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1 Sammendrag/Summary

Norsk sammendrag

Med bakgrunn i eskalerende sarproblemer innen sjpbasert oppdrett av atlantisk laks i Norge ble dette prosjektet
igangsatt, og strakk seg fra varen 2023 til varen 2026. Det var fra fgr kjent at bakteriene Moritella viscosa og
Tenacibaculum finnmarkense, og spesifikke varianter av disse, er viktige bidragsytere til slik sarutvikling.
Imidlertid forela sveert lite kunnskap om hvordan smittepresset fra disse bakteriegruppene, via sjgvann, arter seg
gjennom aret og langs norskekysten. Det var heller ikke kjent hvorfor de spesifikke variantene, som eksisterer
mot en mangfoldig bakgrunn av andre og i mindre grad sar-assosierte varianter, er sdpass dominerende. Samtidig
isoleres ogsa Aliivibrio wodanis ofte fra laks med sar i sjg, men man visste lite eller ingenting om
populasjonsstrukturen til denne arten, og evt. eksistens av mer og mindre sar-assosierte varianter.

For @ undersgke smittepress i sjpvann ble det utviklet et batteri bestdende av syv gPCR-metoder spesifikke pa
ulike taksonomiske nivaer —tre for arten M. viscosa inkl. tilhgrende varianter, og fire for slekten Tenacibaculum
inkl. tilhgrende arter og varianter. Over en periode pa halvannet ar ble ukentlig sjpvannsprgver samlet og filtrert
fra totalt atte oppdrettslokaliteter, fordelt pa produksjonsomrade 3, 6 og 12. Prgvene ble sa analysert med de
utviklede qPCR-metodene, hvorpa man paviste en klar kobling mellom kalde sjgtemperaturer og gkt smittepress
fra M. viscosa, T. finnmarkense, og varianter av disse. Selv om smittepresset jevnt over var hgyere inne i
merdene, viste begge artene seg a vaere naturlig prevalente ogsa utenfor oppdrettsanleggene. Pa flere
enkeltlokaliteter ble det videre pavist gkt innslag av disse bakteriene, og/eller varianter av dem, i sjpvannet fa
uker fgr andelen dgdfisk med sarregistrering ogsa begynte a gke. Dette peker pa qPCR-screening av sjgvann som
et potensielt biosikkerhetsverktgy, f.eks. i planleggingen av operasjoner som kan medfgre stress og mekanisk
pakjenning for fisken.

Selv om en stor samling genomer fra isolater av M. viscosa og T. finnmarkense ble opparbeidet, lyktes vi ikke i a
pavise noen sikre koblinger mellom genetiske elementer hos de nevnte variantene og deres evne til a gi sar hos
laks. En rekke interessante kandidatgener av mulig betydning for interaksjon med omgivelsene, inkludert verten,
ble likevel identifisert. Blant disse var genvarianter antatt knyttet til overflatestrukturer og membranprosesser
hos laks-assosierte M. viscosa. | tillegg fant vi indikasjoner for et (forelgpig uidentifisert) mulig plasmid i Tff-LDC
varianten av T. finnmarkense gv. finnmarkense, som fremdeles er den dominerende varianten hos norsk laks med
tenacibaculose. Ytterligere studier er imidlertid ngdvendig for a undersgke dette videre og evt. verifisere
sammenhenger, men dersom slike finnes kan de vaere av mulig betydning bl.a. for vaksineutvikling. Utfordringer
pastgtt under dette arbeidet gjenspeiler ellers et gjentagende problem ved analyse av genomer fra fiske-
patogene bakterier, nemlig at disse og deres nzere slektninger gjerne i svaert liten grad er representert i
eksisterende referanse-databaser med funksjonelt karakteriserte gener.

Gjennom helgenomsekvensering av en stor samling A. wodanis isolater ble populasjonsstrukturen til denne arten
for fgrste gang beskrevet. Dette viser en genetisk heterogen art, og at én av tre hoved-varianter dominerer hos
norsk oppdrettslaks med sar, selv om alle tre er vidt utbredt langs hele norskekysten. Vi fant ikke grunnlag for a
utpeke én av variantene som spesielt virulent, men observerte en rekke genetiske og fenotypiske forskjeller av
potensiell relevans, bade mellom og innad i variantene. Samtidige infeksjoner med ulike genetiske varianter av A.
wodanis i samme fisk virker a vaere vanlig.

Det sistnevnte fenomenet, med multi-variant kolonisering av enkeltfisk, er ogsa tidligere dokumentert bade for
M. viscosa og T. finnmarkense, selv om spesifikke varianter innad i hver av disse artene er overrepresentert fra
laks med sar. | sum kan dette stgtte oppunder oppfatningen av at de sarlidelsene man ser hos oppdrettslaks i sjg i
Norge ofte ikke er av ren infeksigs karakter, men i omfattende grad ogsa involverer produksjonsrelaterte
elementer i forkant av infeksjonene. Dette vil kunne tilrettelegge for direkte kolonisering av skadet eller pa annen
mate svekket fisk fra et mangfoldig bakterioplankton, der flere varianter tilhgrende samme bakterieart kan veere
tilstede samtidig, om enn med ulik kapasitet til & kolonisere laks og evt. forarsake eller forverre hudsar.
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English summary

Based on escalating ulcer problems in sea-based Atlantic salmon farming in Norway, this project was initiated,
running from spring 2023 to spring 2026. It was already known that the bacteria Moritella viscosa and
Tenacibaculum finnmarkense, and specific variants of these, are key contributors to ulcer development. However,
very little was known about how infection pressures from these bacterial groups, via seawater, varies throughout
the year and along the Norwegian coastline. It was also unclear why certain variants, within a heterogeneous
background of others less associated with ulcers, are so dominant. At the same time, Aliivibrio wodanis is also
frequently isolated from sea-farmed salmon with ulcers, but little was known about its population structure or
the existence of more or less ulcer-associated variants.

To investigate infection pressures in seawater, a panel of seven qPCR-assays targeting different taxonomic levels
was developed — three for M. viscosa and associated variants, and four for the genus Tenacibaculum and
associated species and variants. Over one and a half years, weekly seawater samples were collected and filtered
from eight farming sites across production areas 3, 6, and 12. Sample analysis with the developed gPCR-assays
revealed a clear association between low sea temperatures and increased infection pressures from M. viscosa, T.
finnmarkense, and variants of these. Although levels were generally higher inside cages, both species were also
naturally prevalent outside aquaculture facilities. At several sites increased detection of these bacteria, and/or
variants thereof, was also registered in seawater a few weeks prior to a following rise in the proportion of fish
mortalities observed with ulcers. This suggests that gPCR-screening of seawater may serve as a useful biosecurity
tool, e.g. when planning operations that may cause stress or physical harm to the fish.

Although a large collection of genomes from M. viscosa and T. finnmarkense isolates was established, no clear
links were ascertained between specific genetic elements and the ability of certain variants to cause ulcers in
salmon. Still, several candidate genes of potential relevance for environmental and host interactions were
identified. These included gene variants presumably related to surface structures and membrane processes in
salmon-associated M. viscosa. In addition, a possible (yet unidentified) plasmid was indicated in the Tff-LDC
variant of T. finnmarkense gv. finnmarkense, which continues to dominate among Norwegian salmon with
tenacibaculosis. Further studies are however needed to further investigate and possibly verify any connections,
but if such exist, they may be of potential relevance for vaccine development. This work also highlighted a
recurring challenge when analysing genomes from fish-pathogenic bacteria, namely that these and their close
relatives are often poorly represented in reference databases for functionally characterised genes.

Whole-genome sequencing of a large number of A. wodanis isolates allowed the population structure of this
species to be described for the first time. The results show a genetically heterogeneous species, with one of
three main variants dominating in Norwegian farmed salmon with ulcers, although all three are widely
distributed along the coast. No single variant could be defined as particularly virulent, but several genetic and
phenotypic differences of potential relevance were observed both between and within variants. Simultaneous
infections with multiple genetic variants in the same fish appear to be common.

This phenomenon of multi-variant colonisation in individual fish has also been documented for M. viscosa and T.
finnmarkense, although certain variants within each of these species are overrepresented in salmon with ulcers.
Overall, this supports the view that ulcer conditions in Norwegian sea-farmed salmon are often not purely
infectious, but may also commonly involve production-related factors preceding infection. This may facilitate
colonisation of damaged or weakened fish from a diverse bacterioplankton community, where multiple variants
of the same bacterial species can coexist, albeit with differing capacities to colonise salmon and in turn cause or
exacerbate skin ulcers.
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2 Innledning

Faglig bakgrunn

Sartilstander i sjpfasen av norsk lakseoppdrett har i mange ar medfgrt betydelige helse- og velferdsproblemer,
samt gkonomiske tap. Ved prosjektets oppstart i 2023 hadde problemene gjennom foregaende ar vokst vesentlig
i omfang, parallelt med gkende bruk av ikke-medikamentell avlusning. | sammendraget til Veterinaerinstituttets
arlige fiskehelserapport for 2022 ble derfor bade sar og skader ved avlusningsoperasjoner trukket frem blant de
tre viktigste helserelaterte utfordringene som naeringen stod ovenfor (Sommerset, 2023). Her inngar bade
infeksigse og ikke-infeksigse sarlidelser, selv om disse ofte kan gli over i hverandre, og blant de infeksigse
forekommer bade sadkalt sommer- og vintersar, hvorav sistnevnte nok forarsaker de stgrste problemene pa
landsbasis. Gjennom de pafglgende arene har bl.a. en ny vintersar-vaksine blitt lansert og tiltatt i bruk, noe som
kan ha bidratt til & bedre situasjonen noe. Selv om sarproblemene samlet sett kanskje ikke har blitt verre siden
2023, sa rangeres imidlertid utfordringer med bade spesifikke og uspesifikke sartilstander hos laks i matfiskfasen
heyt ogsa i fiskehelserapporten for 2025, hvor spesielt betydningen for redusert velferd vektlegges tungt av
fiskehelsepersonell i felt (Appendix B1; Moldal et al., 2026).

Det er ofte utfordrende a etablere en sikker etiologi for utviklingen av sarlidelser hos oppdrettslaks, som i mange
tilfeller vil omfatte et komplekst samspill mellom vert, agens, og det miljget disse sameksisterer i. En rekke mer
og mindre velkjente marine bakteriearter kan ofte dyrkes samtidig fra slike sar, men flere av disse representerer
sannsynligvis bare et gyeblikksbilde av mikrofloraen i sjgvannet som omgir laksen. Vekst fra indre organer, som
nyre, kan styrke mistanken, men heller ikke dette trenger ngdvendigvis a reflektere primaerarsak til sykdom.
Fisken kan av ulike arsaker ha veert svekket forut for infeksjonen, samtidig som noen sarpatogener primaert
forekommer som overfladiske infeksjoner. Likevel har kunnskapsbygging gjennom diagnostikk, smitteforsgk, og
studier over tid tydeliggjort at bakterieartene Moritella viscosa og Tenacibaculum finnmarkense kan opptre som
primaere arsaker til sar hos atlantisk laks, spesielt ved lave vanntemperaturer, og de forbindes gjerne hhv. med
tilstandene ‘klassisk’ og ‘ikke-klassisk’ vintersar (eller tenacibaculose) (bl.a. Lgvoll et al., 2009; Smage et al.,
2018). Arlig pavises begge, enten alene eller i saminfeksjon, fra et stort antall oppdrettsanlegg langs hele
norskekysten. Det samme gjelder ogsa for Aliivibrio wodanis og noen andre arter innen Tenacibaculum-slekten,
selv om disse har en mer uavklart rolle mtp. evne til a forarsake sarutvikling. Det er de tre bakterieartene nevnt
over, alle knyttet til ulike former for vintersar, som har veert hovedfokus for denne studien.

Senere ars forskning bl.a. ved Veterinaerinstituttet har vist at det finnes mange genetiske varianter av bade M.
viscosa og T. finnmarkense, men at noen fa av disse pavises spesielt ofte fra norsk oppdrettslaks med sar. For M.
viscosa er det genotypene CC1 og CC3 som gjennom mange ar har dominert hos laks, mens et stort antall gvrige
genotyper hovedsakelig finnes fra andre fiskearter (Sgrgaard et al., 2023). Et lite antall andre Moritella-arter er
ogsa beskrevet, men de fleste av disse antas a leve pa store havdyp (Nogi, 2017). T. finnmarkense kan pa sin side
deles inn i to genomovarianter, hhv. gv. finnmarkense og gv. ulcerans. En variant av fgrstnevnte (Tff-LDC) var
spesielt vanlig forekommende fra laks med sar i 2018 og 2019 (Spilsberg et al., 2022), hvor den ble pavist fra naer
sagt alle undersgkte sarutbrudd, gjerne i saminfeksjon med andre genetiske varianter av bade T. finnmarkense gv.
finnmarkense og gv. ulcerans. | tillegg til T. finnmarkense og varianter av denne, pavises ogsa tidvis T. dicentrarchi
og T. piscium fra laks med sar, mens over 30 andre Tenacibaculum-arter ogsa er beskrevet fra diverse marine
opphay, bl.a. langs norskekysten (Olsen et al., 2017, 2020; Smage et al., 2016).

Selv om et relativt tydelig bilde etter hvert har dannet seg mtp. hvilke genetiske varianter av M. viscosa og T.
finnmarkense som er mest bidragsytende, eller i alle fall vanlige, ved sarproblematikk hos oppdrettslaks, sa er
bakgrunnen for dette uviss. F.eks. er det ukjent hvorvidt disse besitter spesielle sarfremmende egenskaper som
ikke finnes hos andre varianter. Videre har kunnskapsnivaet omkring disse bakterienes naturlige forekomst i sjgen
ogsa veert lavt, og hvilken biosikkerhetsrisiko det til enhver tid gjeldende smittepresset fra sjgvann kan utgjgre,
har derfor i all vesentlighet vaert ukjent. Nar det gjelder A. wodanis sa har det relativt lave antallet tidligere
studier rundt denne arten som regel kun involvert én eller noe sveert fa bakteriestammer, og kunnskap om
populasjonsstrukturen og evt. eksistens av spesielt sar-assosierte varianter har derfor vaert mangelfull.
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Prosjektets omfang og organisering

Prosjektet ble ledet av, og i hovedsak utfgrt ved, Veterinarinstituttet (VI). Prosjektleder var Snorre Gulla (VI).
Samarbeidspartnere var Lergy Seafood Group, Grieg Seafood og Hardingsmolt. FHF-observatgr var Morten Lund,
og referansegruppen bestod av Monica Gausdal Tingbg (Pharmagq AS), Aslaug Ness (MSD Animal Health
Innovation AS), Sverre Bang Smage (Cermaq Group AS), Ragnar Thorarinsson (tidl. Elanco Denmark ApS Norway
Branch AS - Elanco Aqua, nd MSD Animal Health Innovation AS) og Asgeir @stvik (tidl. Akerbld AS).

Prosjektet ble formelt inndelt i én administrativ arbeidspakke (APO), tre faglige arbeidspakker (AP1-3) og én
arbeidspakke for kommunikasjon (AP4). En kortfattet oppsummering om de tre faglige arbeidspakkene fglger
under, med narmere beskrivelse av de konkrete aktivitetene i kapittel 4. | tillegg til de som er nevnt under hver
arbeidspakke, bidro et stort antall personer til giennomfgringen av de ulike delene av prosjektet, bade ved
Veterinzerinstituttet og ved de involverte oppdrettsselskapene.

Arbeidspakke 1 (AP1)

Arbeidstittel:  Kartlegging av Moritella viscosa og Tenacibaculum smittepress i sjgvann

Leder: Duncan Colquhoun (VI)
@vrige: Anne Berit Olsen, Hanne Nilsen, Ottavia Benedicenti, Bjgrn Spilsberg, Saima Nasrin

Mohammad, Faisal Suhel og Snorre Gulla (alle VI); Lergy; Grieg; Hardingsmolt

Aktiviteter: - Utvikling av et panel spesifikke gPCR-metoder
- Utvikling av prgvetakingsprotokoll og innsamling av sjgvannsprgver til gPCR screening

- Utvidet mikrobiologisk sardiagnostikk

Arbeidspakke 2 (AP2)

Arbeidstittel:  Identifikasjon av genetiske determinanter for sar- og vertsassosiasjon hos Moritella viscosa
og Tenacibaculum finnmarkense

Leder: Karin Lagesen (VI)
Pvrige: Anne Berit Olsen, Raoul Valentin Kuiper, Magnus Nygard Osnes, Maryam Saghafian og

Snorre Gulla (alle VI)

Aktiviteter: - Helgenomsekvensering av utvalgte M. viscosa og T. finnmarkense isolater
- Bioinformatiske analyser inkl. genome-wide association studies (GWAS)

- Utvikling av in situ hybridiseringsmetodikkk

Arbeidspakke 3 (AP3)

Arbeidstittel:  Fylogenetisk populasjonsstudie av Aliivibrio wodanis assosiert med sar hos oppdrettslaks

Leder: Hanne Nilsen (VI)
@vrige: Duncan Colquhoun, Synne Aurora Pettersen-Dahl, Irene Roalkvam og Snorre Gulla (alle VI)
Aktiviteter: - Helgenomsekvensering av utvalgte A. wodanis isolater

- Bioinformatiske analyser

- Fenotypisk karakterisering inkl. hemningsforsgk
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3 Problemstilling og formal

Med bakgrunn i en gkende sarproblematikk innen norsk oppdrettsnaering ved prosjektets oppstart, var det
overordnede malet & frembringe ny og oppdatert kunnskap som direkte eller indirekte kunne bidra med a
avhjelpe denne situasjonen. Mer konkret gnsket vi a utvikle hgypresisjons screening-verktgy for kartlegging av
spesifikke sarbakteriers relative og totale tilstedeveerelse i sjgvann, i og rundt oppdrettsanlegg, og relatere dette
til bl.a. sesong, geografi og sarsituasjon. Parallelt med dette ville vi ogsa gke forstaelsen av
populasjonsstrukturen, og evt. sarfremmende egenskaper, hos disse bakteriene, samt utvikle spesifikke
diagnostiske verktgy.

I sum ville dette fylle flere store kunnskapshull omkring de sarproblemene som oppdrettsnaringen star ovenfor.
Det ble ansett som sannsynlig at utviklede verktgy og funn fra prosjektet ville kunne fa en praktisk nytteverdi bl.a.
for valg av vaksinestrategier/-stammer og optimalisering av rutiner i forbindelse med handterings-intense
operasjoner som kan medfgre stress og hudskader. Eksempelvis kan dette veere a unnga utsett/handtering ved
pavisning av spesielt hgyt naturlig smittepress i sjgen.

For a imgtega dette ble hoved- og delmalene under formulert ved prosjektstart. Gjennom prosjektperioden
ansees det at alle disse malene er besvart og/eller behgrig adressert, med unntak av delmal 2 som ikke lot seg
undersgke ngye pga. en relativt lav mengde prgver innkommet til sardiagnostikk.

Hovedmadl: A generere kunnskap om hvorfor spesifikke varianter av Moritella viscosa og Tenacibaculum
finnmarkense er overrepresentert blant isolater dyrket fra oppdrettslaks i sjp med sar.

Delmadl

1. A kartlegge i hvilken grad de variantene av T. finnmarkense og M. viscosa som til enhver tid dominerer
hos laks med sar gjenspeiler (og dermed styres av) bakteriepopulasjonenes relative og totale
sammensetning i sjgvann, og om eventuelle svingninger kan knyttes til geografi og/eller sesong.

2. A etablere hvorvidt enkelte Tenacibaculum- og/eller M. viscosa-varianter forekommer hyppigere i tidlige
faser av sarutbrudd, mens andre mulig mindre virulente eller avirulente varianter fglger etter i senere
faser.

3. Aidentifisere det genetiske grunnlaget for virulens/vertsspesifisitet hos sarassosierte varianter av M.
viscosa og T. finnmarkense.

4. A kartlegge genetisk diversitet blant Aliivibrio wodanis og hvorvidt spesifikke varianter fremstar som
tettere assosiert med sar hos laks.
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4 Prosjektgjennomfgring

Vannprgver (AP1)

Basert pa tilgjengelighet og planlagt utsett av fisk, og med en antagelse om at disse ville bli staende pa anlegget
gjiennom prgvetakingsperioden, ble seks matfisk-lokaliteter (lok1-2 i PO12, lok3-4 i PO6 og lok5-6 i PO3)
tilhgrende Lergy og Grieg utvalgt for deltagelse i prosjektet (Figur 4.1). Etter prosjektoppstart ble ogsa en
lokalitet (lok7) med lukket produksjon i PO3 fra Hardingsmolt innlemmet etter eget initiativ. En attende lokalitet
(lok8) ble lagt til mot slutten av perioden som erstatning for lok5, som av praktiske arsaker matte avslutte
prevetakingen.

______________________ )
___________________>
___________________>
CooIIIIIIIIIII
—————————————— ) (lukket produksjon)
® o - ® . ® ®
nov 2023 feb 2024 mai 2024 aug 2024 nov 2024 feb 2025 mai 2025

Figur 4.1. Geografisk lokalisering av de atte involverte lokalitetene, samt tidsspenn for uttak av sjgvannsprgver til M. viscosa og
Tenacibaculum qPCR-screening.

Forut for oppstart besgkte medlemmer av prosjektgruppen hver av de deltagende lokalitetene for opplaering og
overlevering av ngdvendig utstyr for prgvetakingen. Her ble det bestemt hvilken fiskegruppe/merd som skulle
folges med prgvetaking, samt at et naerliggende kontrollpunkt ble valgt for representasjon av naturlig sjgvann i
omradet (eksempelillustrasjon i Figur 4.2A). Kriterier som ble hensyntatt ved valg av kontrollpunkt var
ngdvendigvis individuelle for hver lokalitet, men utover praktisk tilgjengelighet omfattet disse bl.a. fysisk avstand,
barrierer i terrenget, og strgmretning, slik at det skulle veere minimalt utsatt for vanntilsig fra selve lokaliteten.
Mulighet for pavirkning fra naerliggende vassdrag og/eller menneskelig aktivitet (kloakkutlgp etc.) ble ogsa tatt
med i betraktningen. Fra lok7, med lukket produksjon, ble det ogsa tatt prgver av inntaksvannet, som kom fra 40-
45 m dyp.

Prgvetaking av vann ble utfgrt med en spesialdesignet flaske (Figur 4.2B) som i tom og lukket tilstand ble heist
ned til 7 m dyp, hvorpa korken ble dratt ut med et festet tau, slik at flasken fyltes opp f@rst pa dette dypet. Det
ble pa denne maten gjennomfgrt (med noen avvik) ukentlig prgvetaking av tre biologiske replikater a 500 ml
sjgvann fra merd og kontrollpunkt ved hver lokalitet gjennom de respektive prgvetakingsperiodene. Figur 4.1
viser tidslinjen for uttakene, selv om uforutsette hendelser iblant forarsaket korte oppbrudd i prgvetakingen pa
enkeltlokaliteter.

Kort tid etter innsamling ble sjgvannprgvene, pa lokalitetene, filtrert vha. et drillpumpesystem og en protokoll
tidligere brukt i FHF-prosjektene 901505 (Colquhoun et al., 2022) og 901680 (Colquhoun et al., 2024). Hver
vannprgve ble pumpet gjennom et filter med 0.45 um porer, dvs. sma nok til a8 fange opp de aller fleste
bakterieceller. Figur 4.2C viser drillpumpesystemet oppsatt, der én filterkopp ble brukt per vannprgve, og de
sirkulzere filtrene i bunn av denne (Figur 4.2D) etterpa ble lagret lukket og nedfryst i pavente av nedkjglt
forsending til Veterinaerinstituttet. Etter ankomst til laboratoriet, ble total-DNA ekstrahert fra to av de tre
biologiske replikatene (filtrene) for gPCR-screening som beskrevet under.
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Figur 4.2. En eksempelgrafikk (A) viser hvor kontrollpunkt for vannprgvetaking kunne legges for @ minimere pavirkningen fra den
aktuelle oppdrettslokaliteten. Bildene viser (B) en av flaskene brukt til prgvetakingen, (C) drillpumpesystemet for filtrering av
vannprgvene, og (D) et filter tilsvarende de som ble benyttet og senere analysert med qPCR’er.

gPCR metodeutvikling (AP1)

Vi utviklet syv spesifikke gPCR-metoder for pavisning av sarbakterier i sjpvann. Tre av disse er rettet mot M.
viscosa — ett spesifikt for arten som helhet (M1); ett for CC1-varianten (M2); og ett for CC3-varianten (M3). De
fire andre er rettet mot Tenacibaculum pa ulike taksonomiske nivaer — ett spesifikt for slekten som helhet (T1);
ett for de tre klinisk relevante (og naert beslektede) artene T. finnmarkense, T. dicentrarchi og T. piscium (T2); ett
for arten T. finnmarkense (T3); og ett for under-varianten Tff-LDC (T4). Se ogsa Figur 4.3. Med denne
tilnaermingen ville vi kunne undersgke evt. naturlige svingninger over tid og sted, innen og mellom lokaliteter, i
sjgbarent smittepress fra de spesifikke variantene som er tettest assosiert med sar hos laks (CC1, CC3 og Tff-LDC).
Imidlertid ville det samtidig tillate oss a sette disse funnene opp imot tilsvarende svingninger i tilstedevaerelse av
de aktuelle artene M. viscosa og T. finnmarkense som helhet, samt for sistnevnte ytterligere to taksonomiske
nivaer opp.
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Figur 4.3. lllustrasjonene gjengir sensitivitet og spesifisitet for de syv utviklede gPCR-metodene (M1-3 og T1-4). Bakenforliggende
genom-baserte fylogenier viser arten M. viscosa (venstre) og slekten Tenacibaculum (hgyre). Hhv. grgnne og rgde fargetoner er
brukt innenfor hver av de to gruppene for a vise metodenes gkende spesifisitet nedover i de taksonomiske nivaene.

Metode M1, M2, M3, T3 og T4 ble basert pa deteksjon med TagMan-prober, mens metode T1 og T2 baserte seg
pa SYBR-Green teknologi. Metode T3 inneholdt i tillegg en SYBR-Green analog (BOXTO) for a muliggjgre
smeltepunktanalyse. Identifikasjon av egnede primer- og probe-sekvenser baserte seg pa tilgjengelige genomer
av M. viscosa og Tenacibaculum, i stor grad generert ved Veterinaerinstituttet giennom dette og tidligere
prosjekter, men ogsa nedlastet fra databasen til NCBI GenBank. Et betydelig antall genomer fra naerliggende
slektninger av disse bakteriegruppene ble pa samme mate lastet ned for inklusjon i in silico spesifisitetskontroll.
Manuell kuratering av ‘presence/absence’-matriser generert med Panaroo (Tonkin-Hill et al., 2020), som viser
alle paviste gener i de undersgkte genomene samt hvilke som besitter dem, ble sentralt i dette arbeidet. For a
teste metodenes sensitivitet og spesifisitet ble det, foruten in silico validering mot genomsekvensene, ogsa
anvendt et bredt panel av mal- og ikke-mal bakteriearter/-varianter for in vitro validering. Sensitiviteten ble ogsa
undersgkt ved at sterilt sjgvann tilsatt kjent mengde av malbakteriene ble filtrert og screenet.

Blant tre innsendte biologiske replikater fra hvert prgvetakingssted og -tidspunkt, ble det ekstrahert DNA fra to
for gPCR-screening. Pa bakgrunn av innledende funn ble det tidlig bestemt at det mest gkonomisk
hensiktsmessige for M. viscosa ville vaere a fgrst screene pa artsniva (metode M1), for sa a kun screene positive
prever derfra for de to variantene CC1 (metode M2) og CC3 (metode M3). For Tenacibaculum var imidlertid
andelen positive prgver pa de hgyere taksonomiske nivaene sapass hgy at det for denne gruppen ble bestemt at
alle prgver skulle screenes for alle fire taksonomiske nivaer (metode T1-4). Data fra metodeoptimalisering og
innledende analyser ga oss ogsa grunnlag for a sette egnede grenseverdier for PCR-produktenes smeltepunkt
(metode T2-3), samt Ct cutoff-verdier som ble satt til 36 for SYBR-Green metodene (T1-2), og til 40 for de
resterende TagMan-metodene (M1-3 og T3-4). Det ble for alle screenede prgver kjgrt tekniske gPCR-replikater,
og gjennomsnitt fra disse ble brukt som datagrunnlag for videre analyser. Kjgringene inkluderte ogsa bade
negativkontroller og blank-kontroller fra DNA-ekstraksjon.
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Sardiagnostikk (AP1)

For a fglge med pa sarsituasjonen ved de involverte lokalitetene ble en egen prosedyre etablert for prgveuttak til
utvidet bakteriologisk sardiagnostikk (denne kan oversendes pa forespgrsel). | tillegg til rutinemessige
standardprgver fra fisk med sar, inkluderte prosedyren prgveuttak fra tilsynelatende frisk fisk og/eller intakte
hudomrader (hode og flanke), med mal om 3 fa et bilde av den relative fordelingen av ulike bakteriearter/-
varianter i hudomrader hhv. med og uten sar. Registrering av anatomisk opphav for alle isolatene ga da grunnlag
for vurdering av evt. systematiske tendenser, og et stort antall bakterieisolater fra hver sak og fisk ble lagret. Flere
av isolatene utvalgt for helgenomsekvensering i andre arbeidspakker kom fra denne aktiviteten.

Moritella viscosa helgenomsekvensering og bioinformatikk (AP2)

For @ undersgke om det finnes genomiske trekk hos M. viscosa som er assosiert med isolering fra laks, f.eks.
gener av mulig betydning for vertsinteraksjon og som dermed ogsa kan vaere relevante for sarassosiasjon hos
denne verten, ble genomer fra 83 M. viscosa isolater enten sekvensert (Illumina-teknologi) i prosjektet eller
lastet ned fra NCBI GenBank. | tillegg til nyere norske lakseisolater gnsket vi ogsa a inkludere isolater til
sekvensering fra andre arter enn laks, for & danne en tilstrekkelig bakgrunnskontekst for sammenligning gjennom
sakalt genome-wide association study (GWAS). Isolater sekvensert i dette arbeidet stammet primzert fra
Veterinaerinstituttets omfattende biobank, i tillegg til noen samlet inn gjennom sardiagnostikken nevnt over.
Ettersom isolatene bade fra laks og andre arter i all hovedsak stammer fra sartilfeller, ma analysene forstas som
en undersgkelse av vertsassosiert genomisk variasjon.

Det ble gjennomfgrt en assosiasjonsanalyse basert pa pan-genomet til M. viscosa (dvs. alt genetisk innhold pa
tvers av genomsamlingen) der tilstedevaerelse og fraveer av spesifikke DNA-sekvenser (Jaillard et al., 2018) ble
testet opp imot hvorvidt isolatene kom fra laks eller andre verter. Hvilket genomisk omrade de assosierte
sekvensene tilhgrte ble deretter predikert vha. referansegenomer, med det eneste komplette M. viscosa
genomet som per i dag er offentlig tilgjengelig (MVIS1; GCA_000953735.1) som primeer referanse. Fgr GWAS-
analysen ble slektskapsstrukturen i materialet undersgkt ved hjelp av et rekombinasjonsfiltrert kjernegenomtre,
bade for a beskrive hvordan isolatene er beslektet, og for a vurdere om materialet er egnet for en
assosiasjonsanalyse.

Tenacibaculum finnmarkense helgenomsekv. og bioinformatikk (AP2)

For 195 T. finnmarkense isolater ble genomer enten sekvensert (Illumina-teknologi) i prosjektet eller lastet ned
fra NCBI GenBank. Flertallet av disse var lagret i Veterinzerinstituttets biobank og kom fra norsk oppdrettslaks
med sar i senere ar, da vi bl.a. ville kartlegge hvorvidt relativ dominans av Tff-LDC fremdeles hadde fortsatt i
arene etter 2018/2019 (Spilsberg et al., 2022), og/eller om evt. nye varianter hadde tilkommet. Et mindre antall
tilgjengelige isolater fra andre fiskearter eller marine miljger ble ogsa inkludert. Videre ble det kjgrt fylogenetiske
analyser vha. Panaroo (Tonkin-Hill et al., 2020) og IQTree (Minh et al., 2020), med visualisering i Microreact
(Argimon et al., 2016).

En tilsvarende GWAS-analyse som for M. viscosa viste seg imidlertid ikke hensiktsmessig @ gjennomfgre for T.
finnmarkense genomene. Dette var primaert fordi de aller fleste isolatene vi hadde tilgjengelig kom fra laks med
sar, og man dermed ikke kunne oppna en tilstrekkelig stor bakgrunnskontekst (dvs. isolater som ikke kom fra laks
med sar) til 3 muliggjgre identifikasjon av genetiske elementer med en statistisk signifikant assosiasjon opp mot
kategorien ‘laks med sar’. Isteden ble de 195 genomene screenet mot virulence factor database (VFDB) (Zhou et
al., 2024) og FeGenie (Garber et al., 2020), som henholdsvis inneholder kjente virulensgener og systemer for
jernbinding etc., der sistnevnte er relevant fordi tilgangen til jern ofte kan bli et sentralt konkurranseelement i
vert-agens interaksjonen. Manuelt ble det ogsa gjort BLAST-sgk pa bakgrunn av funn fra tidligere studier, samt
tilsvarende kuratering av ‘presence/absence’-matriser fra Panaroo som nevnt tidligere for gPCR-utviklingen.
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In situ hybridisering (AP2)

Med mal om & spesifikt kunne bade pavise og lokalisere M. viscosa CC1 og CC3 i vevssnitt fra infisert fisk, ble
heyopplgselig in situ hybridisering, basert pa BaseScope™, utviklet. BaseScope er en in situ-hybridiseringsmetode
(ISH) basert pa RNAscope®-plattformen, og kombinerer presisjon og hgy romlig opplgsning. Den er designet for &
pavise korte RNA-sekvenser (50-300 bp) i intakte celler og vev, men kan i visse tilfeller ogsa brukes for a pavise
(mindre tallrikt) DNA, grunnet dens kraftige amplifisering. BaseScope kan skille mellom sveert like
nukleotid-sekvenser og visualisere sekvenser innenfor vevets morfologiske struktur pa celleniva. BaseScope kan
oppdage subtile genetiske variasjoner, inkludert punktmutasjoner og korte innsettinger/slettinger av DNA, som
ofte overses av mer generelle metoder som er avhengige av lengre probesekvenser. Den kan ogsa veere et
effektivt verktgy for a utforske taksonomiske implikasjoner basert pa sekvenseringsresultater, som er spesielt
nyttig gitt den lave sannsynligheten for a identifisere en tilstrekkelig unik sekvens innenfor minimumslengden pa
ca. 300 bp, som vanligvis kreves for en robust RNAscope-analyse.

BaseScope™ LS Reagent Kit ble benyttet for a sette opp og undersgke testpreparater pa Leica BOND
RXm-systemet i en fullautomatisert prosess. Til eksperimentene ble bade positive (husholdningsgen
peptidylprolyl isomerase B fra Salmo salar — SsaPPIB, og generell pan-bakteriell 16S rRNA), og negative
(dihidrodipicolinate reductase fra B. subtilis - DapB) kontrollprober inkludert. BaseScope™ kontrollsnitt (positive,
negative og 16S rRNA) ble brukt for a sette opp metoden pa instrumentet. For a validere spesifikke mal-prober
for hhv. M. viscosa CC1 og CC3, ble det brukt lungevev fra gris som etter disseksjon ble inokulert med enten et
CC1- eller CC3-isolat. Prgvene (parafininnstgpte vevssnitt) kom fra 21 laks infisert med M. viscosa, og dette
materialet ble da altsa undersgkt for bakterier generelt (16S rRNA), og for M. viscosa CC1 og CC3 spesielt, de to
sistnevnte vha. spesifikke DNA-prober designet pa bakgrunn av sekvenserte M. viscosa genomer (lik tilnaerming
som under spesifikk gPCR-design). Disse probene fikk hhv. navnene BaseScope™ LS Probe
BA-B-M.viscosa-mitA-1ZZ-st-sense (CC1-spesifikk) og BaseScope™ LS Probe — BA-B-M.viscosa-CC3-3ZZ-st (CC3-
spesifikk).

Aliivibrio wodanis helgenomsekvensering og bioinformatikk (AP3)

For A. wodanis var det ved prosjektoppstart kun ett tidligere publisert genom tilgjengelig, og kunnskap om
populasjonsstrukturen til denne bakterien var dermed sveert begrenset. | inneveerende prosjekt ble det samlet og
systematisert metadata for en stor samling pa flere hundre isolater av A. wodanis lagret i Veterinaerinstituttets
biobank. Dette dannet grunnlag for utvelgelse av isolater til helgenom-sekvensering for belysning av genetisk
diversitet innad i arten, samt evt. korrelasjon mellom spesifikke genetiske varianter og deres opphav mtp. vert,
geografi, sesong, arstall, tilstedevaerelse av andre vanlige forekommende sarbakterier, etc. Totalt ble det
sekvensert (lllumina-teknologi) genomer fra 130 isolater identifisert som A. wodanis ved bruk av Maldi-TOF, som
profilerer primaert ribosomale proteiner, opp mot et internt utviklet referansespekter (Spilsberg et al., 2022). De
fleste av disse isolatene hadde opphav fra norsk oppdrettslaks med sar i senere ar (2020-2025), mens et mindre
utvalg isolater fra tidligere ar, andre fiskearter og/eller andre land ogsa ble inkludert. | noen tilfeller ble flere
isolater fra samme diagnostiske sak/fisk inkludert, for & kontrollere for evt. stammediversitet innad. Referanse-
genomer fra andre arter innen Aliivibrio-slekten (A. finisterrensis, A. fischerii, A. salmonicida, A. sifiae samt én
hittil ubeskrevet) ble ogsa inkludert for kontekst.

Fylogenetiske analyser ble igjen utfgrt med Panaroo (Tonkin-Hill et al., 2020) og IQTree (Minh et al., 2020), med
visualisering vha. Microreact (Argimon et al., 2016), og Average Nucleotide Identities (ANI) pa tvers av genom-par
ble evaluert med FastANI (Jain et al., 2018). Ogsa for A. wodanis gjorde vi sgk opp imot VFDB (Zhou et al., 2024),
samt manuelle BLAST-sgk rettet mot tidligere beskrevne gen-clustre fra A. wodanis av potensiell betydning for
virulens, jern-akkvisisjon og konkurranseevne mot andre bakterier.
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Aliivibrio wodanis fenotypiske studier og hemningsforsgk (AP3)

| tillegg til de bioinformatiske analysene jobbet Synne Aurora Pettersen-Dahl (UiB) i sin masteroppgave bl.a. med
kartlegging av fenotypiske egenskaper og vekst/overlevelse under ulike miljgforhold hos 12 A. wodanis isolater
fordelt pa de tre genetiske hovedvariantene identifisert i denne studien (se kap. 5). | tillegg til dette utfgrte hun
ogsa en serie forsgk for sa se pa A. wodanis’ evne til @ pavirke vekst av M. viscosa og T. finnmarkense, da denne
formen for interaksjon har blitt dokumentert tidligere (Hjerde et al., 2015), men da uten foregaende kunnskap
om de ulike genetiske variantene av A. wodanis.
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5 Oppnadde resultater og diskusjon

Design og validering av spesifikke gPCR-metoder for sjgvannsprgver

Et sveert omfattende arbeid ble lagt ned for a fa pa plass alle de syv qPCR-metodene, og spesielt noen av
Tenacibaculum-metodene viste seg utfordrende 3 etablere. Etter mange tekniske justeringer og re-design av
primere og prober ble imidlertid alle metoder ferdigstilt og validert. Det bgr her fremheves at alle disse er
utviklet pa bakgrunn av et solid kunnskapsgrunnlag i form av tilgjengelige genomer anvendt i designarbeidet (se
Figur 4.3), og at dette langt overgar hva som vanligvis er tilgjengelig og forventet for utvikling av spesifikke qPCR-
metoder. Imidlertid tilfgrer dette et ytterligere niva av robusthet til de utviklede gPCR-metodene, i den forstand
at man har fatt vurdert bade sensitivitet og spesifisitet opp imot et stort antall mal- og ikke-mal-genomer, pa
tvers av et bredt tids-, steds- og artsmessig opphav. Dette altsa i tillegg til et bredt panel oppdyrkede bakterier
som ble testet in vitro.

Det bgr ogsa papekes at den generelle Tenacibaculum-metoden (T1) trolig ikke evner a pavise alle beskrevne og
ubeskrevne arter innenfor denne svaert heterogene og mangfoldige slekten, samtidig som det er en mulighet for
at enkelte arter innen ‘nabo-slektene’ Polaribacter og Lutibacter ogsa kan pavises. Imidlertid var hovedformalet
med akkurat denne metoden a fa et overordnet inntrykk av totalmengden Tenacibaculum i sjgvann, inkludert
bl.a. T. maritimum og alle gvrige klinisk relevante arter innen slekten.

Overordnede funn fra qPCR-screening

Av totalt 1608 sjgvanns-filtre samlet inn i prosjektet fra de atte involverte lokalitetene mellom november 2023 og
mai 2025, ble det fra 1072 ekstrahert DNA og screenet med de utviklede gPCR-metodene. Dette gjaldt altsa to av
tre biologiske replikater, mens de siste 536 blant disse ble tatt ut som reserve. Disse filtrene forblir da lagret
nedfryst pa Veterinaerinstituttet, hvor de utgjgr en verdifull forskningsressurs som allerede har kommet i bruk
gjennom det nyoppstartede FHF-prosjektet 910068 om piscirickettsiose (PisciNOR), og som med overveiende
sannsynlighet ogsa vil innga i ytterligere prosjekter.

Pa tvers av alle prgvekategorier (arstid; merd/kontroll/inntak; lokalitet; produksjonsomrade; produksjonsform)
fordelte andelen positive prgver seg som fglgende (metode-nr. i parentes):

Moritella viscosa (M1) 36%
CC1 (M2) 21%

CC3 (M3) 12%
Tenacibaculum spp. (T1) >99%
T. finnmarkense + T. dicentrarchi + T. piscium (T2) 68%

T. finnmarkense (T3) 64%

Tff-LDC (T4) 36%

Fra denne overordnede innfallsvinkelen ser vi at alle de undersgkte bakteriegruppene forekommer i betydelig
grad pa tvers av prgvesamlingen, dog som forventet med ulike prosentvise andeler, som vi kommer tilbake ftil.
Det er heller ikke overraskende at Tenacibaculum spp. tilsynelatende er universelt forekommende langs
norskekysten, bl.a. tatt i betraktning en nylig 16S rRNA metabarcoding studie fra Barentshavet som fant at
ordenen Flavobacteriales, der slekten Tenacibaculum m. fl. inngar, i giennomsnitt utgjorde hele 35% av det det
prokaryote mikrobesamfunnet (Aalto et al., 2022).

Det blir som forventet observert gjiennomgaende lave Ct-verdier for T1 (Tenacibaculum spp.), med en median pa
tvers av hele datasettet pa 24.7, som tilsvarer om lag 1-3 millioner bakterier per liter sjgvann. Dersom dette
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sammenlignes med tilsvarende estimater for hver av tre gvrige Tenacibaculum-metodene (T2-4), hvor kun
positive prgver inngar, fremkommer det at mindre enn 1% av den totale mengden Tenacibculum i prgvene
utgjgres av de tre artene som er av stgrst klinisk relevans for oppdrettsfisk i Norge (Figur 5.1). Blant disse tre
representerer T. finnmarkense den klare majoriteten, mens Tff-LDC kun utgjgr en liten fraksjon innenfor denne
arten. Det ma papekes at disse estimatene er usikre og ma tolkes med en viss forsiktighet, da det ikke er gjort en
grundig kvantitativ validering mtp. bakterietall opp mot Ct-verdier pa tvers av gPCR-metodene, men de burde
likevel gi et adekvat grovinntrykk av den relative mengdefordelingen. Dette er relevant a fremheve fordi det med
tydelighet illustrerer viktigheten av a ha kjennskap til pavisningsspekteret (spesifisiteten) for den PCR-metoden
man tolker resultater fra. Eksempelvis vil en prgve kun klassifisert som ‘Tenacibaculum-positiv’, uten naermere
informasjon om metode-spesifisitet etc., kun vitne om at denne kommer fra et marint opphav.

® Andre Tenacibaculum spp.

® T. dicentrarchi + T. piscium
0.01%

® T. finnmarkense (minus Tff-LDC)

0.04 % ® Tff-LDC

Figur 5.1. Relativ andel av ulike Tenacibaculum arter/varianter i filtrerte sjgvannsprgver, beregnet pa bakgrunn av median Ct-verdier.
Verdiene bgr tolkes som grovestimater og ikke som ngyaktige malinger.

Pga. at >99% av alle prgvene var positive for Tenacibaculum spp. med assay T1 var det ikke hensiktsmessig a
vurdere forskjeller i pavisningsmegnstre hos denne pa bakgrunn av andel positive prgver. Derfor ble bakterietall
per liter sjgvann estimert pa bakgrunn av median Ct-verdier benyttet for dette assayet spesifikt, men som nevnt
ma disse omregningene tolkes med forsiktighet.

gPCR-resultater sett opp imot geografi, prgvetype og sesong

Som tidligere nevnt omfattet studien vannprgver samlet fra totalt atte oppdrettsanlegg fordelt pa PO3, PO6 og
PO12 (Figur 4.1). Det er kjent at M. viscosa-assosiert vintersar og T. finnmarkense-assosiert tenacibaculose
opptrer langs hele kysten, men det var av interesse a finne ut om det forekom regionale forskjeller mtp.
smittepress. Figur 5.2 viser, for perioden dekket av denne prgvesamlingen, en generelt noe hgyere pavisningsrate
av bade M. viscosa og T. finnmarkense i PO12, hvor sjgtemperaturene ikke overraskende ogsa var
gjennomgaende lavest. Slekten Tenacibaculum som helhet viser imidlertid en motsatt trend, med hgyere
estimerte bakterietall lengst sgr i PO3, noe som kan henge sammen med naringstilgang i sjgen og det at de
fleste artene i denne slekten trolig ikke har en tett gkologisk tilknytning til laks (diskutert naermere i senere
avsnitt).
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Figur 5.2. Bar-plotet viser, for seks av qPCR-metodene, andel positive prgver (v. vertikalakse) per produksjonsomrade, mens
kulepunkter med stiplet linje isteden viser estimerte bakterietall per liter sjpvann for den generelle Tenacibaculum-metoden (h.
vertikalakse). Bade kontroll- og merd-prgver er tatt med i beregningen.

Vi undersgkte ogsa om det foreld systematiske forskjeller mellom prgver fra hhv. merd og kontrollpunkter (Figur
4.2A), og i sa mate fant vi, pa tvers av alle undersgkte bakteriegrupper, en markant hgyere andel positive prgver
fra merd (Figur 5.3). Ved videre granskning av de positive prgvene sa vi ogsa et vesentlig hgyere smittepress (i
form av estimerte bakteriemengder; i giennomsnitt ca. en dobling) i merd- sammenlignet med kontrollprgver.
Selv om dette ikke er overraskende, er det en tydelig illustrasjon pa at man selv ved dpen produksjon vil kunne fa
en oppkonsentrering i merdene av disse sar-assosierte bakteriene nar de er tilstede i miljget. | denne
sammenhengen er det interessant a observere at blant alle kontrollprgvene var hele 27% og 63% positive for hhv.
M. viscosa og T. finnmarkense, som indikerer at disse bakteriene ofte vil innga som en naturlig del av det marine
bakterioplanktonet, ogsa nar det ikke foreligger en dpenbar pavirkning fra naerliggende oppdrettsaktivitet. Av
praktiske arsaker var det imidlertid ikke mulig @ innlemme hyppig prgvetaking av kontrollpunkter som I3 slik til at
denne typen pavirkning kategorisk kunne utelukkes, og det hadde derfor vaert interessant a ogsa undersgke
pragver hentet fra fjordsystemer med lite eller helt uten oppdrettsaktivitet, eller offshore.

Figur 5.3. Til venstre sees et bar-plot tilsvarende det i Figur 5.2, men isteden adskilt pa prevetype (kontroll og merd). @verst til hgyre
illustreres hvordan positive prgver fra merd fordeler seg relativt til kontrollprgver mtp. estimerte bakterietall (basert pa median Ct-
verdier per kategori).

For lok7 spesifikt, som har lukket produksjon, var antallet prgver innsamlet noe lavt, samtidig som de tre ulike
prgvetypene (kontroll, inntak og merd) ikke ngdvendigvis var innsamlet pa samme dato. Selv om dette
vanskeliggjorde direkte sammenligning pa tvers av disse, var det ogsa herfra en stgrre andel positive merdprgver,
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mens kontroll- og inntaksprgvene jevnt over 1a pa noksa like nivaer. Blant de positive prgvene var imidlertid de
estimerte bakterietallene for T. finnmarkense, T. dicentrarchi og T. piscium ca. 20-30 ganger hgyere i merdprgver
sammenlignet med kontroll og inntak, mens tilsvarende ikke ble sett for M. viscosa. Muligens kan dette reflektere
tidligere Tenacibaculum-introduksjoner via inntaksvann som over tid har fatt muligheten til 3 oppkonsentreres
inne i den lukkede merda, noe som kan illustrere en potensiell utfordring ved lukket produksjon. Det skal
imidlertid bemerkes at det ikke ble rapportert om sarutbrudd pa lokaliteten ila. pr@vetakingsperioden.

Selv om M. viscosa- og T. finnmarkense-assosiert sarproblematikk hos oppdrettslaks lenge har vaert kjent primaert
som et kaldtvannsproblem, sa har det oss bekjent ikke tidligere blitt dokumentert grundig hvorvidt, og evt.
hvordan, smittepresset fra sjgvann kan relateres til sesong og/eller temperatur. En kartlegging av dette vises
derfor i Figur 5.4 for en periode pa litt over ett ar (februar 2024 — mars 2025), hvor hver maned er representert
med minst 52 screenede merd- og kontrollprgver fordelt pa de syv apne lokalitetene, og der alle tre
produksjonsomradene er representert for hver maned. Gjennomsnittlige sjgtemperaturer er basert pa Igpende
rutinemessige registreringer gjort pa 5-7 m dyp.

Det er umiddelbart tydelig at bade M. viscosa og T. finnmarkense ikke overraskende har hgyest tilstedeveerelse
ved lave sjgtemperaturer, og mens denne tendensen er mest markant for fgrstnevnte, blir den omtrent like sterk
ogsa for sistnevnte dersom man kun ser pa den mest sarassosierte varianten (Tff-LDC). Det er videre relevant a
bemerke at mens bade M. viscosa og Tff-LDC nesten er fraveerende fra kontrollpunktene i det varmeste
manedene, sa vedvarer de i stgrre grad inne i merdene. Den relative nedgangen i sommermanedene er ogsa
langt svakere i merd sammenlignet med kontroll for T. finnmarkense, T. dicentrarchi og T. piscium. En slik
vedlikeholdelse av smittepresset i merdene gjennom sommeren kan tenkes a forsterke risikoen for, eller
fremskynde, evt. sarproblematikk nar temperaturene igjen begynner a synke. Se for gvrig ogsa videre diskusjon i
senere avsnitt.

Det er ogsa interessant a observere den svaert hgye toppen som inntraff i mai 2024 mtp. estimert bakterietall for
Tenacibaculum-slekten som helhet. Denne toppen baserte seg pa 88 screenede prgver, og samme tendens ble
sett pa tvers av alle de tre involverte produksjonsomradene, selv om endringen var mest uttalt i PO3. Ved den
ene lokaliteten (lok4 i PO6) som fremdeles samlet inn prgver i mai 2025, ser videre det ut til at en tilsvarende
topp for Tenacibaculum spp. ogsa inntraff dette aret. En naerliggende forklaring pa disse funnene kan vaere at
dette representerer en naturlig ‘varoppblomstring’ for flere arter i denne planktonisk tallrike og mangfoldige
bakterieslekten, der ulike naeringsstoffer akkumulert i sjgen gjennom vinteren tas i bruk straks stigende
vanntemperaturer nar gitte terskelverdier. Det er ogsa viktig a8 papeke at man for Tenacibaculum spp. ikke ser
noen markant forskjell mellom hhv. merd- og kontrollprgver, noe som kan reflektere at majoriteten av de artene
som utgjgr denne slekten, med unntak av noen sveert fa, innehar gkologiske nisjer som i liten grad er koblet til
laksens naervaer. Hvorvidt disse har noen direkte relevans for laksens helse, er uvisst.
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Figur 5.4. Grafer som sammenfatter qPCR screening-resultater (v. vertikalakse), over 14 maneder, fra de syv apne lokalitetene. Hvert
av de syv diagrammene representerer videre én qPCR-metode. Fargede felter representerer andelen positive prgver (eller for
Tenacibaculum spp., estimerte bakterietall) malt per méned gjennom perioden, mens bla og r@de linjer fordeler disse malingene pa
hhv. kontroll- og merdprgver. Stiplet gra linje over hvert diagram angir gjennomsnittlige sjgtemperaturer malt giennom aret (h.
vertikalakse).

gPCR-funn fra enkeltlokaliteter

Et annet sentralt aspekt vi gnsket a undersgke var hvordan screening-resultater fra enkeltlokaliteter forlgp i
forhold til den kliniske helsestatusen hos fisken. | denne sammenhengen viste det seg at den mest
hensiktsmessige parameteren a stille opp imot qPCR-resultatene var andelen av den totale dgdelighet som var
klassifisert som sarrelatert, da slike registreringer var tilgjengelig for det meste av prgvetakingsperioden fra alle
de involverte lokalitetene. | Figur 5.5 vises dette, per lokalitet giennom prgvetakingen, opp imot qPCR-resultater
for M. viscosa (M1), T. finnmarkense (T3) og Tff-LDC (T4). Det er kun de apne lokalitetene 1-6 (se Figur 4.1) som
er tatt med, da det var her prgvetakingen pagikk lengst, og kontroll- og merdprgver vises adskilt. Det er viktig a
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understreke at denne figuren ikke sier noe om hvor hgy den totale dgdeligheten ved lokalitetene var i de
tidsrommene som dekkes, eller om de svaert mange andre faktorene som ogsa kan ha bidratt til sarutvikling,
enten som primaer- eller sekundaerarsaker. Det den imidlertid sier noe om er hvordan tilstedeveerelsen av de tre
bakteriegruppene forlgper i forhold til den registrerte sarsituasjonen, uavhengig av underliggende etiologi.

Forst og fremst bekrefter Figur 5.5 en tydelig korrelasjon mellom gkninger i andel dgdfisk registrert med sar, og
pavisning av M. viscosa og Tff-LDC i sjgvann, spesielt fra merd. Faktisk viser disse to bakteriegruppene en viss
tilstedevaerelse gjennom alle ‘sartoppene’ som fremkommer pa tvers av de seks lokalitetene, med unntak av én
(lok2; f@rste topp) som da ogsa inntraff mens sjgtemperaturen var markant hgyere enn gjennom de gvrige
toppene. Videre viser figuren ogsa, fra en litt annen innfallsvinkel enn i Figur 5.4, at M. viscosa og Tff-LDC pa
generell basis forekommer bade oftere og i stgrre mengder ved lave (vs. hgye) sjgtemperaturer og fra merd- (vs.
kontroll-) prgver. Tilsvarende korrelasjoner gjelder ogsa for arten T. finnmarkense som helhet, men tendensene er
ikke like sterke hverken nar det gjelder sarinsidens, temperatur eller prgvetype.

For flere av de nevnte ‘sartoppene’ observeres det ogsa, noen fa uker eller maneder forut for starten pa disse, en
fremvekst av M. viscosa og Tff-LDC i merdvannet (indikert med rosa piler i Figur 5.5), og til dels ogsa i
kontrollpunktene. Spesifikt for lok2 og lok4 sa var disse bakteriegruppene neer fullstendig fraveerende fra bade
kontroll- og merdprgvene i flere maneder, fgr pavisningsfrekvensen gikk markant opp omtrent 6-8 uker fgr det
ogsa tilkom en markant gkning i andelen dgdfisk med sarregistrering. Noe tilsvarende kan ogsa ha inntruffet i
forbindelse med gkt sarrate pa lok6, men her foreligger ikke en tilstrekkelig lang prgvetakingsperiode i forkant til
a kunne tidfeste den eventuelle gkningen i bakteriemengden. Pa lok1 ser man videre et eksempel pa at M.
viscosa og Tff-LDC kan forbli vaerende i merdvannet ogsa gjennom de varmere manedene, selv om de i denne
perioden ikke pavises i kontrollprgvene. Som tidligere nevnt kan dette tenkes a legge til rette for en tidligere
inntreffende ny sargkning i pafglgende sesong, nar temperaturene igjen begynner a synke.

Oppsummert bekrefter disse funnene en naer korrelasjon spesielt mellom M. viscosa og Tff-LDC i sjgvann og gkt
registrering av laks med sar. Det er i denne sammenhengen relevant & papeke at kontrollprgvene i
utgangspunktet ikke burde veere sterkt pavirket av sarsituasjonen ved lokalitetene. Flere eksempler pa gkt
pavisningsfrekvens av begge disse bakteriegruppene i sjgen 1-2 maneder forut for at andelen sarregistreringer
0gsa begynner a stige, kan peke pa rutinemessig screening av sjgvann for M. viscosa og Tff-LDC som et nyttig
biosikkerhetsverktpy mtp. planlegging av risikofylte operasjoner. | perioder med gkt smittepress vil man da
eksempelvis kunne unnga slike aktiviteter eller tilpasse disse.
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Figur 5.5. For lokalitet 1-6 vises gPCR-resultater (Ct-verdier; h. vertikalakse) gijennom de respektive prgvetakingsperiodene opp imot
prosentvis andel (v. vertikalakse) av total dgdelighet som ble klassifisert som sarrelatert. Av visualiseringshensyn er kun tre av
metodene (M1/M. viscosa, T3/T. finnmarkense og T4/ Tff-LDC) tatt med. For hver lokalitet er kontroll- og merdprgver vist side om
side, og farge-skalaer under hvert diagram angir lokalitetens gjennomsnittlige sjgtemperaturmalinger. Vertikale stgttelinjer er
separert med 30 dagers mellomrom. Rosa piler markerer M. viscosa og Tff-LDC fremvekst i merdvann i forkant av gkt sarpavisning
(se tekst). Se forgvrig ogsa forklaringsbokser nederst i figuren.
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Bakteriologiske funn fra sardiagnostikk

Dessverre fikk vi noe faerre innsendinger av diagnostisk prgvemateriale med fokus pa mikrobiologisk
sarutredning til prosjektet enn forventet, og totalt ble det mottatt seks slike fordelt pa tre lokaliteter, én fra hver
av de involverte produksjonsomradene. Det ble rendyrket 157 bakterieisolater fra disse sakene, og ikke
overraskende var det de tre artene studert i prosjektet som dominerte, med 24 isolater av M. viscosa, 51 av T.
finnmarkense, 43 av A. wodanis og 39 gvrige (Tenacibaculum spp., Vibrio spp. etc.). Fra noen enkeltsaker og
enkeltfisk ble det tatt vare pa flere bakterieisolater av samme art for helgenomsekvensering, omtalt senere. De
samlede isolatene fordelte seg pa totalt 40 individuelle fisk, hvorav 32 og 8 var kategorisert som hhv. med og
uten sar, selv om dyrkning fra friske hudpartier ogsa for det meste var blitt gjort fra fgrstnevnte gruppe. Den
oppsummerte fordelingen mtp. andel av hver prgvetype (nyre, sar og intakt hud) med pavisning av de respektive
bakteriegruppene vises i Figur 5.6.

nyre (n=11) sar (n=38) intakt hud (n=12)

2y

log2-folds forskjelli andel prgver med funn fra sar, ift. hud

O M. viscosa -1.50 -1.00 -0.50 0.00 0.50 1.00 1.50
O A. wodanis | E—
O T. finnmarkense gv. finnmarkense —
B T. finnmarkense gv. ulcerans ——
O Tenacibaculum spp. |
O Diverse andre ———
=

Figur 5.6. Kakediagrammene viser, for prgver med bakteriepavisning fra hhv. nyre, sar og (tilsynelatende) intakt hud, andel av disse
med dyrkning av ulike kategorier bakterier. | og med at hver prgve kan ha pavisning av mer enn én bakteriekategori, blir den
oppsummerte verdien for hvert diagram over 100%. For a visualisere relative forskjeller mellom sar og intakt hud, vises ogsa
andelen sarprgver med funn i relasjon til tilsvarende andel hudprgver med funn.

Fra nyre var det M. viscosa og A. wodanis som dominerte blant fremdyrkede isolater, noe som stemmer godt
overens med tidligere erfaringer med at Tenacibaculum-infeksjoner kun i liten grad utvikler seg til a bli
systemiske, og disse begrenset seg ogsa i denne studien hovedsakelig til overfladiske infeksjoner. Imidlertid sees
noen forskjeller mtp. hvilke underkategorier av Tenacibaculum som pavises hvor, og spesifikt ble det funnet en
relativt stgrre andel ikke-artsbestemte Tenacibaculum og T. finnmarkense gv. ulcerans fra tilsynelatende intakte
hudpartier, mens T. finnmarkense gv. finnmarkense isteden viste en relativ dominans i sar. Samtidig som dette
stgtter opp under antagelsen om at gv. finnmarkense er den blant disse to som i hovedsak er ansvarlig for
sarutvikling i oppdrett (Spilsberg et al., 2022), sa kan det ogsa tyde pa en gkologisk kobling mellom gv. ulcerans
og atlantisk laks, men at denne relasjonen da trolig er noe mindre patogen av natur. Ogsa M. viscosa, samt i noe
grad A. wodanis, forekom relativt sett oftere i sar sammenlignet med intakt hud.

Disse resultatene bgr imidlertid, gitt den relativt lave totale prgvemengde, tolkes med forsiktighet, og
datagrunnlaget var ikke stort nok til 3 vurdere forskjeller i pavisningsmgnstre mtp. anatomisk plassering av
sarene (hode, flanke etc.).
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Moritella viscosa helgenomsekvensering og bioinformatikk

Fylogenetisk analyse viste en tydelig slektskapsstruktur mellom isolatene, som bl.a. avgrenser de lakse-assosierte
variantene CC1 og CC3 til egne slektslinjer (Figur 5.7). Lakseisolatene er mao. ikke kun samlet i én enkelt gruppe,
men isteden fordelt pa flere deler av treet. Dette tyder pa at vertsassosiasjon i materialet ikke bare fglger ett
felles opphav, men forekommer pa tvers av ulike genetiske bakgrunner.

Vertsorganisme
Rognkjeks (Cyclopterus lumpus)
® Laks (Saimo salar)
Regnbuearret (Oncorhynchus mykiss)
Kveite (Hippoglossus hippoglossus)
® Leppefisker (Labridae)

Torsk (Gadus merhua)

@ Hvitling (Merlangius merlangus)

0 5000 10000
Genetisk distanse fra roten
(Antall baseendringer)

Figur 5.7. Rekombinasjonsfiltrert kjernegenomtre for M. viscosa-isolatene brukt i analysen. Figuren viser slektskapsstrukturen i
materialet og hvordan isolater fra ulike verter er fordelt mellom genetiske slektslinjer, hvorav to representerer variantene CC1 og
CC3. Denne strukturen er viktig bade for a beskrive slektskapet mellom genomene og for a vurdere hvor egnet materialet er for
GWAS. Den genetiske avstanden mellom isolatene ble brukt i GWAS-analysen for & kontrollere for slektskapsstruktur og redusere
risikoen for konfunderende effekter.

Slektskapet er viktig for tolkningen av GWAS-resultatene. Dersom alle lakseisolatene hadde ligget samlet i én
snever gren av treet, ville det veert vanskelig a skille mellom signaler som skyldes felles opphav og signaler som
faktisk er knyttet til vertsassosiasjonen. For dette materialet var det fortsatt ngdvendig a ta hensyn til slektskap,
men fordelingen av isolater gjorde likevel datasettet relevant for GWAS. For a redusere risikoen for falske
sammenhenger som fglge av slektskapsstruktur, ble det derfor brukt en linear mixed modell i pyseer (Lees et al.,
2018), med en fylogeni-basert relasjonsmatrise estimert fra treet.
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Manhattan plottet i Figur 5.8 viser at ingen av de spesifikke DNA-sekvensene (i denne sammenhengen kalt
unitigs) som ble funnet passerte signifikansgrensen etter korreksjon for multippel testing (Bonferroni), og det er
derfor ikke grunnlag for a hevde sikre assosiasjoner mellom de testede genetiske variantene og isolering fra laks i
dette materialet. Samtidig var flere av de h@yest rangerte signalene lokalisert til genomregioner med
annoteringer som er biologisk plausible i en verts- og sarassosiert ssmmenheng (Figur 5.9). Dette gjelder szerlig
gener og regioner knyttet til overflatestrukturer, sekresjon og regulering, blant

annet CpaD (Flp pilus assembly protein), Type Il sekresjonssystemer, en OmpA-lignende transmembran
proteinregion, Ic/R-familie transkripsjonsregulator og NhaD-antiporter. Disse strukturene kan tenkes & ha en
funksjon som pavirker festeevne, overflateinteraksjoner, kolonisering, effektorsekresjon og/eller fysiologisk verts-
/miljgtilpasning. Andre toppannotasjoner, som tyrosin-rekombinase-domeneholdig protein, YicC og et hypotetisk
protein, er mer usikre a tolke funksjonelt i denne sammenhengen, og bgr derfor omtales som forelgpige
kandidater snarere enn som spesifikke mekanistiske forklaringer.

Oppsummert gir denne GWAS-analysen, pa dette datasettet, altsa ikke stgtte for signifikante assosiasjoner
mellom enkeltsignaler i pan-genomet og isolering fra laks, og resultatene bgr derfor tolkes konservativt. Likevel
fremstar flere av de annoterte toppsignalene som biologisk plausible kandidater, saerlig fordi mange av dem er
antatt tilknyttet funksjoner som overflatestrukturer, sekresjon, membraninteraksjon og regulering. Funnene kan
derfor sees som et f@grste samlet bilde av genomiske regioner som bgr undersgkes videre, og som kan veere av
potensiell relevans for bl.a. vertsinteraksjon hos M. viscosa. En evt. senere verifisering av ekstracellulaert
eksponerte og antigene virulensdeterminanter som eksisterer pa tvers av genetiske varianter av bakterien, og
isteden er koblet til vertsspekter, kan f.eks. danne grunnlag for sub-unit vaksiner som ogsa beskytter pa tvers av
disse.
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Figur 5.8. Manhattan plot over unitig-assosiasjoner med laks i M. viscosa, som viser —log10(p-verdi) for unitigs mappet til MVIS1-
referansen. Vi beregnet signifikansgrensen til a veere 5.97, som ligger et stykke over de hgyeste verdiene i dette plottet, og er derfor
ikke vist. Selv om ingen enkelt-unitigs passerte terskelen, ses flere genomregioner med markant forhgyede signaler.
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Figur 5.9. Annoterte genomregioner med unitigs assosiert med lakseisolater av M. viscosa. Stgrrelsen pa prikkene viser antall
tilordnede unitigs per region, horisontalaksen viser estimert effektstgrrelse, og vertikalaksen viser hgyeste observerte —log10(p-
verdi) blant unitigene i regionen. Hgye treff til hgyre i plottet representerer de sterkeste kandidatene.

Oppdatert kunnskap om T. finnmarkense’s populasjonsstruktur

Fylogenien som resulterte fra analyse av de 158 T. finnmarkense gv. finnmarkense genomene var basert pa 1950
identifiserte kjernegener, og fordelte isolatene pa en rekke dype slektslinjer, hvorav fem slike utkrystalliserte seg
ved at de omfatter 210 isolater hver (Figur 5.10). Den stgrste av disse er ikke overraskende den tidligere
beskrevne Tff-LDC, som dominerte fra sarutbrudd hos laks i Norge i 2018-2019 (Spilsberg et al., 2022). Ved a her
utvide genom-samlingen til ogsa a omfatte et vesentlig antall isolater fra pafglgende ar, ser vi at selv om Tff-LDC
fortsetter a dominere, sa er ikke denne tendensen lenger like sterk, spesielt etter 2022. Samtidig er det tydelig at
alle de fem fremhevede variantene forekommer langs store deler av norskekysten.

Kun to isolater fra utenfor Norge er representert med genomer innad i T. finnmarkense gv. finnmarkense, og
begge disse kommer fra atlantisk laks i British Columbia, vest-Canada, hhv. fra 2017 og 2020 (NCBI GenBank IDs:
GCA_028010105.1 og GCA_028010205.1). | tillegg til & bekrefte at denne genomovar’en ikke kun er begrenset til
Atlanterhavet, er det ogsa interessant a observere at det canadiske isolatet fra 2017 er relativt nzert beslektet
med et norsk isolat fra 2020 (Figur 5.10). Noe tilsvarende kan ogsa sees for sekvenserte isolater av T.
finnmarkense gv. ulcerans fra Norge, Chile og Canada (ikke vist her), og det er i denne sammenhengen relevant a
papeke at havstrgmmen gjennom Nordvestpassasjen generelt gar fra vest (Stillehavet) mot gst (Atlanterhavet)
(Mclaughlin et al., 2004).
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Figur 5.10. Fylogeni basert pa 158 T. finnmarkense gv. finnmarkense genomer, med de fem mest tallrike slektslinjene fargekodet (Tff-
LDC, Tff-2, Tff-3, Tff-4 og Tff-5), og mindre slektslinjer i gratone, samt to naerbeslektede isolater fra hhv. Norge og Stillehavet indikert
med piler. @verst til venstre sees et bar-plot som viser relativ fordeling av sekvenserte isolater pa varianter og isoleringsar (kun
isolater fra norsk laks medregnet her). Til hgyre sees miniatyrkart som viser geografisk opphav for sekvenserte isolater fra hver av
de fem variantene.

En separat fylogeni, basert pa 2398 identifiserte kjernegener, ble generert for de 92 isolatene tilhgrende Tff-LDC,
som sa langt kun er dokumentert fra Norge (Figur 5.11). Pga. relativt lav genetisk diversitet innad i denne
varianten, vil trolig ikke alle forgreiningene i treet veere ‘korrekt’ plassert mtp. det ngyaktige evolusjonzere
forlgpet, men den relative tendensen med at eldre og nyere isolater legger seg hhv. mot venstre og hgyre side av
treet er logisk iht. hva man skulle kunne forvente. Som en viderefgring av diskusjonen over, hvori T. finnmarkense
gv. finnmarkense isolater fra Norge og Stillehavet viser relativt naert genetisk slektskap, er det da interessant a se
at selv pa denne ‘hgyere forstgrrelsen’ (dvs. innad i Tff-LDC) pavises en sveert narbeslektet undergruppe med
norske isolater som i dette tilfellet strekker seg fra PO3 i sgr til PO12 i nord.

Overordnet underbygger alt dette at T. finnmarkense trolig er utbredt i marine miljger verden over, med en
populasjonsstruktur bygget opp av et stort antall varianter/slektslinjer som kan ha spesialisert seg pa ulike mikro-
nisjer i det marine miljget. En slik nisje kan vaere kolonisering av atlantisk laks, men hvorvidt de fem variantene
fremhevet her innehar en slik spesialisering er fremdeles uklart, selv om det ikke fremstar som usannsynlig gitt
gjentagende funn fra laks med sar pa tvers av tid og sted. Det ser videre ut til at ulike varianter ikke ngdvendigvis
er sterkt stedbundne, og det er mulig at miljgmessige hindringer (naerings-/vertstilgang, temperatur etc.) kan
vaere av vel sa stor betydning som geografisk avstand mtp. hvilke av disse som sprer seg hvor. Om s3 er tilfelle, vil
evt. nyoppstatte varianter med en affinitet for laks trolig raskt kunne spre seg til nye kyst- og havomrader.
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Figur 5.11. Fylogeni basert pa 92 Tff-LDC genomer, farget iht. arstall for isolering. En mindre gruppe sveert naert beslektede isolater
fra 2023-2025, og isolert fra nord til sgr i Norge, er indikert.

Mulige virulensdeterminanter i Tenacibaculum finnmarkense

Selv om en GWAS-analyse tilsvarende den gjort for M. viscosa som tidligere nevnt ikke lot seg gjennomfgre for T.
finnmarkense, ble det pa tvers av alle de 195 genomene gjort sgk etter genetiske elementer av mulig betydning
for virulens vha. flere ulike tilnaerminger. Det ble slik pavist gener potensielt tilknyttet bade Type I, VI og IX
sekresjonssystemer noksa bredt utbredt innen hele arten, som hver for seg trolig kan veere involvert i
ekstracellulzer transport av proteiner (Type 1), ‘injeksjon’ av toksiner inn i vertsceller (Type VI) og glidende
motilitet kjent fra flere arter innen slekten (Type IX) (Green & Mecsas, 2016; Rocha et al., 2024). Videre fremkom
relativt fa treff mot virulensgen-databasen VFDB (Zhou et al., 2024), med kun 5-9 treff per genom innenfor de
anvendte terskelverdiene, og det var ingen enkeltgener som stakk seg ut som spesielt bemerkelsesverdige. En
interessant observasjon kan imidlertid sees for T. finnmarkense gv. finnmarkense, der de 144 genomene
tilhgrende de fem tidligere nevnte ‘hoved-variantene’ assosiert med laks (Figur 5.10) jevnt over produserer flere
treff enn de 14 gvrige genomene (gjennomsnitt 7.9 mot 6.2). Fra alle T. finnmarkense genomene ble det videre,
ved spk med FeGenie (Garber et al., 2020), pavist en rekke treff for gener relatert til akkvisisjon av jern fra
omgivelsene, og spesielt mange relatert til jern-chelaterende sideroforer, men det fremkom ingen spesielt
pafallende forskjeller pa tvers av varianter/slektslinjer. Oppsummert ble altsa ingen kjente virulensdeterminanter
pavist som unikt forekommende hos Tff-LDC. Dersom denne varianten innehar spesielle ‘sarfremmende’
egenskaper kan disse imidlertid ogsa veaere tilknyttet gener som finnes pa tvers av arten, men der Tff-LDC har
ervervet spesifikke mutasjoner, og slike vil i sa fall kunne vaere vanskeligere a identifisere.

Utover virulensdeterminant-sgkene nevnt over er det ogsa verdt a bemerke at genom-stgrrelsen til isolater av
Tff-LDC spenner mellom 3.07-3.27 (gjennomsnitt 3.12) Mbp, som er noe stgrre enn for de gvrige medlemmene
av T. finnmarkense gv. finnmarkense, pa 2.76-3.10 (gjennomsnitt 2.98) Mbp. Det vil altsa si en gjennomsnittlig
forskjell pa ca. 140 kbp, som kan tilsvare lengden pa et stort plasmid. Der to tidligere studier ikke greide a pavise
plasmider i undersgkte T. finrnmarkense genomer generert med Illumina-teknologi (Avendafio-Herrera &
Saldarriaga-Cérdoba, 2025; Bridel et al., 2018), fant en nylig studie flere plasmider hos de to tidligere nevnte
canadiske genomene som isteden var sekvensert med Oxford Nanopore-teknologi (Sies et al., 2025). Det stgrste
av disse var pa 131 kbp (GCA_028010105.1), og inneholdt bl.a. gener for et Type VI sekresjonssystem, men vi
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kunne kun gjenfinne mindre komponenter av dette plasmidet pa tvers av de gvrige T. finnmarkense genomene.
Det er altsa en mulighet for at Tff-LDC genomene ogsa kan vaere i besittelse av et tilsvarende stort men distinkt
oppbygd plasmid, uten at vi har greid a avgrense dette fra genomene undersgkt her, som altsa ble sekvensert
med lllumina-teknologi. Dessverre rakk vi ikke a supplere med Nanopore-sekvensering, noe som ville gitt oss
lengre ra-sekvenser og dermed grunnlag for en mer komplett sammenstilling av genomene, og i neste omgang
identifikasjon av evt. plasmider i disse. Dette kan imidlertid vaere verdt a undersgke videre.

In situ hybridisering

En metode for spesifikk lokalisering av hhv. M. viscosa CC1 og CC3 i vevssnitt ville bl.a. kunne legge grunnlag for
en bedre forstaelse av den underliggende patogenesen, og hvilken rolle de ulike variantene spiller. Under
testoppsettet fremkom signal fra positive kontroll-prober (salmonid husholdningsgen og 16S rRNA pan-bakteriell)
i forventede celletyper og vevsregioner, mens negative kontroller (DapB) ikke viste signal. Lungevev fra gris
inokulert med renkultur av M. viscosa CC1 viste signal med CC1-probe men ikke med CC3-probe, mens vev
inokulert med M. viscosa CC3 viste motsatt resultat (Figur 5.12). Samlet sett bekrefter disse resultatene at
metoden fungerer, og at probene kan brukes for spesifikk pavisning av hhv. M. viscosa CC1 og CC3 i vev.
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Figur 5.12. Bildene viser snitt fra grisevev inokulert med hhv. M. viscosa CC1 (venstre) eller CC3 (hgyre), og farget med prober
spesifikke for CC1 (gverst) eller CC3 nederst. Signal (eks. grgnne ovaler) sees kun i snitt med matchende inokulat og probe.

| selve eksperimentet ble BaseScope-analysen vellykket gjennomfgrt pa de utvalgte vevsprgvene, og resultatene
viste forventede signalmgnstre i samsvar med Ct-verdier. Signaler fra CC1 og CC3 ble sett i ulike vev, som
nyreepitel, milt, hjerte, lever og sar (Figur 5.13), som bekrefter bade probe-spesifisitet og metodens integritet.
Kontrollsignalene var ogsa som forventet (punktformede for positive, og fraveerende for negative). Samtidig ble
det ogsa registrert enkelte ikke-spesifikke signaler som pavirket tolkningen. Disse artefaktene ble hovedsakelige
observert i forbindelse med vevsrester og skader pa snittene. Prgvetaking og histologisk behandling av hud,
seerlig nar den allerede er skadet, kan vaere vanskelig.
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Figur 5.13. Bildene viser utsnitt av den samme sarprgven fra laks, men farget med ulike prober. A) viser farging med 16S rRNA (pan-
bakteriell) probe, og reelt signal og artefakt indikert med hhv. stor og liten sirkel. B) og C) viser farging med hhv. CC1- og CC3-
probene, med sirkler som indikerer reelle signaler (grgnt), melanin (gult) og artefakt (rgd).

En ytterligere utfordring var tilgang til nok egnede prgver med bekreftet tilstedeveerelse av malbakteriene, som
bl.a. hadde sammenheng med at feerre prgver enn forventet ble sendt inn fra deltakende oppdrettsanlegg
gjiennom prosjektperioden. Analyse av flere vevsprgver der det er kjient om M. viscosa CC1 og CC3 er tilstede
eller ikke, vil bidra til & validere metoden ytterligere. Forslag til forbedringer inkluderer ogsa analyse av
genuttrykk med fokus pa tentative virulensfaktorer. Generelt vil sikring av RNA/DNA-integritet ved prgvetaking,
implementering av strengere vasketrinn, bedre kontroll pa fikseringstid, og RNase-dekontaminering av mikrotom
og annet utstyr, kunne bidra til gkt palitelighet (i vart tilfelle primaert mtp. kontrollene).

Pa grunn av disse nevnte utfordringene med a finne nok materiale til utprgving av M. viscosa-prober innfor den
tilgjengelige tidsrammen ble det besluttet d ikke ogsa ga videre med design og anskaffelse av prober mot T.
finnmarkense. Likevel er dette et lovende konsept som fortjener a bli vurdert igjen etter hvert som vi har fatt mer
erfaring med de per na tilgjengelige probene utviklet spesielt for M. viscosa CC1 og CC3. Retrospektivt vurderes
det at etablering av en god prgveinnsamlingsprotokoll, samt sikring av et tilstrekkelig volum av verifiserte prgver,
burde veert prioritert hgyere fra starten av. Prgver fra kontrollerte smitteforsgk kunne vaert interessante i sa
mate. Disse aspektene bgr hensyntas i eventuelle fremtidige prosjekter som gnsker a viderefgre utviklingen og
optimaliseringen av metodene som ble pabegynt her.

Beskrivelse av A. wodanis’ populasjonsstruktur og variant-forskjeller

Blant de 130 presumptive A. wodanis genomene inkludert i studien indikerte fylogenetisk analyse at 128 av dem
reelt tilhgrer denne arten, mens de resterende to isteden tilhgrer en nzerliggende og hittil ubeskrevet art. Dette
ble bekreftet giennom ANI-sammenligning mellom de 128 A. wodanis genomene og genomer tilhgrende de
gvrige Aliivibrio artene, som |a mellom 82.0-89.5%, mens tilsvarende verdier innad i A. wodanis var 295.6%. Disse
verdiene er altsa hhv. under og over den generelt aksepterte ANI-terskelen pa 95% for artsavgrensning (Richter &
Rossello-Mora, 2009). Dette bekrefter dermed at den internt etablerte Maldi-TOF protokollen for A. wodanis
identifikasjon ved Veterineaerinstituttet har noksa god treffsikkerhet.

En separat fylogenetisk analyse som kun inkluderte de 128 bekreftede A. wodanis genomene viser videre en klar
inndeling i tre genetiske hoved-slektslinjer, her navngitt Aw-1, Aw-2 og Aw-3, i tillegg til en fjerde som kun
utgjgres av ett enkeltisolat. Blant disse er det Aw-1 som er den klart mest tallrike (Figur 5.14), og denne omfatter
bade typestammen av A. wodanis, alle isolater fra fgr 2013, og alle de fire isolatene fra andre land enn Norge
(Feergyene og Irland; 2011-2014). Pa tross av a vaere pavist innenfor et relativt kort tidsrom inkluderer imidlertid
ogsa Aw-2 og Aw-3 isolater fra store deler av norskekysten, noe som i kombinasjon med det relativt lave antallet
isolater undersgkt fra fgr 2020 sannsynliggj@r at ogsa disse to variantene kan ha eksistert i Norge forut for dette.

Veterinaerinstituttet 28 /36



Sluttrapport FHF-prosjekt 901838

Blant de tre, utmerker Aw-3 seg som den varianten med klart lavest grad av genetisk diversitet innad, noe som
reflekteres tydelig i Figur 5.14. Imidlertid sees det ogsa to konserverte ‘under-varianter’ i Aw-1, og én i Aw-2,
hver bestdende av 10-20 isolater, som viser omtrent tilsvarende grad av genetisk homogenitet som Aw-3. Det er i
denne sammenhengen interessant a observere at alle disse genetisk svaert konserverte under-variantene, samt
Aw-3, hver for seg er blitt pavist pa tvers av 3-9 produksjonsomrader, og over tidsspenn pa 4-38 ar. Pa den annen
side ble det fra én enkeltsak i PO6 (lok4 i denne studien) pavist samtidig infeksjon med genetisk ulike A. wodanis
isolater hos fire av fem undersgkte fisk, mens det fra ytterligere fem av 12 saker hvorfra to eller flere isolater var
med i studien, ble pavist tilsvarende samtidig tilstedevaerelse av mer enn én genetisk variant. Samlet kan dette
reflektere spesialiserte varianter av A. wodanis som vedvarer over tid og sted, men der ulike varianter ogsa
gjerne sameksisterer, og trolig fyller ulike mikronisjer i et felles miljg. Det bemerkes at dette ogsa er til forveksling
likt de generelle observasjonene nevnt tidligere vedrgrende populasjonsstrukturen til T. finnmakrnese gv.
finnmarkense.
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Figur 5.14. Fylogeni basert pa 128 A. wodanis genomer, med de tre hovedvariantene fargekodet (Aw-1, Aw-2 og Aw-3), og den
fierde ‘singleton’-slektslinja i gratone. @verst til venstre sees et bar-plot som viser relativ fordeling av sekvenserte isolater pa
varianter og isoleringsar (kun isolater fra norsk laks medregnet her). Til hgyre sees miniatyrkart som viser geografisk opphav for
sekvenserte isolater fra hver av de tre variantene.

Angaende eventuelle miljgpreferanser, sa fremkommer det noen interessante forskjeller ved naermere
undersgkelse av den relative geografiske fordelingen av de tre variantene. Selv om alle tre som nevnt fremstar
vidt utbredt langs norskekysten, sa var det kun Aw-1 og Aw-2 som ble pavist sa langt sgr som i PO2, mens Aw-3
ikke ble pavist sgr for PO4. Innenfor den studerte isolat-samlingen fremkommer det videre at Aw-3 ogsa har en
generelt hgyere pavisingsrate i nordlige landsdeler, og det sees ogsa en klar tendens til at denne varianten,
relativt sett, oftere isoleres i kaldere maneder av aret, da den i motsetning til de to andre ikke ble dokumentert
mellom juni og november (Figur 5.15). Det kan derfor fremsta som om Aw-3 har en relativ preferanse bade for
kaldere arstider og nordlige kystomrader, sammenlignet med Aw-1 og Aw-2.

Selv om et mindre antall tidligere smitteforsgk med A. wodanis har blitt giennomfgrt, sa har alle disse (sa vidt vi
kan se) involvert én enkeltstamme tilhgrende Aw-1 (Karlsen et al., 2014), og forsgkene har sa langt ikke funnet at
denne alene forarsaker sykdom hos atlantisk laks, selv om et mulig samspill med M. viscosa er hypotetisert. Blant
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de undersgkte A. wodanis isolatene i denne studien kom majoriteten (74%) fra tilfeller med samtidig pavisning av
M. viscosa og/eller Tenacibaculum spp. (pa saksniva). Dette gjaldt imidlertid en relativt sett lavere andel (40%) av
Aw-2 isolatene, som mulig kan peke i retning av at denne varianten besitter et stgrre potensiale til 8 opptre som
primaerpatogen hos laks. Eventuell videre undersgkelse av dette vil imidlertid kreve smitteforsgk.

Gjennom mastergradsarbeidet til Synne Aurora Pettersen-Dahl fremkom en viss grad av fenotypisk variasjon
mellom de tre variantene, selv om det ogsa var noe variasjon innad mellom de fire isolatene som ble testet
innunder hver variant. Blant parameterne som varierte var veksthastighet og hemolyse, som begge ble observert
a generelt vaere raskere for Aw-1 og Aw-2, sammenlignet med Aw-3, under inkubasjon pa blodagar med 2% NaCl
ved 15 og 22 °C. Ettersom alle isolater utviklet hemolyse-soner i agaren ved forlenget inkubasjon, er det er
imidlertid vanskelig a si om observasjonene reelt sett reflekterer lavere hemolyse-kapasitet hos Aw-3, eller om
det kan forklares av andre miljgpreferanser mtp. temperatur e.l. hos denne varianten. Videre ble det funnet at
kun isolater tilhgrende Aw-2 har urease-aktivitet, noe som trolig kan forklares med funn fra VFDB-screeningen,
der ureB-genet, som koder for en viktig komponent i urease-enzymet, ble funnet a vaere eksklusivt tilstede i Aw-2
genomene.
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Figur 5.15. For hver av de tre identifiserte hovedvariantene av A. wodanis vises den relative geografiske (gverst) og sesongmessige
(nederst) fordelingen av underspkte isolater fra Norge. ‘Varm-til-kald’ fargeskalaen reflekterer, for geografi, PO2-12 fra sgr mot nord,
mens den for sesong reflekterer en (ikke-kronologisk) sortering av arets maneder iht. gjennomsnittlige sjgtemperaturer. Sistnevnte
ble utregnet pa bakgrunn av de ukentlige temperaturregistreringene samlet pa tvers av de syv dpne lokalitetene involvert i AP1.

Det ble ogsa pavist til dels store forskjeller mtp. variantenes (og enkeltisolaters) tilsynelatende evne til 8 hemme
vekst av M. viscosa og T. finnmarkense (Figur 5.16). Her ble et noe st@rre antall isolater fra Aw-1 testet, og det
kanskje mest fremtredende funnet fra disse dyrkningsforsgkene er den at gjennomsnittlige hemnings-soner (mot
bade M. viscosa og T. finnmarkense) var noe hgyere for en spesifikk under-gruppe pa seks Aw-1 isolater som viser
seg a inneha et plasmid-baret gen-cluster antatt a sta for produksjon og sekresjon av et bacteriocin (Hjerde et al.,
2015). Bacteriociner er proteinholdige molekyler som bl.a. kan hemme vekst av, eller ha toksisk virkning mot,
andre bakterier. BLAST-sgk mot alle de 128 A. wodanis genomene viser at bade dette gen-clusteret (pa 6.4 kbp)
og plasmidet det befinner seg pa (pa 92 kbp) kun er tilstede i 12 isolater, alle tilhgrende Aw-1. Oppsummert
stgtter dette den tidligere lanserte hypotesen om at tilgang til et slikt bacteriocin-apparat kan veere medvirkende
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til noen A. wodanis-stammers dokumenterte evne til 8 hemme vekst av M. viscosa (Hjerde et al., 2015), samtidig
som det ogsa apner for en tilsvarende interaksjon i naervaer av T. finnmarkense.

Figur 5.16. Observerte gjennomsnittlige hemningssoner for M. viscosa og T. finnmarkense nar disse dyrkes pa agarskal i naervaer av
de ulike A. wodanis variantene. Resultater fra Aw-1 isolater hhv. med og uten et bacteriocin gen-cluster er vist hver for seg.

| tillegg til bacteriocin-genene identifiserte studien til Hjerde et al. (2015) ogsa to gen-clustre som ble antatt a
veaere involvert i siderofor-aktivitet, og begge disse systemene viser seg a veere tilstede pa tvers av alle de 128 A.
wodanis genomene undersgkt her. Videre har gen-clustre for hele tre Type VI sekresjonssystemer (T6SS1, T6SS2
og T6SS3) tidligere blitt beskrevet fra A. wodanis (Maharajan et al., 2022), hvorav to av disse (T6SS1 og T6SS3) ble
funnet i alle 128 underspkte genomer, mens T65S2 (pa 26.5 kbp) kun viste seg a vaere tilstede hos 13 isolater. Av
disse tilhgrte 12 Aw-1 og én Aw-2, og de fgrstnevnte fordelte seg videre pa flere under-varianter innad i Aw-1,
noe som trolig reflekterer at T6SS2 har vaert involvert i flere historiske tilfeller av genetisk rekombinasjon innen A.
wodanis.

Oppsummert sa har arbeidet med A. wodanis eksponert denne som en genetisk heterogen art, med tre hoved-
varianter (Aw-1, Aw-2 og Aw-3) som i dag infiserer norsk laks i oppdrett, hvorav alle tre forekommer langs store
deler av kysten (Figur 5.14). Selv om Aw-1 er den tallmessig dominerende, sa er ikke denne alltid tilstede, og det
er heller ingen spesifikke funn som peker mot at isolater tilhgrende denne varianten, pa generell basis, skal vaere
mer virulente enn de andre to. Det er imidlertid interessant a observere at mens genetisk sveert konserverte
under-varianter av A. wodanis kan persistere pa tvers av tid og sted, sa kan enkeltfisk ogsa veere samtidig baerer
av flere genetiske varianter. Nar det gjelder noen aspekter sa sees det en viss grad av variasjon pa tvers av Aw-1,
Aw-2 og Aw-3, og blant disse er det at Aw-3 muligens kan ha en preferanse for kaldere landsdeler og arstider
(Figur 5.15), mens Aw-2 i noe mindre grad enn de andre to er funnet i saminfeksjon med M. viscosa og/eller T.
finnmarkense. Videre ble noen gener- og gen-clustre av potensiell betydning for virulens og konkurranseevne i
naervaer av andre bakterier, kun pavist i et mindre antall enkeltstammer av A. wodanis. Betydningen av dette er
fremdeles uklar, men det peker i alle fall mot genetisk rekombinasjon som en vesentlig evolusjonzer bidragsyter
hos bakteriearten.

Avsluttende betraktninger

En gjentagende utfordring ved sgk etter funksjonelle gener, plasmider e.l. blant genomer fra fiskeassosierte
bakterier er at tilgjengelige referansedatabaser gjerne er tungt dominerte av bakterier assosiert med mennesker
og/eller pattedyr. Alle de tre genusene Moritella, Tenacibaculum og Aliivibrio er sa vidt man vet begrenset til
akvatiske (og primaert marine) miljger, og de har dermed ingen spesielt nzerliggende slektninger blant de tungt
studerte bakterieartene av relevans for humanmedisin. Dermed vil ‘spesialtilpassede’ virulensgener, som trolig
kan ha vokst frem gjennom millioner av ar med evolusjonzer tilpasning hos ulike laksepatogene bakterier, ofte
kunne ga ‘under radaren’. Dette fordi de kanskje ikke lenger deler tilstrekkelig sekvenslikhet med kjente og
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velkarakteriserte virulensfaktorer fra humane studier, og fra database-sgkene vil disse da isteden kun rapporteres
som ‘hypotetiske proteiner’.

Avslutningsvis er det videre relevant 8 minne om at selv om fokus i dette prosjektet primaert var rettet mot de
sar-assosierte bakteriene, sa vil infeksigs sykdom kun oppsta nar komponentene i den epidemiologiske triaden,
dvs. vert, agens og miljg, overlapper pa en mate som tillater dette. Spesielt relevant er dette fordi de sarlidelsene
man ser i dagens lakseoppdrett gjerne fremstar komplekse og multifaktorielle, med produksjonsrelaterte
elementer som ogsa ofte kan spille en stor rolle. Gjennom de tre gvrige FHF-prosjektene igangsatt parallelt med
inneveerende prosjekt (Riskldent, ReduSar og iFelt) ble i tillegg aspektene miljg og vert behgrig adressert, og den
potensielle nytteverdien for oppdrettsnaringen forventes derfor a bli stgrst dersom alle disse fire prosjektene
sees i sammenheng.

Naeringsnyttige laeringspunkter

Flere av prosjektresultatene vil fgrst og fremst fungere som viktige byggeklosser til 8 fremme den helhetlige
forstaelsen av de mekanismene som ligger bak disse komplekse sarlidelsene. Dette vil tilrettelegge for videre
forskning og en gradvis mer kunnskapsbasert tilnaerming til utfordringene. Imidlertid er det ogsa flere funn og
leeringspunkter fra prosjektet som kan komme direkte til nytte i neeringens kontinuerlig Ispende biosikkerhets-
arbeid. De kanskje mest sentrale av disse er oppsummert under.

o ‘Tilfeldig forbipasserende’: Bakterieslekten Tenacibaculum finnes ‘alltid’ tilstede i sjpvann, men kun en svaert
liten andel av totalmengden utgj@res av sarassosierte arter og varianter. De aller fleste medlemmene av
denne slekten har sannsynligvis liten innflytelse pa fiskens helse, og fyller isteden andre nisjer i det marine
miljget. Disse ‘tilfeldig forbipasserende’ Tenacibaculum-artene ser ut til 3 vaere spesielt tallrike sent pd varen
(mai). For tolkning av Tenacibaculum-pavisninger er det derfor viktig & kjienne metodens spesifisitet, dvs. om
denne er rettet spesifikt mot sarassosierte arter/varianter, eller om arter som antas a vaere rene
miljgbakterier ogsa omfattes.

e ‘Spesialiserte inntrengere’: Noen fa varianter av artene Moritella viscosa og Tenacibaculum finnmarkense er
trolig de som i stgrst grad bidrar til sarutvikling hos laks, dvs. ‘spesialiserte inntrengere’. Disse viser en helt
annen dynamikk enn den som er nevnt i forrige punkt mtp. tilstedevaerelse i sjgen, da de er mest tallrike ved
lave sjgtemperaturer og perioder med mye sar.

» Ved flere oppdrettslokaliteter kunne de sarassosierte bakteriene pavises i sjpvann ca. 6-8 uker fgr det
ogsa tilkom en markant gkning i andelen dgdfisk med sar. Slik overvakning av smittepress vha. av de
utviklede qPCR-metodene kan dermed gi en tidlig indikator pa kommende sarrisiko, og muliggjgre
preventive tiltak for @ minimere stress og hudskader i denne sarbare perioden (redusert handtering etc.).

» Mens det giennom sommermanedene ble pavist svaert lite sdrassosierte bakterier utenfor
oppdrettslokalitetene, sa vi at smittepresset i noen grad kunne opprettholdes inne i merdene. Dette kan
trolig fremskynde eller forverre sarproblemene i pafglgende vintersesong. Overvakning med de nevnte
gPCR’ene ved utgangen av perioder med mye sar, og gjennom varme maneder, kan brukes til 4 vurdere
hvorvidt dette er et problem.

e Vigjorde hyppige funn av multi-variant infeksjoner hos enkeltfisk med sar, dvs. at én og samme fisk var
samtidig infisert med mange ulike genetiske varianter av samme sarbakterie. Dette indikerer at selv om noen
fa varianter trolig er de som fortrinnsvis bidrar til (eller initierer) sarutviklingen, sa vil opportunistisk smitte
direkte fra en mangfoldig mikroflora i sjgen ogsa kunne spille en vesentlig rolle. Robuste fiskegrupper uten
skader i huden vil etter all sannsynlighet ha gkt motstandsdyktighet mot slike infeksjoner.
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6 Hovedfunn og konklusjoner

e Det ble utviklet syv gPCR-metoder for spesifikk deteksjon av Moritella viscosa, Tencibaculum finnmarkense,
og tilhgrende varianter eller beslektede arter av disse, i sjgvann. Flere av disse metodene vil kunne utgjgre
nyttige fremtidige verktgy for spesifikk overvakning av sarbakterier, og assosiert sarrisiko, i sj@.

e Det pavises en klar kobling mellom kalde sjgtemperaturer og gkt smittepress fra Moritella viscosa og én
spesifikk variant av Tenacibaculum finnmarkense. Selv om det observeres et jevnt over hgyere smittepress
inne i merdene, viser begge disse seg a vaere naturlig prevalente ogsa utenfor oppdrettsanleggene. Vi
dokumenterer videre flere tilfeller pa enkeltlokaliteter der pavisning av disse bakteriene i sjgvannet starter
noen fa uker fgr innslag av sar hos dgdfisken gker.

e Det ble ikke pavist noen sikre koblinger mellom variant-spesifikke genetiske elementer og evnen til 4 infisere
laks hos hverken Moritella viscosa eller Tencibaculum finnmarkense. En rekke interessante kandidater av
mulig betydning for interaksjon med omgivelsene, inkludert verten, ble likevel identifisert, men ytterligere
studier vil kreves for a undersgke og evt. verifisere sammenhenger.

e Populasjonsstrukturen til Aliivibrio wodanis blir for fgrste gang beskrevet, og viser en genetisk heterogen art,
hvorav én blant tre utbredte hoved-varianter dominerer hos norsk oppdrettslaks med sar. Vi fant ikke
grunnlag for a utpeke én av variantene som spesielt virulent, men flere genetiske og fenotypiske forskjeller
av potensiell relevans observeres bade pa tvers av, og innad i, disse. Likt det som tidligere er vist for bade
Moritella viscosa og Tencibaculum finnmarkense, fremstar samtidige infeksjoner med ulike varianter av A.
wodanis som vanlig.
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Muntlig presentasjon

Muntlig presentasjon

Faglig og administrativ
sluttrapport

Nyhetsoppslag (under
arbeid)

Muntlig presentasjon
(under arbeid)

Pop.vitenskapelig artikkel
(under arbeid)

Vitenskapelig artikkel
(under arbeid)

Vitenskapelig artikkel
(under arbeid)

Vitenskapelig artikkel
(under arbeid)

8 Faglige leveranser

Forum

Vetinst.no + Kyst.no

EAFP XXI, Aberdeen, Skottland

Norsk Fiskeoppdrett 11/23

Akvahub-seminar + NCE-webinar

Havbruk 2024, Tromsg

NCE-webinar

Frisk Fisk 2025, Tromsg

Sar-konferanse, Kalvag

AquaNor 2025, Trondheim

EAFP XXII, Heraklion, Hellas

EAFP XXII, Heraklion, Hellas

Vetinst.no

Veterinarinstituttet, NCE m.fl.

Overnevnte webinar + Akerbla-
webinar

Universitetet i Bergen

Patogen-konferanse, Oban, Skottland

FVS-konferanse, Edinburgh, Skottland

FHF, Veterinaerinstituttet

Vetinst.no

ISAAH 2026, Bodp

Norsk Fiskeoppdrett

Frontiers in Microbiology e.l.

Microbial Genomics e.l.

Aquaculture e.l. (trolig todelt
publikasjon)

Rekkevidde

Nasjonal

Internasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Internasjonal

Internasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Internasjonal

Internasjonal

Nasjonal

Nasjonal

Internasjonal

Nasjonal

Internasjonal

Internasjonal

Internasjonal

Tittel eller beskrivelse

Sgker svar om laksesar i sjgvann og i bakterienes gener

The culprits behind bacterial ulcers in sea-farmed Atlantic salmon in Norway

Sarbakterier hos laks — spesialiserte inntrengere eller tilfeldig forbipasserende

Sarbakterier hos laks — spesialiserte inntrengere eller tilfeldig forbipasserende

Populasjonsstudie av Aliivibrio wodanis fra laks med sar

Forelgpige resultater fra FHF-prosjekt om kartlegging av sarbakterier i sjpbasert oppdrett

Moritella viscosa og Tenacibaculum qPCR’er for maling av smittepress i sjgvann: Utvikling og
preliminaere resultater

Diversitet blant sarbakterier

Overvakning av sarbakterier i sjpvann

Aliivibrio wodanis strain diversity and interaction with other ulcer-bacteria

Moritella viscosa and Tenacibaculum spp. infection pressure in seawater

Annonsering av webinar samt tilgjengeliggjgring av gPCR-metoder

Webinar om sarproblematikk hos laks

Overvakning av sarbakterier i sjpvann

Fenotypisk og genomisk diversitet hos Aliivibrio wodanis, med fokus pa bakteriell interaksjon
med Moritella viscosa og Tenacibaculum spp.

Changing infection pressures from ulcer-associated bacteria in seawater

Changing infection pressures from ulcer-associated bacteria in seawater

Faglig og administrativ sluttrapportering FHF-prosjekt 901838: Sarbakterier i sjgbasert
lakseoppdrett — spesialiserte inntrengere eller tilfeldig forbipasserende?

Annonsering av faglig sluttrapport samt sammenfatning av de viktigste funnene

Seasonal and geographic fluctuations in Moritella viscosa and Tenacibaculum spp. infection
pressures in and around salmon sea-farms in Norway

Moritella viscosa og Tenacibaculum i sjgvann — skiftende smittepress over tid og sted

A population study of ulcer-associated Aliivbrio wodanis from farmed Atlantic salmon (Salmo
salar)

Host-associated genomic variation linked to wound formation in Moritella viscosa isolates from
Atlantic salmon (Salmo salar)

Seasonal and geographic fluctuations in Moritella viscosa and Tenacibaculum spp. infection
pressures in and around salmon sea-farms in Norway

Veterinaerinstituttet
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