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@ NTNU

Kunnskap for en bedre verden
Sammendrag

Laks spises ofte ra eller som lettprosesserte produkter og forekomst av den patogene bakterien
Listeria  monocytogenes er derfor en av de stgrste utfordringene i lakseindustrien.
Kontamineringsnivaet av L. monocytogenes i norsk ra laks er sveert lavt, men bakterien pavises
jevnlig i produksjonsmiljget, noe som utgjer en potensiell risiko for kontaminering av produkter.
Pavisning av L. monocytogenes i ferdigpakkede produkter kan ogsa fagre til kostbare
tilbaketrekkinger av hele produksjonsparti. Det er kjent at L. monocytogenes kan introduseres il
produksjonsmiljget fra flere kilder, inkludert personell, sjgvann og fra miljget. Derimot er potensielle
kontaminasjonsveier giennom verdikjeden til Atlantisk laks, fra forfabrikker via oppdrettsanlegg og
inn i slakteri/prosesseringsanlegg lite dokumentert.

Prosjektets forsgksdesign og valg av prevetakingspunkter ble bestemt pa grunnlag av en
innledende fareanalyse av prosesser i hele verdikjeden ved hjelp av befaringer, arbeidsmgter med
aktgrer i hele verdikjeden, samt litteratursgk. Tre férprodusenter (inkludert férbater) og tre
oppdrettsanlegg for laks (inkludert forflater) ble fulgt med prevetaking av fér, fisk og miljgprever fra
for/oppdrett gjennom en periode pa ca. ett ar. Nar fisken nadde sin kommersielle slaktevekt ble det
tatt prgver ved brgnnbattransport, slakting, filetering og pakking. Totalt ble det tatt 1727 prover
fordelt pa folgende hovedprosesser: 339 prgver fra verdikjede for, 1022 prgver fra
sjgfase/brgnnbattransport og 366 praver fra prosessering av fisken. Fordelingen av prgver fra miljg
og fra fér/fisk var henholdsvis 20 og 80 %. Listeria spp. og L. monocytogenes ble pavist i
henholdsvis 8,0 og 2,3 % av prgvene.

Totalt 418 Listeria-isolater innsamlet fra positive prgver fra ulike deler av verdikjeden, og i tillegg
76 isolater innsamlet i forbindelse med bedriftens egen kvalitetskontroll, ble sekvensert med ON-
rep-seq som en pre-screeningsmetode for utvelgelse av isolater til helgenomsekvensering (WGS).
Helgenomsekvenseringen av isolater klassifisert som L. monocytogenes fra ON-rep-seq resulterte
i 11 ulike MLST sekvenstyper (ST). De mest dominerende sekvenstypene i dette materialet er
ST37, 8, 20 og 394. Staerst sekvensdiversitet (8 sekvenstyper) ble funnet blant isolater fra for og
formiljg sammenlignet med isolater fra filetavdeling der kun ST8, 37 og 637 ble funnet. L.
monocytogenes isolert fra levende og ded fisk i sjgfasen ble identifisert som ST20, 394 og 91,
sekvenstyper som ikke ble gjenfunnet i prosesseringsmiljget. ST20 ble ogsa pavist i
produksjonsmiljget til en av férprodusentene.

Resultatene indikerer en mulig link mellom kontaminert for og prosesseringsmiljget. Pa grunn av
fa positive prover i sjgfasen er det ikke mulig & avdekke spesifikke kontaminasjonsveier for L.
monocytogenes fra for/formiljg og inn til prosesseringsmiljg, men denne sammenhengen bgr
undersgkes naermere i fremtidige prosjekt.



Abstract

Salmon products are often eaten raw or mildly processed, putting the foodborne pathogen Listeria
monocytogenes as one of the salmon industry's most severe food safety concerns. The prevalence
of L. monocytogenes in raw salmon products is low. However, L. monocytogenes is regularly
detected in salmon slaughterhouses and pose a potential risk. Furthermore, detecting L.
monocytogenes in prepackaged products can lead to costly withdrawals of whole batches.
Previous research has stated contamination of L. monocyfogenes through several pathways,
including personnel, seawater, and the external environment. However, scant information exists
about contamination pathways in the production chain of Atlantic salmon, from the feed factories,
via production farms to slaughtering/processing.

The project design and sampling plan were selected based on an initial qualitative risk assessment
of the production chain by using on-site inspections, stakeholder workshops, and literature
research as data input. Three feed producers (including feed boats) and three salmon farms
(including their feeding barges) were followed for approximately one year. When the fish reached
the commercial size, sampling was performed during well-boat transport, slaughtering, filleting, and
packaging. In total, 1727 samples were collected, 339 from the feed/feeding chain, 1022 from
production/well-boat transport, and 366 from the processing plant. The average share between
environmental and feed/fish samples was 20% and 80%, respectively. Listeria spp. and L.
monocytogenes were detected in 8.0 and 2.3% of the samples.

A total of 418 Listeria isolates representing the different parts of the value-chain, and 76 isolates
originating from the company’s own quality control were selected for ON-rep-seq as a pre-
screening method prior to whole-genome sequencing (WGS). WGS on selected isolates
taxonomically classified as L. monocytogenes revealed 11 different multilocus sequence typing
(MLST) sequence types (ST). Highest ST diversity (8 different) was found among isolates from the
feed samples and within the feed environment compared to the filleting department, where only
ST8, 37, and 637 were detected. L. monocytogenes isolated from alive and self-dead fish in the
sea cages were identified as ST20, 394, and 91 showing no link to the processing plant. However,
ST20 was found in the feed environment, whereas ST394 and 91 were not.

The results indicate a potential link between contaminated feed and the processing environment.
However, the contamination path between the feed environment and the processing plant is still
unknown and should be elucidated in future studies



Forord

Denne rapporten er en oppsummering av prosjektet «Kartlegging av Listeria monocytogenes i
sjgfasen ved produksjon av atlantisk laks (TracelListeria)» finansiert av Fiskeri og
havbruksnaeringens forskningsfond (FHF) prosjekt 901591. Rapporten et sammendrag av
Hannisdal et al. (2020); Lerfall et al. (2020), og Hoel et al. (2021) samt at den inneholder resultater
fra prosjektets to siste arbeidspakker (AP); AP5 (kartlegging av L. monocytogenes i
prosesseringsanlegg og produkt) og AP6 (sporing av L. monocytogenes i hele verdikjeden).

Prosjektets hovedmal var & ogke kunnskapen om for og oppdrett og dets betydning for
kontaminering av L. monocytogenes i verdikjede laks. Prosjektet er et samarbeid mellom NTNU —
Norges teknisk naturvitenskapelige universitet, Kabenhavns Universitet (KU), Lergy Midt AS, og
Havforskningsinstituttet (HI), og har hatt et totalt budsjett pa NOK 4.465.000. Prosjektets varighet
var fra 01.01.2020 til 31.03.2022.

Vi gnsker & takke Gunn Merethe Bjgrge Thomassen, Tore Brembu og John-Kristian Jameson for
utmerket teknisk stgtte i prosjektet. Videre retter vi en stor takk til alle samarbeidspartnere ved
forfabrikkene, forbatene og oppdrettsanleggene for omfattende hjelp til prgveinnsamling.
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1 Introduksjon

Den norske oppdrettsneeringen er verdensledende, og i 2019 utgjorde den norske produksjonen
av atlantisk laks (Salmo salar) omtrent 53 % av den globale produksjonen pa ca. 2,6 millioner tonn
(FAO, 2020). Til tross for et krevende ar preget av den globale pandemien eksporterte Norge i fjor
1,3 millioner tonn laks med en samlet verdi pa NOK 81,4 milliarder, noe som er den hgyeste
eksportverdien og volum som er registrert (Norges Sjgmatrad, 2022).

Forekomst av Listeria monocytogenes er en kjent utfordring i lakseindustrien og denne bakterien
kan utgjgre en risiko for forbrukeren, spesielt ved konsum av spiseklare produkter. Ra laks er en
populeer ingrediens i sushi, sashimi og sjgmatsalater, og fersk laks kan anses som et spiseklart
produkt (Skjerdal et al., 2014). Kaldrgkte lakseprodukter er ogsa mattrygghetsmessig utfordrende
med tanke pa forekomst av Listeria, noe som synliggjgres med flere bekreftede tilfeller av listeriose
med dgdelig utfall i Europa de siste arene (EFSA, 2018).

Listeriose er en matbaren zoonose som forarsakes av L. monocytogenes, og rammer primaert
personer med nedsatt immunforsvar, eldre, fostre og nyfadte, og kan gi hjernehinnebetennelse og
blodforgiftning (Lyngstad et al., 2019). Bakterien kan overfgres fra mor til foster under graviditet og
fore til abort og dedfadsel. Underliggende sykdom som kreft og diabetes predisponerer ogsa for
listeriose (FHI, 2010). Personer som tilhgrer en risikogruppe, kan utvikle alvorlig sykdom og
dadeligheten ligger vanligvis mellom 20-30 % hos pasienter i disse gruppene (Wang & Orsi, 2013).
Et okende antall meldte tilfeller av listeriose (bade sporadiske tilfeller og utbrudd) i Europa er
registrert, spesielt hos personer over 75 ar og blant kvinner i aldersgruppen 25-44 ar (EFSA,
2018). Smitte skjer hovedsakelig ved inntak av kontaminert mat hvor bakterien kan oppformeres til
et hgyt antall under lagring. |1 2020 ble det i EU/E@S-omradet rapportert i underkant av 2000 tilfeller
av listeriose. Flest tilfeller per 100 000 innbyggere ble rapportert fra Island, Finland og Danmark
(EFSA og ECDC, 2021).

1.1 Kontamineringsveier for Listeria monocytogenes i verdikjeden for produksjon
av atlantisk laks

Kunnskap om forekomst, kontamineringspunkter og smitteveier for L. monocytogenes ved
produksjon av atlantisk laks er viktig for & kunne oppna gkt kontroll med Listeria, og krever en
systematisk kartlegging av hele verdikjeden. Bransjens utfordringer med Listeria har i all hovedsak
hatt sgkelys pa lokaler og utstyr i slakteri- og prosesseringsanlegg (Heir et al., 2015; Heir &
Langsrud, 2013; Heir et al., 2018). Risikoen for kontaminering med L. moncytogenes er i vesentlig
mindre grad kartlagt i sjgfasen hos lokalitetene for oppdrett. Produsentene melder selv om sakalte
«problemlokaliteter» der forekomsten av Listeria er hayere i slakterier eller ferdig prosesserte
produkter nar det slaktes fra disse lokalitetene, men denne sammenhengen er i liten grad
dokumentert.

Denne rapporten presenterer funn i prosjektet «Kartlegging av Listeria monocytogenes i sjgfasen
ved produksjon av atlantisk laks» (FHF 901591), og er avgrenset til verdikjeden fra produksjon av
for og forets verdikjede frem til féringssystemer pa lokalitetene, via fisk i sjg til brennbattransport
av fisk til slakteri og frem til ferdig pakket hel fisk. For & gke datagrunnlaget for sporing valgte vi
ogsa a samle isolater fra fileteringsavdelingen og isolater samlet inn av bedriftens egen
kvalitetsavdeling. For a sikre et robust prgvedesign, ble det i forkant av prgvetaking utfart en
fareanalyse (Hannisdal et al., 2020; Lerfall et al., 2020). En oppsummering av fareanalysen (AP2)
er presentert i kapittel 3.1.



Bakgrunnen for dette prosjektet er det tidligere finansierte FHF-prosjektet «Kartlegging av
forekomst av Listeria monocytogenes i sjg» (FHF 901492, Mowi ASA) som frembrakte behov for
en mer omfattende kartlegging av betydningen av laksefér, fisk i sjgfasen og brgnnbater som
mulige kontamineringsveier for L. monocytogenes inn i primaerprosesseringsanlegg. Nar stammer
av Listeria fgrst har etablert seg i produksjonsmiljget er den vanskelig a bli kvitt og derfor er det
viktig & ha kontroll pa smittekilder og forsgke a redusere innfarsel av Listeria i produksjonen.

Kontaminering med L. monocytogenes kan komme fra flere kilder, da bade friske mennesker, dyr
og miljg kan veere et reservoar for bakterien (Linke et al., 2014). Det er vist at L. monocytogenes
kan introduseres til slakteri- og prosessanlegg fra sjgvann, brgnnbattansport og via ramaterialet
eller giennom prosessering ved krysskontaminasjon fra milja, utstyr eller personell (Haldorsen,
2019; Mgretrg et al., 2016). Over tid kan persistente Listeria-stammer etablere reservoar i
produksjonsmiljget (Aspholm & Rervik, 2015), og derfra rekontaminere bade ramaterialet og det
ferdige produktet under videre prosessering fram til forbruker (Fagerlund et al., 2016). Det er derfor
viktig & ha en sa presis identifisering og karakterisering som mulig slik at bedriftene kan veere i
forkant i beslutningsprosesser som gjelder trygg mat.

P& grunn av naturlig forekomst av Listeria i sjgvannvil introduksjon av bakterien i
produksjonsmiljget veere naermest uunngaelig, og for & unnga kontaminering av sluttproduktet
kreves hygienisk produksjon (Jordan et al., 2018). Det er likevel antatt at levende fisk i merder og
sjgvann utgjgr en mindre kontamineringsfare for L. monocytogenes inn i prosesseringsanlegg og
at L. monocytogenes i betydelig starre grad forekommer pa dad fisk og pa utstyr som er i kontakt
med dad fisk i merden (Haldorsen, 2019; Zaremba, 2018). En mulig forklaring kan veere at dad fisk
som blir liggende i dadfisk-haven kan fungere som et reservoar for smitte til levende fisk, men
denne sammenhengen er ikke dokumentert. Hyppig fierning av dadfisk er foreslatt som et mulig
tiltak for & redusere risikoen for overfgring av L. monocytogenes fra dad fisk i sjgfasen. Veerforhold,
slik som perioder med intensivt regn, er pekt pa som en mulig medvirkende faktor for gkt pavisning
av L. monocytogenes i produksjonsanlegg for fisk (Miettinen & Wirtanen, 2006). Bekker, elver og
avrenning fra omkringliggende omrader (f.eks. beiteomrader) er mulige kilder til kontaminering av
miljget i sjgfasen.

Betydningen av laksefér som en mulig smittekilde til L. monocytogenes har i liten grad blitt kartlagt,
men funn i det tidligere omtalte kartleggingsstudiet indikerer at ogsa laksefér kan vaere en mulig
kilde til Listeria i matfiskproduksjon (Haldorsen, 2019). Da féret gjennomgar en kraftig
varmebehandling er det lite trolig at foret er kontaminert med Listeria etter ekstrudering. Det er
behov for mer kunnskap om hvilke(n) del(er) av férproduksjon, distribusjon og lagring pa forflate
som kan utgjgre en kilde til L. monocytogenes i slakterier og prosesseringsanlegg for laks.

1.2 Listeria i spiseklare sjgmatprodukter

Spiseklar mat, inkludert ra laks, er spesielt utfordrende med hensyn til L. monocytogenes da slike
produkter skal spises uten videre bakteriereduserende behandling. Krysskontaminering fra
produksjonsmiljg er ansett som den vanligste kilden til Listeria i spiseklare produkter (Jordan et al.,
2018). Bakterien har evne til & overleve og vokse ved lave temperaturer, i ferske og prosesserte
lakseprodukter og i produksjonsmiljget. Pavisning av L. monocytogenes i fersk laks utgjar ikke bare
en risiko for forbrukeren, men er ogsa knyttet til omfattende tilbaketrekninger og potensielt store
gkonomiske tap for produsenter (Heir et al., 2021). Ra fisk og spiseklare maltider er rangert pa
toppen av listen over rapporterte matrelaterte utbrudd eller tilbaketrekninger i Europa (Soon et al.,
2020), og pavisning av L. monocytogenes er den viktigste arsaken til tilbaketrekninger av produkter
pa markedet (Luth et al., 2019).



Studier av norske spiseklare sjgmatprodukter viser at kontaminasjonsnivaet av L. monocytogenes
generelt er sveert lavt, men det er sannsynligvis store variasjoner. | undersgkelser av kjglelagret,
butikkjapt sushi med tre dagers holdbarhet ble det ikke pavist L. monocytogenes (Hoel et al., 2017;
Hoel et al., 2015; Lunestad & Skjerdal, 2008). En sterre studie av kaldrgkt laks pa det europeiske
markedet viste en forekomst av L. monocytogenes i 10 % av produktene i butikk (EFSA, 2013).
Forekomst i ra laks er i mindre grad kartlagt, men det er likevel antatt at ra laks er en potensiell
kilde til L. monocytogenes (Heir et al., 2021). Mattilsynet gjennomfarer i 2021 en tilsynskampanje
i norske lakseslakteri for & undersgke tiltak og rutiner for & hindre at fisk blir kontaminert med
Listeria. Mattilsynet peker pa at det er sveert viktig at produsentene har effektive tiltak mot Listeria
da laks i stor grad blir spist uten videre varmebehandling og blir brukt i andre spiseklare produkter
som sushi, sashimi, rgkt- og gravet fisk (Mattilsynet, 2021).

Selv om bade prevalens og nivaet av L. monocytogenes i fersk laks generelt er lavt, er laks et
utmerket vekstmedium for denne bakterien (Skjerdal et al., 2014). For & unnga & overskride
gjeldende grenseverdier for spiseklare produkter pa < 100 CFU/g L. monocytogenes ved
produktets utlepsdato (EU forordning 2073/2005) er det helt n@gdvendig a holde kontamineringen i
rastoffet pa et lavt niva. Tilgjengelige vekstmodeller for L. monocytogenes i laks viser at det ikke
bgr vaere mer enn 0,5-10 CFU/g L. monocytogenes ved prosesseringstidspunkt, men dette
estimatet forutsetter at den ferdigpakkede lasken ikke utsettes for svingninger i lagringstemperatur,
det vil si at kjglekjeden ma holdes konstant pa < 4°C helt frem til konsum (Skjerdal et al., 2014). |
2018 og 2019 var det flere alvorlige listerioseutbrudd i Europa som kan knyttes til rgkte, gravede
eller marinerte fiskeprodukter tilvirket med norsk rastoff. Produktene ble sporet tilbake til
foredlingsanlegg i Polen og Estland, men kontaminering av rastoffet i Norge kunne ikke utelukkes
(ECDC og EFSA, 2019; EFSA og ECDC, 2018).

2 Materialer og metoder

2.1 Forsgksdesign og pragvetakingspunkter

Ved prosjektets oppstart ble det utfgrt en innledende fareanalyse (Kap. 3.1) for a peke pa kritiske
punkt i verdikjeden hvor kontaminering av L. monocytogenes fra miljg til fisk, og videre til ferdig
prosessert produkt kan oppsta (Hannisdal et al., 2020; Lerfall et al.,, 2020). Grunnlaget for
fareanalysen var et felles arbeidsmgte med inviterte aktgrer som representerte hele verdikjeden
(férprodusenter, brgnnbatrederi og lakseprodusent), litteraturstudier, samt befaringer av flere ledd
i verdikjeden: oppdrettsanlegg, brgnnbat og slakteri. Prosjektets omfang ble avgrenset il
verdikjeden for produksjon av laks gjennom distribusjonsveier for for, produksjon av laks i
sj@anlegg, brannbattransport av slakteklar fisk, og i primaerprosesseringsanlegg til ferdig slgyd fisk
pakket i emballasje for transport og eksport eller til ferdig emballert pre-rigor prosessert filet (Figur

1),

Tracing Listeria in the Atlantic salmon value chain

|’ Feed/feeding Production/transport Processing - i
! b Packaging of ||
l Feed Ll Feed L) Feeding H__ Sea/ Well Slaughteri HOG salmon/ :
{| factory boat barges cage boat P aughtering Fileting |
| i P department i
N 339 samples A 1022 samples ! |
b 366 samples

_____________________________________________________________________________________________________________________

Figur 1: Hovedprosesser i verdikjeden for produksjon av atlantisk laks som ligger til grunn for valg av
provetakingspunkter.



Tre produksjonsanlegg for laks i Midt-
Norge ble valgt ut pa bakgrunn av ulik
beliggenhet langs kysten. De tre
anleggene representerer antatt ulik
eksponering for menneskelig aktivitet i og
rundt sjgen, samt veer- og strgmforhold
(uten at dette ble undersgkt naermere). De
tre anleggenes plassering er vist i Figur 2,
og inkluderer ett anlegg lokalisert inne i en
fiord (O-A, antatt minst eksponert), ett i
Trondheimsleia (O-C, middels eksponert)
og ett ved ytre del av kysten (O-B, mest
eksponert). En detaljert pragvetakingsplan
ble utarbeidet i prosjektets startfase (AP2)
© Anlegg O-B (eksponer) pa bakgrunn av kunnskap opparbeidet
© Anlegg 0-C (Trondheimsieia) | gjennom  fareanalysen, i dialog med
aktgrene i verdikjeden, og befaringer ved

Fiour 2: Beliogenhet for de t Juksi / ] anleggene (Hannisdal et al., 2020; Lerfall
igur 2: Beliggenhet for de tre produksjonsanleggene for . g
laks i prosjektet. Fra hver av disse lokalitetene ble det etal, 2020)' I per'Oden august 2020 il juni

provetatt laks fra 3 merder. 2021 ble det tatt ut prever fra tre ulike
produksjonsanlegg for fér, fem ulike
forbater, tre ulike produksjonsanlegg for laks (tre merder fra hvert anlegg) og fire brgnnbater. Pa
grunn av restriksjoner knyttet tii COVID-19 ble prgvedesignet noe amputert, samt at ansatte ved
de ulike anleggene matte utfere selve prgvetakingen. Det ble derimot utarbeidet detaljerte
protokoller for prgvetaking, samt at alle involverte gjennomgikk en digital opplaering pa hvordan
pravetakingen skulle utfgres, og pa prosedyrer for innsending av prgvene. De stgrste avvikene i
forhold til planlagt pr@gveplan ble i antall prgver var for oppdrettsanlegg O-B og O-C, samt i
verdikjede fér, der antall gjentak ble noe lavere enn opprinnelig planlagt.

() Anlegg O-A (fjord)

Det ble i prosjektperioden analysert 339 prover fra verdikjede for (Vedlegg 1). Forprgvene i fabrikk
ble tatt rett etter produksjon (F-A og F-B) og ved lasting til férbat (F-A, F-B og F-C), i férbat og pa
topp og bunn av forflatens silo. | tillegg ble det gjennomfart pravetaking av féringsslanger ved alle
sjeganleggene.

Det ble i prosjektet analysert 1022 prgver fra sjgfase (Figur 2, Vedlegg 2). De fleste prgvene som
ble tatt i sjgfasen var fra overflaten av levende fisk (459 prover) og ved rutinemessig oppsamling
av dgd fisk (416 pragver) der én prgve representerer ett individ. Det ble tatt totalt 147 prover i
forbindelse med transport av levende, slakteklar fisk til prosessanlegget.

Det ble i prosjektet analysert 366 praver fra prosessanlegget, pravene ble tatt da fisk som var fulgt
i sjgfasen og under transport fra de spesifikke anleggene ble slaktet. De fleste pragvene ble tatt fra
fisk etter slaying (170 praver) og etter at de var ferdig pakket pa is i EPS bokser (110 prgver). Det
ble ogsa tatt miljgpraver fra sluk under utblgdningstank (26 prgver) og av slayemaskin (30 praver)
(Vedlegg 3). For & sikre flere prgvepunkt fra prosessanlegget ble 115 Listeria-isolater fra
filetavdelingen (opparbeidet som del av et parallelt pAgaende masterprosjekt) og 76 isolater fra
bedriftens egen kvalitetskontroll inkludert i studien.



2.2 Opparbeidelse, pavisning av Listeria og verifisering av PCR positive praver

En detaljert beskrivelse av prosedyrer for opparbeidelse, pavisning og verifisering av positive
prever er beskrevet i Hoel et al. (2021). Kort oppsummert ble det fagrst utfert en preanrikning av
prevene i 24 Listeria Enrichment Broth (LEB) (Oxoid) tilsatt 24 LEB Selective Supplement (Oxoid)
ved 37°C i 24 % 2 timer. Listeria spp. og L. monocytogenes ble deretter pavist kvalitativt ved real-
time PCR ved a bruke SureTect Listeria species PCR Assay (Thermo Fisher Scientific) som
kontroll. Ved positiv PCR for Listeria spp. og/eller L. monocytogenes ble 10 pL fra den primaere
oppformeringsvaesken strgket ut pa Brilliance Listeria Agar (BLA) (Oxoid) og inkubert ved 37°C i
24 + 2 timer. Tre til fem presumptive Listeria spp. eller L. monocytogenes kolonier ble plukket fra
hver positiv prgve, rendyrket og kryopreservert ved -80°C for videre analyser.

2.3 Bakterieisolater utvalgt for genetisk karakterisering

Ved bruk av plateutstryk pa selektiv agar ble prevene fra AP3, 4 og 5 forelgpig identifisert til 155
isolater av presumtive L. monocytogenes og 120 isolater av mulige andre Listeria spp. | tillegg ble
115 Listeria-isolater fra filetavdelingeog 76 isolater fra bedriftens egen kvalitetskontroll inkludert i
studien. Det gir totalt totalt 466 isolater der opp til 5 er tatt fra samme pragve avhengig av vekst.
Det ble i tillegg plukket kolonier fra positive prgver som etter hvert viste seg ikke a veere Listeria
spp. eller L. monocytogenes. Hver flow-celle kan analysere opp til 192 forskjellige pr@gver samtidig.
Det ble derfor sendt ekstra praver for a utnytte kapasiteten slik at det totale antallet prgver til ON-
rep-seq ble 494.

2.4 Pre-screening av bakterieisolater

En innledende klassifisering / identifisering av isolatene (AP6) ble utfgrt med ON-rep-seq analyse
av totalt 494 prgver/isolater. Metoden baserer seg pa klassisk rep-PCR kombinert med NGS-
sekvensering av de oppnadde PCR-fragmentene. Disse sekvensene kan benyttes til taksonomisk
klassifisering av praven. Metoden kan ogsa differensiere pa stammeniva (Thomassen et al., 2021).
Sekvenseringsmetoden er basert pa Oxford Nanopore-teknologi (ONT) (Krych et al., 2019), og i
dette prosjektet er det KU som har analysert pravene. ON-rep-seq ble utfgrt med to PCR-
reaksjoner; en rep-PCR der produktet er templat for pafelgende barkodings-PCR. Her settes ONT-
kompatible adaptere inn i en to-trinns PCR. Etter rep-PCR reaksjon nummer to, blir PCR produktet
renset og kvantifisert for sekvensering i en R9.4.1 flow celle (Krych et al., 2019; Thomassen et al.,
2021). Kvalitet og metode for DNA-isolering er spesielt kritisk nar nedstrgmsanalysemetoder er
ON-teknologi. Det viktigste er & f&4 DNA med hgy molekylvekt (HMW DNA) som er utgangspunktet
for ON-sekvenseringen. Derfor ble derfor valgt et kit som kombinerer filtrering og tyngdekraft, noe
som sikrer integritet av DNA. DNA isoleringen ble utfert med Genomic Micro AX Bacteria+ Gravity-
kit (102-100 M, A&A Biotechnology) i henhold til produsentens anbefalinger. Kvaliteten pa DNA
ble analysert pa agarosegel og konsentrasjon ble bestemt spektrofotometrisk med BioTek
PowerWave XS, Take3 plate.

2.5 Typing av L. monocytogenes med helgenomsekvensering (Whole Genome
Sequencing; WGS)

ON-rep-seq ble brukt som en innledende screening av isolatene. Alle praver ble sekvensert, ogsa
paralleller og duplikater. Basert pa resultatene fra denne pre-screeningen ble unike isolater fra
ulike uttak og prevepunkter i verdikjeden valgt ut for helgenomsekvensering (Tabell 1). Det ble
isolert nytt DNA med samme metode som tidligere nevnt med fglgende modifikasjon; proteinase
K ble inkubert sammen med prgven i 30 min.



Tabell 1: Oversikt over pravepunkt og antall isolater som ble analysert med helgenomsekvensering (WGS)

Prgvepunkt Antall isolater sekvensert med WGS
For 11
Miljgpraver fér og férslanger 15
Levende fisk (produksjonsanlegg) 6
Selvdad fisk (produksjonsanlegg) 7
Slakteriavdeling (egne praver) 2
Slakteriavdeling (bedriftens egne kontrollrutiner) 5
Filetavdeling 10

Helgenomsekvenseringen av 56 unike isolater ble utfgrt med protokollen til Rapid Barcoding
Sequencing Kit (SQK-RBKO004) (Oxford Nanopore technology, ONT). Kitet lager
sekvenseringsbibliotek fra genomisk DNA i en to-trinns protokoll der en transposase kutter DNA
og fester adaptere til endene. | neste trinn festes sekvenseringsadaptere til de merkede
adapterendene. Dersom det er lange fragmenter i det DNA som skal sekvenseres vil det bli
produsert lange lesbare fragmenter. Ferdig preparert DNA ble lastet i en SpotON Flow Celle og
videre analysert i en MinlON Mk1B.

| de innledende analyser av helgenomsekvensene ble det benyttet web-verktgy utviklet ved Center
for Genomic Epidemiology (CGE, 2022). Multi locus sequence types MLST 2.0.4 (Larsen et al.,
2012), ble brukt for & bestemme sekvenstype basert pa 7 konvensjonelle MLST loci. For a vise
sammenhengen mellom utvalgte representanter av isolatene ble det konstruert et fylogenetisk tre
basert pa SNP (single nukleotide polymorphism; enkeltbase-polymorfier) ved a bruke web-
verktgyet CSI Phylogeny 1.4 (Kaas et al., 2014). To referansegenomer ble inkludert i treet. For
bedre visualisering ble resultatfilen i newick-format lastet opp i iTol (Letunic & Bork, 2019).

3 Resultater og diskusjon

Prosjektets resultater presenteres og diskuteres fortlgpende med bakgrunn i prosjektets
arbeidspakkestruktur. Farst presenteres prosjektet innledende fareanalyse (AP2), etterfulgt av
resultater fra de ulike leddene i verdikjeden; fér (AP3), sj@ og brannbat (AP4), og slakteri og produkt
(AP5). Resultat og diskusjonskapittelet avsluttes deretter med & presentere
sekvenseringsresultatene som bygger grunnlaget for sporingsanalysene (AP6).

3.1 Fareanalyse

Analyseobjektet (verdikjeden) ble delt i seks ulike hovedprosesser som hver for seg ble vurdert il
a innebaere stor risiko for kontaminering av Listeria til prosessmiljg og produkt (Hannisdal et al.,
2020; Lerfall et al., 2020). Prosessene som ble vurdert var férfabrikk, forbat, forflate, produksjon
(sjg/merd), brennbat, og slakteri/pakking av hel fisk.

Som et ledd i fareanalysene ble alle arsaker og pafelgende konsekvenser identifisert for hvert
enkelt trinn/prosess i verdikjeden. Et eksempel pa en slik analyse er vist i Figur 3, der potensielle
kontamineringsveier for Listeria ved et sjganlegg er beskrevet. Dette arbeidet var en del av AP2 i
prosjektet og fult ut beskrevet i (Hannisdal et al., 2020). Fareanalysen ble benyttet til & utarbeide
en pregvetakingsplan vist i detalj i Lerfall et al. (2020). P& grunn av de ulike trinnenes kompleksitet
med hensyn til potensielle kontamineringsveier, ble det besluttet & innhente praver far og etter
hvert prosesstrinn samt supplere med ekstra prgver ved behov.



Sannsynligheten for kontaminasjon, overlevelse og eller vekst av L. monocytogenes i
analyseobjektet ble vurdert til & veere stor gjennom hele verdikjeden. Det vil med stor sannsynlighet
ogsa kunne medfere en kontaminering av Listeria til foredlingsanlegg og videre tilsluttprodukt med
pafelgende store konsekvenser for virksomhet, kunder og forbrukere.
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Figur 3. Fiskebeinsdiagram som viser mulige arsaker/arsakssammenhenger til den ugnskede hendelsen
«Kontaminering og/eller vekst/overlevelse av L. monocytogenes» i prosesstrinn Sjo/Merd.

3.2 Forekomst av Listeria i verdikjede fér

Det ble tatt pragver av for (n=197) og produksjonsmiljg (n=142) igjennom verdikjede for fra tre
norske forprodusenter (F-A, F-B og F-C), via forbater til forflatene hos de involverte
produksjonsanleggene av laks (O-A, O-B og O-C). Resultatene finnes i sin helhet i delrapporten
som omhandeler funn i AP3 og AP4 (Hoel et al., 2021).

Det ble pavist Listeria-arter og L. monocytogenes i henholdsvis 18 og 8 % av prgvene (Tabell 2).
Forekomst av L. monocytogenes varierte mellom de tre forfabrikkene. Hos produsent F-A ble ikke
L. monocytogenes pavist i for, kun i miljgpraver. Ogsa hos produsent F-B var pavisningsfrekvensen
for L. monocytogenes lavere i for (3 %) enn i miljgpraver (8 %). For og miljgpraver fra produsent
F-C hadde vesentlig hgyere forekomst av L. monocytogenes, henholdsvis 13 % og 25 %. Spesielt
var det prgver fra lastetut som viste hgy pavisningsfrekvens av L. monocytogenes. | férpraver fra
de ulike forflatene varierte forekomsten av L. monocytogenes fra ikke pavist til 10 %, mens
pragvetakingen fra féringsslangene viste en variasjon fra ikke pavist til 33 %.

Resultatene fra verdikjede for indikerer hgyere forekomst av L. monocytogenes i miljgpraver enn i
forprover, mens det ikke ble funnet noen sammenheng mellom pavisningsfrekvens i forfabrikk og



pa foérflate. Tallmaterialet er begrenset og ber tolkes med varsomhet, men funnene kan tyde pa at
féringsslangene er et omrade som bar undersgkes ytterligere.

Lakseféret gjennomgar en kraftig varmebehandling i produksjonsleddet og det var som forventet
lav pavisningsgrad av L.monocytogenes rett etter produksjon. Resultatene viser imidlertid at det
skjer en betydelig kontaminering av foret igjennom distribusjonskjeden.

Tabell 2: Forekomst av Listeria spp. og Listeria monocytogenes i forpraver i verdikjede for

Produsent Prgvepunkter Antall prgver Listeria spp. (%) L. monocytogenes (%)
F-A Miljgpraver 54 2 4
Forprever fabrikk 48 0 0
Forprgver fra forflate O-C 20 20 10
Svamp férslange forflate O-C 3 33 33
F-B Miljgprover 36 25 8
Forprever fabrikk 30 17 3
Forprgver fra forflate O-B 29 7 7
Forprgver fra forflate O-C 10 10 0
Forprgver forflate O-A 10 0 0
Svamp férslange forflate O-C 3 0 0
Svamp forslange forflate O-B 7 14 14
Svamp férslange forflate O-A 3 33 0
F-C Miljgprever 36 42 25
Forprever fabrikk 15 33 13
Forprgver forflate O-A 35 49 9
Totalt 339 18 8

3.3 Forekomst av Listeria i verdikjede sj@

Det ble tatt prgver av levende (n=459) og dad (n= 416) fisk i sjgfasen hos tre ulike oppdrettsanlegg
i Midt-Norge (O-A, O-B, O-C) samt prgver fra fire ulike brennbater i forbindelse med temming av
merder fra anleggene (n=147). Resultatene er presentert i sin helhet i tidligere omtalte delrapport
(Hoel et al., 2021).

Av 875 prover tatt av levende og dad fisk ble det pavist Listeria spp. og L. monocytogenes i hhv. 7
og 1 % av pragvene (Tabell 3). Forekomsten av Listeria spp. i ded og levende fisk var hayere i
anlegg O-C (14 %) sammenlignet med anlegg O-A (4 %) og anlegg O-B (ikke pavist). L.
monocytogenes ble kun pavist i anlegg O-C, i 5 % av prevetatt fisk. Prevene ble tatt over en periode
pa nesten ett ar, men pa grunn av den generelt lave pavisningsgraden var det ikke mulig &
konkludere med forskjeller i forekomst av Listeria i dod og levende fisk eller sesongvariasjon.



Tabell 3: Forekomst (% andel positive praver) av Listeria spp. og Listeria monocytogenes i praver fra overflaten av
levende fisk og fra overflate og gjeller hos dad fisk i tre ulike oppdrettsanlegg for atlantisk laks

Anlegg Beliggenhet  Pravepunkt Antall prgver Listeria spp. (%) L. monocytogenes (%)
Levende fisk 180 6 0
O-A Fjord Dad fisk 180 2 0
Totalt anlegg O-A 360 4 0
Levende fisk 159 0 0
O-B Eksponert Dad fisk 116 0 0
Totalt anlegg O-B 275 0 0
Levende fisk 120 14 3
O-C Trondheimsleia Dgad fisk 120 14 6
Totalt anlegg O-C 240 14 5
Totalt 875 7 1

Miljg- og vannprever fra totalt fire brannbater viste lav forekomst av Listeria ogsa i denne delen av
verdikjeden og ingen L. monocytogenes ble pavist i brennbater. Det ble pavist Listeria arter i totalt
5 % av prgvene fra organisk materiale i vannskorpen i brennbattank og i 6 % av prever tatt fra
vann i brgnnbattank. Majoriteten av de positive prgvene (80 %) kom fra én bat, noe som kan
indikere at brgnnbat kan fungere som et reservoar og potensielt kontamineringspunkt for Listeria
dersom bakteriestammer etablerer seg i batens miljg. Risikobasert prgvetaking, overvakning, og
rengjering kan veere viktige tiltak for & hindre etablering eller oppkonsentrering av L.
monocytogenes i brgnnbater, noe som igjen kan medfgre gkt risiko for overfaring av bakterien til
primeerprosesseringsanlegget.

| et tilsvarende Norsk kartleggingsstudie av L. monocytogenes i verdikjeden til laks ble det
konkludert med at brgnnbattransport kan ha en betydning for spredning av Listeria fra sjgfase og
inn i slakteri- og prosesseringslokaler for laks (Haldorsen, 2019). Selv om denne hypotesen ikke
kunne bekreftes i det naveerende prosjektet, kan det ikke utelukkes at brgnnbatene utgjer en
potensiell smittekilde for Listeria inn til slakteri. Pavisningsfrekvensen for Listeria pa levende og
dad fisk var ogsa markant lavere i det navaerende prosjektet, noe som kan ha betydning for funnene
i brannbat.

3.4 Forekomst av Listeria i prosesseringsanlegg

Slakteklar laks fra de ulike oppdrettanleggene (O-A, O-B og O-C) ble transportert til slakteriet i
brennbat. Det ble totalt tatt ut 366 prever fra slakteri og pakking av hel fisk i kasse i perioden.
Forekomst av bade Listeria spp. og L. monocytogenes var veldig lav i slakteriet (Tabell 4A). Det
var kun klutprgver av hel fisk som ga positive prgver med Listeria spp. eller L. monocytogenes,
eller begge. For & gke sannsynligheten for positive prever ble filetavdelingen derfor inkludert i
prosjektet fgr pravetakingsperioden var ferdig. Prevepunktene ble valgt pa bakgrunn av erfaringer
fra pravetaking i en tidligere studie (Thomassen et al., 2022) og i samrad med kvalitetskoordinator
ved fabrikken. Det hadde tidligere veert utfordringer i forbindelse med kvalitetsscanner og Infeed
filetmaskin slik at disse punktene ble inkludert i pravetakingen. Listeria spp. ble pavist ved alle
prgvepunkter i fileavdelingen (Tabell 4B), og L. monocytogenes ble pavist i nevnte kvalitetscanner
og Infeed filetmaskin, i klutprgver pa filetens kjottside og i sluk under filetmaskin. Dette viser at L.
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monocytogenes er tilstede i produksjonsmiljget og pa ravare som er klar for utkjgring til forbruker.
| et overvakningsprogram pa oppdrag av Mattilsynet ble det konkludert med at L. monocytogenes
er tilstede bade i produksjonsmiljget og i ravare, men at ravare inneholdt lave verdier (< 10 CFU/g)
(Svanevik et al., 2021). | sistnevnte studie ble det analysert for L. monocytogenes i 60 ulike
slakteribedrifter og bakterien ble pavist med en frekvens pa totalt 9,2% i produksjonsmiljgene, altsa
noe hgyere enn det som ble funnet i dette prosjektet. En annen studie der prgvetakingen ble utfart
etter vask, paviste veldig lite Listeria spp. i produksjonsmiljget (Thomassen et al., 2022).

Tabell 4: Forekomst (% antall positive prover) av Listeria spp. og L. monocytogenes fra ulike prevepunkt i slakteriet (A)
og i filetavdeling (B)

A Prgver fra slakteri

Anlegg Prgvepunkt Antall prover Listeria spp. (%) L. monocytogenes (%)
Hel fisk blggget 80 4 1
O-A Sluk u. helix 8 0 0
Slgyemaskin 12 0 0
Hel fisk i kasse 70 0 0
Hel fisk blggget 60 0 0
O-B Sluk u. helix 9 0 0
Slgyemaskin 9 0 0
Hel fisk i kasse 40 0 3
Hel fisk blggget 30 3 0
0O-C Sluk u. helix 9 0 0
Slgyemaskin 9 0 0
Hel fisk i kass 30 0 0
B Prgver fra filetavdeling
Anlegg Prgvepunkt Antall prgver Listeria spp. (%) L. monocytogenes (%)
Filet kjgttside 17 35 6
Filet skinnside 17 29 0
Sluk under filetmaskin 13 61 8
O-A Hodekappemaskin 15 7 0
Infeed filetmaskin 15 67 33
Kvalitetsskanner 15 53 27

3.5 Sporing av Listeria i verdikjeden for Atlantisk laks

Resultatene fra ON rep-seq viser at 161 (33%) av de innsendte prgvene ble klassifisert som L.
monocytogenes. De resterende provene (antatt ikke L. monocytogenes) ble klassifisert som L.
innocua (56%) og L. seeligeri (3%). Basert pa disse resultatene ble 56 unike isolater valgt til
helgenomsekvensering fra ulike uttak og pr@vepunkter. Fordeling av oppnadde leselengder ved
sekvensering av flowcelle (05) er vist i Figur 4.

Estimatnd M0 1428 kb
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Figur 4: Minlon histogram over fordeling av
@ leselengder i helgenomsekvensering (05) fra L.

: P e [P o P monocytogenes med ONT.
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Det kunne identifiseres 11 ulike MLST varianter blant de 56 helgenomsekvensene. De mest
dominerende var ST37 (31%), ST8 og 20 (begge 16%) og ST394 (10%) (Figur 5A) mens ST29,
101, 391 og 637 bare forekom i enkeltisolater.

A
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Figur 5 A: Forekomst av MLST varianter i helgenomsekvenser i unike isolater av L. monocytogenes fra verdikjeden.
Hver variant har sin respektive farge og sirklenes stgrrelse representer en prosentvis forekomst. B: Fordeling av MLST
varianter pavist i de ulike delene av verdikjeden.

ST8 er en MLST-variant som ofte rapporteres i forbindelse med utbrudd av listeriose (Fagerlund et
al., 2016). ST8 varianter inneholder de fleste viktige virulensgener som identifiseres i L.
monocytogenes. MLST varianten er tidligere pavist bade i slgyemaskin, fileteringsutstyr, i filet fra
lakseprosessering og i kliniske isolater (Lgvdal et al., 2021; Thomassen et al., 2021). L.
monocytogenes ST37 er funnet i matprodukter og produksjonsmiljg fra bade kjott, melk og
grennsaksbedrifter (Stessl et al., 2020; Tomastikova & KarpiSkova, 2020). Den er sannsynligvis
ikke like persistent som ST8 (Muhterem-Uyar et al., 2018).

Den starste variasjonen av sekvenstyper ble i dette prosjektet pavist i férfabrikk og i miljg og utstyr
for féret kom til merd (Figur 5B). Sekvenstypene med stgrst forekomst, ST8 og ST37ble identifisert
i isolatene fra dette miljget. Disse sekvenstypene som ble funnet i produksjonsmiljget (filetavdeling
og hel fisk pakket i kasser). Dette kan tyde pa at L. monocytogenes kan overfares fra for og formilja
inn til fabrikken og at disse sekvenstypene kan overleve med gkt stress i et produksjonsmiljg.
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Figur 6: Fylogenetisk tre konstruert med 21 helgenomsekvenser fra utvalgte representanter (alle MLST typer) og to
referanseisolater basert pa SNP (enkeltbasepolymorfi). Isolatene fra L. monocytogenes grupperte seg i henhold til MLST
sekvenstype. Referansen L. monocytogenes R479a (ST8) grupperte seg sammen andre isolater med samme
sekvenstype. De fire starste gruppene er markert pa figuren.

Isolater med samme MLST sekvenstype fra ulike praveuttak og ulike pravepunkt grupperte seg
sammen, og stor likhet innen gruppene ble observert (Figur 6). Videre analyser av sekvensene vil
avdekke om det er en eller flere kilder til kontamineringen. MLST differensierer isolatene bedre enn
serotyping, men darligere enn andre differensieringsanalyser som PFGE (puls-felt-gel-
elektroforese) og cgMLST (kjernegenomanalyser) (Halbedel et al., 2018). Videre analyser av
helgenomsekvensene vil veere ngdvendig for gkt differensiering mellom isolatene som
eksempelvis cgMLST som baserer seg pa rundt 1700 loci (Ruppitsch et al., 2015).

4 Konklusjon

Provetakingen i prosjektet har identifisert féret, og transport og fordeling av féor som den delen av
verdikjeden med hyppigst pavisning av Listeria sp. og L. monocytogenes. Verdikjeden for for skiller
seg ogsa ut med en betydelig stgrre variasjon i MLST-varianter (8 varianter) sammenlignet med
det som ble observert i sjgfasen (3 varianter) og i prosessanlegget (3 varianter). Det ble pavist en
link mellom verdikjeden for fér og prosesseringsanlegget, der MLST variantene ST8 og ST37 var
felles. Generelt ble det pavist fa positive prever med L. monocytogenes i sjg og sekvensvariantene
som ble pavist ble ikke gjenfunnet i prosessanlegget eller i filetavdelingen. To av variantene som
ble identifisert fra fisk i sjgfasen (ST91 og 394) ble ikke observert i andre deler av verdikjeden.

Basert pa funnene i prosjektet kan vi konkludere med at MLST variantene som dominerer i
lakseslakteriet ogsa eksisterer i foret og verdikjeden for for. Smitteveien er derimot ukjent idet
prosjektet ikke klarte & identifisere disse variantene hverken pa levende eller selvdgd fisk i sjg,
eller i prover fra brgnnbat. Med et starre antall prgver fra sjg og brennbat, samt prgvetaking fra
laksetarm ville vi trolig fatt bedre kunnskap om en eventuell smittevei fra for til slakteri og videre til
ferdig produkt.
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5 Videre arbeid og anbefalinger

Prosjektet har identifisert for som en mulig kontamineringskilde for sekvensvarianter av L.
monocytogenes som ble pavist i filetavdeling, og pa produkt. En eventuell smittevei fra
foret/verdikjeden til for er derimot ikke bekreftet. For & kunne bekrefte disse funnene bar
provetaking intensiveres i brgnnbat, og ikke minst i sjgfasen, der prover fra fiskens tarm og
innvoller ogsa ma inkluderes. En hypotese som peker seg ut, er at Listeria kan befeste seg i fiskens
tarm/innvoller og videre kontaminere overflater i prosessmiljget og deretter ferdig produkt.

Det anbefales derfor & utrede forets betydning videre, samt etablere tiltak for hygienisk kontroll
igiennom verdikjede fér, inkludert transportband i fabrikk, férbat, férsilo pa foringsflaten, og i
slangene som fordeler for til de ulike merdene. Det anbefales videre a igangsette aktiviteter som
kan @ke kompetansenivaet pa hvordan L. monocytogenes potensielt overfgres fra fér til
prosesseringsmilja.
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Vedlegg

Vedlegg 1: Oversikt over prgvepunkt og preveomfang fra produksjon, distribusjon
og lagring av fér, samt prever fra for tatt i perioden august 2020 til juni 2021

Produsent Prove Prgvepunkt Antall prgveuttak Antall prover Lokasjon
F-A Miljo Glidetrakt 6 18 Forfabrikk
Transportband 6 18 Forfabrikk
Transportband 6 18 Forbat
Svamp gjennom foringsslange 1 3 Forflate O-C
For Ferdigvaresikt 6 24 Foérfabrikk
Shuten 6 24 Forfabrikk
Topp av silo 2 10 Forflate O-C
Bunn av silo 2 10 Forflate O-C
F-B Miljo Transportband 6 18 Foérfabrikk
Transportband 6 18 Forbat
Svamp gjennom foringsslange 1 3 Forflate O-C
Svamp gjennom féringsslange 1 7 Forflate O-B
Svamp gjennom féringsslange 1 3 Forflate O-A
For Férstrgm lastetut 6* 30 Forfabrikk
Forflate silo -topp 4 19 Forflate O-B
Forflate silo -bunn 2 10 Forflate O-B
Forflate silo -topp 1 5 Forflate O-A
Forflate silo -bunn 1 5 Forflate O-A
Forflate silo -topp 5 5 Forflate O-C
Forflate silo -bunn 5 5 Forflate O-C
F-C Miljo Landsilo 4 11 Forfabrikk
Lastetut 4 9 Forfabrikk
Forsekk 3 5 Forfabrikk
Batsilo 1 3 Forbat
Lossetut 4 8 Forbat
For Forstrgm lastetut 3 15 Forfabrikk
Forflate silo -topp 4 20 Forflate O-A
Forflate silo-bunn 4 15 Forflate O-A
Totalt antall prgver fra fér, férfabrikker og forflater 339
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Vedlegg 2: Oversikt over prgvepunkt og praveomfang fra sjganlegg i perioden

august 2020 til juni 2021

Anlegg Prove Prgvepunkt Antall prgveuttak  Antall prover
O-A Milje Kulerekke merd 2 10
Fisk Levende fisk 6 180
Dad fisk 6 180
Brennbat 1 Slange, lasting av fisk 2 4
Organisk materiale i tank 2 13
Vann i tank 2 4
Lusefilter 2 2
Slangekobling til fabrikk 2 4
Brennbat 2 Slange, lasting av fisk 1 3
Organisk materiale i tank 1 5
Vann i tank 1 2
Lusefilter 1 1
Brennbat 3 Slange, lasting av fisk 1 3
Organisk materiale i tank 1 5
Vann i tank 1 2
Lusefilter 1 1
O-B Fisk Levende fisk 6 159
Dad fisk 5 116
Brennbat 1 Slange, lasting av fisk 2 2
Organisk materiale i tank 2 20
Vann i tank 2 4
Lusefilter 2 2
Slangekobling til fabrikk 2 6
Brennbat 4 Slange, lasting av fisk 1 3
Organisk materiale i tank 1 5
Vann i tank 1 2
Lusefilter 1 1
o-C Fisk Levende fisk 4 120
Dad fisk 4 120
Brennbat 1 Slange, lasting av fisk 2 2
Organisk materiale i tank 2 10
Vann i tank 2 12
Brennbat 3 Slange, lasting av fisk 1 1
Organisk materiale i tank 1 5
Vann i tank 1 10
Slangekobling til fabrikk 1 3
Totalt antall prgver fra sjgfasen og brgnnbat 1022
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Vedlegg 3: Oversikt over prgvepunkt og praveomfang fra prosessanlegg

Produsent Prove Prgvepunkt Antall prgveuttak Antall prgver Totalt
O-A Miljo Sluk under utbladningstank 4 2 8
Bader slgyemaskin 4 3 12
Fisk Hel slgyet fisk (HOG) 4 20 80
Ferdig pakket (pa is) 4 10 40
O-B Miljo Sluk under utblgdningstank 3 3 9
Bader slgyemaskin 3 3 9
Fisk Hel slayet fisk (HOG) 3 20 60
Ferdig pakket (pa is) 3 10 40
o-C Miljo Sluk under utblgdningstank 3 3 9
Bader slgyemaskin 3 3 9
Fisk Hel slayet fisk (HOG) 3 10 30
Ferdig pakket (pa is) 3 10 30
Totalt antall prgver fra prosessanlegg 366
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