laag in
vergelijking tot de MRSA prevalentie bij varkens en vleeskalveren
((Cuperus, Wit, et al., 2023; MARAN 2023, 2023). Op twee
schapenbedrijven positief voor MRSA werden ook vleeskalveren
gehouden. Op veel vleeskalverbedrijven wordt MRSA gevonden
(Cuperus, Wit, et al., 2023). Bij de vleeskalveren op deze twee
schapenbedrijven zijn geen monsters genomen, daarom is het niet
mogelijk om specifieke uitspraken te doen over transmissie.
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De prevalentie op monsterniveau (2,4%) is vergelijkbaar met de
prevalenties van MRSA bij schapen in Denemarken (1,5%) en
Griekenland (2,9%) (Eriksson et al., 2013; Papadopoulos et al., 2019).

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden

Bij vijf deelnemers, afkomstig van drie schapenbedrijven werd MRSA
aangetroffen in de neusswab. In één van deze bedrijven, met twee
positieve deelnemers, werd ook MRSA bij de schapen gevonden. Het
isolaat van een schaap van dit bedrijf bleek genetisch sterk verwant met
de isolaten van de deelnemers (18 allelen verschil) wat een aanwijzing
is voor transmissie tussen dier en mens.

De gevonden MRSA prevalentie van 6,3% is hoger dan de prevalentie in
de algemene bevolking (0,2%, Den Heijer et al. (2013)), maar niet
significant verschillend van de prevalentie bij andere veehouders
(Cuperus et al., 2022; Cuperus et al., 2020; Cuperus, Wit, et al., 2023).
Alle positieve deelnemers melden ook contact met andere dieren
behalve schapen, waaronder runderen, honden en varkens. Geen van de
positieve deelnemers heeft in de zes maanden voor monstername
antibiotica gebruikt.

Risico voor de mens

Sinds het begin van deze eeuw is bekend dat MRSA uit
landbouwhuisdieren (livestock associated of LA-MRSA, CC398) kan
worden overgedragen van dieren naar mensen die veelvuldig contact
met deze dieren hebben, waaronder veehouders (Wagenaar & van de
Giessen, 2009). Ook voor mensen in contact met schapen is dit
aangetoond (Carfora et al., 2016; Harrison et al., 2013). In de huidige
studie werd voor twee van de vijf LA-MRSA dragende deelnemers,
afkomstig van één schapenbedrijf aanwijzingen voor transmissie
gevonden.

Beroepsmatig contact met landbouwhuisdieren is een belangrijke
risicofactor voor dragerschap van LA-MRSA. In een recente wereldwijde
meta-analyse werd een 7x verhoogde kans (OR van 7,0 (95%BI: 4,3-
11,5)) gevonden voor mensen die regelmatig contact hadden met vee,
voor contact met schapen werd er geen significant verhoogd risico
gevonden (Liu et al., 2019). MRSA dragerschap is in principe niet
gevaarlijk voor gezonde dragers. Wel is bekend dat MRSA dragerschap
een risico is voor het ontwikkelen van infecties met MRSA.

LA-MRSA (CC398) kan, net zoals andere MRSA typen, verschillende
lokale, systemische en zelfs levensbedreigende infecties veroorzaken
(Becker et al., 2017; Goerge et al., 2017). Er zijn echter ook
aanwijzingen voor klinische verschillen tussen LA-MRSA en andere MRSA
typen. Patiénten met LA-MRSA infecties verblijven gemiddeld minder
lang in het ziekenhuis en hoeven minder vaak behandeld te worden op
de intensive care. In LA-MRSA isolaten worden minder vaak endotoxines
gevonden die kunnen leiden tot Toxisch Shock Syndroom. Patiénten met
LA-MRSA hebben echter ook gemiddeld een lagere leeftijd (Becker et al.,
2017).

LA-MRSA kan ook worden overgedragen tussen mensen, alhoewel dit
minder efficiént lijkt te zijn dan de overdracht van andere typen MRSA
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(Wassenberg et al., 2011). De laatste jaren wordt er in toenemende
mate LA-MRSA gevonden in mensen die geen contact hebben gehad met
landbouwhuisdieren (Konstantinovski et al., 2022; Meijs et al., 2020).
De oorsprong en de transmissieroute van LA-MRSA bij mensen zonder
contact met landbouwhuisdieren is nog niet bekend.

Tenslotte kan MRSA ook voorkomen op vlees, inclusief lamsvlees. In
2021 werd er op 12% van het voor MARAN onderzochte lamsvliees MRSA
gevonden (MARAN 2022, 2022). Het is onduidelijk in hoeverre dit vliees
afkomstig was van Nederlandse lammeren. Over het algemeen wordt
verondersteld dat vlees niet een belangrijke transmissieroute is voor
MRSA, in het bijzonder wanneer vlees wordt verhit. In sommige studies
wordt het hanteren van vlees als een transmissieroute verondersteld
(Larsen et al., 2016).

Salmonella

Prevalentie bij schapen

In dit onderzoek werd op 72 schapenbedrijven (44,7%) Salmonella
aangetroffen. In 98% van de getypeerde Salmonella isolaten was dit het
serotype S. diarizonae 61:k:1,5,(7). Dit type Salmonella werd ook in de
studie bij melkschapen in 2016 als meest prevalente type gevonden
(Opsteegh et al., 2018) en de prevalentie komt overeen met een studie
uit Zweden (40%, So6rén et al. (2015)). In Duitsland en Zwitserland
werden hogere prevalenties gevonden, van respectievelijk 82% en 52%
(Methner & Moog, 2018; Weber et al., 2022). S. diarizonae 61:k:1,5,(7)
wordt beschouwd als een schaap-specifieke Salmonella. De bacterie
wordt aangetoond bij gezonde dieren, maar is ook in verband gebracht
met chronische proliferatieve rhinitis bij schapen (Stokar-Regenscheit et
al., 2017).

Naast S. diarizonae werden op 3 bedrijven andere Salmonella serotypen
gevonden (1,9%), namelijk S. Enteritidis, S. Paratyphi B. var. Java. en
S. Typhimurium. Serotypen anders dan S. diarizonae worden bij
schapen weinig aangetroffen. In de hierboven genoemde studies uit
Duitsland, Zweden en Zwitserland werd in het geheel geen Salmonella
anders dan S. diarizonae gevonden, in een studie uit Spanje werden wel
enkele andere serotypen gevonden (Hurtado et al., 2017).

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden
Salmonella werd niet gevonden bij de deelnemende veehouders,
medewerkers en gezinsleden in deze studie.

Risico voor de mens

Het meest gevonden Sa/monella type in deze studie, S. diarizonae,
wordt slechts zeer zelden gevonden in gerapporteerde Salmonella
infecties bij mensen. In Nederland word dit serotype in de
kiemsurveillance van Salmonella jaarlijks 5-10x aangetroffen (<1%,
persoonlijke communicatie Roan Pijnacker, RIVM-IDS). S. diarizonae bij
schapen vormt dan ook een beperkt risico voor de mens. Tot deze
conclusie kwam men ook in Zweden, waardoor S. diarizonae daar is
uitgesloten van de Salmonella controleprogramma’s in
landbouwhuisdieren (S6rén et al., 2015).
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S. Enteritidis en S. Typhimurium zijn de meest gevonden Sa/monella
serotypen in infecties bij de mens (Cuperus et al., 2024). Op
schapenvlees wordt echter heel weinig Salmonella aangetroffen. Het
risico op een Salmonella infectie bij consumptie van schapenvlees is
waarschijnlijk zeer laag, een conclusie die wordt onderschreven door
een recente kwantitatieve risicobeoordeling uit het Verenigd Koninkrijk
(Rawson, 2022).

STEC

Prevalentie bij schapen

In de huidige studie werd op 51,9% van de schapenbedrijven STEC
aangetroffen. In de Surveillance Landbouwhuisdieren studie uit 2016 bij
melkschapen waren op 100% van de bedrijven stx-genen aanwezig en
werd op basis van kweek een STEC bedrijfsprevalentie van 58,3%
gevonden (Opsteegh et al., 2018; van Hoek et al., 2023). De
bedrijfsprevalentie van STEC lijkt dus vergelijkbaar tussen melkgevende
en niet-melkgevende schapen. De prevalentie bij volwassen schapen ligt
hoger dan bij rundvee (vleesvee en melkvee, 25% en 21%, Cuperus et
al. (2022); Cuperus et al. (2019))

Het meest voorkomende STEC serotype was 0146:H21 op 45 bedrijven
(54%). Het STEC serotype 0157:H7 werd niet gevonden. 0146:H21
werd ook in de Surveillance Landbouwhuisdierenstudie bij melkgeiten en
-schapen uit 2016 het meest gevonden (Opsteegh et al., 2018). Ook in
studies bij kleine herkauwers uit andere landen wordt dit serotype
regelmatig gevonden (Alvarez-Suérez et al., 2016; Oliveira et al.,
2008).

Risicofactoren schapen
In de multivariabele analyse werden vijf risicofactoren gevonden voor de
aanwezigheid van STEC op schapenbedrijven.

Drie van deze factoren hadden te maken met medewerkers. Zo werd op
bedrijven waar regelmatig een bedrijfshulp of loonwerker kwam minder
vaak STEC gevonden (OR=0,39). Ook wanneer medewerkers ook
werken op andere agrarische bedrijven, werd op deze schapenbedrijven
minder vaak STEC aangetroffen (OR=0,07). Tenslotte werd op bedrijven
met meer medewerkers ook minder vaak STEC gevonden (OR=0,79).
Dat al deze factoren als beschermend werden geidentificeerd is
verrassend, aangezien de toegang van veel verschillende personen tot
landbouwhuisdieren vaak als risico wordt gezien voor de insleep van
infectieziekten. Het is mogelijk dat er op bedrijven met veel
(ingehuurde) medewerkers strengere hygiénemaatregelen worden
toegepast, waardoor STEC minder vaak voorkomt.

Op bedrijven waar tetracycline antibiotica is gebruikt in de 3 maanden
voor monstername werd minder vaak STEC gevonden (OR=0,42). In de
Surveillance Landbouwhuisdieren studie bij melkvee uit 2021 werd het
gebruik van penicilline antibiotica geidentificeerd als beschermend tegen
de aanwezigheid van STEC (Cuperus et al., 2022). STECs zijn meestal
gevoelig voor een breed scala aan antibiotica en dragen relatief weinig
antibiotica resistentiegenen bij zich. Het is mogelijk dat behandeling van
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schapen met tetracycline antibiotica als bijeffect leidt tot het (tijdelijk)
verdwijnen van STEC uit deze dieren.

Tenslotte werd het voeren van mais aan de schapen geidentificeerd als
beschermende factor voor de aanwezigheid van STEC op de bedrijven
(OR=0,08). Bij runderen is er in verschillende studies onderzoek gedaan
naar voeding en de uitscheiding van STEC, maar er lijkt geen sprake van
een consistent verband (Withenshaw et al., 2022). Wellicht is er op de
schapenbedrijven waar mais wordt gevoerd sprake van correlatie met
een andere, niet uitgevraagde factor in de bedrijfsvoering. Het bijvoeren
van mais is namelijk niet gangbaar en werd gerapporteerd op slechts 8
bedrijven.

Resultaten bij veehouders, medewerkers en gezinsleden

Bij negen deelnemers van negen verschillende bedrijven werd STEC
aangetroffen in het ingestuurde ontlastingsmonster. Bij twee
deelnemers bleek het STEC isolaat uit het humane monster te clusteren
met isolaten van de bijbehorende bedrijven. In beide gevallen ging het
om 0146:H21 STECs. Twee deelnemers vermelden, naast contact met
schapen, ook dagelijks contact met melkgeiten te hebben.

Van de negen deelnemers rapporteerde één deelnemer chronische
darmklachten en één deelnemer langdurige diarree.

Risico voor de mens

Op basis van een Nederlandse bronattributiestudie worden humane
STEC infecties voor 25% toegeschreven aan kleine herkauwers
(Mughini-Gras et al., 2017). Voor humane infecties met het serotype
0146 wordt zelfs ~75% toegeschreven aan kleine herkauwers. Bij deze
cijfers wordt geen onderscheid gemaakt tussen geiten en schapen. Op
vlees van kleine herkauwers uit de detailhandel wordt in Nederland
regelmatig STEC aangetroffen (10,2% in 2022, Cuperus, Keur, et al.
(2023)). Van de geteste vleesmonsters is niet duidelijk in hoeverre deze
afkomstig zijn van Nederlandse schapen of lammeren. Het eten van
rauw of onvoldoende gekookt vlees is een belangrijke risicofactor voor
STEC infecties bij de mens, alhoewel viees specifiek afkomstig van
schapen niet beschreven is als risicofactor (Friesema et al., 2015; Kintz
et al., 2017; Mughini-Gras et al., 2017).

STEC kan, naast overdracht door voedsel, ook worden overgedragen
door direct contact met besmette dieren. Ook al kon er in deze studie
slechts op twee bedrijven een genetische link worden gelegd tussen
isolaten afkomstig van schapen en van humane deelnemers, de hoge
prevalentie (11,1%) bij humane deelnemers is opvallend. Ook bij
humane deelnemers van de Surveillance Landbouwhuisdierenstudie bij
melkgeiten en -schapen uit 2016 was de STEC prevalentie relatief hoog
(5,9%, Opsteegh et al. (2018)), dit in tegenstelling tot prevalenties van
0,0-3,5% bij andere onderzochte diersoorten. Dragerschap van STEC bij
personen die beroepsmatig contact hebben met kleine herkauwers lijkt
hoger dan bij personen met beroepsmatig contact met andere
diersoorten. Studies van asymptomatisch STEC dragerschap in de
algemene populatie laten een zeer lage prevalentie zien (<0,5%, Sui et
al. (2023); Urdahl et al. (2013)).
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Conclusie

In het surveillanceprogramma naar zodnotische pathogenen bij
landbouwhuisdieren worden voérkomen en trends van
zobnosenverwekkers bij verschillende soorten landbouwhuisdieren en
personen die nauw contact hebben met landbouwhuisdieren
(veehouders en gezinsleden) geanalyseerd. In 2023 zijn bedrijven met
schapen onderzocht.

In deze studie werd op het merendeel van de schapenbedrijven (86%)
Campylobacter aangetroffen. Ook STEC werd op veel schapenbedrijven
gevonden (52%), terwijl L. monocytogenes op 29% van de bedrijven
aanwezig was. Deze bacterién vormen een potentieel risico voor de
mens bij de consumptie van schapenvlees en, voornamelijk in het geval
van STEC, ook voor veehouders en medewerkers door direct contact
met de schapen. Salmonella werd ook op relatief veel schapenbedrijven
gevonden (45%), maar het ging in dit geval voornamelijk om S.
diarizonae, een overwegend schapen-specifieke Salmonella, die slechts
een beperkt risico voor mensen vormt. Bij de humane deelnemers aan
deze studie werd bij negen deelnemers STEC gevonden, bij twee
deelnemers werd er een genetische match gevonden met STEC in de
diermonsters van de betreffende bedrijven. Het hoge dragerschap van
STEC bij schapenhouders bevestigt resultaten van de Surveillance
Landbouwhuisdieren bij melkgeiten en -schapen uit 2016. In die studie
werd ook een relatief hoog dragerschap gevonden van STEC bij humane
deelnemers.

In deze studie werd voor het eerst de prevalentie van de
antibioticaresistente bacterién ESBL/pAmpC-producerende E. coli en
MRSA beschreven op Nederlandse schapenbedrijven. ESBL/pAmpC-
producerende E. coli werd gevonden op 14% en MRSA op 5% van de
bedrijven. MRSA werd ook gevonden bij vijf humane deelnemers. Op
één bedrijf was een MRSA isolaat van een schaap sterk genetisch
verwant aan de isolaten van twee deelnemers, wat een aanwijzing is
voor transmissie. Ook is op één schapenbedrijf het colistine-resistentie
gen mcr-4 aangetroffen, dit werd tot nu toe in Nederland alleen in
monsters van vleeskalveren gevonden. Het is onduidelijk in welke
bacterie dit gen aanwezig was.

In monsters van lammeren jonger dan vier weken werd geen
Cryptosporidium parvum gevonden. De lammeren zijn ook onderzocht
op Clostridioides difficile, deze bacterie werd aangetoond op 6 van de 18
bedrijven. Van de zes C. difficile isolaten behoorden er 4 tot RT078, dit
ribotype staat in de top-5 meest voorkomende ribotypes bij humane
infecties.

Er zijn risicofactoranalyses uitgevoerd voor het voorkomen van
Campylobacter, ESBL/pAmpC-producerende E. coli, Listeria en STEC.
Het vinden van een associatie in een risicofactoranalyse betekent niet
automatisch een oorzakelijk verband tussen de variabele en het
pathogeen, maar kan wel aanleiding zijn voor een vervolgonderzoek
bestaande uit bijvoorbeeld interventiestudies. Voor de in deze studie
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gevonden factoren was het moeilijk een duidelijke biologische verklaring
te geven.

Deze studie bevestigt dat er op schapenbedrijven verschillende
bacterién voorkomen die via consumptie van niet-goed verhit vlees,
direct contact met dieren of indirect contact via de omgeving kunnen
worden overgedragen op de mens. Omdat er in Nederland relatief weinig
schapenvlees wordt gegeten, zal de bijdrage van transmissie van deze
bacterién via vlees aan infecties in de bevolking waarschijnlijk klein zijn.
Wel lijkt er voor personen in contact met schapen een hoger risico op
dragerschap van STEC, alhoewel uit deze studie niet kan worden
geconcludeerd of dit ook tot een hoger risico op symptomen leidt.
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Bijlage I Campylobacter: uitkomsten univariabele logistische

regressie met variabelen p<0,1

Variabele Aantal Prevalentie p- OR 95% BI
Campylobacter waarde
(%)
Na de opfokperiode gebeurt het
afmesten van de lammeren
Volledig op stal 19/150 94,7% (18/19) Ref
Volledig op de weide 99/150 87,9% (87/99) 0,3965 0,40 | 0,05-3,30
Op de weide, gevolgd door 15/150 86,7% (13/15) 0,4253 0,36 | 0,03-4,42
een periode op stal
Anders 17/150 58,8% (10/17) 0,0262 0,08 | 0,01-0,74
Verse strooisellaag op stal
Elke dag Ref
Om de dag 77/149 88,3% (68/77) 0,3780 0,63 | 0,22-1,76
2x per week 46/149 82,6% (38/46) 0,5300 1,99 | 0,23-16,9
1x per week 8/149 62,5% (5/8) 0,0626 0,22 | 0,04-1,08
Anders 2/149 100% (2/2) 0,9932 276 | 0-c0
Worden grote voertuigen gedeeld?
Nee 71/153 78,9% (56/71) Ref
Ja, met een andere 20/153 85,0% (17/20) 0,5456 1,52 | 0,39-5,87
bedrijfstak
Ja, met een ander bedrijf 62/153 93,5% (58/62) 0,0222 3,88 [1,21-12,4
Heideschapen aanwezig op het
bedrijf
Nee 142/158 | 89,4% (127/142) Ref
Ja 16/158 56,2% (9/16) 0,0010 0,15 | 0,05-0,47
Voert u kuilgras afkomstig van uw
eigen bedrijf?
Nee 38/157 71,1% (27/38) Ref
Ja 119/157 | 90,8% (108/119) | 0,0037 4,00 | 1,57-10,2
Systeem om melk te geven aan
moederloze lammeren
Alleen fles 68/141 80,9% (55/68) Ref
Alleen lambar of 47/141 89,4% (42/47) 0,2246 1,99 | 0,66-6,01
drinkautomaat
Fles en anders 26/141 96,2% (25/26) 0,0953 5,91 10,73-47,6
Methode van reinigen van de stal na
uitmesten
Alleen uitvegen 49/148 83,7% (41/49) Ref
Uitvegen en uitspuiten met 72/148 94,4% (68/72) 0,0624 3,32 | 0,94-11,7
water
Uitvegen en uitspuiten met 21/148 71,4% (15/21) 0,2459 0,49 | 0,14-1,64
water en zeep
Anders 6/148 66,7% (4/6) 0,3211 0,39 | 0,06-2,50
Ontsmettingsbak voor schoeisel
aanwezig voor beroepgerelateerde
bezoekers
Nee 141/157 | 87,9% (124/141) Ref
Ja 16/157 68,8% (11/16) 0,0451 0,30 | 0,09-0,97
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Variabele Aantal Prevalentie p- OR 95% BI
Campylobacter waarde
(%)

Ontsmettingsbak voor schoeisel
aanwezig

Nee 143/157 | 89,5% (128/143) Ref

Ja 14/157 50,0% (7/14) 0,0004 0,12 1 0,04-0,38
Bedrijf ontvangt andere, niet
beroepsgerelateerde bezoekers

Nooit 116/157 | 86,2% (100/116) Ref

Enkele keren per jaar 27/157 96,3% (26/27) 0,1761 4,16 | 0,53-32,9

Tenminste maandelijks 14/157 64,3% (9/14) 0,0445 0,29 | 0,09-0,97
Ooilammeren worden apart van
fokooien gehuisvest

Nee 27/138 | 74,1% (20/27) Ref

Ja 112/138 | 90,2% (101/112) | 0,0312 3,21 [1,11-9,29
Type weiland

Grasland 92/157 89,1% (82/92) Ref

Grasland en dijk 29/157 89,7% (26/29) 0,9366 1,06 | 0,27-4,13

Grasland en andere typen 27/157 81,5% (22/27) 0,2979 0,54 | 0,17-1,73

weiland

Alleen andere typen weiland 9/157 55,6% (5/9) 0,0121 0,15 | 0,04-0,66
Volwassen schapen eten kuilgras

Nee 25/157 72,0% (18/25) Ref

Ja 135/157 | 88,9% (120/135) | 0,0339 3,03 [ 1,09-8,46
Schapen zijn gevaccineerd tegen Q-
koorts

Nee 135/158 | 88,9% (120/135) Ref

Ja 23/158 69,6% (16/23) 0,0180 0,29 | 0,10-0,81
Schapen zijn gevaccineerd tegen
Clostridium (het bloed)

Nee 119/158 | 83,2% (99/119) Ref

Ja 39/158 94,9% (37/39) 0,0853 3,74 | 0,83-16,8
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Bijlage II ESBL/pAmpC-producerende E. coli: uitkomsten
univariabele logistische regressie met variabelen p<0,1

Variabele Aantal Prevalentie p- OR 95% BI
ESBL/pAmpC- waarde
producerende
E. coli (%)
Bedrijfstype
Beroepsmatig schapen 65/157 10,8 (8/34) Ref
Schapen als neventak 58/157 12,1 (7/58) 0,8208 1,14 | 0,37-3,46
Hobbymatig/kleinschalig 34/157 23,5 (7/65) 0,0999 2,55 10,84-7,78
Waar heeft de monstername
plaatsgevonden?
Op de weide 94/157 18,1 (17/94) Ref
In de stal 63/157 7,9 (5/63) 0,0803 0,39 | 0,14-1,12
Bestrijding van muggen
Niet 45/152 4,4 (2/45) Ref
Zelf 101/152 | 16,7 (17/101) 0,2665 4,30 | 0,33-56,4
Professioneel bedrijf 6/152 16,8 (1/6) 0,0564 4,35 | 0,96-19,7
Handen wassen na verlossingen
Nee 52/156 21,2 (11/52) Ref
Ja 104/156 | 10,6 (11/104) 0,0787 0,44 | 0,18-1,10
In het afgelopen jaar last van vogels
op het bedrijf
Nee 153/157 | 13,1 (20/153) Ref
Ja 4/157 50,0 (2/4) 0,0654 6,65 | 0,89-49,9
Leeftijd na geboorte wanneer
schapen met lammeren weer in
groepen worden geplaatst
Continue - - 0,0360 0,18 | 0,04-0,89
Aantal rammen ouder dan 12
maanden op het bedrijf
Continue - - 0,0319 0,82 | 0,68-0,98
Aangekochte schapen in quarantaine
na aanvoer
Nee 38/154 5,3 (2/38) Ref
Ja 99/154 14,1 (14/99) 0,1644 2,96 | 0,64-13,7
NVT 17/154 23,5 (4/17) 0,0641 5,54 |1 0,91-33,9
Bezoek van scheerder
Nooit 46/146 21,7 (10/46) Ref
Enkele keren per jaar 100/146 | 9,0 (9/100) 0,0388 0,36 | 0,13-0,95
Seizoen van monstername
Lente (maart, apr, mei) 58/157 8,6 (5/58) Ref
Zomer (jun, jul, aug) 42/157 23,8 (10/42) 0,0430 3,31 | 1,04-10,6
Herfst (sept, okt, nov) 33/157 21,2 (7/33) 0,0974 2,85 | 0,83-9,87
Winter (dec, jan, feb) 24/157 0,0 (0/24) 0,9903 0,0 0,00-c0
Tetracycline antibiotica gebruikt bij
volwassen schapen in 3 maanden
voor monstername
Nee 108/156 | 17,6 (19/108) Ref
Ja 48/156 6,3 (3/48) 0,0723 0,31 | 0,09-1,11
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Bijlage III Listeria monocytogenes: uitkomsten univariabele
logistische regressie met variabelen met p<0,1

Variabele Aantal Prevalentie p- OR | 95% BI
Listeria waarde
monocytogenes
(%)
Antibiotica gebruikt voor
lammeren in de 3 maanden
voor monstername
Nee 56/158 39,3 (22/56) Ref
Ja 102/158 | 24,5 (25/102) 0,0538 0,50 | 0,25-1,01
Andere beroepsgerelateerde
bezoekers
Nooit 63/114 38,1 (24/63) Ref
Enkele keren per 55/114 21,8 (12/55) 0,0579 0,45 | 0,20-1,03
jaar
Bestrijding van knaagdieren
Niet 30/154 | 46,7 (14/30) Ref
Professioneel bedrijf | 18/154 22,2 (4/18) 0,0972 0,33 | 0,09-1,23
Zelf 106/154 | 25,5 (27/106) 0,0282 0,39 /0,17-0,91
Beweidingsschema om
worminfecties te voorkomen
Nee 85/159 23,5 (20/85) Ref
Ja 74/159 36,5 (27/74) 0,0759 1,87 1 0,94-3,72
Schapen hebben geen
contact met andere dieren
Nee 132/159 | 26,5 (35/132) Ref
Ja 27/159 | 44,4 (12/27) 0,0669 2,22 | 0,94-5,20
Schapen hebben contact
met honden
Nee 74/159 37,8 (28/74) Ref
Ja 85/159 22,4 (19/85) 0,0344 0,47 | 0,24-0,95
Verse strooisellaag op stal
Elke dag 77/150 20,8 (16/77) Ref
Om de dag 46/150 39,1 (18/46) 0,0298 2,45 | 1,09-5,50
Minder vaak 27/150 25,9 (7/27) 0,5800 1,33 1 0,48-3,70
Worden grote voertuigen
gedeeld?
Nee 72/154 30,6 (22/72) Ref
Ja, ander bedrijf 62/154 33,9 (21/62) 0,6820 1,16 | 0,56-2,41
Ja, andere 20/154 10,0 (2/20) 0,0807 0,25 | 0,05-1,18
bedrijfstak
Bezoek van handelaar
Nooit 86/143 25,6 (22/86) Ref
Tenminste 22/143 27,3 (6/22) 0,2385 0,50 | 0,16-1,58
maandelijks
Enkele keren per 35/143 | 42,9 (15/35) 0,0642 0,46 | 0,20-1,05
jaar
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Variabele Aantal Prevalentie p- OR | 95% BI
Listeria waarde
monocytogenes
(%)
Handgereedschappen
worden gedeeld
Nee 133/157 | 32,3 (43/133) Ref
Ja 24/157 12,5 (3/24) 0,0610 0,3 |0,08-1,06
De bemonsterde kudde
bestaat uit
Alleen ooien 70/159 47,1 (33/70) Ref
Ooien met lammeren | 79/159 16,5 (13/79) 0,0001 0,22 | 0,10-0,47
Anders 10/159 10,0 (1/10) 0,0540 0,12 | 0,01-1,04
Lengte quarantaine
Continue - - 0,0832 0,87 10,74-1,02
Schapen hebben contact
met paarden
Nee 145/159 | 31,7 (46/145) Ref
Ja 14/159 | 7,1 (1/14) 0,0876 0,17 | 0,02-1,30
Seizoen van monstername
Lente (mrt, apr, mei) | 58/159 22,4 (13/58) Ref
Zomer (jun, jul, aug) | 42/159 | 28,6 (12/42) 0,4836 1,38 | 0,56-3,44
Herfst (sept, okt, 33/159 39,4 (13/33) 0,0881 2,25 | 0,89-5,71
nov)
Winter (dec, jan, 26/159 | 34,6 (9/26) 0,2429 1,83 | 0,66-5,07
feb)
Vaccinaties voor schapen op
bedrijf
Nee 88/158 | 35,2 (31/88) Ref
Ja 70/158 | 22,9 (16/70) 0,0931 0,54 | 0,27-1,11
Verwerpen/doodgeboorte in
de 6 maanden voor
monstername
Nee 124/158 | 33,1 (41/124) Ref
Ja 34/158 17,6 (6/34) 0,0874 0,43 10,17-1,13
Penicilline antibiotica
gebruikt bij volwassen
schapen in 3 maanden voor
monstername
Nee 95/158 | 34,5 (36/95) Ref
Ja 63/158 18,6 (11/63) 0,0071 0,35 (0,16-0,75
Volwassen schapen alleen
gras, geen ander ruwvoer
Nee 150/158 | 27,3 (41/150) Ref
Ja 8/158 75,0 (6/8) 0,0131 7,98 | 1,55-41,1
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Bijlage IV STEC: uitkomsten univariabele logistische
regressie met variabelen met p<0,1

Variabele Aantal Prevalentie p-waarde | OR 95% BI
STEC (%)
Bedrijfskleding
Nee 20/157 30,0 (6/20) Ref
Ja 137/157 | 54,0 (74/137) 0,051 2,74 | 0,99-7,55
Schapen hebben contact met
honden
Nee 74/158 59,5 (44/74) Ref
Ja 84/158 44,0 (37/84) 0,0541 0,54 | 0,29-1,01
Geen ziekteverschijnselen in
de 6 maanden voor
monstername
Nee 99/157 44,4 (44/99) Ref
Ja 58/157 62,1 (36/58) 0,0342 2,05 | 1,05-3,97
Geen hygiénemaatregelen
voor beroepsgerelateerde
bezoekers
Nee 149/157 | 53,0 (79/149) Ref
Ja 8/157 12,5 (1/8) 0,0560 0,13 | 0,02-1,06
Gesloten bedrijf
Gesloten voor 57/156 58,2 (53/57) Ref
vrouwelijke dieren
Volledig gesloten 8/156 37,5 (3/8) 0,2674 0,43 | 0,10-1,91
bedrijf
Open bedrijf 91/156 42,1 (24/91) 0,0571 0,52 | 0,27-1,02
Bedrijfshulp of loonwerker
Nooit 92/126 55,4 (51/92) Ref
Enkele keren per jaar | 34/126 38,2 (13/34) 0,0892 0,50 | 0,22-1,11
of vaker
Penicilline antibiotica
gebruikt bij lammeren in 3
maanden voor monstername
Nee 123/157 | 55,3 (68/123) Ref
Ja 34/157 35,3 (12/34) 0,0418 0,44 | 0,20-0,97
Medewerkers van het
schapenbedrijf werken ook
op andere agrarische
bedrijven
Nee 131/155 | 56,5 (74/131) Ref
Ja 24/155 20,8 (5/24) 0,0027 0,20 | 0,07-0,58
Aantal medewerkers op het
bedrijf
Continue - - 0,0371 0,80 | 0,64-0,99
Schapen hebben contact met
paarden
Nee 144/158 | 48,6 (70/144) Ref
Ja 14/158 78,6 (11/14) 0,0439 3,88 | 1,04-14,5
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Variabele Aantal Prevalentie p-waarde | OR 95% BI
STEC (%)
Provincie schapenbedrijf
Groningen, Drenthe of | 58/158 56,9 (33/58) Ref
Friesland
Noord- of Zuid- 47/158 55,3 (26/47) 0,8713 0,94 | 0,43-2,03
Holland en Zeeland
Brabant, Limburg 17/158 52,9 (9/17) 0,7728 0,85 | 0,29-2,52
Overijssel, 36/158 36,1 (13/36) 0,0521 0,43 | 0,18-1,01
Gelderland, Utrecht
Type weiland
Grasland 92/157 55,4 (51/92) Ref
Grasland & Dijk 28/157 35,7 (10/28) 0,0712 0,45 | 0,19-1,07
Grasland en andere 27/157 40,7 (11/27) 0,1820 0,55 |0,23-1,32
typen weiland
Alleen andere typen 10/157 80,0 (8/10) 0,1533 3,22 | 0,65-16,0
weiland
Tetracycline antibiotica
gebruikt bij volwassen
schapen in 3 maanden voor
monstername
Nee 108/157 | 57,4 (62/157) Ref
Ja 49/157 36,7 (18/49) 0,0175 0,43 | 0,21-0,86
Mais als ruwvoer voor de
volwassen schapen
Nee 149/157 | 53,0 (79/149) Ref
Ja 8/157 12,5 (1/8) 0,0560 0,13 | 0,02-1,06
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