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EDITORIAL

Thema: Vaccinaties (2)

H. de Melker

Geachte lezer,

Dit nummer van het Nederlands Tijdschrift voor Medi-
sche Microbiologie is het tweede themanummer ‘Vac-
cinaties’.

Vaccinatie is een veld dat continu in beweging is.
Nieuwe vaccins (zoals tegen ebola) worden ontwik-
keld, plotselinge toename van micro-organisme treden
op (meningokokken W) en nieuwe inzichten kunnen
aanleiding geven tot aanpassing van vaccinatiebeleid
(HPV-vaccinatie ook voor jongens). Veel zektes zijn
door succesvolle vaccinatie (vrijwel) verdwenen of
sterk gereduceerd. Wel komen sommige Ziekten nog
voor doordat vaccinatie geen levenslange bescher-
ming geeft (bof) of door import (mazelen). Ook is er ri-
sico op een epidemie door clustering van ongevacci-
neerden (mazelen, rubella). Ziektelast van andere ziek-
ten blijft hoog door veranderingen in het micro-
organisme (influenza, pneumokokken).

Om het vaccinbeleid te optimaliseren is gedegen in-
Zicht nodig in het véorkomen van de ziekte in combina-
tie met informatie over (eventuele veranderingen in)
het pathogeen. Om surveillancegegevens te kunnen
interpreteren is niet alleen epidemiologische en micro-
biologische kennis nodig, maar ook inzicht in de huidi-
ge methoden van diagnostiek in de klinische praktijk.
Nieuwe diagnostische methoden, met name op het ge-
bied van de moleculaire diagnostiek en ‘whole genome
sequencing’ (WGS), leveren veel relevante informatie.
Dit is te lezen in de artikelen uit het huidige themanum-
mer over vaccinatie.

Het artikel van Ron Fouchier en anderen laat zien dat
het elk jaar een uitdaging is voor de Wereldgezond-
heidsorganisatie (WHO) om tot vaccinsamenstelling te
komen voor influenza door de telkens veranderde cir-
culatie van influenzavirus. De al lang lopende surveil-
lance door NIVEL en het National Influenza Centrum
(Erasmus

Rotterdam en RIVM) geeft informatie voor Nederland
waarover de WHO wordt geinformeerd. De auteurs be-
schrijven de surveillanceresultaten van het influenza-
seizoen 2018/2019, waaruit is gebleken dat dit seizoen
relatief mild verliep. Uitgebreide aandacht is er voor de
karakterisering van influenzavirussen in relatie tot
keuze van vaccinsamenstelling en de vaccineffectiviteit
die hiermee is bereikt.

Dat inzicht in het virus voor de volksgezondheid be-
langrijk is, laten ook Rogier Bodewes en medeauteurs
zien. Zij schetsen de rol van moleculaire surveillance
bij bof, mazelen en rubella waartegen we in Nederland
sinds enkele decennia met succes vaccineren. De au-
teurs lichten toe dat verdere ontwikkeling van sequen-
tietechnieken kan bijdragen aan het vergroten van de
moleculaire resolutie waardoor transmissieroutes (im-
port, endemische circulatie) kunnen worden onder-
zocht en uitbraken kunnen worden gedetecteerd.

Rob Mariman en medeauteurs betogen in hun artikel
dat informatie over dragerschap bij zowel jong als oud
een belangrijke aanvulling is op ziektesurveillance van
invasieve pneumokokkenziekte zoals door het Refe-
rentie Laboratorium voor Bacteriéle meningitis wordt
uitgevoerd. Dragerschap kan worden onderzocht in
speeksel van gezonde personen en met behulp van
moleculaire diagnostiek en WGS. Dit biedt mogelijk
meer zicht op mechanismen die een rol spelen bij de
typereplacement die zich voordoet nadat pneumokok-
kenvaccinatie in 2006 is ingevoerd in het Rijksvaccina-
tieprogramma.

Bij het artikel van Mirjam Knol en collega’s komt de on-
voorspelbare dynamiek van meningokokkenziekte naar
voren. Terwijl er een daling optrad van meningokokken
B in de jaren 90, waren er forse toenames in invasieve
meningokokkenziekte door serogroep C en, meer re-
cent, serogroep
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W. Dit leidde tot aanpassing van het vaccinatiebeleid.
Recent is het meningokokken ACWY-vaccin opgeno-
men in het Rijksvaccinatieprogramma voor kinderen
van 14 maanden en 14 jaar. Het identificeren van de
toename en de evaluatie van vaccinatie is mogelijk
door al lang lopende surveillance en door het gebruik
van nieuwe methoden zoals WGS voor het identifice-
ren van klonale complexen. Ondanks effectieve vacci-
natieprogramma’s komt meningokokkenziekte nog
steeds voor en is er blijvend aandacht nodig voor vroe-
ge herkenning van deze ernstig verlopende ziekte.

Ook in het artikel over Haemophilus influenzae type b
(Hib) presenteren Mirjam Knol en Arie van der Ende
gegevens over de al lang lopende surveillance van
deze invasieve ziekte. Meer dan 25 jaar geleden is ge-
start met vaccinatie tegen Hib. De ziekte is sterk terug-
gedrongen, maar de incidentie blijft nog steeds wat
hoger dan in andere Europese landen met af en toe tij-
delijke toenames in het aantal ziektegevallen. Een oor-
zaak voor deze toenames werd niet gevonden. De vac-
cineffectiviteit bleef hoog. Auteurs wijzen verder op
een toename van niet-typbeerbare Haemophilus influ-
enzae vooral bij kwetsbare groepen en ouderen.

Joske Hoes beschrijfft de introductie van HPV-
vaccinatie voor meisjes tien jaar geleden. De lange
duur tussen het oplopen van een HPV-infectie en de
ontwikkeling van (voorstadia van) kanker betekent dat
vroege indicatoren nodig zijn bij de monitoring: het
voorkomen van (persisterende) hoogrisico-HPV-
infecties. Daarbij wordt gebruikgemaakt van gevoelige
genotyperingsmethoden en wordt vaccineffectiviteit
aangetoond tegen (persisterende) hoogrisico-HPV-
infecties. De impact op (voorstadia van) baarmoeder-
halskanker zal zichtbaar worden op het moment dat
gevaccineerde cohorten de leeftijd van 30 jaar berei-
ken en in aanmerking komen voor screening op baar-
moederhalskanker (2023). Binnen afzienbare tijd wordt
het vaccinatieprogramma uitgebreid naar jongensvac-
cinatie en wordt de mogelijkheid onderzocht van een
inhaalvaccinatie tot 26 jaar.

De auteurs van het laatste artikel, Laura Doornekamp
et al., beschrijven de status van ebolavaccins en de
behandeling ter bestrijding van deze

vaak fataal verlopende infectieziekte, waarvan DR
Congo al tien uitbraken doormaakte en waardoor ook
West-Afrika werd getroffen. Een positieve ontwikkeling
is dat de European Medicines Agency (EMA) inmiddels
heeft aanbevolen heeft om een voorwaardelijke markt-
autorisatie te geven voor het rVSV-ZEBOV-GP-vaccin.

Het thema vaccinaties leeft. Dat blijkt ook wel uit het
feit dat na dit tweede goedgevulde themanummer Vac-
cinaties, ook in het volgende nummer van NTMM
(maart 2020) onder andere twee vaccingerelateerde
onderwerpen aan bod komen, namelijk over rotavirus-
en denguevaccinaties.

We attenderen u verder op het ‘In memoriam’ van de
zeer gewaardeerde heer J. Hemmes. Het nummer
wordt afgesloten met een review van de serologiecur-
sus in mei jl. en de abstracts van de NVMM-
najaarsvergadering van 21 november jl.

Hester de Melker,

afdelingshoofd Epidemiologie en surveillance van het
Rijksvaccinatieprogramma RIVM,

gastredacteur, mede namens Gro Vlaspolder en Bert
Mulder
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IN MEMORIAM

J.H. (Jan) Hemmes (1927-2019)

Jan Kaan

Op 18 oktober 2019 overleed op 92-jarige leeftijd Jan
Hemmo Hemmes, in zjn woonplaats Maarssen. Jan
Hemmes werd in 1927 geboren in Heteren en groeide
op in Utrecht als lid van een gezin met drie kinderen.
Zijn vader was arts en later Inspecteur van de Volksge-
zondheid.

Na het gymnasium wilde hij in 1945 weg- en water-
bouw studeren. Hij kon in Delft geen kamer vinden en
koos toen voor de studie geneeskunde in Utrecht.

Na het artsexamen heeft hij zijn militaire dienstplicht
vervuld en is vervolgens voor zjn promotie terechtge-
komen bij de afdeling Besmettingsleer, onder prof. dr.
K.C. Winkler. Hier heeft hij zijn opleiding medische mi-
crobiologie afgerond met een promotieonderzoek naar
de overleving van virusdeelties bij verschillende
gradiénten van temperatuur en luchtvochtigheid.[1] De
thesis mondde uit in een artikel, “Virus survival as a
seasonal factor in influenza and poliomyelitis” [2], dat
hij samen met K.C. Winkler en S.M. Kool in 1960 in
Nature heeft gepubliceerd.

In 1949 leerde hij zijn toekomstige vrouw kennen. Zij
trouwden in 1953 en kregen vijf kinderen, één zoon en
vier dochters.

Omdat zij graag weg wilden uit Utrecht, solliciteerde
Jan in 1960 naar een vacature op het Landslaboratori-
um te Willemstad, Curagao. Hij werd daar aangeno-
men en het jonge gezin ondernam de reis naar de An-
tillen. Uiteindelijk werd Jan hoofd van dit laboratorium.
In die periode heeft hij een diag-nostisch medium ont-
wikkeld, de “7-in"-buis waarmee op grond van zeven
reacties (glucose, lactose, saccharose, H2S-productie,
urease, beweeglijkheid en indol) een voorspellende
identificatie van Salmonellaen Shigella gemaakt kan
worden.

Na zijn terugkeer in 1969, kreeg Jan een aanstelling bij
de Streeklaboratoria Pathologie en Microbiologie in
Twente en de Gelderse Achterhoek. Hij werkte aan-
vankelijk samen met bacterioloog A. Marseille, later
werd hij benoemd tot adjunct-directeur van de inmid-
dels in een stichting ondergebrachte laboratoria.

Hij heeft de afdelingen Microbiologie altijd in goede sa-
menspraak met zjn collega’s geleid, waarbij het tot
consensus komen steeds vooropstond. Ook de sa-
menwerking met de collega’s van de afdeling Patholo-
gie verliep harmonieus.

Landelijk heeft Jan vele stenen bijgedragen aan de
vooruitgang en uniformering van het vakgebied micro-
biologie. Daartoe hoorde het op één lijn brengen van
de breekpunten. De Werkgroep Richtlijnen Gevoelig-
heidsbepalingen (WRG) codrdineerde de gegevens.
Jan voerde in Enschede de agardilutiemethode in. Af-
lezing van de platen met puntbeénting op groei-geen
groei gebeurde al heel vroeg op het laboratorium,
waarbij op een terminal de gegevens werden inge-
voerd. Deze gegevens werden omgezet naar de (toen
nog papieren) uitslag, die dezelfde dag de inzender
huisarts en specialist bereikte. Ook konden uitdraaien
van verwekkers en spectra worden gemaakt van eer-
ste isolaten voor landelijke vergelijking.

In samenwerking met het RIVM (A.J. de Neeling) nam
Jan deel aan de landelijke inzameling en
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aggregatie van resistentiegegevens van zeven
streeklaboratoria.

Bij zijn vertrek in 1988 werd Jan benoemd tot Officier
in de Orde van Oranje-Nassau. Hij ging toen welis-
waar met de VUT maar heeft nog lang zijn verknocht-
heid aan de automatisering niet kunnen weerstaan. In
het laboratorium heeft hij nog geruime tijd - voorname-
lijk epidemiologisch - data-onderzoek verricht.

Jan heeft nog vele jaren in goede gezondheid doorge-
bracht. Toen zijn echtgenote hulpbehoevend werd, zijn
Zij samen naar een zorginstelling in Maarssen ver-
huisd, wat voor Jan een moeilijk te nemen stap was.
Recent bereikte ons een opnieuw een triest bericht.
Op 17 november overleed ook Jans echtgenote Helly
van de Lee. Wij wensen de kinderen, klein- en achter-
kleinkinderen troost toe in het bewustzijn dat Jan Hem-
mes veel heeft bijgedragen aan de microbiologie in
Nederland.

Referenties
1. Hemmes JH. De overleving van micro-organismen in de

lucht, proefschrift Utrecht 24 maart 1959, Ned Tijdschr Ge-
neeskd 1959;103;36:1820-0.

2. Hemmes JH, Winkler KC, Kool SM. Virus survival as a seaso-
nal factor in influenza and poliomyelitis. Nature 1960;188;430-
1. doi.org/10.1038/188430a0.
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INGEZONDEN

Influenzaseizoen 2018/2019 in Nederland
Een relatief milde epidemie met twee subtypen A-virussen

Ron Fouchier, Gé Donker, Adam Meijer, Wim van der Hoek, Marit de Lange, Marion Koopmans

Samenvatting

De influenza-epidemie van het seizoen 2018/2019
begon in week 50 van 2018 en duurde 14 weken. De
epidemie piekte in week 6 van 2019 met een incidentie
van 10,8 personen met influenza-achtige Ziektebeel-
den per 10.000 inwoners. Influenza A(H1N1)pdm09-
en A(H3N2)-virussen werden ongeveer even vaak ge-
detecteerd. Opvallend was de zeer sporadische detec-
tie (minder dan 1 procent) van influenzavirus type B dit
jaar. Ongeveer 81 procent van de circulerende
A(H3N2)-virussen behoorde tot clade 3C.2a1b, waar-
voor de antigene overeenkomst met de vaccinstam re-
delijk tot goed was. Er werd echter, net als elders, een
groeiend aandeel (17 procent) clade 3C.3a A(H3N2)-
virussen waargenomen, wat een probleem opleverde
voor de vaccinkeuze voor volgend jaar. De
A(H1N1)pdm09-virussen behoorden genetisch tot
clade 6b.1a en vertoonden goede antigene gelijkenis
met de vaccinstam. De vaccineffectiviteit tegen labora-
toriumbevestigde influenzavirusinfecties was circa 57
procent. Onder de 756 virussen die zijn getest op ge-
voeligheid voor neuraminidaseremmers waren drie
A(H1N1)pdm09-virussen met een sterk verlaagde ge-
voeligheid voor oseltamivir, in een geval in een onbe-
handelde patiént. Alle circulerende influenza A-
virussen die werden getest droegen een S31N amino-
zuursubstitutie in M2 die resistentie tegen ionkanaal-
blokkers bepaalt. Voor het seizoen 2019/2020 heeft de
WHO voor het noordelijk halfrond de volgende vaccin-
samenstelling aanbevolen:

e Voor A(H1N1)pdm09 een A/Brisbane/02/2018-achtig
virus;

Voor A(H3N2) een A/Kansas/14/2017-achtig virus;
clade 3C.3a

Voor de B/Victoria-lijn een B/Colorado/6/2017-achtig

virus;

e Voor de B/Yamagata-lijn een B/Phuket/3073/2013-
achtig virus.

Abstract

The influenza epidemic of 2018/2019 started in week
50 of 2018 and lasted 14 weeks. The epidemic rea-
ched peak incidence in week 6 of 2019, with 10,8 per-
sons presenting influenza-like iliness (ILI) per 10.000
inhabitants, marking a relatively mild season. Influenza
A(H1N1)pdm09 and A(H3N2 viruses were detected at
approximately equivalent frequencies. The sporadic
detection (less than 1 per cent) of influenza B viruses
was remarkable. Approximately 81 per cent of the cir-
culating A(H3N2) viruses belonged to clade 3C.2a1b,
for which the antigenic similarity to the vaccine strain
was fair to good. Viruses of clade 3C.3a were detected
with increasing frequency nationally (17 per cent) and
elsewhere, causing a problem for vaccine strain selec-
tion. The A(H1N1)pdmO9 viruses belonged to genetic
clade 6b.1a and displayed good antigenic similarity to
the vaccine strain. The vaccine effectiveness against
laboratory-confirmed influenza virus infection was 57
per cent. Among 756 viruses tested for sensitivity to
neuraminidase inhibitors, three had strongly reduced
sensitivity. All tested influenza A viruses had the S31N
amino acid substitution in M2 responsible for resistan-
ce to
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ionchannel inhibitors.

Griep

Griep wordt bij mensen veroorzaakt door influenzavi-
russen van het type A, B of C.[1] Sinds 2009 worden
griepepidemieén wereldwijd afwisselend gedomineerd
door twee influenzavirussen van type A en twee influ-
enzavirussen van type B.[2] De circulerende influenza-
virussen type A behoren tot de subtypen A(H3N2) en
A(H1N1)pdm09 en de influenzavirussen type B zjn an-
tigene varianten behorend tot de Yamagata-lijn of de
Victoria-lijn. Griepvirussen van type C veroorzaken in
de regel een minder ernstig zZiektebeeld en zijn daarom
geen target voor vaccinatie en gedetailleerde karakte-
risering.

Voor het Nationaal Programma Grieppreventie nodigen
huisartsen jaarlijks in oktober en november mensen
van 60 jaar en ouder en patiénten met een medische
indicatie uit om de griepprik te komen halen. Neder-
land schakelt momenteel over van het gebruik van een
trivalent griepvaccin naar een quadrivalent griepvac-
cin, dat op basis van aanbevelingen van de Wereldge-
zondheidsorganisatie (WHO) niet alleen de componen-
ten A(H1N1)pdm09 en A(H3N2) bevat maar ook com-
ponenten van de beide lijnen van influenzavirus type
B.[3] De aanbeveling voor deze vaccinsamenstelling
wordt ieder jaar gedaan op grond van epidemiologi-
sche en virologische gegevens die binnen het WHO-
gecodrdineerde internationale  surveillancenetwerk
worden verkregen. Na de bekendmaking van de aan-
bevolen vaccinsamenstelling voor het volgende sei-
zoen hebben producenten ongeveer een half jaar de
tijld om het vaccin te produceren en distribueren.[4]

Influenzasurveillance

Voor een goede vaccin-geinduceerde bescherming

tegen griep is een goede antigene verwantschap ver-

eist tussen de componenten in het vaccin en de circu-

lerende influenzavirussen van het seizoen. Om dit te

bereiken codrdineert de WHO het “Global Influenza
Surveillance and Response System” (GISRS), dat ver-
anderingen in de circulerende influenzavirussen in

kaart brengt.[5] Voor Nederland rapporteert het Natio-
naal Influenza Centrum wekelijks gegevens over de
Nederlandse epidemie aan de WHO en aan het Euro-
pean Centre for Disease Prevention and Control

(ECDC). Een selectie van de in Nederland verzamelde
en gekarakteriseerde influenzavirussen wordt ook op-
gestuurd naar het WHO Collaborating Centre in Lon-
don, dat de Europese data integreert met data van an-
dere continenten, om zo tot een aanbeveling te komen
voor het influenzavaccin voor het volgend jaar.

Het Nivel (Nederlands instituut voor onderzoek van de
gezondheidszorg) registreert wekelijks het aantal

patiénten dat zich met een influenza-achtig ziektebeeld

(IAZ) meldt bij de huisarts. Daarnaast wordt het aantal
patiénten met een andere acute respiratoire infectie

(ARI) geregistreerd. Binnen het Nationaal Influenza
Centrum worden door RIVM en Erasmus MC de influ-
enzavirussen verkregen uit luchtwegmonsters van een

groot aantal huisarts- en ziekenhuispatiénten met IAZ
gekarakteriseerd. Van deze virussen worden de gene-

tische en antigene eigenschappen bepaald en de ge-

voeligheid voor antivirale middelen vastgesteld. In

voorgaande seizoenen werden de genetische eigen-

schappen van virussen steeds bepaald voor een re-

presentatieve subset van de fenotypisch gekarakteri-

seerde virussen. In het seizoen 2018/2019 werd voor
de virussen die waren verkregen uit ziekenhuispa-

tiénten, de volgorde voor het eerst omgedraaid; aan de

hand van genetische karakterisering door middel van

moderne sequencingtechnieken werd een fenotype

voorspeld, dat vervolgens experimenteel werd beves-

tigd voor een kleine representatieve groep monsters

met hoge virusconcentratie, waaruit virus kon worden

geisoleerd.

Resultaten en discussie

De influenza-epidemie van het seizoen 2018/2019

De influenza-epidemie van 2018/2019 duurde in totaal
14 weken, van 10 december 2018 (week 50) tot en
met 17 maart 2019 (week 11). In Nederland spreken
we van een epidemie wanneer in twee opeenvolgende
weken meer dan 5,1 op de 10.000 mensen zich bij hun
huisarts melden met IAZ en tegelijkertijd in de neus- en
keelmonsters van een deel van deze patiénten influen-
zavirus wordt aangetoond. De 2018/2019 epidemie
duurde dus korter dan de epidemie van vorig jaar (18
weken), maar langer dan het gemiddelde van negen
weken van de laatste 25 jaar.[6,7] Dit winterseizoen
hadden beduidend minder mensen een IAZ in vergelij-
king met de drie voorgaande
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Figuur 1. Klinische influenza-activiteit in Nederland in de seizoenen 2015/2016 tot en met 2018/2019, weergegeven als het weke-
lijkse aantal patiénten met een influenza-achtig ziektebeeld (IAZ) per 10.000 inwoners, aangemeld bij de huisartsenpeilstations van
week 40 tot en met week 20 van het volgende jaar. Bron: Nivel Zorgregistraties eerste lijn. Week 53 geldt alleen voor seizoen

2015/2016.
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Tabel 1. Detectie van influenzavirussen in luchtwegmonsters van patiénten met IAZ en ARI die ingestuurd werden vanuit de huisart-
senpeilstations en vanuit diagnostische laboratoria van ziekenhuizen van week 40 van 2018 tot en met week 20 van 2019.

Aantallen influenzavirusdetecties (%)*

Type A Type B
Bron van virusdetec- .
fies H3N2 H1N1pdm09 Anders? Victoria Yamagata Anders™
IAZ-patiénten 74 (49%) 77 (51%) 1 0 (0%) 1(< 1%) 0
AR-patiénten 20 (51%) 16 (41%) 0 3 (8%) 0 (0%) 0
Ziekenhuizen 339 (47%) 387 (53%) 498 1(< 1%) 1(< 1%) 7

* Percentage van het aantal volledig getypeerde influenzavirussen per bron.

§ Monsters van patiénten met IAZ en ARl werden ingestuurd vanuit Nivel-peilstations naar RIVM, monsters van ziekenhuizen werden

ingestuurd door diagnostische laboratoria naar Erasmus MC.

# Te weten diverse niet nader getypeerde virussen uit de Nivel-peilstations en ziekenhuizen, ofwel door technische limitatie (bijvoor-
beeld hoeveelheid virus in monster) ofwel logistiek (overschrijding aantal inzendingen per ziekenhuis).
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seizoenen (figuur 1). Van de ongebruikelijk hoge sterf-
te tijdens de griepepidemie van 2017/2018 was dit jaar
ook geen sprake. De piek van de epidemie was lager
dan in voorgaande jaren, met een maximum van 10,8
IAZ per 10.000 populatie in week 6 (figuur 1). Al met al
was er dus sprake van een relatief milde griepepide-
mie in Nederland.

Overzicht van de onderzochte influenzavirussen
De griepepidemie van 2018/2019 werd

gedomineerd door influenzavirussen van type A, waar-
bij A(HIN1)pdm09- en A(H3N2)-virussen ongeveer
even vaak werden gedetecteerd in de peilstations en
Ziekenhuizen (zie tabel 1). De zeer lage prevalentie
van influenzavirus type B was opvallend dit jaar. In de
153 influenzavirus-positieve monsters afgenomen door
peilstationhuisartsen bij IAZ-patiénten werd 77 keer
(51 procent) een A(H1N1)pdmQ9-virus gevonden, 74
keer (49 procent) een A(H3N2)-virus en 1 keer

Figuur 2. Virusdetecties in het influenzaseizoen 2018/2019 in de door peilstations afgenomen monsters van patiénten gediagnosti-
seerd met een influenza-achtig ziektebeeld (IAZ) (A), of een andere acute respiratoire infectie (ARI) (B). Afgebeeld zijn de wekelijkse
aantallen detecties van influenzavirus, opgesplitst naar (sub)type. De aantallen zijn weergegeven als balken en als percentage van de
monsters waarin een influenzavirus werd aangetroffen (stippellijn), af te lezen op de linker verticale as. Ook het aantal IAZ per 10.000
inwoners per week is weergegeven, af te lezen op de rechter verticale as.
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Figuur 3. Virusdetecties in het influenzaseizoen 2018/2019 in monsters ingestuurd vanuit diagnostische ziekenhuislaboratoria. Af-
gebeeld zijn de wekelijkse aantallen detecties van influenzavirus, opgesplitst naar (sub)type. De aantallen zijn weergegeven als bal-
ken, af te lezen op de linker verticale as. Ook het aantal IAZ per 10.000 inwoners per week is weergegeven, af te lezen op de rechter
verticale as.
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Tabel 2. Antigene karakterisering van Nederlandse influenza A(H1N1)pdmQ09-virussen uit het seizoen 2018/2019.

Virus Seizoen HAR-titer* van antiserum van fretten geinfecteerd met
Michigan IVR180 Brisbane IVR190 NL/3411/17 NL/2307/18 NL/307/19

A/Michigan/45/15% 2560 2560 4480 2560 5120 2560 1280
IVR-180* 2560 1920 2560 2560 4480 4480 1600
A/Brishane/2/18% 2240 1920 3840 2560 5120 5120 2560
IVR-190% 5120 3840 5120 5120 12800 5120 5120
A/NL/3411/17 2017/18 6400 2240 5120 6400 5120 5120 5120
A/NL/2307/18 2018/19 3840 2240 5120 3200 5120 3840 3200
A/NL/307/19 2018/19 3200 2240 2560 1920 2560 5120 2560
A/NL/10614/18 2017/18 3840 4480 5120 3840 5120 5120 4480
A/NL/10615/18 2017/18 2240 2560 2240 2560 5120 2560 1920
A/NL/348/19 2018/19 2560 2240 3840 2560 3200 5120 3840
A/NL/445/19 2018/19 2560 2560 5120 3840 10240 8960 2560
A/NL/528/19 2018/19 2560 2560 3840 2560 5120 4480 3200
A/NL/10003/19 2018/19 3840 3840 5120 3840 5120 5120 2560
A/NL/10007/19 2018/19 3200 2560 2560 3200 5120 5120 2560
A/NL/10012/19 2018/19 3840 2560 2560 5120 5120 3840 2560
A/NL/10019/19 2018/19 2560 2560 2560 3200 6400 4480 2560

* Weergegeven zijn de titers van frettensera opgewekt tegen vaccinreferentiestammen en representatieve Nederlandse virusisolaten,
bepaald in een hemagglutinatieremmingstest (HAR) met erytrocyten van kalkoenen. Alle Nederlandse virusstammen werden ge-
kweekt in MDCK-cellen. Vaccinreferentiestammen worden geisoleerd in eieren. De virusnaam is als volgt opgebouwd: type/loca-
tie/stamnummer/jaar van isolatie. De titer in de HAR is de omgekeerde waarde van de hoogste verdunning van het antiserum die de
hemagglutinatie van erytrocyten door een standaarddosis van het influenzavirus nog volledig remt. Homologe titers zijn vetgedrukt on-
derlijnd weergegeven. Verschillen tussen titers uit verschillende kolommen zijn niet informatief. Binnen een kolom zijn de titers wel ver-
gelijkbaar, waarbij titerverschillen van ten minste een factor vier als significant voor antigene diversiteit worden beschouwd.

§ A/Michigan/45/2015 was de WHO A(H1N1)pdm09-vaccinreferentiestam voor 2017/2018 en 2018/2019.
#VR-180 is een reassortant van A/Singapore/GP1908/15, nauw verwant aan A/Michigan/45/2015.

$ A/Brisbane/2/2018 is de WHO A(H1N1)pdm09-vaccinreferentiestam voor 2019/2020.

& VR-190 is een reassortant van A/Brisbane/2/2018.
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(minder dan 1 procent) een influenzavirus type B van
de Yamagata-lijn. In de 39 van ARI-patiénten afgeno-
men influenzavirus-positieve monsters werd 20 keer
(51 procent) een A(H3N2)-virus gevonden, 16 keer (41
procent) een A(H1N1)pdm09-virus en 3 keer (8 pro-
cent) een influenzavirus type B van de Victoria-lijn
(tabel 1 en figuur 2). Van de 1233 door diagnostische
Ziekenhuislaboratoria aangemelde influenzavirussen
waren er 1224 (99 procent) van het A-type en 9 (1 pro-
cent) van het B-type. Van de verder gekarakteriseerde
A-virussen waren er 387 (53 procent) van het
A(H1N1)pdm09-subtype en 339 (47 procent) van het
A(H3N2)-subtype. Van de verder gekarakteriseerde B-
virussen behoorde er één tot de Yamagata-lijn en één
tot de Victoria-lijn (tabel 1 en figuur 3).

Karakterisering
virussen

Alle A(H1N1)pdmQ9-virussen van dit seizoen die wer-
den onderzocht, behoorden genetisch tot clade 6B.1A,
met kleine genetische verschillen tussen de virussen
onderling (figuur 4). Sinds de pandemie van 2009 heb-
ben de A(H1N1)pdmO9-virussen nog weinig antigene
variatie laten zien in de hemagglutinatieremmingstest
(HAR) met frettensera (minder dan een factor 4 ver-
schil in titers gemeten met sera tegen verschillende
A(H1N1)pdm09-stammen). Op basis van humane sero-
logie is voor de vaccinatie voor het seizoen 2017/2018
echter voor het eerst besloten tot een update van deze
vaccincomponent naar een A/Michigan/45/2015-achtig
virus, die in het seizoen 2018/2019 opnieuw werd aan-
bevolen. De Nederlandse A(H1N1)pdm09-virussen
van het afgelopen seizoen vertoonden goede antigene
overeenkomst met de A/Michigan/45/2015-
vaccinreferentiestam in de HAR-test met frettensera
(tabel 2). De WHO heeft echter opnieuw aanbevolen
de A(H1N1)pdmQ9-vaccincomponent voor het volgend
seizoen aan te passen (naar een A/Brisbane/2/2018-
achtig virus) op basis van humane serologiedata die
verminderde reactiviteit liet zien van sera van kinderen
die gevaccineerd werden met de A/Michigan/45/2015-
stam tegen een toenemend aantal circulerende virus-
sen.[8]

van influenza A(H1N1)pdmQ09-

Karakterisering van influenza A(H3N2)-virussen
De antigene karakterisering van A(H3NZ2)-virussen is
problematisch omdat een groot deel

van deze virussen niet of nauwelijks in staat is rode
bloedcellen te agglutineren. Dit fenomeen wordt in re-
cente jaren in toenemende mate gezien, en heeft te
maken met aminozuursubstituties in het hemagglutini-
ne, waardoor de aviditeit van het virus voor virusrecep-
toren op onder meer kip- en kalkoenerytrocyten sterk
is afgenomen. Wanneer agglutinatie toch wordt waar-
genomen, is dit vaak het resultaat van een mutatie in
het NA-gen, waardoor de agglutinatie via het NA-eiwit
kan verlopen.[9,10] Hierdoor kan de HAR-test voor de
karakterisering van HA niet of nauwelijks meer worden
gebruikt, en moet gewerkt worden met een minder re-
produceerbare en meer bewerkelijke virusneutralisatie
(VN)-test.[10-12]

De antigene eigenschappen van A(H3N2)-virussen
van 2018/2019 waren, evenals vorig seizoen, hetero-
geen (fabel 3). Zo lieten frettenantisera opgewekt
tegen twee recente A(H3NZ2)-virussen van clades
3C.2a1b en 3C.3a goede homologe neutralisatie zien,
maar slechte kruisneutralisatie. Frettensera opgewekt
tegen de op eieren geproduceerde A(H3N2)-
vaccinstam voor 2018/2019 (NIB-104; A/Singapo-
re/INFIMH-16-0019/2016 clade 3C.2a1) en 2019 voor
het zuidelijk halfrond (NIB-112; A/Switzerland/8060/17
clade 3C.2a2) gaven geen of lage kruisreactiviteit
tegen de Nederlandse epidemische stammen. Naast
de antigene heterogeniteit van de circulerende virus-
sen is dit probleem te wijten aan het feit dat de antige-
ne eigenschappen van recente  A(H3N2)-
vaccinstammen veranderen na herhaalde passage in
eieren, terwijl die eipassage nodig is voor vaccinpro-
ductie.

Door de moeizame antigene Kkarakterisering van
A(H3N2)-virussen speelt de genetische karakterisering
van deze virussen een steeds grotere rol bij de besluit-
vorming rond de vaccinsamenstelling. Genetische ana-
lyse van HA van de in Nederland circulerende
A(H3N2)-virussen bevestigde de antigene diversiteit
(figuur 4). In Nederland circuleerden afgelopen sei-
zoen virussen behorend tot vooral clade 3C.2a1b (81
procent) en 3C.3a (17 procent) en enkele virussen be-
horend tot clades 3C.2a1 (n = 1), 3C.2a2 (n = 4),
3C.2a3 (n = 3) en 3C.2a4 (n = 1). In clades 3C.2a1b
en 3C.2a3 ontstond nieuwe genetische diversiteit met
mogelijk implicaties voor antigene -eigenschappen. De
keuze voor de clade 3C.3a-vaccinstam A/Kansas14/17
ter vervanging van de
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Tabel 3. Antigene karakterisering van Nederlandse influenza A(H3N2)-virussen uit het seizoen 2018/2019.

Virus Clade Titer” van antiserum van fretten geinfecteerd met

NIB-1048 NIB-112% NL/314/19 NL/384/19 X-327%

3C.2a1 3C.2a2 3C.2a1b 3C.3a 3C.3a
NIB-1048 3C.2a1 640 2560 320 <20 320
Switzerland/8060/17 3C.2a2 80 80 40 <20 <20
NL/314/19 3C.2a1b 20 <20 640 <20 <20
NL/371/19 3C.2a1b <20 <20 160 <20 <20
NL/10009/19 3C.2a1b 20 40 640 <20 <20
NL/384/19 3C.3a <20 <20 <20 160 40
NL/10002/19 3C.3a <20 <20 <20 <20 80
NL/10006/19 3C.3a <20 <20 <20 320 80

* Weergegeven zijn de titers van frettensera opgewekt tegen vaccinreferentiestammen en representatieve Nederlandse virusisolaten,
bepaald in een virusneutralisatie (VN)-test. De titerin de VN is de omgekeerde waarde van de hoogste verdunning van het frettenan-
tiserum in de betreffende kolom die een standaarddosis virus nog voor 90 procent kan neutraliseren. De VN-assay werd uitgevoerd

zoals recent beschreven.[11,12]

§ NIB-104 is een reassortant van A/Singapore/INFIMH-16-0019/16, de vaccinreferentiestam voor A(H3N2) voor 2018/2019.
#NIB-112 is een reassortant van A/Switzerland/8060/2017, de vaccinreferentiestam voor het zuidelijk halfrond voor 2019.
$X-327 is een reassortant van A/Kansas/14/201 7, de vaccinreferentiestam voor A(H3N2) voor 2019/2020.

clade 3C.2a1-vaccinstam en de clade 3C.2a2-
vaccinstam voor het zuidelijk halfrond is vooral geba-
seerd op de toenemende frequentie van detectie van
clade 3C.3a-virussen aan het einde van het seizoen
2018/2019 en het gegeven dat de reactiviteit die wordt
opgewekt door ei-gekweekte 3C.2a1- en 3C.2a2-
vaccins tegen de meeste circulerende A(H3N2)-
virussen, beperkt was.[8] Het maken van een gedegen
keuze voor een A(H3NZ2)-vaccincomponent is momen-
teel

vrijwel onmogelijk door de co-circulatie van diverse an-
tigene varianten en de antigene instabiliteit van deze
varianten in eieren. Dit was ook de reden dat de WHO
in februari 2019 nog geen aanbeveling kon doen voor
de vaccinsamenstelling voor het seizoen 2019/2020.
Frettensera opgewekt tegen de nieuwe vaccinstam
A/Kansas14/17 reageerden wel met recente Neder-
landse 3C.3a-virussen, maar niet met 3C.2a1b-
virussen (zZie tabel 3).
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Karakterisering van influenza B-virussen van de
Yamagata-lijn

In 2018/2019 werden in Nederland slechts twee influ-
enzavirussen getypeerd als influenzavirus type B van
de Yamagata-lijn, waarvan er één werd gekweekt.
Beide virussen vielen in dezelfde genetische clade als
waartoe de vaccinstam van de Yamagata-lijn B/Phu-
ket/3073/2013 behoort (figuur 4). Het gekweekte virus
(B/Nederland/461/2019) liet antigene verschillen zien
ten opzichte van de stammen van de voorgaande jaren
en de vaccinstam (fabel 4), maar een test met homo-
loog antiserum moet worden verricht om eenduidige
conclusies te trekken over de antigene verwantschap
met het vaccin. Volgens het WHO-netwerk is de reacti-
viteit van de meeste 2018/2019-virussen met sera op-
gewekt tegen de vaccinstam B/Phuket/3073/2013 nog
voldoende en is deze component van het vaccin niet
aangepast voor 2019/2020.[8]

Karakterisering van influenza B-virussen van de

Victoria-lijn

In het seizoen 2018/2019 werden in Nederland slechts
vier influenzavirussen getypeerd als influenzavirus
type B van de Victoria-lijn. De twee virussen die gene-
tisch gekarakteriseerd werden, behoorden tot dezelfde
genetische clade als waartoe de vaccinstam B/Colora-
do/6/2017 behoort (figuur 4). Waar de meerderheid
van deze virussen een deletie van twee aminozuren
heeft ten opzichte van vroegere clades van de Victoria-
lijn (posities 162-163), hebben de Nederlandse virus-
sen een deletie van drie aminozuren (posities 162-
164). Virussen met een dergelijke deletie van drie ami-
nozuren namen in het seizoen 2018/2019 wereldwijd
toe in frequentie. Helaas konden geen van de Neder-
landse influenzavirussen van de Victoria-lijn geisoleerd
worden, zodat een analyse van de antigene eigen-
schappen niet mogelijk was. Uit antigene analyse van
vergelijkbare virussen met een deletie van drie amino-
zuren binnen het WHO-netwerk bleken deze slecht te
reageren met antisera opgewekt in fretten tegen de
vaccinstam B/Colorado/6/2017 (met een

Tabel 4. Antigene karakterisering van Nederlands influenza B virus van de Yamagata-lijn uit het seizoen 2018/2019.

Virus Seizoen HAR-titer* van antiserum van fretten geinfecteerd met
Wisconsin Phuket NL/3066/15 NL/2424/17 NL/4136/17

B/Wisconsin/1/108 1280 1280 480 480 160
B/Phuket/3073/13% 1920 1280 120 160 80
B/NL/3066/15 2015/16 400 400 1120 960 960
B/NL/2424/17 2016/17 160 280 640 1120 320
B/NL/4136/17 2017/18 640 320 1280 1280 800
B/NL/461/19 2018/19 80 40 80 320 70

* Zie tabel 2

§ B/Wisconsin/1/10 was de WHO Yamagata-lijn-vaccinreferentiestam voor 2012/2013.
#B/Phuket/3073/13 is de WHO Yamagata-lijn-vaccinreferentiestam sinds 2015/2016.
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deletie van 2 aminozuren) en B/Brisbane/60/2008
(zonder deleties). Virussen met zowel nul, twee als drie
aminozuurdeleties werden goed herkend door humane
sera die waren verkregen na vaccinatie tegen B/Colo-
rado/6/2017. Vanwege deze kruisreactiviteit in mensen
en de hogere frequentie van detectie van virussen met
een deletie van twee aminozuren heeft de WHO beslo-
ten de influenzavirus type B-component van de
Victoria-ljn niet te veranderen voor het seizoen
2019/2020.[8]

Vaccineffectiviteit

De vaccineffectiviteit gemeten in de huisartsensurveil-
lance tegen in het laboratorium bevestigde infecties
met influenzavirus type A en B, inclusief circulerende
varianten, was ongeveer 57 procent.

De vaccineffectiviteit tegen A(H1N1)pdm09 was onge-
veer 60 procent en tegen A(H3N2)-virus 75 procent. In
de leeftijdsgroep onder de 60 jaar was de effectiviteit
55 procent en bij mensen boven de 60 was dit 70 pro-
cent.[13] Interim-resultaten van het Europese |-Move-
netwerk, waar Nederland aan deelneemt, lieten over
alle leeftijdsgroepen een iets lagere vaccineffectiviteit
Zien van 43 procent tegen alle influenzavirussen.[14]
Deze vaccineffectiviteit was 71 procent tegen influenza
A(H1N1)pdm09-virus, versus -3 procent tegen influen-
za A(H3N2)-virus. De Nederlandse en Europese schat-
tingen van vaccineffectiviteit komen dus goed overeen
voor het A(H1N1)pdmO09-subtype, terwijl de schattin-
gen niet goed overeenkomen voor het A(H3NZ2)-
subtype. Er waren geen grote verschillen in circuleren-
de

Figuur 4. Fylogenetische analyse van de influenzavirussen die circuleerden in Nederland in het seizoen 2018/2019. De fylogeneti-
sche bomen voor (A) influenzavirus A(H1N1)pdm09, (B) influenzavirus A(H3N2), (C) influenza B-virus van de Yamagata-lijn en (D) in-
fluenza B-virus van de Victoria-lijn zijn berekend met de hemagglutinine aminozuursequenties zonder signaalpeptide en stopcodon.
De bomen zijn gemaakt met Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA X) versie 10.0.5, waarin de Maximum Likelihood me-
thode is gebruikt met als subsitutiemodel ‘JTT Gamma Distributed with Invariant model’. De bomen zijn gevisualiseerd met FigTree
1.4.3 en geéxporteerd in pdf-format. In (A) en (B) zijn grote groepen Nederlandse virussen uit het seizoen 2018/2019 geclusterd (‘col-
lapsed’) weergegeven als grote witte driehoeken met vernoeming van het aantal taxa in de tak, waarbij de lengte van de driehoek een
maat is voor de diversiteit binnen het cluster. Zwarte driehoekjes en vierkantjes markeren respectievelijk de vaccinstammen van
2018/2019 en 2019/2020. Rode stippen markeren taxa uit het seizoen 2018/2019. In (B) zijn aan de rechterkant diverse clades weer-

gegeven waaraan in de tekst wordt gerefereerd.
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A(H3N2)-virussen in Nederland, vergeleken met de
rest van Europa. Het gebrek aan vaccineffectiviteit
tegen influenzavirus type A(H3NZ2), dat in de I-Move-
studie vooral bij volwassenen in de werkende leeftijd
werd waargenomen, is een reden voor bezorgdheid.
Samen met experts uit Canada en de VS, waar verge-
likbare resultaten worden gezien, gaat het I-Move-
consortium dit verder evalueren. De vaccineffectiviteit
tegen A(H3N2) is daarmee nu al enkele jaren op rij
slecht, wat grotendeels te wijten is aan de adaptatie
van de A(H3N2)-vaccincomponenten aan de kippenei-
eren waarin het vaccin wordt geproduceerd en de di-
versiteit van circulerende virussen.

Vaccinsamenstelling voor het seizoen 2019/2020

Op 21 februari 2019 adviseerde de WHO voor het
noordelijk halfrond over de samenstelling van het influ-
enzavaccin, met een update op 21 maart. De update
werd noodzakelijk geacht in het licht van de verande-
rende frequentie van detectie van genetisch en anti-
geen afwijkende A(H3N2)-virussen in februari. Het uit-
stel van het advies was uitzonderlijk omdat het produc-
tieproces van het griepvaccin ruim een half jaar duurt
en de tijdige beschikbaarheid van vaccins voor het sei-
zoen 2019/2020 daardoor in gevaar komt.[4] De uitein-
delijk geadviseerde samenstelling was:[8]

A/Brisbane/02/2018 (H1N1)pdm09-achtig virus;
A/Kansas/14/2017 (H3N2)-achtig virus;
B/Colorado/6/2017-achtig virus, van de Victoria-lijn;
B/Phuket/3073/2013-achtig virus, van de Yamagata-
lijn.

Gevoeligheid voor antivirale middelen

Tijdens het seizoen 2018/2019 werden 756 virussen
onderzocht op gevoeligheid voor neuraminidaserem-
mers, waaronder 421 A(H3N2)-, 331 A(H1N1)pdmQ9-
en vier type B-influenzavirussen, en een handvol
A(H1N1)pdm09- en A(H3N2)-virussen op gevoeligheid
voor M2-blokkers. Drie A(H1N1)pdmQ9-virussen had-
den een sterk verlaagde gevoeligheid voor oseltamivir
als gevolg van een 275Y aminozuursubstitutie in het
NA-gen. Twee van de patiénten waarin deze virussen
gevonden werden, waren opgenomen op de intensive
care. Een van deze patiénten was voor afname van
het monster behandeld met oseltamivir, voor de ander
was de behandelstatus

onbekend. De derde patiént was afkomstig van de
huisartspeilstationsurveillance en had geen behande-
ling met oseltamivir ondergaan voorafgaand aan mon-
sterafname. De A(H3N2)- en A(H1N1)pdmO9-
influenzavirussen die getest zijn voor resistentie tegen
M2-ionkanaalblokkers droegen allemaal de S31N-
aminozuursubstitutie die verantwoordelijk is voor resis-
tentie; wereldwijd is dit het geval voor nagenoeg alle
A(H3N2)- en A(H1N1)pdmQ9-virussen.

Conclusie

De influenza-epidemie van 2018/2019 was een relatief
milde epidemie, veroorzaakt door hoofdzakelijk
A(H3N2)- en A(H1N1)pdmO09-virussen. Opvallend was
de zeer lage frequentie van detecties van influenza B-
virusinfecties (minder dan 1 procent). Het A(H1N2)
waarvan wij vorig seizoen melding maakten, is dit jaar
niet gevonden in Nederland maar een vergelijkbare
(doch niet direct gerelateerde) reassortant werd wel
gemeld in Zweden.[15-16] De vaccineffectiviteit lag in
2018/2019 in Nederland rond de 57 procent en bij ou-
deren zelfs rond de 70 procent, hoewel de schattingen
van de effectiviteit door het I-Move-netwerk met name
tegen A(H3N2)-virus beduidend lager uitkwamen. Het
vinden van een geschikte A(H3N2)-vaccincomponent
was ook dit jaar een lastige klus voor het WHO-
netwerk, vanwege de co-circulatie van meerdere gene-
tische clades die verschillen vertonen in antigene ei-
genschappen en die tijdens vaccinproductie in eieren
bovendien dusdanig veranderen dat een slechte match
ontstaat met epidemische A(H3N2)-virussen.
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THEMA: VACCINATIES (2)

Moleculaire surveillance van bof-, mazelen- en
rodehondvirus

Rogier Bodewes, Rob van Binnendijk, Irene Veldhuijzen

Samenvatting

In het huidige Rijksvaccinatieprogramma wordt vacci-
natie tegen bof, mazelen en rodehond aangeboden
aan alle kinderen op de leeftijd van 14 maanden en 9
jaar. Infecties met voornamelijk bof- en mazelenvirus
komen in Nederland (en vele andere landen) echter
nog steeds voor. Grote uitbraken van bof vonden
plaats tussen 2009 en 2012. De laatste grote uitbraak
van mazelen was in 2013-2014 en van rubella in 2004-
2005. Jaarlijks zijn er geregeld sporadische gevallen
en kleine clusters/uitbraken van mazelen- en bofvirus.
Door het systematisch verzamelen van gegevens over
het vodrkomen van infecties met deze virussen wordt
in kaart gebracht waar en hoe vaak deze ziekten nog
voorkomen en kunnen uitbraken gesignaleerd worden.
Moleculaire surveillance speelt hier een belangrijke rol
in. Hiertoe worden sequenties bepaald van virussen
die in verschillende laboratoria zijn gedetecteerd. Door
het onderzoeken van (vrijwel) complete genomen van
virussen kan de moleculaire resolutie vergroot worden,
waardoor op een fijner niveau clustering kan worden
aangetoond. Nieuwe sequentietechnieken spelen hier
een belangrijke rol in, waarbij de inzet van deze tech-
nieken op globale schaal nodig is om de meest bruik-
bare informatie te verkrijgen.

Abstract

According to the current national immunization program
in the Netherlands, vaccination against mumps, meas-
les and rubella is offered to all children aged 14
months and 9 years. However, infections with mainly
mumps and measles virus still occur in the Netherlands
(and many other countries). Major outbreaks of mumps
occurred from 2009 to 2012, the last major outbreak of
measles was in 2013-2014, and of rubella in 2004-
2005. In addition, there are occasional sporadic

cases and small clusters/outbreaks of measles and
mumps. By systematically collecting data on the occur-
rence of infections with these viruses, it is mapped
where and how often these diseases still occur and
outbreaks can be identified. Molecular surveillance
plays an important role in this. For this purpose, se-
quences are determined of viruses detected in diffe-
rent laboratories. For measles and rubella virus, online
(closed) databases have been set up by the WHO to
which sequences are added worldwide. Molecular re-
solution can be increased by determining (near) com-
plete genomes of viruses. New sequencing techniques
play an important role in this and the use of these tech-
niques on a global scale is crucial to obtain the most
useful information.

Introductie

Bof, mazelen en rodehond zijn virale aandoeningen,
veroorzaakt door drie verschillende virussen. Sinds
1987 is er in Nederland een gecombineerd vaccin be-
schikbaar waarin levende verzwakte varianten van
deze drie virussen ztten. Dit vaccin wordt volgens het
huidige schema van het Rijksvaccinatieprogramma
aangeboden aan kinderen van 14 maanden en van 9
jaar.

Zowel het bof-, mazelen- als rodehond virus zijn RNA-
virussen, maar behoren tot verschillende
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families. Het bofvirus en mazelenvirus behoren tot de
familie van de Paramyxoviridae, terwijl het rodehondvi-
rus tot de familie van de Togaviridae behoort. Gene-
tisch zjn de drie virussen relatief stabiel. Het is dan
ook niet nodig dat deze virussen in het vaccin regelma-
tig aangepast worden aan op dat moment circulerende
virusstammen. De levend verzwakte bof-, mazelen- en
rodehondvirusvaccinstammen die enkele decennia ge-
leden zjn ontwikkeld, zijn nog steeds in staat om vol-
doende immuniteit te induceren tegen de virussen die
op dit moment circuleren.[1,2]

In het Global Vaccine Action Plan 2011-2020 van de
Wereldgezondheidsorganisatie (WHO) is besloten om
te streven naar eliminatie van mazelen en rubella in
verschillende delen van de wereld. In Nederland komt
mazelen buiten de grote uitbraken onder niet-
gevaccineerden weinig meer voor, maar wereldwijd
overleden er in 2017 nog meer dan 100.000, voorna-
melijk kinderen.[3] Om de wereldwijde verspreiding
van mazelenvirus te stoppen wordt een tweedosis-
schema aanbevolen, met een vaccinatiegraad van mi-
nimaal 95 procent voor beide doses.[1]

Om de impact van het vaccinatieprogramma te evalue-
ren is, naast het bepalen van de vaccinatiegraad, sur-
veillance nodig. De surveillance bestaat uit ziekte- en
laboratoriumsurveillance. Door middel van het analyse-
ren van sequentiedata (moleculaire surveillance) van
pathogenen kunnen gedetecteerde uitbraken verder
gekarakteriseerd en transmissieketens geidentificeerd
worden. Moleculaire surveillance kan laten Zien of er in
een bepaald land of gebied sprake is van endemische
circulatie van een virus of dat er alleen sprake is van
importgevallen. In de Nederlandse situatie — met een
relatief hoge vaccinatiegraad en lage incidentie - is het
belangrijk om van elk sporadisch geval en van mini-
maal een deel van de gevallen in een nieuwe transmis-
sieketen materiaal te verzamelen voor moleculaire sur-
veillance.

In dit artikel bespreken we de achtergrond van de mo-
leculaire surveillance van bof-, mazelen- en rodehond-
virus. Daarnaast geven we een overzicht van de resul-
taten van de moleculaire surveillance van bof-, maze-
len en rodehondvirus in Nederland van de afgelopen
jaren. Ook worden op basis van recente data de mo-
gelijikheden en

beperkingen van moleculaire surveillance aangege-
ven.

Surveillance

Bof, mazelen en rodehond zijn meldingsplichtige infec-
tieziekten. In het kader van de Wet publieke gezond-
heid ontvangen GGD’s meldingen van medisch-
microbiologische laboratoria en artsen. De GGD voert
bron- en contactonderzoek uit en verzamelt aanvullen-
de informatie over onder andere eventuele complica-
ties, de vaccinatiestatus en de meest waarschijnlijke
herkomst van besmetting. Deze gegevens worden met
beperkte persoonsgegevens (geslacht, geboortejaar,
viercijferige postcode) geregistreerd in Osiris, een onli-
nesysteem dat beheerd wordt door het RIVM. Met de
gegevens uit deze Ziektesurveillance wordt de epide-
miologie beschreven en wordt onderzocht welke risico-
factoren een rol kunnen spelen en welke interventies
effectief zijn. Naast de Ziektesurveillance wordt materi-
aal opgevraagd voor typering. Moleculaire surveillance
kan informatie geven over de bron en transmissiepa-
tronen. Daarnaast is moleculaire surveillance belang-
rijk voor de certificering van eliminatie.

De laatste grote uitbraak van mazelen was in 2013-
2014, van bof waren er in de periode 2009 tot 2012
achtereenvolgende uitbraken onder studenten (over
drie seizoenen), en de laatste grote uitbraak van rubel-
la was in 2004-2005.[4-6] In de periode 2015 tot en
met juni 2019 was de incidentie van mazelen minder
dan 1 per miljoen inwoners in 2015-2017, 1,4 in 2018
en 5,2 per miljoen in de eerste helft van 2019. Ter ver-
gelijking was de incidentie 160 gevallen per miljoen tij-
dens de laatste epidemie in 2013. De incidentie van
bof varieerde in deze periode tussen 2,7 (2017) en 7,2
per miljoen (eerste helft 2019). Van rubella werd sinds
2015 slechts één geval gemeld.

Endemische transmissie binnen een bepaald gebied is
volgens de WHO gedefinieerd als de continue trans-
missie van een inheems of geimporteerd mazelen- of
rubellavirus gedurende 12 of meer maanden.[7] In Ne-
derland is dat de afgelopen 36 maanden niet aan de
orde geweest. Zelfs bij de laatste uitbraak van mazelen
in 2013-2014 was het virus binnen 12 maanden geéli-
mineerd, wat we te danken hebben aan de algeheel
hoge graad van immuniteit in de Nederlandse bevol-
king.
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Moleculaire surveillance

Moleculaire surveillance van het bof-, mazelen- en ro-
dehondvirus is op dit moment gebaseerd op de se-
quentie van beperkte delen van de genomen van deze
virussen. De te onderzoeken delen van het genoom
zZijn in eerste instantie geselecteerd op hun relatieve
grote genetische variatie ten opzchte van andere
delen van het genoom. Aangezien wereldwijd dezelfde
delen van het genoom onderzocht worden, kunnen re-
latief goede vergelijkingen gemaakt worden.

Mazelenvirus

Voor de genotypering van het mazelenvirus (15.894
baseparen) beveelt de WHO aan om minimaal de se-
quentie te karakteriseren van de 450

nucleotiden (N-450) coderend voor de 150 aminozuren
van het COOH-einde van het kerneiwit (N). De WHO
heeft acht verschillende groepen onderscheiden op
basis van genetische verschillen, de groepen A tot en

met H. Binnen die groepen worden er op dit moment
24 genotypen onderscheiden, te weten A, B1-3, C1,
C2, D1-11, E, F, G1-3 en H1-2.[8] Alle vaccinstammen
behoren tot genotype A. Er zijn geen aanwijzingen dat
er nog genotype A-wildtype-mazelenvirussen circule-
ren. In het geval dat genotype A wordt gedetecteerd,

bijvoorbeeld tijdens uitbraken, is er sprake geweest
van een kort daarvoor uitgevoerde mazelenvaccinatie.

Volgens de richtlijnen van de WHO worden alle

Tabel 1. Aantal meldingen en kenmerken van mazelenpatiénten per jaar in de periode 2015 t/m juni 2019

2015 2016 2017 2018 1€ helft Totaal
2019
Aantal meldingen 7 6 16 24 45 98
Leeftijd (mediaan) 32 20 30 26 24 28
Importstatus*
Import 5 4 6 9 12 36
Importgerelateerd 2 1 3 5 20 31
Onbekend 0 1 7 10 13 31
% import(gerelateerd) 100% 83% 56% 58% 1% 68%
Epidemiologisch cluster
Onderdeel van cluster 0 2 8 17 33 60
Solitair geval 7 4 12 7 12 42
% in cluster 0% 33% 50% 1% 73% 61%
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Figuur 1. Overzicht van gedetecteerde genotypen bij gerap-
porteerde mazelengevallen in Nederland van 2015 tot en met
juni 2019. Wit: geen genotype bepaald, lichtgrijs: genotype D8,
donkergrijs: genotype B3.
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door WHO-referentielaboratoria verzamelde sequen-
ties van gedetecteerde mazelenvirussen verstuurd
naar de online database Measles Nucleotide Surveil-
lance (MeaNS; www.who-measles.org). Op deze ma-
nier ontstaat inzicht in de wereldwijde verspreiding van
genetische varianten van mazelenvirussen, al is er
sprake van een duidelijke bias aangezien niet in alle
landen sequenties worden gekarakteriseerd en/of in-
gestuurd van gedetecteerde mazelenvirussen.[9]

In tabel 1 wordt een overzicht gegeven van het aantal
meldingen van mazelen in Nederland per jaar in de pe-
riode 2015 tot en met juni 2019. De patiénten waren
tussen de 0 en 57 jaar (mediaan 28). Mazelenvirussen
van het genotype B3 en D8 veroorzaken de recente
grote uitbraken van mazelen in Europa. Ook de maze-
lenuitbraak in Nederland in 2013-2014 werd veroor-
zaakt door het D8-genotype. In de jaren daarna wer-
den in Nederland ook alleen infecties met deze genoty-
pen gerapporteerd. In de periode 2015 tot en met juni
2019 was van 84 van de 98 patiénten een monster be-
schikbaar voor typering. In 79 gevallen (81 procent)
kon ook daadwerkelijk het genotype bepaald worden,
60 daarvan behoorden tot het genotype D8 (figuur 1).
Er werden in deze periode 17 epidemiologische clus-
ters gemeld van tussen de twee en elf patiénten.[11] In
totaal was 61 procent van de patiénten onderdeel van
een cluster, dit aandeel was hoger in de jaren met een
groter aantal meldingen (fabel 7). Het merendeel van
de patiénten (68 procent) heeft de infectie in het bui-
tenland opgelopen of was gerelateerd aan een import-
geval. Van 14 clusters was er van ten

minste twee patiénten materiaal voor typering beschik-
baar. Vijf clusters waren op basis van een unieke D8-
sequentie ook als een apart cluster te onderscheiden,
de andere negen clusters waren moleculair niet van el-
kaar te onderscheiden. De sequenties van 29 van de
36 mazelenvirussen, waarvan in 2019 een genotype
gekarakteriseerd kon worden, waren identiek (figuur
2). Dit dendrogram is gemaakt op basis van UPGMA
(unweighted pair group method with arithmetic mean)
en bevat 60 in Nederland gedetecteerde genotype D8-
mazelenvirussen in 2015-2019 (met kleur weergege-
ven) en 20 epidemiologisch relevante genotype D8-
sequentievarianten van mazelenvirus de afgelopen
jaren (‘named strains’, wereldwijd; met wit weergege-
ven). De grootte van de cirkels geeft het aantal virus-
sen weer en de kleuren van de (parten van de) cirkels
de jaren waarin die virussen gedetecteerd zjn. Het in
grijs weergegeven virus is een genotype D1-
mazelenvirus; MVi/Bristol. GBR/0.74, wat gebruikt is als
referentiestam voor het bepalen van de phylogeneti-
sche afstand tussen de virussen (outgroup). De den-
drogram is gemaakt met BioNumerics versie 7.6.3

Uit de data van de moleculaire surveillance van maze-
lenvirus in Nederland in 2019 valt niet of zeer beperkt
op te maken of er sprake is van circulatie van mazelen-
virus in Nederland, of van verschillende importgevallen
met dezelfde genotypesequentie (figuur 2). De waarde
van moleculaire surveillance op basis van een relatief
klein deel van het genoom is daarmee te beperkt wan-
neer uitbraken worden veroorzaakt door één genoty-
pevariant, zoals in 2019 het geval is. Wanneer zo'n ge-
notype bovendien domineert binnen heel Europa kun-
nen mazelenvirussen die in Nederland worden gede-
tecteerd bij importgevallen uit verschillende landen
toch exact dezelfde sequentie hebben, zonder epide-
miologische link. In dit geval kan de resolutie van de
moleculaire surveillance vergroot worden door additio-
nele onderdelen van het genoom of zelfs het complete
genoom van mazelenvirussen te karakteriseren.[12-14]
Op dit moment worden ook op in Nederland gedetec-
teerde mazelenvirussen verschillende methoden toe-
gepast om sequenties van additionele delen van het
genoom te verzamelen om zo de moleculaire resolutie
te vergroten. De eerste resultaten geven al aan dat
mazelenvirussen van verschillende recente epidemio-
logische
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Figuur 2. Dendrogram van recente mazelenvirussen gebaseerd op de nucleotidesequenties van een gedeelte van het N-gen (450

nucleotiden).
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clusters in Nederland door middel van het bepalen van
additionele delen van het mazelenvirusgenoom ook
moleculair van elkaar te onderscheiden zijn.

Rodehondvirus

Net als voor het mazelenvirus is voor rubellavirus (ro-
dehond) een specifiek deel van het genoom geselec-
teerd voor de genotypering, in dit geval de 739 nucleo-
tiden van het E1-gen (posities 8731-9469). Er zijn op
dit moment 13 genotypen bekend, 1a, 1B-1J, 2A-C,
waarbij 1a een zogeheten ‘provisional’ genotype is,
waartoe het rubellavaccin behoort, maar waarvan
wordt aangenomen dat deze als wildtypevirus niet
meer circuleert.[15,16] Momenteel circuleren vooral
nog genotype 1E en 2B wereldwijd. De laatste kleine
uitbraak van rubellavirus van het type 2B was in Ne-
derland in 2013, met meer dan 50 gevallen. In de jaren
daarna zjn er in Nederland slechts enkele gevallen
van rubellavirus gerapporteerd.[10]

Bofvirus
Voor de genotypering van bofvirussen wordt de

|
5604

O 2 virussen
O

|
i

1 virus

complete nucleotidensequentie van het zogeheten
small hydrophobic (SH) eiwit en de naast gelegen niet-
coderende regio’s gebruikt. Dit is het meest variabele
deel van het bofvirusgenoom.[17] In totaal zijn dit 316
nucleotiden. Er zjn verschillende primersets die ge-
bruikt kunnen worden voor de genotyperingen van bof-
virus. De WHO heeft enige jaren geleden voorgesteld
om de gebruikte nomenclatuur voor de genotyperingen
van bofvirussen aan te passen. Volgens de nieuwe no-
menclatuur worden er nu 12 verschillende genotypen
herkend, genaamd A-N met uitzondering van E, M.
Daarnaast is er ook voorgesteld om genotype G-
bofvirussen verder op te splitsen, gezien de geneti-
sche variabiliteit.[17]

Tussen 2009 en 2012 waren er grote uitbraken van
bofvirus onder studenten.[5] Deze uitbraken werden
vrijwel uitsluitend veroorzaakt door bofvirussen van het
genotype G. Ook in de jaren daarna werden bofvirus-
sen van het genotype G het meest gedetecteerd in Ne-
derland. Zo nu en dan zijn er de afgelopen jaren bofvi-
russen met een ander genotype (C, D, H, K) gedetec-
teerd,
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Figuur 3. Dendrogram van recente genotype G-bofvirussen gebaseerd op de nucleotide sequenties van het SH gen (316 nucleoti-

den).
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als gevolg van import uit landen waar die genotypen
circuleren.[17]

Hoewel het SH-gen voor het bofvirus het gebied is met
de meeste genetische variatie, is ook deze regio gene-
tisch relatief stabiel. Zo nu en dan zjn er importgeval-
len van genotype G-bofvirussen uit verschillende ge-
netische clusters, maar het merendeel van de genoty-
pe G-bofvirussen die van 2014 tot en met 2019 in Ne-
derland werden gedetecteerd zijn genetisch identiek.
Dit suggereert dat in Europa/Nederland al enkele jaren
een beperkt aantal bofvirussen circuleert, zie ook het
dendrogram in figuur 3. Dit is gemaakt op basis van
UPGMA en bevat 111 in Nederland gedetecteerde ge-
notype G-bofvirussen in 2014-2019. De grootte van de
cirkels geeft het aantal virussen weer en de kleuren
van de (parten van de) cirkels de jaren waarin die vi-
russen gedetecteerd zjn. Het virus weergegeven met
de witte cirkel is de referentiestam MuVi/Lon-
don.GBR/03.02. De dendrogram is gemaakt met Bio-
Numerics versie

O
O
O
O

1 winus

7.6.3.

In 2018 en de eerste zes maanden van 2019 waren er
negen epidemiologische clusters bestaande uit 2 tot
14 patiénten. Van zes clusters van genotype G-
bofvirus was meer dan één monster beschikbaar voor
genotypering (totaal 19 monsters). Van bofvirussen ge-
detecteerd in vier (A-D) van deze clusters waren de
SH-sequenties identiek (totaal 13 monsters).

Net als bij het mazelenvirus, kan de resolutie van de
moleculaire surveillance van bofvirussen vergroot wor-
den door genoominformatie van aanvullende genen
en/of regio’s te karakteriseren. Hiervoor kunnen bij-
voorbeeld bepaalde niet-coderende gebieden (NCR)
tussen het N- en P-gen, het P- en M-gen en het M- en
F-gen (N-P, P-M, M-F NCR’s) of de genen coderend
voor het HN- en F-eiwit worden gebruikt.[18-20] Uit
analyse van de NCR-sequentiedata van de bofvirus-
sen gedetecteerd in de vier clusters met
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Figuur 4. Dendrogrammen van verschillende NCR'’s van verschillende bofvirussen van vier epidemiologische clusters (A-D) met
identieke SH-sequenties in 2018-2019. Het virus weergegeven met de witte cirkel is de referentiestam MuVi/London.GBR/03.02. De

dendrogrammen zijn gemaakt met BioNumerics versie 7.6.3.
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identiecke SH-sequentie in 2018-2019, bleek dat er
sprake was van enige variatie waardoor virussen uit
de verschillende clusters toch genetisch van elkaar on-
derscheiden kunnen worden (figuur 4). Recent was er
in een grote stad sprake van een verhoogd aantal bof-
gevallen. Hoewel een gemeenschappelijke bron van
het bofvirus hier het meest waarschijnlijk leek, bleek
op grond van de sequentieanalyse dat er ten minste
twee onderscheidende virusvarianten circuleerden. Dit
laat zien dat we hier te maken moeten hebben gehad
met ten minste twee transmissieketens van het bofvi-
rus.

Toekomst moleculaire typering bof-,
mazelen- en rodehondvirus

Door de ontwikkeling van nieuwe sequentietechnieken
is het eenvoudiger geworden om aanvullende geneti-
sche informatie van virale genomen te verzamelen.
Hierdoor is het mogelijk de moleculaire resolutie te ver-
groten en kunnen clusters en individuele gevallen nu
beter aan elkaar gelinkt worden of juist worden her-
kend als afzonderlijke (import)gevallen. Op dit moment
zZijn er echter toch nog enkele uitdagingen om uit ver-
schillende soorten monsters een betrouwbaar com-
pleet viraal genoom te onderzoeken. Het voorbeeld
van bofvirus en de huidige situatie van mazelenvirus in
Nederland en Europa geven duidelijk de toegevoegde
waarde van het verkrijgen van complete virale geno-
men aan. Daarnaast is het voor de moleculaire surveil-
lance van mazelen- en bofvirus van groot belang dat in
meerdere landen additionele genoominformatie wordt
verzameld en dat deze data wordt gedeeld.
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THEMA: VACCINATIES (2)

Visie op toekomstige surveillance van respiratoire
bacteri€le pathogenen

Rob Mariman, Thijs Bosch, Willem Miellet, Gerlinde Westerhout-Pluister, Janieke van Veldhuizen, Lieke Sanders,
Krzysztof Trzcinski

Samenvatting

De relatie tussen dragerschap en ziekte kan worden
gebruikt voor het monitoren van de effectiviteit van
vaccinatieprogramma’s gericht tegen respiratoire bac-
terién. De gouden standaard voor dragerschapsdetec-
tie is bacteriekweek uit een nasofaryngeale (pneumo-
kokken) en orofaryngeale (meningokokken) swab. De-
tectie van deze bacterién kan worden uitgebreid door
het testen van speeksel. De hoge microbiéle dichtheid
en diversiteit van orale monsters compliceren echter
de kweek, waardoor de gevoeligheid van deze metho-
de wordt verminderd. Door gebruik te maken van mole-
culaire methoden kan de detectie van deze potentiele
pathogenen sterk worden verbeterd. Met nieuwe mole-
culaire diagnostiek hebben we aangetoond dat orofa-
ryngeale swabs superieur zijn in vergelijking met naso-
faryngeale swabs voor het aantonen van pneumokok-
kendragerschap bij volwassenen. Met moleculaire dia-
gnostiek is tevens aangetoond dat speeksel een be-
langrijk reservoir is voor pneumokokken bij volwasse-
nen, een bevinding die in het begin van de vorige
eeuw ook werd waargenomen. Het gebruik van speek-
sel voor surveillance van pneumokokkenziekte en an-
dere respiratoire bacteri€le infecties moet nog verder
worden onderzocht.

Aandoeningen aan de luchtwegen, waaronder longont-
steking (pneumonie), vormen samen met cardiovascu-
laire ziekten en kanker de belangrijkste oorzaak van
sterfte  in  Europa. Streptococcus  pneumoniae
(pneumokok) is de meest voorkomende bacteriéle
Ziekteverwekker van buiten een zorginstelling opgelo-
pen pneumonie (community-acquired pneumonia;
CAP). Daarnaast is de pneumokok, ondanks de be-
schikbaarheid van vaccins, de oorzaak van 75 procent
van alle invasieve bacteriéle infecties. Wereldwijd
overlijden

jaarlijks één miljoen volwassenen en 500.000 kinderen
(56 procent van de totale kindersterfte) als gevolg van
infectie met S. pneumoniae.[1] De hoogste incidentie
van invasieve pneumokokkenziekte (IPD) wordt gevon-
den bij volwassenen boven de 65 jaar, meestal als ge-
volg van een invasieve pneumonie, vooral bij volwas-
senen van 75 jaar en ouder.

Ondanks de hoge ziektelast veroorzaakt door pneumo-
kokkenziekte, maken pneumokokken deel uit van de
commensale microbiota van de bovenste luchtwegen
en vindt transmissie van mens op mens vaak plaatst
zonder Klinische verschijnselen. Deze vorm van koloni-
satie, ook wel dragerschap genoemd, komt het meest
voor bij kinderen. Kinderen onder de drie jaar hebben
een dragerschapprevalentie van 60 tot 80 procent en
zijn hiermee het belangrijkste reservoir van pneumo-
kokken in de populatie.[2] Ondanks de hoge Ziektelast
bij ouderen werd er tot voor kort nauwelijks drager-
schap van de bacterie gerapporteerd in deze groep.

Abstract
The link between carriage and disease is utilized
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in monitoring effects of vaccines targeting respiratory
bacteria. The gold standard for carriage detection is
the culturing of live bacteria from nasopharyngeal
(pneumococcus) or oropharyngeal (meningococci)
swabs. These samples can be complemented with col-
lection of saliva. A critical factor for oral samples is the
high density and diversity of bacteria which diminishes
the sensitivity of culture. Molecular methods have lar-
gely improved the detection of pathogens. By applying
molecular diagnostics we have reported oropharyngeal
swabs in adults to be superior to nasopharyngeal
swabs for the detection of pneumococci. More impor-
tantly, we detected a large reservoir of pneumococci in
the saliva of carriers, a finding in line with century-old
studies reporting on high carriage rates. The use of
saliva in the surveillance of pneumococcal disease and
of other respiratory diseases needs to be explored.

Pneumokokkenvaccins

Het belangrijkste antigeen van de pneumokok, een
grampositieve diplokok, is het kapsel van polysachari-
de. Afhankelijk van de samenstelling van verschillende
kapselpolysachariden kunnen meer dan 90 serotypen
worden onderscheiden. Antistoffen tegen dit kapselan-
tigeen beschermen tegen ziekte. Van alle serotypen is
25 procent verantwoordelijk voor meer dan 80 procent
van alle invasieve pneumokokkenzekten. Er zijn mo-
menteel twee typen vaccin beschikbaar, beide op
basis van het kapselpolysachariden als antigeen. Het
23-valente polysacharidevaccin bevat kapselantigenen
van 23 serotypen. Dit polysacharidevaccin wordt aan-
bevolen voor ouderen boven de 60 jaar.[3] Het polysa-
charidevaccin induceert echter een onvoldoende hoge
en blijvende immuunrespons bij zuigelingen. Het twee-
de type vaccin, de polysacharide-
eiwitconjugaatvaccins (PCV), induceren wel voldoende
beschermende antistoffen en immunologisch geheu-
gen na twee of meer vaccinaties bij hele jonge zuige-
lingen. Vaccinatie van zuigelingen met PCV'’s biedt niet
alleen bescherming tegen systemische en lokale infec-
ties veroorzaakt door serotypen die zijn opgenomen in
het conjugaatvaccin maar hiermee wordt ook acquisitie
van dragerschap met vaccintypen (VT) voorkomen.
Sinds de introductie van PCV-7 in 2006 in het Rijks-
vaccinatieprogramma en de vervanging door PCV-10
in 2011 voor zuigelingen, is in Nederland sprake van
een afname van meer dan 90 procent van zowel

VT-dragerschap als Ziekte.[4] Deze afname wordt niet
alleen bij gevaccineerde zuigelingen waargenomen,
maar in alle leeftijdsgroepen door preventie van dra-
gerschap en verspreiding van VT’s door kinderen
(groepsimmuniteit). De huidige 10-valente en 13-
valente PCV’s bieden echter uitsluitende bescherming
tegen 10 tot 13 van de meer dan 90 bekende seroty-
pen. Na de introductie van de PCV's hebben boven-
dien niet-vaccin serotypen voor een belangrijk deel de
ecologische niche ingevuld in dragerschap bij kinde-
ren. Deze niet-vaccin serotypen veroorzaken in toene-
mende mate Ziekte in de populatie, niet zozeer bij kin-
deren, maar vooral bij ouderen die meer dan 90 pro-
cent van alle ziektelast vertegenwoordigen. De zorg is
dat deze ‘serotype replacement’ het effect van PCV’s
in de bescherming tegen pneumokokkenziekte pro-
gressief ondermijnt.

Verbetering van pneumokokkensurveil-
lance

Voor een effectief vaccinatiebeleid is anticipatie op
veranderingen in serotypen en stammen die verant-
woordelijk zijn voor de ziektelast, van cruciaal belang.
Beter inzicht in de onderliggende mechanismen van de
indirecte gevolgen van vaccinatie, zoals groepsimmu-
niteit en ‘serotype replacement’, vereisen monitoring
van pneumokokken, niet alleen bij patiénten maar ook
bij het reservoir van asymptomatische dragers. In Ne-
derland wordt de impact van pneumokokkenvaccinatie
geévalueerd door de monitoring en serotypering van
isolaten van 25 procent van alle IPD-patiénten door
het Referentie Laboratorium voor Bacteriéle Meningitis
van het AMC. Daarnaast wordt sinds 2005 pneumo-
kokkendragerschap bij jonge kinderen en hun ouders
iedere drie jaar gemonitord met behulp van crosssecti-
onele cohortonderzoeken. Hoewel met deze surveillan-
ce van IPD en dragerschap de impact van PCV-
vaccinatie goed te volgen is, blijft de huidige surveil-
lance niet toereikend voor een volledig beeld van de
dynamiek van pneumokokken onder invioed van vacci-
natie en tijd. Het evalueren van bestaande en het op-
zetten van toekomstige interventiestrategieén voor
pneumokokkenziekte vereist accurate data. Dit geldt
zowel voor pneumokokkenziekten, waaronder CAP, als
voor asymptomatisch dragerschap. Dit moet worden
uitgevoerd in alle leeftijdsgroepen, met name ouderen,
en in groepen met en zonder verhoogd risico. De gou-
den standaard van de World Health
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Organisation (WHO) - het kweken van nasofarynx- (en
monsters van orofarynxswab bij volwassenen) - is hier-
voor te weinig sensitief, vanwege de lage densiteit van
pneumokokkendragerschap bij volwassenen en oude-
ren.[5] Moleculaire diagnostiek en het gebruik van
speeksel als surveillancemiddel geven nieuwe moge-
likheden voor dragerschapsdetectie. Op deze wijze
wordt ook bij volwassenen 20 tot 40 procent drager-
schap van pneumokokken vastgesteld.[5,6] Om deze
reden zet het RIVM in op nieuwe diagnostische metho-
den met moleculaire technieken, om dragerschap en
verspreiding bij volwassenen en vooral ouderen beter
te monitoren. Ook is standaardisatie van afname en
verwerking van monsters van groot belang voor be-
trouwbare vergelijking tussen studies en landen.

Maximalisatie van S. pneumoniae-
detectie

Een van de belangrijkste uitdagingen is het verbeteren
van de sensitiviteit en specificiteit van de huidige de-
tectiemethoden voor pneumokokken. Hoewel het kwe-
ken en serotyperen van nasofaryngeale uitstrijkjes nog
steeds een uitstekende methode is voor het monitoren
van dragerschap van pneumokokken bij zuigelingen en
jonge kinderen, tonen onze recente studies aan dat de

gevoeligheid van deze aanpak snel afneemt met de
leeftijd. Dit is vooral het geval bij kinderen van vijf jaar
en ouder, omdat de densiteit van dragerschap dan af-
neemt en de orofarynx een belangrijke niche voor
pneumokokkendragerschap wordt.[2] Wij hebben laten
Zien dat bij volwassenen detectie in speeksel met be-
hulp van moleculaire methoden gevoeliger is dan de
‘gouden standaard’ van de WHO, waarbij wordt ge-
kweekt uit nasofarynx en orofarynx (figuur 1).[5-9] Mo-
leculaire methoden vereenvoudigen daarnaast de de-
terminatie van serotypen en kwantificeren de dynamiek
van dragerschap over de tijd. Dit maakt speeksel, dat
eenvoudig en niet-invasief kan worden verzameld, zeer
geschikt voor dragerschapsurveillance in alle leeftijds-
groepen. Speeksel kan ook worden gebruikt voor im-
munologische monitoring van IgG- en IgA-antilichamen
geinduceerd na PCV- vaccinatie of na blootstelling
door dragerschap. Hoewel er aanwijzingen zijn voor
onderdiagnose  van S. pneumoniae-geinduceerde
pneumonie vanwege een beperkte detectie van
pneumokokken bij volwassenen met de huidige dia-
gnostische testen, moet de eventuele geschiktheid van
speeksel voor de surveillance van pneumokokkenziek-
te en andere respiratoire infecties nog verder worden
onderzocht. Studies hiernaar zijn inmiddels opgestart,
waarbij

Figuur 1. Pneumokokkendragerschap naar leeftijd. Detectie met behulp van de ‘gouden standaard’ - conventionele kweek uit nasof-
aryngeale (NP) en orofaryngeale (OP) swabs - en moleculaire detectie in speeksel. De streeplijn toont dragerschap bij ouders aan en
de doorgetrokken lijn dragerschap bij 20- tot 45-jarigen met minimaal contact met jonge kinderen. [Samengesteld uit referentie 5-91.
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samenwerkingen met Zekenhuizen en medisch-
microbiologische laboratoria essentieel zijn. Tevens is
synchronisatie en integratie van verschillende studies
bij patiénten bij wie andere ziekteverwekkers worden
bestudeerd, van belang.

Toekomst van surveillance

Optimalisatie van interventiestrategieén om luchtweg-
infecties te reduceren vereisen een integrale aanpak.
Daarbij moet de surveillance van S. pneumoniae en
andere respiratoire bacteriéle pathogenen worden
geintegreerd in kosteneffectiviteitsstudies en impact-
studies naar het effect van preventieve en therapeuti-
sche interventies. Hierbij dienen andere factoren die
bijdragen aan het infectierisico ook meegenomen te
worden, zoals leeftijd, comorbiditeit, virale luchtwegin-
fecties, genetica van de gastheer, luchtkwaliteit en so-
ciaaleconomische factoren.

Surveillanceprogramma’s in bestaande cohorten zou-
den moeten worden uitgebreid met longitudinale dra-
gerschapsstudies, transmissiestudies en studies naar
verbeterde diagnostiek bij pneumokokkenpneumonie.
Een andere prioriteit is de implementatie van gestan-
daardiseerde data-analyse voor ‘deep sequencing’ van
polymicrobiéle monsters en ‘whole genome sequen-
cing' (WGS) van individuele bacteriéle stammen.

We zijn van mening dat effectieve surveillance in de
toekomst berust op het samenbrengen van diverse be-
naderingen waaronder de huidige conventionele dia-
gnostiek, kweekonafhankelijke moleculaire diagnos-
tiek, WGS voor het in kaart brengen van de populatie-
structuur en immunosurveillance van de vaccinres-
pons. De meest kosteneffectieve aanpak zal afhangen
van de specifieke vraagstelling, waarbij rekening dient
te worden gehouden met de limitatie van de diverse
methoden. Het RIVM heeft meer dan een decennium
ervaring in de surveillance van pneumokokkendrager-
schap onder kinderen en de surveillance van IPD.
Onze ambitie is het verder ontwikkelen, valideren en
implementeren van innovatieve surveillancemethoden,
omdat dit volgens ons de sleutel vormt voor welover-
wogen beslissingen over toekomstige vaccinatiepro-
gramma’s.
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THEMA: VACCINATIES (2)

Vaccinatie tegen meningokokkenziekte

Mirjam Knol, Wieke Freudenburg, Guy Berbers, Helma Ruijs, Hester de Melker, Arie van der Ende

Samenvatting
Meningokokkenziekte is een ernstige ziekte die ge-

paard gaat met hoge mortaliteit en morbiditeit. Se-
rogroep B, C, W en Y veroorzaken nagenoeg alle ziek-
tegevallen in Nederland. Asymptomatisch dragerschap
van meningokokken is het hoogst bij adolescenten.
Hierdoor spelen Zij een belangrijke rol bij de transmis-
sie van meningokokken. Er zjn conjugaatvaccins be-
schikbaar tegen meningokokken A, C, W en Y, en ei-
witvaccins tegen meningokokken B. Vanwege een stij-
ging in meningokokkenziekte C is meningokokken C-
vaccinatie ingevoerd in het Rijksvaccinatieprogramma
(RVP) in 2002, met tegelijkertijd een inhaalcampagne
voor 1- tot 18-jarigen. Dit heeft geleid tot een sterke
daling in meningokokkenziekte C bij gevaccineerde en
ongevaccineerde leeftijdsgroepen. De incidentie van
meningokokkenziekte was het afgelopen decennium
historisch laag, maar sinds 2015 neemt de incidentie
toe vanwege een stijging in meningokokken W. Van-
wege deze toename is het RVP uitgebreid met een
quadrivalent meningokokken ACWY-vaccin voor jonge
kinderen en adolescenten, en was er in 2018 en 2019
een inhaalvaccinatiecampagne voor adolescenten.
Vaccinatie tegen meningokokken B is momenteel geen
onderdeel van het RVP vanwege onzekerheid over de
effectiviteit van het vaccin in combinatie met het rela-
tief vaak voorkomen van koorts na vaccinatie. On-
danks effectieve vaccinatieprogramma’s komt me-
ningokokkenziekte nog steeds voor en is alertheid bij
artsen nodig om deze ernstige ziekte tijdig te herken-
nen en te behandelen. Daarnaast is een goed surveil-
lancesysteem nodig om uitbraken en trends te detecte-
ren en het RVP te verbeteren.

Abstract

Meningococcal disease is a severe disease associated
with high mortality and morbidity. Serogroups B, C, W
and Y cause nearly all disease in the Netherlands.
Asymptomatic meningococcal

carriage is highest in adolescents. Therefore, they play
an important role in the transmission of meningococci.
Conjugate vaccines are available against serogroup A,
C, W, and Y, and protein vaccines against serogroup
B. Meningococcal C vaccination has been introduced
in the Dutch national immunization program (NIP) in
2002, together with a catch-up campaign among 1-18
year olds, after an increase in meningococcal C disea-
se. This led to a strong decrease in meningococcal C
disease in vaccinated and unvaccinated age groups.
The incidence of meningococcal disease has been his-
torically low in the last 10 years, but since 2015 the in-
cidence has been increasing due to a rise in serogroup
W. Therefore, the NIP has been extended with a qua-
drivalent meningococcal-ACWY-vaccine for young
children and adolescents, and a catch-up campaign for
adolescents was performed in 2018 and 2019. Me-
ningococcal B vaccination is not included in the Dutch
NIP because of uncertainty about vaccine effective-
ness and the relatively high prevalence of fever after
vaccination. Despite effective vaccination programs,
meningococcal disease is still prevalent, and physi-
cians should be aware of the symptoms to recognize
and treat meningococcal disease in a timely manner. In
addition, a good surveillance system is needed to de-
tect outbreaks and trends, and to improve the NIP.
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Inleiding

Invasieve meningokokkenziekte is een zeldzame maar
zeer ernstige infectieziekte veroorzaakt door Neisseria
meningitidis. De afgelopen jaren kwamen er 100 tot
200 ziektegevallen per jaar voor in Nederland, waar-
van 5 tot 10 procent overleed. Op basis van het kapsel
van de meningokok worden twaalf serogroepen onder-
scheiden, waarvan B, C, W en Y nagenoeg alle Ziekte-
gevallen in Nederland veroorzaken. Sinds 2002 is vac-
cinatie tegen meningokokken C (MenC) opgenomen in
het Rijksvaccinatieprogramma (RVP) op de leeftijd van
14 maanden (fabel 1). Sinds 2018 is deze vaccinatie
vervangen door het quadrivalente MenACWY-vaccin,
dat bescherming biedt tegen vier serogroepen. Daar-
naast zijn in 2018 en 2019 alle 14- tot 18-jarigen opge-
roepen voor deze vaccinatie vanwege de toegenomen
incidentie van meningokokkenziekte W. Vanaf 2020
wordt MenACWY-vaccinatie opgenomen in het RVP
voor kinderen in het jaar waarin ze 14 jaar worden. Er
Zijn ook vaccins gericht tegen meningokokken B be-
schikbaar. Deze vaccins zijn in lijn met het advies van
de Gezondheidsraad niet opgenomen in het RVP.[1] In
dit artikel beschrijven we het ziektebeeld en de epide-
miologie van meningokokkenziekte, de verschillende
meningokokkenvaccins die beschikbaar zijn en de ach-
tergrond van het vaccinatiebeleid tegen meningokok-
kenziekte in Nederland.

Meningokokkenziekte: dragerschap,
transmissie en ziektebeeld
Gezonde mensen kunnen de meningokok bij zich dra-

gen in de neus-keelholte zonder daar ziek van te wor-
den. Dragerschap is relatief laag bij jonge kinderen
met een prevalentie van circa 5 procent, neemt toe tij-
dens de tienerjaren tot een prevalentie van 20 tot 25
procent bij 18- tot 22-jarigen, en daalt daarna weer tot
5 tot 10 procent bij volwassenen.[2,3] Overdracht van
de meningokok vindt plaats via direct contact zoals
zoenen, maar kan ook plaats vinden via de lucht door
aerosolvorming bij hoesten, niezen of praten.[4]
Roken, uitgaan, bezoeken van drukke plekken (‘crow-
ding’), intiem contact en het drinken van alcohol zjn ri-
sicofactoren voor dragerschap onder adolescenten.[3]
Een enkele keer leidt dragerschap tot ziekte waarbij
meningitis en/of sepsis kan optreden. Waarom drager-
schap bij de ene persoon tot ziekte leidt en bij de an-
dere niet, is niet goed bekend. Meningokokkenziekte
kan zeer snel fataal

verlopen. Alarmsymptomen van meningokokkenziekte
betreffen: een zéér abrupt begin van heftig ziek zijn,
koude rillingen, hoge koorts, algehele lichaamspijn, het
onvermogen om te kunnen staan, onbegrepen ernstige
ongerustheid (bij ouders), diarree, niet wegdrukbare
vlekjes/huidbloedinkjes (petechién). Deze petechién
ontwikkelen zich meestal pas vanaf 8 a 10 uur na eer-
ste klachten en kunnen daarna zeer snel uitbreiden in
grootte en aantal. Andere alarmsymptomen zijn tachy-
cardie, vertraagde capillaire refill, acrocyanose, hypo-
tensie, tachypneu, sufheid en — meestal pas na onge-
veer 12 tot 24 uur — zich ontwikkelende meningeale
prikkeling (luierpijn, nekstijfheid, foto- en acousticofo-
bie). Vroegtijdige herkenning blijft lastig voor huisart-
sen en spoedeisende hulpartsen, door de veelal aspe-
cifieke symptomen en de zeldzaamheid van de zekte.
Zelfs bij snelle en adequate behandeling overlijdt 5 tot
10 procent van de patiénten. Daarnaast ondervindt
circa 6 procent van de patiénten ernstige langetermijn-
complicaties zoals gehoorverlies, amputatie van lede-
maten en hersenschade.[5] Mensen met asplenie,
complementdeficiénties, of een open verbinding tussen
nasofarynx en meningen hebben een verhoogde kans
op meningokokkenziekte. Voor aspleniepatiénten
wordt meningokokkenvaccinatie daarom geadviseerd
(zie https://Ici.rivm.nl/richtlijnen/asplenic). De Neder-
landse Vereniging voor Kindergeneeskunde adviseert
ook meningokokkenvaccinatie bij afweerstoornissen
waaronder complementdeficiénties (zie
https://www.nvk.nl/Kwaliteit/\Werkboeken/Kinderimmu-
nologie). De meeste patiénten met meningokokken-
Ziekte zjn echter gezonde mensen zonder onderlig-
gend lijden.

Surveillance van meningokokkenziekte
Sinds 1905 is meningokokkenziekte een meldings-
plichtige ziekte. Melding aan de GGD dient plaats te
vinden indien een patiént ten minste een van de vol-
gende vijf symptomen heeft: koorts, meningeale prik-
keling, petechién, septische shock of septische artritis,
in combinatie met laboratoriumbevestiging (positieve
kweek of PCR voorN. meningitidis of aantonen van
gramnegatieve diplokokken in normaal steriele plaats).
[4] Na melding stelt de GGD contactonderzoek in. Aan
huisgenoten en zeer nauwe contacten van de patiént
wordt zo spoedig mogelijk antibioticumprofylaxe ver-
strekt. In de praktijk wordt deze
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Figuur 1. Incidentie van meningokokkenziekte naar serogroep, 1992 tot 2019* (*t/m juni).
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profylaxe soms al door de behandelend arts gegeven
bij een (sterke) verdenking op meningokokkenziekte.
Wanneer er sprake is van een bewezen geval van me-
ningokokkenziekte door een serogroep A, C, W of Y
wordt, naast chemoprofylaxe, vaccinatie van nauwe
contacten aangeraden.

Laboratoriumsurveillance wordt uitgevoerd door het

Nederlands Referentie Laboratorium voor Bacteriéle
Meningitis (NRLBM) in het Amsterdam UMC in samen-
werking met het RIVM. Het NRLBM ontvangt sinds
1959 op vrijwillige basis isolaten uit bloed of liquor die

positief zijn voor N. meningitidis van alle microbiologi-

sche laboratoria in Nederland. Van deze isolaten wordt

de serogroep bepaald door middel van Ouchterlony-

geldiffusie en PCR. Daarnaast vindt typering plaats op
basis van DNA-sequentie coderend voor variabele

regio’s van de buitenmembraaneiwitten PorA en FetA.

Whole genome sequencing wordt toegepast om het

sequentietype en het klonale complex te bepalen. Het

klonale complex is mogelijk geassocieerd met de mate

van transmissie en virulentie.[6] Het NRLBM test ook
gevoeligheid voor penicilline en rifampicine.

Epidemiologie van meningokokkenziek-
te

Historische data van de incidentie van meningokok-
kenziekte laten fluctuaties in de tijd Zien: in de

zestiger jaren was de incidentie circa 0,5 per 100.000
personen per jaar, terwijl de incidentie in de negentiger
jaren 4,0 per 100.000 personen per jaar was.[7] In
2001 nam de incidentie van meningokokkenziekte toe
naar 4,5 per 100.000 personen (circa 700 ziektegeval-
len), veroorzaakt door een toename van serogroep C
(figuur 1). Na invoering van MenC-vaccinatie in het
RVP in 2002 en de inhaalcampagne onder 1- tot 18-
jarigen, daalde de incidentie van meningokokkenziekte
C sterk. Sinds 2000 is ook de incidentie van meningo-
kokkenziekte B sterk gedaald van circa 400 Ziektege-
vallen per jaar naar 60 tot 80 per jaar. Waardoor dit
komt, is onbekend. Sinds 2015 is er een stijging van
meningokokkenziekte-W van minder dan vijf ziektege-
vallen véor 2015 naar iets meer dan 100 in 2018. Deze
toename wordt veroorzaakt door een klonaal complex
11 (cc11)-stam, die ook in andere Europese landen
opkomt.[6,8,9] Meningokokken behorende tot hetzelfde
klonale complex veroorzaakten ook de toename van
meningokokkenziekte C rond 2000 in Nederland en
andere Europese landen. De incidentie van meningo-
kokkenziekte Y is laag met circa 20 Ziektegevallen per
jaar.

Meningokokkenziekte komt in het algemeen meer voor
bij jonge kinderen, met name kinderen jonger dan twee
jaar, en bij adolescenten. De leeftijdsverdeling ver-
schilt echter per serogroep (figuur 2). \oor
meningokokkenziekte-B is de
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Figuur 2. Incidentie van meningokokkenziekte naar serogroep en leeftijd, 2017-2018.
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incidentie verreweg het hoogst bij kinderen tot twee
jaar (circa vijf per 100.000 in 2017-2018), gevolgd door
kinderen van twee tot vier jaar en adolescenten. Voor
invoering van MenC-vaccinatie had
meningokokkenziekte-C eenzelfde leeftijdsverdeling.
Meningokokkenziekte-W komt ongeveer evenveel voor
bij kinderen tot twee jaar als bij adolescenten. Daar-
naast komt meningokokkenziekte-W meer voor bij vol-
wassenen vanaf 45 tot 50 jaar, en met name bij men-
sen van 80 jaar of ouder. Meningokokkenziekte-Y
daarentegen komt weinig voor bij jonge kinderen en
adolescenten en juist meer bij volwassenen vanaf 65
jaar.

Ook de mortaliteit varieert per serogroep. Voor se-
rogroep B is de mortaliteit circa 5 procent; in de afgelo-
pen jaren overleden er één tot vijf patiénten per jaar.
Sinds de toename van meningokokkenziekte-W in
2015 zijn 45 meningokokken W-patiénten overleden
(17 procent); in 2018 overleden 23 patiénten. Met
name bij adolescenten is de mortaliteit hoog (25 pro-
cent). Voor serogroep Y is de mortaliteit 5 tot 10 pro-
cent met nul tot drie gevallen van overlijden per jaar.

Vaccinatie tegen meningokokken C

Al sinds 1980 zijn er polysacharidevaccins tegen me-
ningokokken beschikbaar. Deze polysacharidevaccins
zijn echter niet effectief bij kinderen, geven maar korte
tijd bescherming, en induceren geen immunologisch
geheugen en

boosterrespons. Sinds 1999 zijn er conjugaatvaccins
tegen meningokokken C beschikbaar waarbij het kap-
selpolysacharide gekoppeld is aan een dragereiwit.
Conjugaatvaccins zijn effectiever, werken langer, indu-
ceren immunologisch geheugen en zjn al werkzaam
vanaf de leeftijd van twee maanden. Conjugaatvaccins
beschermen ook tegen dragerschap en reduceren zo
de verspreiding van meningokokken.[10,11]

Vanwege de toename van meningokokkenziekte-C in
2001, waarbij er ook meerdere kleine clusters waren,
vond er van juni tot december 2002 een grootschalige
vaccinatiecampagne plaats.[12] Hierbij werden kinde-
ren van 14 maanden tot en met 18 jaar gevaccineerd
met een geconjugeerd MenC-vaccin; tijdens deze cam-
pagne werd 94 procent van de kinderen gevaccineerd.
Daarnaast werd in september 2002 MenC-vaccinatie
op de leeftijd van 14 maanden opgenomen in het RVP.
Na invoering van MenC-vaccinatie was er een snelle
en sterke afname van het aantal patiénten met me-
ningokokken C te zien, zowel in de gevaccineerde leef-
tijdsgroepen als in ongevaccineerde leeftijdsgroepen.
[10,13] Door vaccinatie van adolescenten, die het
vaakst de meningokok bij zich dragen, nam de trans-
missie van meningokokken C in de gehele bevolking
af, wat dus zorgde voor groepsbescherming. Uit sero-
logisch onderzoek onder de Nederlandse bevolking
weten we echter dat de huidige adolescenten niet
meer voldoende beschermende antistoffen
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Tabel 1. Vaccinatie tegen meningokokken in Nederland

Jaar Vaccin Leeftijd Eenmalig RVP
2002 MenC-conjugaat 14 maanden-18 jaar X
2002 MenC-conjugaat 14 maanden X
2018 MenACWY-conjugaat 14 maanden X
13-14 jaar
Okt-nov 2018 MenACWY-conjugaat X
(cohort mei-dec 2004)
13-18 jaar
Mrt-jun 2019 MenACWY-conjugaat X
(cohort 2001-2005)
2020 MenACWY-conjugaat 14 jaar X

hebben tegen meningokokken C.[14] Beschermende
antistoffen zijn namelijk drie tot vijf jaar na de MenC-
vaccinatie op 14 maanden verdwenen. Omdat me-
ningokokkenziekte een zeer snel verloop kent, is het
noodzakelijk om circulerende antistoffen te hebben en
kan niet gewacht worden op de geheugenrespons.
Vanwege de lage hoeveelheid beschermende antistof-
fen bij adolescenten, hebben verschillende Europese
landen waaronder het Verenigd Koninkrijk een aantal
jaren geleden een booster-MenC-vaccinatie ingevoerd
bij adolescenten om de groepsbescherming tegen me-
ningokokken C op peil te houden. In tegenstelling tot
jonge kinderen, zijn de beschermende antistoffen bij
adolescenten niet verdwenen na vijf jaar; de duur van
bescherming is dus veel langer.[15] We verwachten
daarom dat de recente ontwikkeling, waarbij
MenACWY-vaccinatie van 14-jarigen onderdeel van
het RVP wordt (tabel 1), naast bescherming tegen me-
ningokokken W ook bijdraagt aan het behoud van
groepsbescherming tegen meningokokken C in Neder-
land.

Vaccinatie tegen meningokokken W
Sinds 2005 zijn er quadrivalente conjugaatvaccins be-
schikbaar die beschermen tegen

meningokokken A, C, W en Y. Deze vaccins zijn gere-
gistreerd op basis van het percentage mensen dat be-
schermende antistoffen heeft na vaccinatie. Zowel bij
jonge kinderen als bij adolescenten geven MenACWY-
conjugaatvaccins een goede immuunrespons die ten
minste een aantal jaar aanhoudt.[16,17] In een Neder-
landse studie onder adolescenten had 95 procent van
de deelnemers een jaar na vaccinatie nog bescher-
mende antistoffen tegen de vier serogroepen.[18] Er is
nog weinig ervaring met deze vaccins in vaccinatiepro-
gramma’s en dus weinig bekend over de daadwerkelij-
ke effectiviteit tegen meningokokkenziekte. Verwacht
wordt dat de effectiviteit vergelijkbaar zal zijn met die
van MenC- vaccins, aangezien de werking en immuno-
geniciteit van deze vaccins vergelijkbaar zijn. In het
Verenigd Koninkrijk worden sinds 2015 13- en 14-
jarigen gevaccineerd met het MenACWY-vaccin, even-
eens vanwege een toename in meningokokkenziekte
W. Ook hebben zij in een inhaalcampagne alle 14- tot
18-jarigen en eerstejaarsstudenten opgeroepen voor
MenACWY-vaccinatie.[19] De eerste resultaten van de
vaccinatiecampagne onder eerstejaarsstudenten zijn
positief: een reductie in het aantal meningokokken W-
Ziektegevallen van 69 procent en geen
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Ziektegevallen bij gevaccineerden bij een vaccinatie-
graad van slechts 37 procent.[20]

Vanwege de toename in meningokokkenziekte W in
Nederland sinds 2015, worden sinds mei 2018 kinde-
ren van 14 maanden gevaccineerd met een
MenACWY-vaccin.[21] Daarnaast vond er in het najaar
van 2018 en het voorjaar van 2019 een MenACWY-
vaccinatiecampagne plaats voor jongeren van 14 tot
18 jaar (geboortecohorten 2001-2005; tabel 7). Vacci-
natie zal directe bescherming bieden aan deze twee
leeftijdsgroepen met een relatief hoge incidentie. Daar-
naast wordt verwacht dat er groepsbescherming op-
treedt door het vaccineren van adolescenten, de groep
met het hoogste dragerschap en daardoor belangrijk
voor transmissie, zodat ook andere leeftijdsgroepen
beschermd worden tegen meningokokken W. Deze
groepsbescherming werd destijds ook gezien bij de
MenC- vaccinatiecampagne. Door in één keer alle
adolescenten van 14 tot 18 jaar te vaccineren, is de
verwachting dat deze groepsbescherming binnen één
tot twee jaar optreedt. Voorlopige cijfers laten zien dat
circa 85 procent van de adolescenten de MenACWY-
vaccinatie gehaald heeft in 2018 en 2019. In december
2018 adviseerde de Gezondheidsraad om de
MenACWY-vaccinatie op de leeftijd van 14 maanden
in de toekomst te continueren, in ieder geval zolang de
uitbraak van meningokokken W standhoudt.[1] Daar-
naast adviseerde de Gezondheidsraad om MenACWY-
vaccinatie van adolescenten van 14 jaar op te nemen
in het RVP om groepsbescherming tegen meningokok-
ken C en W in de toekomst te behouden. Beide advie-
zen zjn overgenomen door de minister en worden
geimplementeerd.

Vaccinatie tegen meningokokken B

Het is niet mogelijk om een vaccin tegen meningokok-
ken B te ontwikkelen dat zich richt op het kapsel, zoals
voor meningokokken A, C, W en Y, omdat het kapsel-
polysacharide van meningokokken B weinig immuno-
geen is. Het vertoont namelijk gelijkenis met humane
polysacchariden. Daarom zijn tegen meningokokken B
andere type vaccins ontwikkeld, gebaseerd op (buiten-
membraam) eiwitten die voorkomen op het opperviak
van meningokokken B. Circulerende meningokokken
B-stammen brengen deze eiwitten in verschillende
mate tot expressie, waardoor deze vaccins niet werk-
zaam zijn tegen alle

meningokokken B-stammen. Tegelijkertijd zijn de eiwit-
ten niet specifiek voor serogroep B, waardoor de vac-
cins mogelijk ook bescherming kunnen bieden tegen
andere serogroepen. Er Zijn in Nederland momenteel
twee meningokokken B-vaccins beschikbaar. Het 4C-
MenB-vaccin (Bexsero) bevat vier antigenen (NHBA,
NadA, fHbp en PorA P1.4) en is geregistreerd voor kin-
deren vanaf twee maanden. Bij kinderen jonger dan
twee jaar moeten meerdere primaire doses (twee of
drie) worden gegeven en een boosterdosis. Bij kinde-
ren vanaf twee jaar en volwassenen volstaan twee
doses. Het MenB-fHbp-vaccin (Trumenba) bevat twee
varianten van het fHbp-eiwit en is geregistreerd voor
kinderen vanaf 10 jaar.

Voor beide vaccins zijn schattingen gemaakt welk deel
van de circulerende MenB-stammen gedekt worden
door het vaccin. Uit een onderzoek met data van vijf
Europese landen bleek dat het 4C-MenB-vaccin po-
tentieel bescherming biedt tegen 73 tot 87 procent van
de MenB-stammen.[22] Voor het MenB-fHbp-vaccin
wordt dit percentage geschat op circa 90 procent op
basis van ruim 1800 meningokokkenstammen uit de
Verenigde Staten en Europa.[23]

Beide vaccins zijn geregistreerd op basis van bescher-
mende antistoffen tegen een aantal referentiestam-
men. Er is echter nog weinig bekend over de daadwer-
kelijke effectiviteit en de duur van bescherming. Het
4C-MenB is inmiddels in een aantal Europese landen
opgenomen in het vaccinatieprogramma voor baby’s,
waardoor er eerste schattingen van de effectiviteit ge-
maakt zijn. Resultaten uit het Verenigd Koninkrijk, waar
het vaccin in 2015 is ingevoerd, laten zien dat het vac-
cin een bescherming geeft van 65 tot 80 procent.
[24,25] In één regio in Quebec, Canada, is in 2014 een
vaccinatiecampagne uitgevoerd met het 4C-MenB-
vaccin onder alle 0- tot 20-jarigen vanwege een stij-
gende incidentie van meningokokkenziekte B. Bij men-
sen van 20 jaar en jonger daalde de incidentie in
2014-2018 met 96 procent ten opzichte van de periode
2006-2014. In andere regio’s in Quebec, waar niet ge-
vaccineerd werd, daalde de incidentie ook, maar niet
zo sterk (58 procent), wat duidt op een effect van vac-
cinatie in de regio met de vaccinatiecampagne. De
vaccineffectiviteit werd geschat op 79 procent.

Voor het MenB-fHbp-vaccin zijn nog geen
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gegevens over effectiviteit beschikbaar. Er wordt ver-
wacht dat MenB-vaccins geen (groot) effect zullen
hebben op meningokokkendragerschap en dat daar-
mee de mate van groepsbescherming van MenB-
vaccins beperkt zal zijn.[26,27]

Beide MenB-vaccins zijn veilig bevonden. Wel zijn het
reactogene vaccins, wat betekent dat er relatief veel
milde bijwerkingen zijn in vergelijking met andere vac-
cins.[28,29] Het 4C-MenB-vaccin veroorzaakt meer
koorts dan andere vaccins, met name als het gelijktij-
dig wordt gegeven met andere vaccins.[30] Dit kan bij
jonge baby’s leiden tot ziekenhuisopname. In het Vere-
nigd Koninkrijk wordt geadviseerd profylactisch para-
cetamol te geven; dit verlaagt de kans op koorts zon-
der de immuunrespons te beinvioeden.[30] Deson-
danks zjn er na invoering van 4C-MenB-vaccinatie
toenames gerapporteerd in het aantal huisartsconsul-
ten en het aantal ziekenhuisopnames als gevolg van
koorts bij gevaccineerde kinderen.[31,32]

In december 2018 adviseerde de Gezondheidsraad om
vaccinatie tegen meningokokken B niet op te nemen in
het RVP.[1] Door de onzekerheid over de mate en duur
van bescherming in combinatie met de grotere kans op
koorts, kon de Gezondheidsraad geen uitspraak doen
over de aanvaardbaarheid van MenB-vaccinatie. Ook
de kosteneffectiviteit van MenB-vaccinatie is zeer on-
gunstig door de huidige lage incidentie, het ontbreken
van groepsbescherming en de hoge vaccinprijs. Wan-
neer er meer gegevens over de effectiviteit beschik-
baar zjn, zal MenB-vaccinatie opnieuw beoordeeld
worden door de Gezondheidsraad.

In haar artikel bespreekt Bruijning-Verhagen dat op in-
dividueel niveau een andere afweging over MenB-
vaccinatie gemaakt kan worden.[33] Zij geeft aan dat,
ondanks de suboptimale effectiviteit van het vaccin, in
het Verenigd Koninkrijk een afname van het aantal
MenB-ziektegevallen werd gezien van 50 procent bij
zuigelingen één jaar na invoering van MenB-
vaccinatie[24] en benoemt dat de kans op koorts na
MenB-vaccinatie vergelijkbaar is met die van andere
zuigelingenvaccins als MenB-vaccinatie niet gelijktijdig
met andere vaccinaties gegeven wordt en profylactisch
paracetamol gegeven wordt. Bruijning-Verhagen pleit
voor opname van het MenB-vaccin in het RVP,

tegen gereduceerde vaccinprijzen maar mét ruimte
voor een individuele keuze van ouders.

Het RIVM geeft op de website informatie over MenB-
vaccinatie. Mensen kunnen zichzelf of hun kind op
eigen kosten laten vaccineren (circa 250,00 euro) via
de huisarts of de GGD.[33]

Conclusie

Meningokokkenziekte is een zeldzame maar ernstige
infectieziekte. Ondanks effectieve vaccinatieprogram-
ma’s komt meningokokkenziekte nog steeds voor en is
alertheid van artsen op de symptomen hiervan gebo-
den voor tijdige herkenning (zie de bovengenoemde
alarmsignalen). Het verloop van de incidentie van me-
ningokokkenziekte is onvoorspelbaar. Specifieke stam-
men kunnen opeens opkomen, zoals werd gezien bij
meningokokken C in 2001 en bij meningokokken W in
2015, wat ook gepaard kan gaan met verschuivingen
in de leeftijdsverdeling of klinische presentatie. Tegelij-
kertijd kan de incidentie dalen zonder duidelijke oor-
zaak, zoals bij meningokokken B sinds eind jaren 90.
Een goed surveillancesysteem waarin microbiologi-
sche, klinische en epidemiologische data gecombi-
neerd worden is van essentieel belang om een toena-
me in ziektegevallen en verschuivingen in karakteris-
tieken tijdig te detecteren. Vroege signalering van een
toename in meningokokkenziekte vindt plaats door we-
kelijkse signalering vanuit het RIVM. Daarnaast is con-
tinue monitoring van de Ziektelast nodig als input voor
vaccinatiebeleid tegen meningokokkenziekte om zo het
RVP te optimaliseren.
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THEMA: VACCINATIES (2)

Ruim 25 jaar Hib-vaccinatie in Nederland

Mirjam Knol, Hester de Melker, Helma Ruijs, Guy Berbers, Wieke Freudenburg, Lieke Sanders, Arie van der Ende

Samenvatting

Invasieve Haemophilus influenzaetype b (Hib) kan
zich manifesteren als meningitis, epiglottitis en pneu-
monie, wat kan leiden tot levenslange restverschijnse-
len of overlijden. Hib-vaccinatie wordt sinds 1993 ge-
geven binnen het Rijksvaccinatieprogramma en is zeer
effectief gebleken. De incidentie van invasieve Hib-
Ziekte is met meer dan 90 procent gedaald na invoe-
ring van vaccinatie. Toch zjn er elk jaar nog enkele
tientallen, meest ongevaccineerde, ziektegevallen, en
zijn er af en toe lichte toenames in de incidentie. Met
de invoering van maternale kinkhoestvaccinatie eind
2019 zal het Hib-vaccinatieschema veranderen van
een 2-3-4-11-maandenschema naar een 3-5-11-
maandenschema indien de moeder tijdens de zwan-
gerschap tijdig gevaccineerd is. Ook andere typen Hi
kunnen invasieve ziekte veroorzaken. Van die andere
typen komt niet-typeerbare Hi (ntHi) momenteel het
meeste voor, met name bij prematuren, immuungecom-
promitteerden en ouderen. De incidentie van invasieve
ntHi-ziekte is in de afgelopen 10 jaar verdubbeld zon-
der duidelijk aanwijsbare oorzaak. Deze recente ont-
wikkelingen laten zien dat continue monitoring van in-
vasieve Hi-ziekte belangrijk blijft, om veranderingen in
incidentie tijdig te identificeren en de effecten van het
vaccinatieprogramma te evalueren.

Abstract

Invasive Haemophilus influenzae type b (Hib) disease
can present as meningitis, epiglottitis and pneumonia,
which can lead to lifelong sequelae or death. Hib-
vaccination has been part of the Dutch National Immu-
nization Program since 1993 and has shown to be very
effective. The incidence of invasive Hib disease has
decreased with more than 90 per cent after introducti-
on of vaccination. Still, every year there are a few
dozen Hib cases, mostly unvaccinated, and there have
been periods with slight increases in incidence. With

introduction of maternal pertussis vaccination at the
end of 2019, the Hib-vaccination schedule will change
from a 2-3-4-11 month schedule to a 3-5-11 month
schedule for children whose mother has been vaccina-
ted on time during pregnancy. Also other types of Hi
can cause invasive disease. Of these other types, non-
typable Hi (ntHi) currently causes most disease, espe-
cially among premature children, immunocompromised
patients and elderly. The incidence of invasive ntHi di-
sease has doubled in the last 10 years, without kno-
wing what causes this increase. These recent devel-
opments show the importance of continuous monito-
ring of invasive Hi disease to timely identify changing
epidemiology, and to evaluate the effects of the vacci-
nation program.

Inleiding

De gramnegatieve bacterie Haemophilus influenzae
(Hi) kan ernstige invasieve infecties veroorzaken zoals
meningitis, epiglottitis en sepsis, maar veel vaker ver-
oorzaakt Hi (niet-invasieve) luchtweginfecties zoals oti-
tis media, sinusitis en pneumonie. Op basis van het
kapselpolysacharide worden zes serotypen onder-
scheiden: a tot en met f. Ook ongekapselde Hi, zoge-
noemde niet-typeerbare Hi (ntHi) kunnen (invasieve)
Ziekte veroorzaken. Sinds de jaren 90 is een vaccin
tegen één Hi-type, type b (Hib), beschikbaar. Destijds
was Hib een van de belangrijkste
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veroorzakers van bacteriéle meningitis.

In Nederland is Hib-vaccinatie in 1993 ingevoerd in het
Rijksvaccinatieprogramma voor zuigelingen, ter pre-
ventie van ernstige Hib-infecties als meningitis en epi-
glottitis. Sindsdien is het aantal mensen met invasieve
Hib-ziekte sterk afgenomen, van 500 tot 800 per jaar
naar circa 40 per jaar, waarvan ongeveer 10 gevacci-
neerde kinderen per jaar.[1] Daarnaast zjn er nog ruim
150 patiénten met invasieve Hi veroorzaakt door een
ander type dan Hib.

In dit artikel beschrijven we het ziektebeeld en de epi-
demiologie van invasieve Hib-ziekte. Ook het huidige
vaccinatiebeleid en recente ontwikkelingen op het ge-
bied van Hib worden besproken. Naast Hib besteden
we ook aandacht aan andere Hi-typen.

Invasieve Hib-ziekte: transmissie, ziek-
tebeeld en diagnostiek

Hib is een commensaal van de bovenste luchtwegen
en wordt verspreid door niezen, hoesten en nauw con-
tact. De bacterie kan ernstige invasieve ziekte veroor-
zaken. De belangrijkste klinische manifestaties van in-
vasieve Hib-infecties zjn meningitis, epiglottitis, pneu-
monie en septische artritis.[2] Symptomen van menin-
gitis bij kinderen zjn hoofdpijn, nekstijfheid, braken,
koorts en sufheid, terwijl bij zuigelingen het klinisch
beeld minder specifiek is. Epiglottitis, een acute ontste-
king met zwelling van het strottenhoofdklepje, wordt
gekenmerkt door een acuut begin van een infectie met
hoge koorts, keelpijn en ernstige slikklachten. Er ont-
staat een progressieve benauwdheid bij inademen.
Epiglottitis is levensgevaarlijk door acuut verstikkings-
gevaar. Hib is tevens een belangrijke verwekker van
pneumonie waarbij vaak pleuravocht aanwezig is en
symptomen als tachypneu, hoesten, benauwdheid en
koorts. Ook kan Hib septische artritis veroorzaken. Be-
wegingsbeperking, pijn en zwelling van een gewricht
en koorts zjn belangrijke symptomen. Andere invasie-
ve ziektebeelden die door Hib veroorzaakt kunnen
worden, zjn osteomyelitis, pericarditis, cellulitis en
sepsis of bacteriémie zonder focus. De mortaliteit van
invasieve Hib-Ziekte is 2 tot 7 procent en restverschijn-
selen als gehoorverlies, hydrocephalus en epilepsie
treden op bij 8 tot 15 procent van de patiénten.[1,3]
Mensen met asplenie hebben een hoger risico op Hib-
Ziekte en een ernstiger verloop van Hib-ziekte. Bij deze

patiénten wordt (extra) Hib-vaccinatie geadviseerd (zie
LCl-richtlijn Asplenie).

Op basis van het klinische beeld kan meningitis of
pneumonie door Hib niet worden onderscheiden van
andere bacteriéle verwekkers. Een Hi-infectie kan wor-
den vastgesteld door middel van kweek of PCR in ma-
teriaal afkomstig uit een normaal steriele plaats. Het
bepalen van het Hi-type wordt gedaan door het Neder-
lands Referentie Laboratorium voor Bacteriéle Menin-
gitis (NRLBM) in het Amsterdam UMC.

Hib-vaccinatie

Het Hib-vaccin is een conjugaatvaccin waarbij een
kapselpolysacharide is gekoppeld aan tetanus toxoid
als dragereiwit. Dit vaccin geeft een T-celafhankelijke
immuunrespons waardoor er al op jonge leeftijd be-
schermende antistoffen worden geinduceerd. Ook
wordt er immunologisch geheugen opgewekt waardoor
er een boosterrespons optreedt na het herhalen van
de vaccinatie. Daarnaast verlaagt Hib-vaccinatie de
acquisitie van Hib waardoor Hib-dragerschap, en ver-
volgens transmissie van Hib, sterk vermindert na vac-
cinatie.[4] Er bestaan losse Hib-vaccins en combinatie-
vaccins. In het huidige Rijksvaccinatieprogramma
wordt Hib-vaccinatie gegeven op de leeftijd van 2, 3, 4
en 11 maanden in een combinatievaccin DTaP-IPV-
Hib-HepB, wat ook bescherming biedt tegen difterie,
tetanus, kinkhoest, polio en hepatitis B. Sinds invoe-
ring van Hib-vaccinatie in 1993 zjn er verschillende
wijzigingen geweest in het vaccinatieschema en het
gebruikte vaccin (tabel 1). Na invoering van maternale
kinkhoest vaccinatie eind 2019 zal het vaccinatiesche-
ma opnieuw veranderen (zie Huidige ontwikkelingen).
De Hib-vaccinatiegraad ligt sinds de invoering van het
vaccin rond de 95 procent.[5]
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Tabel 1. Vaccinatieschema en vaccin sinds invoering van Hib-vaccinatie in 1993; vetgedrukte tekst geeft de veranderingen aan.

Jaar Vaccinatieschema Vaccin
1993 3,4, 5en 11 maanden Los Hib-vaccin
1999 2, 3, 4 en 11 maanden Los Hib-vaccin
2002 2, 3,4 en 11 maanden Combinatievaccin DTwP-IPV-Hib
2004 2, 3, 4 en 11 maanden Combinatievaccin DTaP-IPV-Hib
2006 2.3, 4 en 11 maanden Comblnatlev?c'cm DTaP-IPV-.H.lb-HepB voor kinderen met
verhoogd risico op hepatitis B
2011 2, 3,4 en 11 maanden Combinatievaccin DTaP-IPV-Hib-HepB voor alle kinderen
3, 5 en 11 maanden voor kinderen van wie de moe-
der tijdig gevaccineerd is tegen kinkhoest* tijdens de
zwangerschap
Eind 2019 Combinatievaccin DTaP-IPV-Hib-HepB
2, 3, 5 en 11 maanden voor kinderen van wie de
moeder niet gevaccineerd is tegen kinkhoest tijdens
de zwangerschap en voor premature kinderen

D =difterie, T = tetanus, wP = whole cell pertussis, aP = acellular pertussis, IPV = inactivated polio vaccine, HepB = hepatitis B. *
zwangere vrouwen krijgen DTaP of DTaP-IPV-vaccinatie, dus zonder Hib- en/of hepatitis B-component

Surveillance van Hib

Laboratoriumsurveillance voor Hi wordt uitgevoerd
door het NRLBM in het Amsterdam UMC in samenwer-
king met het RIVM. Het NRLBM ontvangt (op vrijwillige
basis ingestuurde) isolaten van normaal steriele mate-
rialen die positief zijn voor Hi, van alle microbiologi-
sche laboratoria in Nederland. Van deze isolaten wordt
het serotype bepaald door middel van co-agglutinatie.
Het serotype kan ook bepaald worden door middel van
PCR in niet-gekweekte materialen.

Sinds 2009 is Hib een meldingsplichtige ziekte. Mel-
ding aan de GGD dient plaats te vinden indien er spra-
ke is van een Ziektebeeld passend bij Hib (meningitis,
epiglottitis, bacteriémie zonder

focus of sepsis, artritis, pneumonie, osteomyelitis, peri-
carditis, cellulitis) en het aantonen van Hib in materiaal
afkomstig uit een normaal steriele plaats.[2] Na mel-
ding stelt de GGD contactonderzoek in om te beoorde-
len of het toedienen van profylaxe aan contacten nodig
is. Profylaxe met rifampicine is aanbevolen voor alle
huisgenoten indien er in het huishouden kinderen jon-
ger dan vier jaar zijn die niet of nog onvolledig gevacci-
neerd zijn of indien er een immuungecompromitteerd
kind deel uitmaakt van het huishouden. In de melding
worden verder klinische gegevens zoals Zziektebeeld,
overlijden en onderliggend lijden, en vaccinatiegege-
vens gerapporteerd door de GGD.
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Figuur 1. Aantal ziektegevallen van invasieve H. influenzae-ziekte naar serotype tussen 1992 en 2018.
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In een recente analyse door het RIVM bleek dat
slechts de helft van de patiénten met invasieve Hib-
Ziekte die bij het NRLBM bekend zjn, door de GGD
gemeld worden.[6] Melden van Hib aan de GGD is van
belang voor adequate advisering over chemoprofylaxe
ter preventie van ernstige ziekte bij contacten (zie LCI
richtlijn) en versterkt de monitoring van Hib door volle-
digheid van het Nederlandse Hib-surveillancesysteem.

Epidemiologie Hib-ziekte

In de periode voor invoering van Hib-vaccinatie in
1993 was Hib één van de belangrijkste veroorzakers
van bacteriéle meningitis bij kinderen.[7] Bij het
NRLBM kwamen in 1992 isolaten van bijna
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300 patiénten met invasieve Hib-ziekte binnen; 95 pro-
cent van deze patiénten was jonger dan vijf jaar. Dit
aantal is waarschijnlijk een onderschatting van het
werkelijke aantal Hib-patiénten in Nederland om twee
redenen: 1) de dekking van het NRLBM was naar
schatting 80 procent voor Hib-meningitis,[8] en 2) in
die tijJd werden met name isolaten uit liquor ingestuurd
en dus geeft dit een onderschatting van het aantal Hib-
patiénten met een ander Zziektebeeld dan meningitis.
Een artikel van Bol uit 1991[1] geeft daarom een
schatting van 800 invasieve Hib-patiénten per jaar
voor invoering van Hib-vaccinatie.

Na invoering van Hib-vaccinatie daalde de

Figuur 2. Aantal Ziektegevallen van invasieve H. influenzae type b-ziekte naar leeftijd tussen 2009 en 2018.
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incidentie van invasieve Hib-ziekte echter snel en eind
jaren 90 werden er minder dan 20 patiénten per jaar
gerapporteerd door het NRLBM, een daling van meer
dan 90 procent. In de afgelopen 20 jaar fluctueerde het
aantal Hib-patiénten tussen 20 en 50 per jaar (inciden-
tie: 0.2 per 100,000 per jaar) met af en toe een hogere
incidentie zoals in 2004/2005 en in 2016-2018 (figuur
1).

In het post-vaccinatietijdperk is nog maar een derde
van de Hib-patiénten jonger dan vijf jaar, maar de inci-
dentie is toch nog steeds het hoogst in deze leeftijds-
groep (1,5 per 100.000 per jaar) (figuur 2). Daarna is
de incidentie het hoogst onder mensen van 65 jaar of
ouder met circa 10 ziektegevallen per jaar (0,3 per
100.000 per jaar). Het overlijdenspercentage ligt onge-
veer op 5 procent. Van de kinderen onder de vijf jaar
met Hib is circa 60 procent gevaccineerd.[5] Dit is be-
duidend lager dan de vaccinatiegraad in de populatie
(circa 95 procent). Hieruit kunnen we afleiden dat het
vaccin een effectiviteit heeft van rond de 90 procent.
Een vergelijking van 41 gevaccineerde en 10 ongevac-
cineerde kinderen met Hib die tussen 2005 en 2013
gediagnosticeerd waren, liet geen significante verschil-
len zZien in onderliggend lijden, overlijden, of restver-
schijnselen tussen gevaccineerde en ongevaccineerde
kinderen.[3]

Andere Hi-serotypen

De incidentie van invasieve Ziekte door andere gekap-
selde Hi-bacterién is laag (figuur 1). Het meest voorko-
mende type is Hi-type f met 10 tot 20 ziektegevallen
per jaar, van wie ongeveer de

helft 65 jaar of ouder is. Hi-type a, d en e samen ver-
oorzaken minder dan 10 ziektegevallen per jaar.

De incidentie van invasieve ziekte door niet-typeerbare
Hi (ntHI) is de laatste decennia echter toegenomen
met momenteel circa 170 ziektegevallen (incidentie:
1,0 per 100.000 per jaar) (figuur 1). In tegenstelling tot
invasieve Hib-ziekte, die veelal gezonde kinderen treft,
komt invasieve ntHi-ziekte voornamelijk voor bij kwets-
bare groepen zoals prematuur geboren kinderen, im-
muungecompromitteerde patiénten en ouderen.[9] De
incidentie is het hoogst bij mensen van 65 jaar en
ouder, gevolgd door kinderen jonger dan vijf jaar (fi-
guur 3). Een recente studie vond een mortaliteit van 12
procent, met de hoogste mortaliteit bij pati€nten van 80
jaar of ouder (31 procent) en een mortaliteit van 4 pro-
cent bij kinderen jonger dan vijf jaar.[9] De klinische
manifestatie verschilde per risicogroep; bij neonaten
was bacteriémie zonder focus het meest voorkomende
Ziektebeeld, bij kinderen jonger dan vijf jaar was dit
met name meningitis en bij ouderen met name pneu-
monie.

Huidige ontwikkelingen

Nederland ten opzichte van andere Europese landen
Ondanks de sterke daling van het aantal Hib-
Ziektegevallen na invoering van vaccinatie en onze
hoge vaccinatiegraad, is de incidentie van Hib in Ne-
derland twee tot tien keer hoger dan in andere Europe-
se landen.[10] De afgelopen vijf

Figuur 3. Aantal ziektegevallen van invasieve niet-typeerbare H. influenzae ziekte naar leeftijd tussen 2009 en 2018.
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jaar was de incidentie in Nederland rond de 0,2 per
100.000 ten opzchte van 0,02 per 100.000 in de EU
(op basis van 19 rapporterende landen), en bijvoor-
beeld 0,03 per 100.000 in het Verenigd Koninkrijk, en
0,1 per 100.000 in Noorwegen en Denemarken. Ook
het aantal gevaccineerde kinderen met Hib-ziekte in
Nederland (circa 10 per jaar) is hoger dan bijvoorbeeld
in Engeland en Wales (zes gevaccineerde Hib-
patiénten in de periode 2012 tot 2016).[11] Deze ver-
schillen lijken niet verklaard te kunnen worden door
het vaccinatieschema, vaccin of surveillancesysteem;
het is vooralsnog onduidelijk wat de oorzaak van deze
verschillen dan wel is.

Stijgende incidentie tussen 2011 en 2016

Van 2011 tot 2016 was er een toename in het aantal
Hib-ziektegevallen, met name bij kinderen jonger dan
vijf jaar. Opvallend was dat deze toename samenviel
met de invoering van het DTaP-IPV-Hib-HepB-vaccin
voor alle kinderen in Nederland (fabel 7). In een
patiént-controleonderzoek is daarom de effectiviteit
van het Hib-vaccin berekend bij kinderen gediagnosti-
ceerd tussen 2003 en 2016.[12] Hieruit bleek dat de
vaccineffectiviteit tussen 2011 en 2016 niet lager was
dan daarvoor, en dat de vaccineffectiviteit van zowel
het DTaP-IPV-Hib-HepB-vaccin als het DTaP-IPV-Hib-
vaccin hoog was, respectievelijk 94 en 92 procent. Wel
lijkt de effectiviteit af te nemen met de leeftijd, wat een
proxy is voor tijd-sinds-vaccinatie, van 95 procent bij
kinderen van nul tot twee jaar naar 70 procent bij kin-
deren van drie en vier jaar; dit was voor beide vaccins
het geval.

Vooralsnog is er geen verklaring gevonden voor de tij-
delijke stijging van de incidentie in de periode van
2011 tot 2016. In 2017 en 2018 lijkt deze stijging ge-
stopt te zijn. Ook in 2004/2005 was er een periode van
onverklaarde stijging van de incidentie.

Verandering in vaccinatieschema

Vanaf eind 2019 krijgen alle zwangere vrouwen in Ne-
derland vaccinatie tegen kinkhoest (door middel van
DTaP of DTaP-IPV-vaccin) aangeboden op het con-
sultatiebureau. Door de bescherming door maternale
antistoffen bij de pasgeborenen kan bij a-term geboren
kinderen de eerste vaccinatie tegen kinkhoest uitge-
steld worden tot drie maanden en kunnen er twee in
plaats van drie primaire doses gegeven worden.[13]
Dit

geldt alleen indien de moeder tijdens de zwangerschap
tijdig (minimaal twee weken voor de bevalling) gevacci-
neerd is. In het nieuwe schema krijgen kinderen het
DTaP-IPV-Hib-HepB-combinatievaccin op de leeftijd
van 3, 5 en 11 maanden aangeboden (fabel 7). Pre-
mature kinderen, kinderen van wie de moeder positief
is voor hepatitis B, en kinderen van wie de moeder niet
(tijdig) gevaccineerd is tegen kinkhoest krijgen een
extra vaccinatie als ze twee maanden oud Zijn. De ver-
wachting is dat de verandering van het schema niet
leidt tot meer Hib-ziektegevallen omdat dit schema in
veel andere landen al met succes wordt toegepast.
Toch blijft continue monitoring van de Hib-incidentie en
de effectiviteit van Hib-vaccinatie van belang om even-
tuele veranderingen tijdig te detecteren.

Andere Hi-typen

Een toename van ntHi wordt ook in andere Europese
landen en in de Verenigde Staten gezen, ook vooral
onder ouderen.[14,15] Vergrijzing van de populatie en
een toenemend gebruik van immunosuppressiva dra-
gen mogelijk bij aan de toename. Dat deze veroorzaakt
wordt door typevervanging vanwege invoering van
Hib-vaccinatie lijkt niet plausibel, omdat de ntHi-
patiénten andere klinische karakteristiecken hebben
dan Hib-patiénten voor invoering van vaccinatie (meer
premature kinderen, immuungecompromitteerden en
ouderen).

Net als in Nederland lijkt Ziekte door andere gekapsel-
de Hi-typen ook in andere Europese landen niet toe te
nemen.[15] De Verenigde Staten rapporteren wel een
toename van ziekte door Hi-type a.[14] Er wordt ge-
werkt aan vaccins tegen ntHi en Hi-type a, maar deze
Zijn nog in (een vroege fase van) ontwikkeling.[16,17]
Er is recent een fase 2-klinische studie gedaan naar
een ntHi-eiwitvaccin bij volwassenen met COPD.[18]
Dit betreft een vaccin bestaande uit drie antigenen: vrij
Protein D (PD), wat als conjugaat gebruikt wordt in het
10-valente pneumokokkenconjugaatvaccin, en gefu-
seerd protein E (PE) en pilin A (pilA). Dit vaccin liet
een goede immunogeniciteit zien en een acceptabel
veiligheids- en reactogeniciteit-profiel. Vervolgonder-
zoek moet laten zien of het vaccin daadwerkelijk ziekte
door ntHI kan voorkomen.
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Conclusie

Invasieve Hib-ziekte is een ernstig ziektebeeld waar-
aan patiénten kunnen overlijden of levenslang restver-
schijnselen kunnen overhouden. Sinds de invoering
van Hib-vaccinatie in 1993 is de incidentie van invasie-
ve Hib-ziekte laag, maar wel hoger dan in andere Eu-
ropese landen. De effectiviteit van Hib-vaccinatie is
hoog. Toch zijn er jaarlijks een aantal gevaccineerde
en ongevaccineerde kinderen met Hib-ziekte. Ziekte
door niet-typeerbare Hi neemt toe en is met name een
probleem bij kwetsbare groepen en ouderen. Surveil-
lance van Hi ziekte is en blijft belangrijk om het vacci-
natieprogramma te evalueren en trends te detecteren
om zo het Rijksvaccinatieprogramma verder te optima-
liseren.

Referenties

1. Bol P. [Epidemiology of Haemophilus influenzae type b infecti-
ons in The Netherlands and elsewhere]. Ned Tijdschr Ge-
neeskd. 1991;135:7-9.

2. Landelijk  Coobrdinatiecentrum Infectieziektenbestrijding.
Haemophilus influenzae type b-infectie. Available from:
https://Ici.rivm.nl/richtlijnen/haemophilus-influenzae-type-b-
infectie. Accessed at

3. Monge S, Mollema L, de Melker H, Sanders E, van der Ende
A, Knol M. Clinical Characterization of Invasive Disease Cau-
sed by Haemophilus influenzae Serotype b in a High Vaccina-
tion Coverage Setting. J Pediatric Infect Dis Soc. 2018.

4. Barbour ML. Conjugate vaccines and the carriage of Haemop-
hilus influenzae type b. Emerg Infect Dis. 1996;2:176-82.

5. The National Immunisation Programme in the Netherlands.
Surveillance and developments in 2017-2018. 2018. Report
No.: 2018-0124. Available from: https://www.rivm.nl/biblio-
theek/rapporten/2018-0124.pdf.

6. Van den Boogaard J, Van der Ende A, Westerhof A, Ruijs
WLM, De Melker HE, Knol MJ. Voldoen medisch microbiologi-
sche laboratoria en de GGD aan de landelijke meldingsplicht
voor invasieve Hib-ziekte? Infectieziektenbulletin. 2019;30(3).

7. Spanjaard L, Bol P, de Jong MC, Zanen HC. Bacterial menin-
gitis in 366 children in the Netherlands, 1982-1983. Epidemio-
logy and antibiotic therapy. Tijdschr Kindergeneeskd.
1986;54:1-8.

8. Spanjaard L, Bol P, Ekker W, Zanen HC. [Incidence of bacte-
rial meningitis in the Netherlands; comparison of 3 registration
systems, 1977-1982)]. Ned Tijdschr Geneeskd. 1985;129:355-
9.

9. van Wessel K, Rodenburg GD, Veenhoven RH, Spanjaard L,
van der Ende A, Sanders EA. Nontypeable Haemophilus influ-
enzae invasive disease in The Netherlands: a retrospective
surveillance study 2001-2008. Clin Infect Dis. 2011;53(1):e1-
7.

10. Control ECfDPa. Surveillance Atlas of Infectious Diseases.

Available from: https://atlas.ecdc.europa.eu/public/index.aspx.

Accessed at 2019.

Collins S, Litt D, Almond R, et al. Haemophilus influenzae

type b (Hib) seroprevalence and current epidemiology in Eng-

land and Wales. J Infect. 2018;76:335-41.

Monge S, Hahne SJ, de Melker HE, Sanders EA, van der

Ende A, Knol MJ. Effectiveness of the DTPa-HBV-IPV/Hib-

vaccine against invasive Haemophilus influenzae type b di-

sease in the Netherlands (2003-16): a case-control study.

Lancet Infect Dis. 2018;18:749-57.

Gezondheidsraad. Vaccinatieschema zuigelingen na mater-

nale kinkhoestvaccinatie. Den Haag; 2018. Report No.:

2018/27.

Soeters HM, Blain A, Pondo T, et al. Current Epidemiology

and Trends in Invasive Haemophilus influenzae Disease-

United States, 2009-2015. Clin Infect Dis. 2018;67:881-9.

W hittaker R, Economopoulou A, Dias JG, Bancroft E, Ramli-

den M, Celentano LP. Epidemiology of Invasive Haemophilus

influenzae Disease, Europe, 2007-2014. Emerg Infect Dis.
2017;23:396-404.

Murphy TF. Vaccines for Nontypeable Haemophilus influen-

zae: the Future Is Now. Clin Vaccine Immunol. 2015;22:459-

66.

17.Barreto L, Cox AD, Ulanova M, Bruce MG, Tsang R. The
emerging Haemophilus influenzae serotype a infection and a
potential vaccine: Implementation science in action. Can
Commun Dis Rep. 2017;43:85-8.

18. Wilkinson TMA, Schembri S, Brightling C, et al. Non-typeable
Haemophilus influenzae protein vaccine in adults with COPD:
A phase 2 clinical trial. Vaccine. 2019;37:6102-11.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

Ned Tijdschr Med Microbiol 2019;27:nr4

235



THEMA: VACCINATIES (2)

HPV-vaccinatie in Nederland
10 jaar in het Rijksvaccinatieprogramma, een overzicht

Joske Hoes, Tessa Schurink-van 't Klooster, Hella Pasmans, Pascal van der Weele, Kahren van Eer, Petra
Woestenberg, Birgit van Benthem, Hans Boogaards, Fiona van der Klis, Audrey King, Hester de Melker

Samenvatting

Een persistente infectie met humaan papillomavirus
(HPV) kan op termijn leiden tot verschillende soorten
(pre-)maligne laesies in de anogenitale en orofarynge-
ale streek. Sinds 2006 zijn er drie verschillende profy-
lactische vaccins geregistreerd die bescherming bie-
den tegen hoogrisicotypen HPV. Deze vaccins hebben
de potentie om de door HPV veroorzaakte zektelast
sterk te verminderen. In Nederland is sinds 2010 het
bivalente HPV-vaccin opgenomen in het Rijksvaccina-
tieprogramma voor 12-jarige meisjes. De vaccins zijn
veilig en zeer effectief in de bescherming tegen (per-
sisterende) hoogrisico-HPV-infecties, zoals ook blijkt
uit verschillende Nederlandse onderzoeken. Wanneer
in 2023 de eerste gevaccineerde cohorten het bevol-
kingsonderzoek baarmoederhalskanker instromen,
worden naar verwachting ook de eerste effecten op
zZiekteniveau ((pre)kanker laesies) zichtbaar. In juni
2019 bracht de Gezondheidsraad een advies uit om,
naast meisjes, ook jongens te vaccineren tegen HPV
en om het vaccin voortaan aan te bieden rond de leef-
tijld van negen jaar. Tevens adviseert de Gezondheids-
raad om volwassenen tot en met 26 jaar de kans te
geven zch alsnog te laten vaccineren. In september
2019 besloot het ministerie van Volksgezondheid, Wel-
zijn en Sport het advies van de Gezondheidsraad over
te nemen met ingang van 2021.

Abstract

A persisting infection with Human Papillomavirus
(HPV) can eventually lead to premalignant lesions on
the anogenital and oropharyngeal sites. From 2006 on-
wards, three prophylactic vaccines have been regis-
tered for the protection against high-risk types HPV.
These vaccines have the ability to strongly reduce the
disease burden

caused by HPV. In the Netherlands, the bivalent HPV-
vaccine was introduced into the National Immunization
Program in 2010 as a girls-only vaccine for 12-year-
olds. The HPV-vaccines have been shown to be safe
and highly effective against (persistent) high-risk HPV
infections, as is also evidenced by multiple Dutch stu-
dies. When the first vaccinated birth cohorts enter the
cervical cancer screening program in 2023, the first ef-
fects on disease outcomes are expected to be visible.
In June 2019, the Dutch Health council advised to start
vaccinating boys in addition to girls and to change the
age of vaccination to 9 years. Moreover, the Health
Council advices to offer adults up to 26 years of age
the opportunity to get the HPV-vaccine through a sup-
plemental vaccination program. In September 2019,
the Ministry decided to follow the advice from the He-
alth Council starting from 2021.
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Inleiding

HPV-infectie is de veroorzaker van baarmoederhals-
kanker en van andere HPV-gerelateerde kankers aan
de penis, anus, vulva en orofarynx. Sinds 2006 zijn
vaccins beschikbaar die bescherming geven tegen
verschillende hoogrisicotypen HPV. Sinds 2010 is het
bivalente HPV16/18-vaccin opgenomen in het Rijks-
vaccinatieprogramma (RVP) voor 12-jarige meisjes. In
dit artikel wordt achtereenvolgens ingegaan op het hu-
maan papillomavirus, de pathogenese van het virus,
de vaccins, opname van het bivalente vaccin en moni-
toring hiervan in het RVP en onderzoek.

HPV

Een infectie met het humaan papillomavirus (HPV) is,
met een geschat percentage van 80 procent van de
mensen die ooit een infectie doormaken, de meest
voorkomende seksueel overdraagbare infectie.[1] HPV
is een klein, dubbelstrengs DNA-virus uit de Papillo-
maviridae-familie en kent veel verschillende typen,
waarvan er tot nu toe meer dan 200 zijn gekarakteri-
seerd.[2] De typen worden gegroepeerd binnen ver-
schillende genera, waarvan het alfagenus bestaat uit
ongeveer 40 typen die de genitale slijmvliezen kunnen
infecteren.[3] Er wordt onderscheid gemaakt tussen
hoog- en laagrisicotypen HPV op basis van oncogeen
potentieel; van 14 typen (HPV16, 18, 31, 33, 35, 39,
45, 51, 52, 56, 58, 59, 66 en 68) is bekend dat zj kan-
ker kunnen veroorzaken, waarvan baarmoederhals-
kanker de meest voorkomende anogenitale kanker is.
[3,4] Daarnaast betreft het ook een deel van de penis-,
anus-, vagina- en vulvakankers en van de kankers in
het hoofd-halsgebied. Naast hoogrisicotypen zijn er
ook laagrisicotypen HPV binnen het alfa-genus die ge-
associeerd zijn met het ontwikkelen van genitale wrat-
ten en laaggradige laesies. HPV6/11 zjn de typen die
hierin de grootste bijdrage hebben, met een geschatte
attributie van 90 procent aan alle genitale wratten.[5]

Pathogenese

De pathogenese voor het verloop van HPV-infectie tot
aan maligniteit is het beste beschreven voor baarmoe-
derhalskanker. Een aanhoudende, transformerende in-
fectie met een hoogrisicotype HPV (hrHPV) is een
noodzakelijke voorwaarde voor het ontwikkelen van
baarmoederhalskanker. HPV kan de basale lagen van
het plaveiselepitheel van de cervix infecteren, waar-
voor microlaesies (die veelal ontstaan gedurende ge-
slachtsgemeenschap) in het epitheel nodig zijn. Een
productieve infectie ontstaat wanneer virusdeeltjes
worden uitgescheiden naar het epitheel opperviak.[6]
Ongeveer 80 tot 90 procent van de productieve infec-
ties wordt geklaard door het immuunsysteem, waarbij
het virus niet meer gedetecteerd wordt in achtereen-
volgende metingen, en verloopt symptoomloos.[7] Vira-
le latentie en mogelijk ook reactivatie bij veranderende
omstandigheden kan hierbij niet worden uitgesloten.[5]

In sommige gevallen kan een HPV-infectie aanhouden
(persisteren) en veranderen in een transformerende in-
fectie, waarbij voorloperstadia van baarmoederhals-
kanker kunnen ontstaan, die CIN-laesies (cervicale
intra-epitheliale neoplasie) worden genoemd. De early
genes van het virus spelen hierbij een belangrijke rol,
waarbij E2 vooral betrokken is in de fase van replicatie
en de regulatie van E6 en E7, die gezien worden als
de virale oncogenen die de celproliferatie stimuleren
en herstel voorkomen. De deregulering van deze
genen kan zorgen voor een opeenstapeling van gene-
tische fouten, die kunnen leiden tot virale integratie in
het genoom van de gastheer, iets wat vaak wordt ge-
zien in baarmoederhalskanker.[5,7]

Er worden laaggradige (CIN1 en deel CIN2) en hoog-
gradige (deel CIN2 en CIN3) afwijkingen onderschei-
den, waarbij de hooggradige laesies worden be-
schouwd als voorloperstadia van cervixcarcinoom.[8]
Regressie kan te allen tijde optreden door klaring van
het virus, maar hoe hoger de graad van de laesie, hoe
kleiner deze kans. De tijd die nodig is om een hooggra-
dige laesie te ontwikkelen wordt geschat op enkele
jaren, terwijl voor het ontwikkelen van maligniteit vanuit
de primaire infectie meer tijd nodig is; zo'n 12 tot 15
jaar.[9] Ongeveer 70 procent van alle baarmoederhals-
kanker worden veroorzaakt door
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Figuur 1. Incidentie van verschillende HPV-gerelateerde kankers in Nederland in 2018 per 100.000 en per leeftijdsgroep. Cijfers

van www.cijfersoverkanker.nl (voorlopige data).
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HPV16/18.[10] In Nederland worden jaarlijks tussen de
700 en 800 vrouwen gediagnosticeerd met baarmoe-
derhalskanker en overlijden ongeveer 200 vrouwen
aan deze vorm van kanker. Tevens kunnen andere an-
ogenitale kankers, waaronder peniskanker (circa 160
nieuwe gevallen per jaar), anuskanker (circa 200 tot
300), vaginakanker (circa 60) en vulvakanker (circa
300 tot 400) en mond- en keelholtekankers (circa 1600
tot 1800) worden veroorzaakt door een aanhoudende
hrHPV-infectie (figuur 1), waarbij HPV16 ook bij deze
vormen van kanker het meest voorkomt. In tegenstel-
ling tot baarmoederhalskanker is bij de andere ge-
noemde kankervormen een HPV-infectie niet altijd de
aanleiding en spelen andere factoren een rol in de pa-
thogenese.[11,12]

Epidemiologie

HPV komt veel voor en besmetting vindt plaats door di-
rect epitheelcontact, waarbij seks de belangrijkste ma-
nier van overdracht is. HPV is zeer besmettelijk en
mede daardoor is penetratie geen noodzakelijke voor-
waarde voor infectie; contact van de genitale zones
kan voldoende zijn. Een toename in de prevalentie van
HPV wordt gezien vanaf het begin van de seksuele ac-
tiviteit. Voor vrouwen met normale cytologie ligt de
piekprevalentie tussen de 20 en 25 jaar, waarna deze
met toenemende leeftijd afneemt.[3] Voor mannen lijkt
de prevalentie stabieler gedurende het leven, hoewel
daarover minder bekend is. Tevens zijn de internatio-
nale verschillen in prevalentie groot,

met hogere schattingen voor Afrika, Oost-Europa en
Zuid-Amerika vergeleken met Westerse landen en
Azié.[13] Risicofactoren voor het oplopen van een in-
fectie zijn vooral gerelateerd aan seksueel gedrag,
zoals het aantal sekspartners gedurende het leven.[14]

HPV-vaccinatie

Sinds 2006 zijn er verschillende profylactische vaccins
voor primaire preventie tegen HPV geregistreerd, die
gebaseerd zijn op het L1-eiwit (manteleiwit) van het
virus. Op basis van virus-like particles (VLP’s) in het
vaccin (aangevuld met adjuvans), wordt een immuno-
logische respons en geheugen geinduceerd zonder
dat er sprake is van infectie.[15] Door te vaccineren
voor seksueel debuut wordt een optimale bescherming
bewerkstelligd. De vaccins verschillen in aantal HPV-
typen waartegen zij bescherming bieden; het bivalente
vaccin (Cervarix, GSK) is gericht tegen HPV16/18. In
het quadrivalente vaccin (Gardasil, MSD) zijn daar ook
de twee meest voorkomende laagrisicotypen HPV6 en
11 aan toegevoegd. Beide vaccins bieden daarnaast
kruisbescherming tegen enkele andere hrHPV-typen.
Enkele jaren later is een nonavalent vaccin op de
markt gebracht (Gardasil9, MSD, 2015), dat niet alleen
bescherming biedt tegen HPV6/11/16/18 maar ook
tegen hoogrisicotypen HPV31/33/45/52/58.
HPV-vaccinatie werd oorspronkelijk geregistreerd voor
bescherming tegen baarmoederhalskanker, maar in-
middels is dit uitgebreid naar anus-,
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vagina- en vulvalaesies. De vaccins kunnen gebruikt
worden voor kinderen van negen jaar en ouder. Initieel
werd een driedosesschema geadviseerd, maar na een
advies van de European Medicines Agency (EMA) in
2014 werd dit aangepast naar een tweedosesschema.
Uit immunobridgingsstudies bleek dat de immunogeni-
citeit onder jonge meisjes (9 tot 14 jaar) die met twee
doses waren gevaccineerd, niet inferieur was aan de
immunogeniciteit in een oudere populatie (15 tot 25
jaar) die gevaccineerd was met drie doses en bij wie
een zeer hoge effectiviteit waargenomen werd.[16,17]
Het principe van immunobridging gaat ervan uit dat bij
een niet-inferieure immunologische respons, de effecti-
viteit ook niet inferieur zal zijn. Bij de start van het vac-
cinatieschema op 15-jarige leeftijd of later wordt gead-
viseerd alsnog een driedosesschema aan te houden
(0, 1, 6 maanden).

Over het therapeutische effect van de huidige vaccins
bij een bestaande infectie is tot op heden weinig be-
kend; de vaccins werken het beste wanneer ze gege-
ven worden véor blootstelling aan het virus en zijn ook
met dit doel ontwikkeld. Binnen de RCT’s zijn wel deel-
nemersgroepen geincludeerd die niet HPV-negatief
waren bij aanvang (de zogeheten ‘intention to treat po-
pulations’). De vaccineffectiviteit in deze groepen ligt
over het algemeen lager.[18,19] Daarnaast wordt in
Nederland momenteel de VacCIN-studie uitgevoerd
(Aduvant VACcination against HPV in surgical treat-
ment of CIN-lesions, a Randomized Controlled Trial),
waarin wordt onderzocht of

HPV-vaccinatie na een chirurgische behandeling
(LEEP; Loop Electrosurgical Excision Procedure) reci-
diverende voorloperstadia van baarmoederhalskanker
vermindert.

HPV-vaccinatie binnen het RVP

In 2008 heeft de Gezondheidsraad advies uitgebracht
en geadviseerd HPV-vaccinatie ter preventie van baar-
moederhalskanker op te nemen in het Rijksvaccinatie-
programma.[20] Na een inhaalcampagne in 2009 voor
meisjes uit de geboortecohorten 1993 t/m 1996, wor-
den meisjes sinds 2010 uitgenodigd voor vaccinatie in
het jaar dat zij 13 worden. Zowel bij de inhaalcampag-
ne als in het reguliere vaccinatieprogramma is tot nu
toe gebruikgemaakt van het bivalente HPV-vaccin. In
eerste instantie kregen meisjes drie doses aangebo-
den, maar naar aanleiding van het advies van de EMA
is dit in 2014 aangepast naar twee doses. Meisjes uit
geboortecohort 2001 waren hiermee de eersten die in
aanmerking kwamen voor vaccinatie met twee doses
(0, 6 maanden).

Monitoring van de HPV-vaccinatiegraad
en veiligheid

Sinds de invoering van de HPV-vaccinatie in het RVP
in 2010 is de uptake een kritische factor gebleken.
Hoewel de vaccinatiegraad de eerste jaren stijgende
was (van 56 procent in 2010 naar 61 procent in
2013/14), heeft zich de afgelopen jaren een vrij abrup-
te daling voorgedaan. De vaccinatiegraad kwam daar-
mee voor 2016 (geboortecohort 2003) en 2017 (ge-
boortecohort 2004) uit

Figuur 2. Vaccinatiegraad onder meisjes van verschillende geboortecohorten sinds invoering van de HPV-vaccinatie.
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op 45,5 procent (figuur 2). \oorlopige cijfers laten een
lichte stijging zien voor 2018, die mogelijk gerelateerd
is aan de grootschalige meningokokkenvaccinatiecam-
pagne onder jongeren en/of aan de toenemende aan-
dacht voor vaccinatiebereidheid in de media in het al-
gemeen.

Onderzoek onder ouders van meisjes die in aanmer-
king kwamen voor vaccinatie maar zich niet lieten vac-
cineren, toonde aan dat zij zorgen hadden over de vei-
ligheid van dit vaccin.[21] Ook in andere landen, waar-
onder Denemarken en lerland, werd een sterke daling
gezien van de vaccinatiegraad. Deze daling werd voor-
al ingegeven door veiligheidsoverwegingen van ou-
ders en door media-aandacht daarvoor. Na onder an-
dere een actiever social mediabeleid vanuit het lerse
Nationaal Immunisatie Bureau, het oprichten van een
HPV-vaccinatie-alliantie en een uitgebreide mediacam-
pagne nam de bereidheid om te vaccineren in lerland
weer toe.[22]

In Nederland worden de veiligheid en de mogelijke bij-
werkingen van HPV-vaccinatie continu gemonitord.
Hierover is recent een overzchtsartikel verschenen
van Schurink-van ‘t Klooster et al. [23] Het veiligheids-
profiel in Nederland is in lijn met dat wat in buitenlands
onderzoek wordt geobserveerd. Er treden milde, voor-
bijgaande klachten op na de vaccinatie waarbij pijn op
de injectieplaats, spierpijn en verminderd gebruik van
de arm het meest frequent worden gerapporteerd. In
overeenstemming met buitenlandse studies is geen as-
sociatie tussen HPV-vaccinatie en

eerder gesuggereerde bijwerkingen gevonden, zoals
langdurige vermoeidheidsklachten.[24]

Vaccineffectiviteit

De lange periode tussen infectie en de ontwikkeling
van (pre)kankerlaesies maakt dat de vaccineffectiviteit
(VE) tegen kanker pas vele jaren na de start van het
vaccinatieprogramma kan worden aangetoond. In de
tussentijd vormt de VE tegen aanhoudende infecties
een goede graadmeter (intermediate endpoint). Daar-
om is met de implementatie van de HPV-vaccinatie een
Nederlandse prospectieve cohortstudie gestart gericht
op het monitoren van de HPV-incidentie in gevacci-
neerde en ongevaccineerde groepen. Meisjes die in
aanmerking kwamen voor HPV-vaccinatie in de inhaal-
campagne (geboortecohorten 1993-1994) werden in
2009 en 2010 uitgenodigd voor deelname aan de
HAVANA-studie: HPV Among Vaccinated And Non-
vaccinated Adolescents. Eenmaal voor eventuele vac-
cinatie en ieder jaar daarna leverden de deelneem-
sters een cervixborstel in waaruit de HPV-
infectiestatus op typeniveau werd bepaald en vulden
zZij een vragenlijst in.[25] Uit deze studie blijkt dat de
VE zeer hoog is; er werd een VE van 95 procent tegen
persisterende infecties met vaccintypen HPV16/18 ge-
zZien tot in ieder geval zeven jaar na vaccinatie (figuur
3). Ook werd significante kruisbescherming gevonden
tegen persisterende HPV31/33/45 infecties (66 pro-
cent).[11,26]

Tevens is op basis van de HAVANA-data aangetoond
dat kortdurende en persistente infecties met HPV16/18
die optreden bij gevaccineerde

Figuur 3. Vaccineffectiviteit tegen gecombineerde eindpunten (persisterende infecties) zeven jaar na vaccinatie op basis van de

HAVANA-data.
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Figuur 4. Prevalentie van HPV16 en/of HPV18 bij vrouwen (A) en mannen (B) in de verschillende jaren waarin de PASSYON-studie
is uitgevoerd, zowel voor als na invoering van vaccinatie (overgenomen in aangepaste vorm van Woestenberg et al.).[27]
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personen een significant lagere virale load hebben in
vergeliiking met HPV16/18-infecties  bij  niet-
gevaccineerde personen. Voor infecties met
HPV31/45, waar kruisbescherming tegen is gevonden,
werd geen lagere virale load gevonden bij gevacci-
neerde ten opzichte van ongevaccineerde personen.
Hoewel de mechanismen van de adaptieve immuniteit
op dit moment nog niet duidelijk zijn, suggereert dit dat
vaccinatie de kans op langdurende infectie met
HPV16/18 zou kunnen verkleinen en ook dat het effect
van vaccinatie verder gaat in het beheersen van de in-
fectie na acquisitie.[27]

Ook in ander Nederlands, crosssectioneel onderzoek
toonde men de hoge effectiviteit van het bivalente vac-
cin aan, onder 16- tot 24-jarige bezoekers van centra
seksuele gezondheid (voormalig soa-poli’s).[28] In de
PASSYON-studie (PApillomavirus Surveillance among
STI clinic YOungsters in the Netherlands) daalde de
HPV16/18-prevalentie onder alle deelnemende vrou-
wen van 23 procent voor introductie van vaccinatie in
2009 naar 15 procent in 2015. Ook

HPV18

onder heteroseksuele mannen was een daling zcht-
baar (van 17 procent naar 11 procent), wat wijst op
groepsbescherming.[29] Daarnaast kon binnen dit on-
derzoek een VE tegen anale HPV-infecties bij vrouwen
worden berekend; hieruit bleek dat de VE tegen anale
HPV16/18-infecties 90 procent is, wat een vergelijkba-
re effectiviteit van het vaccin suggereert als tegen ge-
nitale infecties.[30] Tevens is aan de hand van
PASSYON-data gekeken naar de relatie tussen type-
specifieke VE tegen niet-vaccin-hrHPV-typen en fylo-
genetische afstand tot HPV16/18. Hieruit bleek dat
kruisbescherming tegen hrHPV beter verklaard kon
worden aan de hand van genomische afstand tot
HPV16/18 (zoals bepaald met whole genome sequen-
cing) dan aan de hand van de afstand gebaseerd op
L1-manteleiwitten. Hiermee kan worden gekeken naar
de verschillende hoogrisicotypen HPV waarvoor wel of
geen kruisbescherming kan worden verwacht op basis
van de fylogenie.[31]

Ook in een recente systematische review en meta-
analyse met 60 miljoen personen kwam het
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Figuur 5. Geometrisch gemiddelde antistofconcentratie tegen verschillende HPV-typen bij deelneemsters aan de HPV2D-studie
(gevaccineerd met twee doses) tot en met 48 maanden na vaccinatie (voorlopige resultaten).
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positieve effect van de introductie van HPV-
vaccinatieprogramma’s duidelijk naar voren; acht jaar
na invoering van het bivalente en quadrivalente vaccin
kwamen HPV16/18-infecties 83 procent en
HPV31/33/45-infecties 54 procent minder voor onder
meisjes van 13 tot 19 jaar. Daarnaast was de preva-
lentie van CIN2-laesies sterk gedaald en was er spra-
ke van een vermindering van genitale wratten bij zowel
mannen als vrouwen.[32]

Serologie

Uit verschillende monitoringsstudies is gebleken dat de
immunogeniciteit van het bivalente vaccin zeer hoog is.
Zowel gegevens uit de HAVANA-studie (deelneemsters
gevaccineerd met drie doses in de catch-upcampagne)
als uit de zogeheten HPV2D-studie (deelneemsters ge-
vaccineerd met twee doses binnen reguliere program-
ma) laten hoge antistofresponsen zien tegen vaccinty-
pen HPV16/18 tot respectievelijk negen en vier jaar na
vaccinatie. Ook na één dosis is het vaccin immuno-
geen, maar zowel de antistofconcentraties als de B- en
T-celresponsen zijn lager.[33]

Karakterisering van HPV16/18

Recente karaktersering van de DNA-sequentie van het
hele genoom van HPV16/18-virussen die bij Neder-
landse vrouwen voorkomen, heeft geleid tot nieuwe in-
zichten in genoomdiversiteit van deze virussen. Er
blijkt een grote populatie van HPV16/18-varianten vi-
russen natuurlijk voor te komen bij vrouwen. Op het ni-
veau van het gehele genoom blijkt binnen deze studies
bijna iedere vrouw een unieke HPV16- of HPV18-
variant te hebben.[34,35] Daarnaast is bij vrouwen met
een langdurige HPV16/18-infectie de hele genoomvari-
antsequentie tot drie jaar na de infectie volledig iden-
tiek. Hoe deze enorme virusdiversiteit ontstaat is nog
niet duidelijk. Deze bevinding maakt het echter moge-
liijk om onderscheid te maken tussen primaire en terug-
kerende HPV16/18-infecties die bijvoorbeeld CIN2/3-
laesies veroorzaken.[36]

Langetermijnprojectie op ziektelast

De langetermijneffecten van vaccinatie zjn geschat
aan de hand van wiskundige modellen waarmee zowel
de verspreiding van het virus als de ontwikkeling van
kanker werden gesimuleerd. Twee onafhankelijke stu-
dies voorspelden een halvering van de incidentie van
baarmoederhalskanker bij een min of meer constante

Ned Tijdschr Med Microbiol 2019;27:nr4

242



vaccinatiegraad van 50 tot 60 procent onder meisjes.
[37,38] Bij deze vaccinatiegraad zou de HPV-
gerelateerde ziektelast bij mannen met ongeveer een
derde afnemen. Interessant is dat het indirecte effect
van meisjesvaccinatie volgens modelberekeningen
sterker uitvalt bij heteroseksuele mannen dan bij onge-
vaccineerde vrouwen.[39] Dit is te verklaren doordat
indirecte bescherming van ongevaccineerde vrouwen
een afspiegeling is van de indirecte bescherming van
ongevaccineerde mannen (eerste-orde-effect), en der-
halve een tweede-orde-effect is. Deze modelvoorspel-
ling strookt met recente bevindingen in de PASSYON-
studie.[29] Hierin is wel een daling van HPV16/18-
prevalentie onder heteroseksuele mannen te zien,
maar (nog) niet onder ongevaccineerde vrouwen.

Efficiéntie van seksespecifieke vaccina-
tie

Een andere bevinding van modelstudies is dat het ver-
hogen van de vaccinatiegraad onder meisjes een ver-
houdingsgewijs sterker effect heeft op het voorkomen
van HPV-infectie, en daarmee op preventie van HPV-
gerelateerde ziekte, dan vaccinatie van jongens.[39]
Niettemin is deze asymmetrie mild: voor elk extra meis-
je zouden twee jongens moeten worden gevaccineerd
om een gelijke gezondheidswinst te behalen.[40] Daar-
naast wordt de relatieve efficiéntie van beide strate-
gieén ook bepaald door de moeite die het kost om
extra meisjes dan wel jongens te includeren.[41] Een
gecombineerde strategie biedt meer mogelijkheden op
het elimineren van vaccintypen: bij meisjesvaccinatie
zou de vaccinatiegraad meer dan 90 tot 95 procent
moeten zjn om eliminatie van HPV16 te bereiken,
maar bij sekseneutrale vaccinatie is dit volgens model-
len mogelijk bij 80 procent onder zowel jongens als
meisjes.[42]

Vaccinatie en screening

In 2023 stromen de eerste gevaccineerde cohorten uit
de catch-upcampagne het bevolkingsonderzoek baar-
moederhalskanker (BVO) in. Dit biedt de mogelijkheid
om het effect van vaccinatie te meten in (pre)kanker-
laesies, aangezien er dan informatie beschikbaar zal
Zijn over zowel vaccinatiestatus als screeningsresul-
taat. Dat de gunstige resultaten van bescherming
tegen persisterende HPV-infectie zullen resulteren in
een goede bescherming tegen voorloperstadia van
baarmoederhalskanker, toont onder meer recent on-
derzoek in Schotland aan. Hierin werden de eerste
screeningsuitslagen van (bivalent) gevaccineerde en
ongevaccineerde 20-jarige vrouwen vergeleken en
bleek dat onder gevaccineerden het voorkomen van
CIN3, CIN2 en CIN1 met respectievelijk 89 procent, 88
procent en 79 procent was afgenomen.[43] Toch tonen
dergelijke resultaten naast de positieve effecten van
vaccinatie, ook de noodzaak van een continue evalua-
tie van het screeningsprogramma aan. Dit dient opti-
maal ingericht te zijn, zowel vanuit kosteneffectiviteits-
overweging als om reeds gevaccineerde vrouwen ge-
motiveerd te houden voor deelname.

Toekomstig perspectief

Medio 2019 heeft de Gezondheidsraad een update op
haar eerdere advies uitgebracht.[44] Hierin wordt ge-
adviseerd om naast meisjes ook jongens te vaccineren
tegen HPV, om zodoende ook hun bescherming te bie-
den tegen de verschillende HPV-gerelateerde (voorlo-
perstadia van) kanker. De ziektelast die kan worden
veroorzaakt door een HPV-infectie bij mannen bestaat
uit peniskanker, anuskanker en mond- en keelholte-
kanker. De vaccinatie zou aangeboden moeten wor-
den rond het negende levensjaar, omdat is gebleken
dat het vaccin langdurige bescherming biedt en om de
kans dat er gevaccineerd wordt voor het seksueel de-
buut te vergroten. Daarnaast kan de mogelijkheid tot
het combineren van de HPV-vaccinatie met de BMR-
en DTP-vaccinatie die al op deze leeftijd worden aan-
geboden, leiden tot hogere deelname.

Volgens de Gezondheidsraad zal genderneutrale vac-
cinatie ervoor zorgen dat de transmissie van HPV in de
populatie omlaag gaat en er grotere groepsbescher-
ming mogelijk is, waarmee ook mannen die seks heb-
ben met mannen (MSM) en ongevaccineerde meisjes
beter beschermd
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zijn.[45] Tevens is de kosteneffectiviteitsratio van sek-
seneutrale vaccinatie zoals berekend onder de huidige
omstandigheden, lager dan de gebruikte referentie-
waarde van € 20.000 per Quality-Adjusted Life Year
(QALY).[40] Dit gegeven gecombineerd met de veilig-
heid en effectiviteit van de vaccins maakt de belasting
voor zowel het individu als het RVP als geheel aan-
vaardbaar, waarbij aanvaardbaarheid bepaald wordt
door de verhouding tussen nut en risico van de vacci-
natie. Ten slotte adviseerde de Gezondheidsraad om
mensen tot en met 26 jaar de mogelijkheid te bieden
zich alsnog te laten vaccineren tegen HPV via een
aanvullend vaccinatieprogramma. In september 2019
werd duidelijk dat de minister van Volksgezondheid,
Welzijn en Sport het advies van de Gezondheidsraad
volgt; het streven is om vanaf 2021 te starten met het
aangepaste programma.

Conclusie

Tien jaar na de invoering van de HPV-vaccinatie blijkt
uit vele nationale en internationale onderzoeken dat de
effectiviteit van HPV-vaccinatie hoog en langdurig is
en dat het vaccin veilig is. Hiermee heeft HPV-
vaccinatie de potentie om een belangrijke rol te spelen
in de preventie van verschillende HPV-gerelateerde
kankers bij zowel mannen als vrouwen. De toenemen-
de bewijzen voor effectiviteit tegen (voorloperstadia
van) kanker en de geplande wijzigingen in het vaccina-
tieprogramma kunnen bijdragen aan het verbeteren
van de vaccinatie-uptake en daarmee aan het vermin-
deren van de totale HPV-gerelateerde Ziektelast.
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THEMA: VACCINATIES (2)

Bestrijding van ebola anno 2019
De rol van beschikbare vaccinaties en behandelingen

Laura Doornekamp, Eric van Gorp, Marion Koopmans

Samenvatting

De huidige ebola-uitbraak in Democratische Republiek
Congo (DR Congo) is, na die in West-Afrika, de groot-
ste wereldwijd. Door de epidemie in West-Afrika in
2013-2016 is onderzoek naar vaccins en behandelin-

gen voor ebola in een stroomversnelling gekomen.

Destijds waren er niet genoeg middelen beschikbaar
om direct in te zetten en om klinisch te onderzoeken.

Om in de toekomst beter voorbereid te zijn, heeft de

WHO de R&D blueprint for emerging infections opge-

richt. Hiermee wordt onder andere gestreefd weten-

schappelijk onderzoek naar (genees)middelen ver-

sneld op te zetten. Dit gebeurde tijdens de uitbraak in

DR Congo die in augustus 2018 is ontstaan: het le-
vend verzwakte vaccin rVSV-ZEBOV-GP is vanaf het
begin op grote schaal ingezet en in het najaar van

2019 is gestart met het toedienen van het experimen-

tele combinatievaccin Ad26.ZEBOV en MVA-BN-Filo.
Daarnaast is er vroeg in de uitbraak een grote studie

gestart waarin de effectiviteit van vier geneesmiddelen

is getest. Uit de interim-analyse is geconcludeerd dat
REGN-EB3 en mAb114 grotere overlevingskansen
geven ten opzchte van de andere twee middelen. De
uitkomsten van dit soort onderzoeken naar preventieve

en therapeutische mogelijkheden Zzijn veelbelovend.

De krachten van hulpverleners, politici, geldschieters
en de lokale bevolking moeten echter worden gebun-

deld om de epidemie onder controle te krijgen.

Abstract

The current Ebola outbreak in Democratic Republic of
the Congo (DR Congo) is the second largest worldwi-
de, after the one in West-Africa. The epidemic in West-
Africa in 2013-2016 boosted research into the develop-
ment of vaccines and therapies for Ebola. At that time,
vaccines and medicines were unavailable for phase 2
or 3 trials. To be better prepared in the future, the
WHO

launched the R&D blueprint for emerging infections.

The aim of this blueprint is to accelerate the availability

of vaccines and medicines for emerging, threatening

pathogens. Early after the onset of the Ebola outbreak

in DR Congo in August 2018 the rVSV-ZEBOV-GP
vaccine was introduced. The experimental use of the

combination vaccine Ad26.ZEBOV and MVA-BN-Filo
was started in the autumn of 2019. Additionally, a large

trial was launched early in the outbreak to investigate

the effectiveness of four medicines in the treatment for

Ebola. The interim-analysis showed that REGN-EB3
and mAb114 had better survival rates compared to the

other two therapies. The results of vaccine and treat-

ment trials like these are promising. However, frontline

workers, politicians, funders and locals have to combi-

ne their forces to combat the epidemic.

Ebola-uitbraak DR Congo anno 2019
Democratische Republiek Congo (DR Congo) maakt
voor de tiende maal een ebola-epidemie door, de
grootste die het land ooit heeft gekend. Na de snelle
indamming van de negende uitbraak in de Evenaars-
provincie van dit land in mei 2018, had men gehoopt
dat ook deze uitbraak, die begin augustus 2018 startte,
beperkt zou blijven. Deze ebola-uitbraak ontstond ech-
ter in Noord-Kivu, een provincie in het noordoosten
van het land. In dit deel van het land iseen humanitaire
crisis gaande, wat de bestrijding veel lastiger
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maakt. Bijna een jaar later, op 17 juli 2019, kondigde
de WHO een ‘Public Health Emergency of International
Concern’ (PHEIC) af, vanwege de verspreiding naar
de miljoenenstad Goma. Met ruim 3000 ebolagevallen
en meer dan 2000 overledenen eind augustus 2019 is
de huidige uitbraak de op één na grootste ooit wereld-
wijd.[1] Ten opzichte van de grootste uitbraak allertij-
den, in West-Afrika van 2013 tot 2016, zijn er nu echter
meer kennis en middelen beschikbaar om de uitbraak
te bestrijden. In vervolg op een artikel in het Tijdschrift
voor Infectieziekten bespreken we in dit artikel de sta-
tus van beschikbare vaccins en behandelingen.[2]

Ebolavirus — de boosdoener

Ebolavirus behoort samen met Marburgvirus tot de fa-
milie van Filoviridae. Het ebolavirus dat het meest fre-
quent de kop op steekt in Afrika is het Zaire ebolavi-
rus. De andere subtypen die momenteel bekend zijn,
zijn Sudan, Reston, Tai' Forest en Bundibugyo, en het
recent gekarakteriseerde Bombali-virus.[3,4] Van vier
van de zes subtypen is bekend dat ze ziekte kunnen
veroorzaken bij mensen. Het Resfon ebolavirus is niet
humaan pathogeen en hoewel nieuwe data laten zien
dat het Bombali ebolavirus humane cellen kan infecte-
ren, is nog niet bekend of het virus ook ziekte veroor-
zaakt bij mensen.[4].

Het ziektebeeld dat veroorzaakt wordt door het Zaire
ebolavirus was voorheen bekend onder de naam
‘Ebola Hemorrhagic Fever’, maar is om verwarring te
voorkomen veranderd naar Ebola Virus Disease omdat
de infectie slechts in vijf procent van de gevallen ge-
paard gaat met significante klinische bloedingen.[5]
Een infectie met het Zaire ebolavirus geeft voorname-
lijk koorts, maculopapulaire huiduitslag en griepachtige
klachten, maar ook gastro-intestinale, respiratoire,
neurologische en oculaire symptomen komen frequent
voor. Later in het beloop van de ziekte treedt niet zel-
den orgaanfalen op, maar bij degenen die overleven
worden dan cellulaire en humorale responses waarge-
nomen.[5] De incubatietijd varieert van twee tot 21
dagen en overlevenden kunnen nog lang besmettelijk
blijven.[3] Viraal RNA kan vanaf het begin van de
klachten worden aangetoond in het bloed via een
kwantitatieve real-time polymerase chain reaction
(gRT-PCR), met een piek in de virale load een ruime
week na het begin van zekte. Het risico op

mens-tot-menstransmissie is het grootste bij direct
contact met lichaamsvloeistoffen van een symptomati-
sche patiént. Gezondheidswerkers lopen hierdoor een
hoog risico op besmetting. Ook na de dood is het li-
chaam nog besmettelijk: infectieus virus is geisoleerd
uit kadavers tot negen dagen na overlijden. Dit vraagt
om beschermingsmaatregelen bij begrafenissen en bij-
behorende rituelen.[6]

De ebola-uitbraak in West-Afrika heeft enkele opvlam-
mingen gehad door seksuele transmissie. Ebolavirus-
RNA is aangetoond in het sperma van Liberiaanse
overlevenden tot ruim 18 maanden na herstel.[7] Of dit
echter infectieus virus is, is onduidelijk. Wel zijn er ca-
sussen beschreven die seksuele transmissie van man-
nelijke overlevenden naar vrouwelijke partners, na 179
dagen, waarschijnlijk hebben gemaakt via genoomse-
quentie.[5] Vanwege deze bevindingen heeft de WHO
mannelijke overlevenden geadviseerd om tot 12 maan-
den na herstel of tot tweemaal negatief getest sperma
geen onbeschermd seksueel contact te hebben. Hoe-
wel dit advies moeilijk navolgbaar lijkt, rapporteert 76
procent van de mannelijke overlevenden in dezelfde
Liberiaanse vervolgstudie condoomgebruik bij hun
laatste seksuele contact voordat hun sperma tweemaal
negatief is getest. Dit onderstreept het belang van
deze studies en gedragsadviezen.[7]

Gestelde doelen voor ebolavaccins
Bovenstaande illustreert dat er verschillende situaties
zZijn waarbij vaccins ingezet kunnen worden. Deze situ-
aties en bijbehorende karakteristieken voor de beno-
digde vaccins zijn beschreven in de Research & De-
velopment (R&D) blueprint for emerging infections,
opgezet door de WHO naar aanleiding van de ebola-
epidemie in West-Afrika.[8] De R&D blueprint bestaat
uit drie pijlers: (1) het verbeteren van de codrdinatie
van de uitbraakrespons; (2) het versnellen van weten-
schappelijk onderzoek naar (genees)middelen; (3) het
ontwikkelen van normen en standaarden voor het uit-
voeren van klinische studies en het delen van mon-
sters en data. In het artikel in het Tijdschrift voor Infec-
tieziekten gepubliceerd in februari jongstleden wordt
voornamelijk de eerste pijler toegelicht.[2] Hier zullen
we verder ingaan op de tweede en derde pijler.

De tweede pijler focust op R&D. De WHO heeft een
prioriteitenlijst opgesteld voor pathogenen
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die mogelijk een epidemie met grote impact zouden
kunnen veroorzaken. Voor deze infectieziekten worden
zogeheten ‘roadmaps’ en ‘target product profiles
(TPP) opgesteld. De roadmaps bevatten korte over-
Zichten van de belangrijkste beschikbare kennis over
het virus en de kennishiaten waarnaar meer onderzoek
nodig is. TPP’s beschrijven de karakteristieken van de
te ontwikkelen en te testen diagnostische methoden,

vaccins en geneesmiddelen.[8]

De TPP voor ebola is verdeeld in twee scenario’s: één
voor reactief gebruik en €én voor profylactisch gebruik.
Met reactief gebruik wordt met name gerefereerd aan
vaccins die worden ingezet tijdens een uitbraak om
verdere verspreiding in de gemeenschap te voorko-
men, terwijl profylactische vaccinatie met name hulp-
verleners en personeel van zorginstellingen in risico-

gebieden

Tabel 1. Vereiste en gewenste karakteristieken voor ebolavaccins voor reactief en profylactisch gebruik[9]

Reactief gebruik Profylactisch gebruik
Monovalent (tegen Zaire febolawrus) 'S voldoen- Voorkeur voor bredere dekking, naast Zaire ebola-
q de, bredere bescherming tegen eveneens || . . .
Type vaccin . . . virus, ook bescherming tegen Sudan ebolavirus,
Sudan ebolavirus, Marburg virus, Bundibugyo . ) )
. Marburg virus en Bundibugyo ebolavirus gewenst.
ebolavirus gewenst.
Ten minste alle volwassenen, maar liever nog || Tenminste alle volwassenen, maar liever nog alle
Doelgroep alle leeftijdscategorieén inclusief bijzondere po- || leeftijdscategorieén inclusief bijzondere populaties
pulaties (zoals zwangeren). (zoals zwangeren).
Grote voorkeur voor eenmalige vaccinatie. Zeker || Voorkeur voor eenmalige vaccinatie. Primaire
niet meer dan twee doses, met maximaal één || serie: niet meer dan twee doses, maximaal één
Vaccinatieschema maand interval, waarbij na eerste dosis al enige || maand interval. Voorkeur homoloog vaccin, maar
mate van bescherming moet zijn opgebouwd. || heteroloog prime-boost serie optioneel. Boosterdo-
Indien twee doses, dan met homologe vaccins. || ses niet meer dan jaarlijks of ten tijde van uitbraak.
A oo Bij voorkeur ten minste 80 procent, maar ten || Bij voorkeur ten minste 80 procent, maar ten min-
Effectiviteit . . .
minste 50 procent bij gezonde volwassenen. ste 70 procent bij gezonde volwassenen.
Tijd tot bescherming Nadruk op snelle beschermlng (bij v’o’orkeur bin- || Nadruk m.eer c?p Iangdurllge bescherming. Tijd tot
nen twee weken, ten minste binnen één maand). || bescherming niet gedefinieerd.
. . . Minimaal één jaar bescherming na primaire serie,
. Ten minste drie maanden bescherming, maar . .. o
Beschermingsduur N o maar bij voorkeur minimaal vijf jaar. Kan onderhou-
bij voorkeur één jaar.
den worden met boosters.
Qo C Injecteerbaar (IM, ID of SC), oraal of niet-| Injecteerbaar (IM, ID of SC), oraal of niet
Toediening . .
parenteraal alternatief gewenst. parenteraal alternatief gewenst.
Acceptatie bijwerkingen Relatief hoog, gezien hoge risico. Laag, gezien lager risico.

IM = intramusculair, ID = intradermaal, SC = subcutaan.
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Tabel 1. (vervolg)

Reactief gebruik

Profylactisch gebruik

Gelijktijdige toediening met
andere vaccins

Op zichzelf staande vaccinatie.

Kan samen met andere vaccins toegediend wor-
den, indien bestemd voor dezelfde populaties.

Verpakking

Als mono- of multidoses verpakking aan te leve-
ren, maximaal doseringsvolume van 0,5 ml. Als
vioeistof of gevriesdroogd met gepast oplosmid-
del.

Als mono- of multidoses verpakking aan te leve-
ren, maximaal doseringsvolume van 0,5 ml. Als
vloeistof of gevriesdroogd met gepast oplosmiddel.

Stabiliteit en opslag

Hoog. Moet minimaal 12 maanden op -80°C kun-
nen worden opgeslagen en stabiel zijn voor mi-
nimaal acht uur op 2-8°C. Grotere voorkeur heeft
nog een houdbaarheid van minimaal 24 maan-
den op -20°C en zes maanden stabiliteit op 2-
8°C.

Minder van belang. Moet minimaal 12 maanden op
-20°C kunnen worden opgeslagen en stabiel zijn
voor minimaal acht uur op 2-8°C. Grotere voorkeur
heeft nog een houdbaarheid van minimaal 24
maanden op -20°C en zes maanden stabiliteit op
2-8°C.

Productiecapaciteit

Capaciteit van ten minste 10.000 doses per
maand met mogelijkheid tot direct vergroten pro-
ductie. Bij voorkeur minimaal vijf miljoen doses

Capaciteit die snel te vergroten is. Bij voorkeur ten
minste vijf miljoen doses per jaar.

per jaar.

betreft. Beide scenario’s vragen om andere karakteris-
tieken van vaccins, die worden beschreven in de TPP
(tabel 1).[9]

Voordat een vaccin geproduceerd wordt, moet het ge-
registreerd worden bij een nationale regelgevende au-
toriteit en moet een WHO-prekwalificatie in gang gezet
worden. In dit prekwalificatieproces wordt gekeken
naar kwaliteit, veiligheid, werkzaamheid en geschikt-
heid van het vaccin, specifiek voor laag- en middenin-
komenslanden.[9]

De derde pijler omvat het opzetten van klinische stu-
dies en het delen van data en monsters via open plat-
forms. In het algemeen worden na de ontdekking van
potentieel werkzame middelen veiligheid, toxiciteit en
farmacodynamiek en -kinetiek getest via in-
vitrostudies. Als deze kandidaatmiddelen zich in prekli-
nische fasen hebben bewezen, kunnen ze bij mensen
getest worden. Deze klinische studies worden inge-
deeld in drie fasen. In de eerste fase, die vaak enkele
maanden duurt, wordt het middel aan maximaal enkele
tientallen gezonde mensen toegediend en

worden de veiligheid en dosering onderzocht. Tijdens
fase 2-studies worden verdere veiligheid, werkzaam-
heid (in geval van vaccins vaak via immuunrespons)
en voorspelbare bijwerkingen onderzocht bij honder-
den mensen met potentiéle blootstelling. Dit kan enke-
le maanden tot jaren duren, maar als het middel goede
uitkomsten heeft kan het door naar een fase 3-studie,
waar werkzaamheid en mogelijk schadelijke bijwerkin-
gen centraal staan. Honderden tot duizenden individu-
en in een setting waar ziekte voorkomt krijgen het mid-
del toegediend en de studie kan een aantal jaren
duren. Tot slot wordt van een fase 4-studie gesproken
als het middel op de markt is gekomen, maar blijvend
wordt geévalueerd.[10]

Voor opkomende virusinfecties is het uitvoeren van
fase 2- en 3-studies vaak lastig omdat (potentiéle)
patiénten nodig zijn om de werkzaamheid van een vac-
cin te testen. Wanneer een uitbraak plaatsvindt, zou-
den er dus middelen op de plank moeten liggen die
succesvol uit een fase 1-studie zijn gekomen. Dat was
niet het geval ten tijde van de omvangrijke ebola-
uitbraak in
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West-Afrika.[11] In januari 2016 is hier met de oprich-
ting van de Coalition for Epidemic Preparedness Inno-
vations (CEPI) hopelijk verandering in gekomen. CEPI
werft financiéle middelen om versneld vaccins te ont-
wikkelen voor Ziekten op de prioriteitenlijst van de
WHO, waarbij het accent ligt op klinische studies.[12]

Stand van zaken vaccins

Tot 2014 waren slechts twee ebolavirusvaccins getest
in fase 1-klinische studie, één gebaseerd op een DNA-
platform en de ander op een adenovirusvector.[13] De
uitbraak in West-Afrika bracht vaccinontwikkeling in
een stroomversnelling: een vaccin voor ebola was
hard nodig en de mogelijkheden voor fase 2- en 3-
studies boden zich aan. Van de vaccins die verder dan
fase 1 onderzocht waren, was echter onvoldoende
voorraad om studies snel te starten en preklinische
data waren beperkt beschikbaar.[11]

Na de afkondiging van de PHEIC in augustus 2014 zijn
de inspanningen om vaccins beschikbaar te maken be-
spoedigd en werden er snel twee vaccins geintrodu-
ceerd die onderzocht werden in fase 1-studies. Een
van de twee was een replicatiecompetent vectorvac-
cin, genaamd rVSV-ZEBOV-GP, en de andere een
replicatie-incompetent  vectorvaccin, ChAd3-EBOZ.
rVSV-ZEBOV-GP is een recombinant vesiculair stoma-
titis virus dat een glycoproteine (GP) van het Zaire-
subtype tot expressie brengt en dus in staat is om zich
te repliceren. De resultaten van een gecombineerde
fase 1/2-studie met dit vaccin waren positief en een
fase 3-studie kon dus gestart worden. In april 2015 is
een cluster gerandomiseerd onderzoek (genaamd
Ebola Ca Suffit!) gestart in Guinee, en later ook in
Sierra Leone. Clusters van contacten van cases en
contacten van deze contacten zjn gerandomiseerd in
groepen die direct vaccinatie ontvingen en groepen die
na 21 dagen vaccinatie ontvingen. Een interimanalyse
na vier maanden liet een geschatte effectiviteit van
100 procent zien, waarbij — mede onder druk van de
omstandigheden — werd besloten om de randomisatie
stop te zetten en iedereen direct te vaccineren. In to-
taal zijn ruim 5800 personen gevaccineerd, inclusief
bijna 200 kinderen van 6 tot 18 jaar, waarbij geen ern-
stige bijwerkingen zijn opgetreden, met goede resulta-
ten wat betreft effectiviteit en werkzaamheid.[14] Later
zZijn echter de conclusies over bescherming betwist, de
vergelijkbaarheid van alle variabelen

behalve de vaccinatie voor de twee studiegroepen
werd bediscussieerd.[15] Daarnaast is de duur en
mate van immuunrespons in deze studie niet bestu-
deerd.

Het andere kandidaat vaccin, ChAd3-EBOZ - dat
chimpansee adenovirustype 3 als backbone heeft en

zich niet kan repliceren — was pas klaar voor een fase

3-studie toen de epidemie al vrijwel onder controle

was.[16] Daardoor is de nadruk in de gecombineerde

fase 2/3-studie (genaamd PREVAIL) die plaatsvond in
Liberia, meer op fase 2 komen te liggen. In deze studie

zijn 1500 deelnemers gerandomiseerd voor vaccinatie

met rVSV-ZEBOV-GP, ChAd3-EBOZ of placebo en
werden IgG-antistofresponsen bestudeerd. Hoewel 1

week post-vaccinatie slechts 2,5 procent van de rVSV-

ZEBOV-GP-ontvangers en 3,8 procent van de ChAd3-
EBOZ-ontvangers was geseroconverteerd, was na
een maand respectievelijk 84 en 71 procent en na 12

maanden respectievelijk 80 en 64 procent geserocon-

verteerd.[17] Andere studies hebben de cellulaire im-

muunrespons voor rVSV-ZEBOV-GP bestudeerd en
laten zien dat dit vaccin ook T-celimmuniteit genereert

en handhaaft tot 56 dagen na een enkele vaccinatie

(met de dosis gebruikt in de Ebola Ca Suffit!-studie).

Een ‘correlate of protection’ is echter nog niet vastge-

steld voor ebola, dus de mate van bescherming is las-

tig te interpreteren.[18]

De verklaring voor het feit dat ChAd3-EBOZ een lage-
re immuunrespons gaf, wordt gezocht in de reeds be-

staande immuniteit voor adenovirus 3 onder grote

delen van de bevolking.[16] Later werden daarom an-

dere adenovirussen ingezet, humaan en met een lage-

re prevalentie van immunologisch geheugen, zoals in

de ebolavaccins Ad5-EBOV en Ad26.Figuur 1 laat

zien in welke onderzoeksfasen deze vaccins zch be-

vinden, als homoloog vaccin of als onderdeel van een

prime-boostserie.[19]

Andere vaccins in ontwikkeling zijn Modified Vaccinia
Ankara (MVA)-vaccins en DNA-vaccins. Deze typen
vaccins worden als toepassing voor verschillende in-
fectieziekten onderzocht. MVA-vaccins bestaan uit
replicatie-incompetente, verzwakte vectoren die zjn
ontwikkeld uit vacciniavirus en werken door antigenen
tot expressie te brengen in gastheercellen tijdens in-
fectie. DNA-vaccins worden gezien als een veelbelo-
vend platform voor de toekomst, omdat ze gemakkelijk
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Figuur 1. Onderzoeksfasen waarin de verschillende kandidaat vaccins voor ebola zich bevinden[19]

Fase O >> Fase 1 >> Fase 2 >> Fase 3 >

Fase O >> Fase 1 >> Fase 2 >

Ebola Vaccine
Ad26.ZEBOV &
MVA-BN-Filo

DT L

Fase O >> Fase 1 >> Fase 2 >

Ebola Vaccine
GamEvac-Combi
(rvsv & Ad5)

DT T

Ebola
Therapeutic
DNA Vaccine

TEDT L=

Ebola Vaccine
Nanoparticle

recombinant
Ebola GP vaccine

=T

\ Ebola Vaccine
\ Ebola Vaccine
VesiculoVax

N Ebola Vaccine
» DNA plasmid

vaccines

Ebola Vaccine
HPIV3-EbovZ GP
\

en voordelig te produceren zijn. Bij intramusculaire toe-
diening zijn ze echter laag-immunogeen omdat het
DNAin de celkern moet komen. Elektroporatie - dat wil
zeggen het opwekken van een elektrische puls op de
huid - is dan succesvoller. Elektroporatie zorgt voor
een verstoring van het celmembraan, waardoor het
vaccin op de juiste plek komt en er effectieve antigen-
productie optreedt.[20]

Het belangrijkste MVA-kandidaatvaccin voor ebola is
MVA-BN-Filo. Dit vaccin wordt gebruikt voor een hete-
roloog prime-booster vaccinatieschema in combinatie
met Ad26.ZEBOV. Uit de fase 1-studies, geinitieerd in
Engeland eind 2014

\\ Ebola Vaccine

RABV-Filo

Ebola Vaccine
MVA-GP (GEO-
EMO1)

en later in onder andere in Kenia, Oeganda en Tanza-
nia, werd geconcludeerd dat de vaccins goed getole-
reerd werden en immunogeen waren.[20,21] Data van
een fase 3-studie in Sierra Leone zullen naar verwach-
ting binnenkort beschikbaar komen.[22] Een ander
voordeel van deze vaccincombinatie, is dat het lijkt te
voldoen aan de gewenste stabiliteit- en opslagcapaci-
teiten, iets dat bij het rVSV-ZEBOV-GP-vaccin nog als
een bemoeilijkende factor wordt gezien.[23] Gezien de
voortreffelijke uitkomsten van het rVSV-ZEBOV-GP-
vaccin op gebied van effectiviteit, zijn tijdens de twee
latere  ebola-uitbraken in DR Congo spoed-
vaccinatiecampagnes met
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alleen dit vaccin gestart. Ondertussen zjn meer dan
222.000 mensen gevaccineerd met het rVSV-ZEBOV-
GP-vaccin, onder wie 46.000 gezondheids- en frontli-
niewerkers, ruim 73.000 kinderen (van wie 1160 jonger
dan 1 jaar), 800 zwangere vrouwen en meer dan 4000
moeders die borstvoeding geven.[24]

Om ervoor te zorgen dat er voorlopig voldoende vac-

cins beschikbaar blijven, is recent de dosis van rVSV-

ZEBOV-GP teruggebracht van 1 ml naar 0,5 ml (zoals
effectief bleek in de Ebola Ca Suffit!-studie) of 0,2 ml

voor groepen met een laag risico op infectie.[25] Daar-

naast heeft het ministerie van gezondheid van DR

Congo eind juni 2019 aangegeven open te staan voor

het starten van studies met andere vaccins.[26] Als

antwoord hierop werd op 23 september 2019 aange-

kondigd dat een nieuwe studie gestart wordt met de

vaccincombinatie Ad26.ZEBOV en MVA-BN-Filo (met
56 dagen interval tussen de primovaccinatie en de

booster) met gerichte geografische en pop-up vaccina-

tiecampagnes.[27]

Op 12 november 2019 is het rVSV-ZEBOV-GP-vaccin
goedgekeurd door de WHO, na een positief advies
van de Europese Commissie en het Europese Medicijn
Agentschap (EMA). Het vaccin wordt op de markt ge-
bracht onder de naam Ervebo.[28]

Stand van zaken behandelingen
Ondertussen zijn er ook verschillende kandidaatthera-
pieén voor ebola op de markt, welke lijken bij te dra-
gen aan verbeterde overlevingskansen. Drie genees-
middelen, ZMapp, favipiravir en remdesivir (ook wel
GS-5734 genoemd), zijn reeds experimenteel gebruikt
tijdens de epidemie in West-Afrika. Doordat onderzoek
pas laat op gang kwam, zijn deze middelen slechts op
kleine schaal getest en is de werkzaamheid van geen
van de middelen nog bewezen.[29] Toen vervolgens
ebola uitbrak in de Evenaarsprovincie van DR Congo,
is voor het gebruik van vijf experimentele therapieén
toestemming gegeven onder het WHO ethisch raam-
werk. Deze uitbraak werd echter spoedig ingedamd.
De Vvijf experimentele middelen - ZMapp, favipiravir,
remdesivi, mAb114 en REGN-EB3 (ook wel
Regn3470-3471-3479 genoemd) - konden vervolgens
alsnog snel ingezet worden toen ebola uitbrak in
Noord-Kivu.[30]

Over het algemeen worden antivirale middelen

ingedeeld in direct werkende, indirect werkende en
gastheergerichte therapieén. Favipiravir en remdesivir
zijn beide direct werkende antivirale middelen. Ze val-
len onder de nucleoside analogen, die aangrijpen op
de RNA-synthese van ebolavirus. De werking van de
andere drie genoemde middelen is gebaseerd op mo-
noklonale antilichamen die glycoproteinen van ebolavi-
rus binden. ZMapp is een fusie-inhibitor die het intre-
deproces van ebolavirus remt. mAb114 is één mono-
klonaal antilichaam die sterke neutraliserende capaci-
teiten heeft door te binden aan de opperviakte-eiwitten
van het virus. REGN-EB3 bevat drie monoklonale anti-
lichamen met drie verschillende aangrijpingspunten.
[31]

Op 24 november 2018 is een gerandomiseerde, ge-
controleerde fase 2/3-studiie (de PALM-studie) gestart
in DR Congo, waarbij vier verschillende behandelingen
werden vergeleken: ZMapp, remdesivir, mAb114 en
REGN-EB3. Na ruim acht maanden, op 9 augustus
2019, werd tijdens een interimanalyse van de behan-
delingen van bijna 500 patiénten geconcludeerd dat
REGN-EB3 en mAb114 grotere overlevingskansen
geven ten opzchte van de andere twee middelen.[24]
Wanneer de patiént zch tijdens de vroege fase van de
infectie presenteerde, was de mortaliteit onder
patiénten behandeld met remdesivir 33 procent, met
ZMapp 24 procent, 11 procent met mAb114 en 6 pro-
cent met REGN-EB3. In de praktik presenteren
patiénten zich vaak pas later in het ziekteproces in een
gezondheidscentrum, zeker in de regio van de huidige
uitbraak. Onder die omstandigheden waren de voorlo-
pige resultaten minder gunstig, met mortaliteitscijfers
van respectievelijk 53, 49, 34 en 29 procent. Aan de
hand van deze resultaten is toch besloten de studie
voort te zetten met alleen REGN-EB3 en mAb114 en
de gegevens van de interimanalyse te gebruiken om
personen met klachten na contact met een ebolapa-
tiént, te adviseren zich zo snel mogelijk te melden.
Naar verwachting zullen in oktober 2019 meer data be-
schikbaar komen, aangezien de totale studie was be-
rekend op circa 750 personen.[32]

Daarnaast blijft het handhaven van de vocht- en elek-
trolytenbalans en symptoombestrijding van groot be-
lang. Dit blijkt uit de relatief lage mortaliteit (18,5 pro-
cent) van de patiénten behandeld met goede onder-
steunende zorg, in sommige
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gevallen ook aangevuld door experimentele behande-
lingen, in Westerse landen.[5]

Uitdagingen in vaccinatie- en behandel-
strategieén

De voorzchtig positieve resultaten uit klinische studies
voor zowel vaccins als behandelstrategieén zullen
eraan moeten bijdragen dat de lokale bevolking ver-
trouwen krijgt in autoriteiten en hulpverleningsorgani-
saties, zodat de perceptie verandert dat iedereen die
naar een ebolabehandelcentrum gaat, overlijdt.[33]
Naast dit wantrouwen heeft de huidige epidemie in DR
Congo een andere factor die de uitbraakbestrijding
zeer bemoeilijkt: de humanitaire crisis die zich in de
dichtbevolkte regio van het land afspeelt, bedreigt de
veiligheid van hulpverleners en belemmert het opspo-
ren van contacten door ontheemde of gevluchte fami-
lies.[30]

Toekomstblik

Hoewel de uitkomsten van onderzoek naar preventieve
en therapeutische mogelijkheden veelbelovend lijken,
is de ebola-uitbraak in DR Congo nog niet ten einde.
Naast het doorzetten en uitbreiden van medisch-
wetenschappelijk onderzoek, onder andere naar de
duur van immuniteit, effectiviteit van vaccinatie op
chronisch dragerschap, aanvullende vaccins met bre-
dere en langdurige bescherming en optimale op-
slagomstandigheden, is ook antropologisch onderzoek
dat kan bijdragen aan succesvolle uitbraakbestrijding,
van groot belang. Als men beter inzicht heeft in de ken-
nis, attitude en het gedrag van de lokale bevolking,
dan hebben voorlichtings- en interventiecampagnes
meer kans van slagen. Wanneer niet alleen hulpverle-
ners, politici en geldschieters, maar ook de mensen die
door de uitbraak worden getroffen, hun krachten bun-
delen, neemt de kans toe dat we met de huidige mid-
delen de epidemie spoedig onder controle krijgen.
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Microbioom

W.J. Wiersinga

Division of Infectious Diseases, Dept. of Internal Medicine,
Center for Experimental Molecular Medicine, Academic Me-
dical Center, University of Amsterdam

Het microbioom kan beschouwd worden als een extern
orgaan dat vele fysiologische functies vervult in het
metabolisme, de ontwikkeling van het immuunsysteem
en de afweer tegen pathogenen. Het volwassen micro-

bioom bestaan uit 10'3tot 10'* micro-organismen. De
darmflora speelt mogelijk een rol bij de pathogenese
van een scala aan ziektebeelden, zoals inflammatoire
darmziekten, obesitas, diabetes mellitus en atopische
aandoeningen. Een kanttekening hierbij is dat tot dus-
ver voornamelijk associatiestudies uitgevoerd zijn, zon-
der bewijs van causaliteit. Een eenvoudige antibioti-
cumkuur kan snel leiden tot grote verstoringen van de
darmflora. Herstel van het microbioom kan maanden
duren, en de nieuwe samenstelling van bacterién kan
aanzenlijk verschillen van de uitgangssituatie. Dit kan
een gebruikt worden als extra argument voor het be-
lang van antibiotic stewardship-programma’s. Dit toe-
nemende inzicht heeft geleid tot de identificatie van
nieuwe therapeutische strategieén, die op dit moment
in klinische studies getest worden. Hoewel nog moet
blijken wat deze kennis voor de individuele patiént be-
tekent, zjn verschillende interventies denkbaar, zoals
suppletie van voedingsbestanddelen, prebiotica, probi-
otica en fecestransplantatie. Tijdens deze voordracht
zal een introductie in het veld van het microbioom ge-
geven worden.

Effect van microbioommodulerende the-
rapieén op verschillende ziektebeelden
L. Terveer

Afdeling Medische Microbiologie, LUMC, Leiden

Verscheidene microbioommodulerende

therapieén passeren de revue. Van de prebiotica, pro-
biotica en de synbiotica, naar goed gedefinieerde en
gekarakteriseerde bacteriéle mixen en de zeer succes-
volle Feces Microbiota Transplantatie. Aan de hand
van microbioom data van verschillende ziektebeelden
(recidiverende Clostridium difficile, colitis ulcerosa,
niet-alcoholische leververvetting en de zekte van
Parkinson) wordt meer duidelijk over het daadwerkelij-
ke werkingsmechanisme van deze microbioommodule-
rende therapieén.

Het resistoom

W. van Schaik

Institute of Microbiology and Infection, University of Birming-
ham, Birmingham, Verenigd Koninkrijk

Het menselijk lichaam is gekoloniseerd door vele bil-
joenen micro-organismen, die collectief het humane
microbioom worden genoemd. In de menselijke darm
kunnen honderden verschillende bacteriéle soorten
worden gevonden waarvan de meeste positief bijdra-
gen aan de menselijke gezondheid, onder andere door
de productie van vitamines en de afbraak van com-
plexe moleculen in ons voedsel. De darmen bevatten
echter ook opportunistische pathogenen, zoals Entero-
coccus faecium e n Escherichia coli. Deze bacterién
kunnen infecties veroorzaken in patiénten met een ver-
zwakt immuunsysteem en zijn in toenemende mate re-
sistent tegen antibiotica. Opportunistische pathogenen
zZijn echter niet de enige bacterién in de darm die resis-
tentie genen bij zich dragen want ook commensalen
bevatten resistentie genen. Het totaal van antibioti-
cumresistentiegenen in de darm wordt ook wel het re-
sistoom genoemd.

Met behulp van moderne DNA-sequentietechnologieén
bestuderen wij de samenstelling van het darmmicrobi-
oom en het resistoom tijdens ziekenhuisopname en in-
tensieve antibiotische therapie, waarbij we opvallende
verschillen en overeenkomsten vaststelden tussen
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patiénten in een Nederlandse en een Britse intensivec-
areafdeling. Ook hebben we bestudeerd in hoeverre ri-
oolwater van ziekenhuizen en huishoudens bijdraagt
aan de verspreiding van antibioticumresistentie in het
milieu. Tot slot presenteer ik recente data waarin we
nieuwe technologieén gebruiken om de verspreiding
van antibioticumresistentiegenen in het darmmicro-
boom te bestuderen.

Longitudinal analysis of the gut microbi-
ome reveals dynamic changes in relati-
on to medications and phenotypes

1,2 1

Jingyuan Fu1*2'*, LianminChen Sanzhima Garmaeva ',

Alexander Kurilshikov1, Ranko Gacesa3, Arnau Vich Vila1’3,
Rinse Weersmas, Cisca Wijmenga“, Alexandra Zhernakova®"

TUniversity of Groningen, University Medical Center Gronin-
gen, Department of Genetics, Groningen, the Netherlands

2University of Groningen, University Medical Center Gronin-
gen, Department of Pediatrics, Groningen, the Netherlands

SUniversity of Groningen, University Medical Center Gronin-
gen, Gastroenterology and Hepatology, Groningen, the Ne-
therlands. *These authors co-directed the study

Interaction between the human genome and gut micro-
biome is vital to human health. While the human geno-
me is set at birth, the gut microbiome can undergo dy-
namic changes over the course of an individual’s life.
However, we still know little about temporal shifts in
the human gut microbiome, nor about the causes and
consequences of temporal shifts.

We performed a longitudinal analysis on the gut micro-
biome of 341 participants in the Dutch population-
based cohort Lifelines-DEEP, each individual having
metagenomics and deep phenotypic data at two time
points (~ 5 years apart). Significant temporal changes
in the gut microbiome were detected at the levels of
microbial composition, function and antibiotic resistan-
ce. Abundance difference was observed for 40% of
taxonomies, 60% of functional pathways and 40% of
antibiotic resistance genes. Furthermore, genetic stabi-
lity analysis at strain level has revealed several spe-
cies are under high evolution rate,

including gastrointestinal disease associated Rumino-
coccus torques. Notable, temporal changes were as-
sociated to individual phenotypic variation and lifestyle
factors. For instance, the genetic variation in Copro-
coccus sp ART55/1 strains was higher in individuals
with larger changes in BMI, while Streptococcus ther-
mophilus and Bifidobacterium longum showed higher
mutation rates in proton pump inhibitor and non-
steroidal anti-inflammatory users, as compared to non-
users.

Our data show that the gut microbiome sees dynamic
changes not only in microbial composition and functio-
nal profiles but also in microbial genetic variation and
antibiotic resistance. Our findings yield novel insights
into the gut microbiome’s impact on the development of
complex diseases and traits over time.

Individuele variatie in de effecten van
antibiotica op darmmicrobiotasamen-
stelling

F.H.J. Schuren, T.J. van den Broek, R.C. Montijn

Microbiologie &Systeembiologie TNO Zeist

De rol die het humane microbioom speelt bij gezond-
heid en ziekte wordt steeds beter wetenschappelijk on-
derbouwd. Zowel de samenstelling als de (functionele)
activiteit van het microbioom blijken een belangrijke rol
te spelen, maar ook heel veel individuele variatie te
vertonen. De effecten van antibioticumblootstelling op
microbioomsamenstelling krijgt hierbij ook steeds meer
aandacht. Binnen TNO is een platform ontwikkeld, i-
screen, waarmee we darmmicrobiomen op een medi-
um throughput wijze kunnen kweken en blootstellen
aan fysiologisch relevante experimentele condities. We
hebben in dit platform vijf individuele microbiotamon-
sters van gezonde volwassenen en 3 monsters van
ouderen blootgesteld aan hoge en lage doses van 4
verschillende antibiotica: amoxicilline, clindamycine, ci-
profloxacine en doxycycline. De effecten van deze
eenmalige blootstellingen op de microbiotasamenstel-
ling zijn daarna met DNA-gebaseerde methoden in
kaart gebracht en nader geanalyseerd. We zien daarbij
voor elk getest antibioticum andere effecten op micro-
biotasamenstelling, waarbij in sommige gevallen het
verschil tussen volwassenen en ouderen een belang-
rijke rol speelt, maar in een andere gevallen de dose-
ring de
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belangrijkste rol speelt. Verder Zijn er grote verschillen
tussen individuele monsters in de effecten van speci-
fieke blootstellingen, waarbij sommige personen een
sterke verschuiving laten zien in microbioomsamenstel-
ling en -diversiteit, terwijl andere personen op eenzelf-
de blootstelling niet tot nauwelijks reageren. De conse-
gquenties van deze resultaten en hoe deze op termijn
mogelijk gebruikt kunnen worden voor meer gerichte
behandeling van patiénten zal nader worden toege-
licht.

Pharmacokinetic-pharmacodynamic
target attainment of ciprofloxacin in
adult patients on general wards with
adequate and impaired renal function
Suzanne L. deVroom', Reinier M. vanHest?, Frederike V. van
Daalen1, Sacha D.Kuil3, Ron A.A.Math()tz, Suzanne E.Geer-
Iings1, Nynke G.L. Jager2

7Department of Intemal Medicine, Division of Infectious Di-
seases, Amsterdam Infection and Immunity (Al&ll)

2Department of Hospital Pharmacy, Division of Clinical Phar-
macology

3Department of Medical Microbiology, All Amsterdam UMC,
University of Amsterdam, Amsterdam, the Netherlands

There are no prospective data on pharmacokinetic-
pharmacodynamic (PK-PD) target attainment after the
guideline-recommended dose reduction of the antibio-
tic ciprofloxacin in patients with impaired renal function

(eGFR < 30 m/min/1,73m?). This study aims to inves-
tigate PK-PD target attainment of the ratio of the area
under the concentration-time curve over the minimum
inhibitory concentration (AUC/MIC) = 125 in patients
with adequate and impaired renal function receiving re-
gular and reduced doses of ciprofloxacin.

In this prospective observational cohort study adult pa-
tients on general wards of a Dutch university hospital
were included when treated with ciprofloxacin. Three
blood samples per patient were prospectively obtained
for ciprofloxacin concentration measurement in the first
48 hours of treatment, complemented with samples
from waste material. AUC calculation was performed
using a population PK model developed by non-linear
mixed effects modelling.

A total of 40 patients were included, of which 8 pa-
tients with impaired renal function, all treated with a
guideline-recommended reduced dose of ciprofloxacin.
Using the clinical breakpoint MIC of most isolated bac-
teria (0.25 mg/L), the AUCq.o4/MIC = 125 was attained

in 38% of patients with adequate renal function recei-
ving a regular dose and in 13% of patients with impai-
red renal function receiving a reduced dose. Median
drug exposure in the first 24-hours of treatment (AUG,.

24) for patients with impaired renal function receiving a

reduced dose was 17.9 mg/L*h, which was statistically
significantly lower than the median AUCy.o4 for pa-

tients with adequate renal function receiving a regular
dose (29.4 mg/L*h, p < 0.01).
AUC(.24/MIC = 125 is not attained in the majority of

adult patients on general wards for clinically relevant
bacteria with MIC values at or just below the clinical
breakpoint.

Data zijn eerder vermeld op 29th ECCMID in Amster-
dam en op de FIGON Dutch Medicines Days 2019 in
Leiden.

Surgery versus medicine in inappropri-
ate use of intravenous and urinary ca-
theters: a prospective observational
study

B.J.Laan1, M.C.Vosz, J.M.Maaskant3, M.l. van BergeHene-
gouwen4, S.E. Geerlings1

TIntemal Medicine, Infectious Diseases, Amsterdam UMC,
University of Amsterdam, Amsterdam

2Medical Microbiology and Infectious Diseases, Erasmus
University Medical Centre, Rotterdam

SClinical Epidemiology, Biostatistics and Bioinformatics, Am-
sterdam UMC, University of Amsterdam

4Surgery, Amsterdam UMC, University of Amsterdam

Inappropriate use of catheters is common and associa-
ted with adverse patient outcomes, such as
healthcare-associated infections. We previously con-
ducted a successful project, entitled the RICAT-study,
to reduce inappropriate use of intravenous and urinary
catheters in medical wards. The objective was to eva-
luate catheter use in surgical wards to compare this
with medical wards. If there was room for improvement,
we would plan to start our interventions.

Inappropriate use of peripheral intravenous
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catheters (PIVCs) and urinary catheters was assessed
in surgical wards of two university hospitals. We obser-
ved patients every other week for seven months. Inap-
propriate use of catheters was compared with non-
surgical wards of the RICAT -study.

We screened 633 patients for inclusion, of whom 409
(64.6%) were enrolled. Inappropriate use occurred in
36 (8.5%) of 425 PIVCs in 373 surgical patients, com-
pared to 400 (22.9%) of 1747 PIVCs in 1665 medical
patients. This represents a difference of 14.4% (95%
Cl 11.1-17.8; p < 0.001). Inappropriate use of urinary
catheters occurred in 14 (10.4%) of 134 surgical pa-
tients, compared to 105 (32.4%) of 324 medical pa-
tients, a difference of 22.0% (95% CI 14.7-29.2; p <
0.001). Adjusted multivariate analyses confirmed that
medical wards were independently associated with in-
appropriate catheter use; odds ratio of 3.50 (95% CI
2.15-5.69) for PIVCs and 2.75 (1.36-5.55) for urinary
catheters.

Inappropriate use of catheters is more common in me-
dical wards compared to surgical wards. Prevention
strategies should only focus on sites with high preva-
lence of inappropriate use.

Associatie van het gebruik van maag-
zuurremmers met darmkolonisatie met
multiresistente micro-organismen

Roel P.J. Willems', Karin van Dijk!, Johannes C.F.Ket2, Chris-
tina M.J.E. Vandenbroucke-Grauls’

TAfdeling Medische Microbiologie en Infectiepreventie, Am-
sterdam UMC

2Medische Bibliotheek, Vrije Universiteit Amsterdam

Achtergrond: Maagzuurremmers worden wereldwijd
veelvuldig voorgeschreven. Van maagzuurremmers is
bekend dat ze de zuursecretie verminderen en de sa-
menstelling van het microbioom van de darm versto-
ren.

Doel: Onderzoeken van de relatie tussen het gebruik
van maagzuurremmers en het risico op darmkolonisa-
tie met BRMO’s.

Opzet: Systematisch literatuuronderzoek en meta-
analyse van observationeel onderzoek (case-control,
cohort en cross-sectioneel onderzoek) en gerandomi-
seerde, gecontroleerde onderzoeken (RCTSs).
Methode: Wij doorzochten PubMed, Embase, Web of
Science en het Cochrane Register naar

artikelen gepubliceerd voor 8 juli 2019, waarin het risi-
co op BRMO-kolonisatie bij gebruik van maagzuurrem-
mers werd onderzocht. Artikelen werden steeds door
twee auteurs onafhankelijk van elkaar geselecteerd
voor inclusie; onderzoeksgegevens werden door de-
zelfde auteurs onafhankelijk geéxtraheerd. Het risico
op bias werd beoordeeld met behulp van de
Newcastle-Ottawa schaal. Gepoolde oddsratio's wer-
den geschat met ‘random-effect’ meta-analyse. Hetero-
geniteit werd onderzocht met subgroepanalyses. De
PRISMA en MOOSE richtlijnen werden gevolgd en het
protocol werd vooraf geregistreerd in de PROSPERO-
database (CRD42018092541).

Resultaten: In totaal werden 26 observationele studies
(29.382 patiénten, 11.439 [39%)] patiénten gebruikten
maagzuurremmers) geincludeerd; er werden geen
RCT’s gevonden. Het gebruik van maagzuurremmers
was geassocieerd met een bijna tweevoudig risico op
darmkolonisatie met BRMOQO’s (ESBL, carbapenemase
en/of AmpC producerende Enterobacterales en vanco-
mycineresistente enterokokken) (OR: 1.96; 95% ClI,
1.60-2.39). Resultaten werden bevestigd door sensiti-
viteitsanalyse van de onderzoeken die hadden gecorri-
geerd voor confounding (OR, 1.74; 95% Cl, 1.40-2.16).
De mate van heterogeniteit was significant (72%).
Conclusie: Het gebruik van maagzuuremmers leidt tot
een verhoogd risico op darmkolonisatie met BRMO's.
Stewardship gericht op maagzuurremmers kan moge-
lijk bijdragen aan preventie van BMRO-kolonisatie.

De-implementation strategy to reduce
inappropriate use of intravenous and
urinary catheters (RICAT): a multicen-
tre prospective interrupted time series
study

B.J.Laan', I.J.B.Spijkermanz, J.M.Maaskants, M.J.Borgert4,
M.H.Godfried*, B.C.Pasmooij*, B.C.Opmeer®, M.C.Vos5,
S.E. Geerlings1

TIntemal Medicine, Infectious Diseases, Amsterdam UMC,
University of Amsterdam, Amsterdam

2Medical Microbiology, Amsterdam UMC, University of Am-
sterdam

SClinical Epidemiology, Biostatistics and Bioinformatics, Am-
sterdam UMC, University of Amsterdam

4Intemal Medicine, Amsterdam UMC, University of
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Amsterdam

SClinical Research Unit Amsterdam UMC, University of Am-
sterdam

6Medical Microbiology and Infectious Diseases, Erasmus
University Medical Centre, Rofterdam

Catheter-associated bloodstream- and urinary tract in-
fections are frequently encountered healthcare-
associated infections. Our project aimed to reduce in-
appropriate use of intravenous and urinary catheters to
prevent catheter-associated infections.

In this multicentre, interrupted time series study, a de-
implementation strategy with multifaceted interventions
was carried out in medical wards in seven hospitals in
the Netherlands. Data were collected every other week
during baseline (seven months) and intervention peri-
ods (seven months). The primary outcome was the
percentage of inappropriate use of peripheral intra-
venous catheters (PIVCs) and urinary catheters on the
days of data collection. Indications for catheter use
were based on international guidelines.

Between September 1, 2016 and April 1, 2018, we
screened 6157 patients for inclusion, of whom 5696
(92.5%) were enrolled. Inappropriate use of PIVCs oc-
curred in 366 (22.0%) of 1665 patients in the baseline
period, and 275 (14.4%) of 1912 patients in the inter-
vention period. Primary analyses showed a relative re-
duction of 35% (p < 0.0001). Time series analyses
showed an absolute reduction of 6.7% (95% CI 2.47 to
10.82, p = 0.011), with no significant time trends of in-
appropriate use of PIVCs in both periods. Inappropriate
use of urinary catheters occurred in 104 (32.4%) of
324 patients in the baseline period, and 96 (24.1%) of
398 patients in the intervention period. Primary analy-
ses showed a relative reduction of 26% (p = 0.013).
Time series analyses showed no significant reduction
or time trends of inappropriate use of urinary catheters.
Our de-implementation strategy reduces inappropriate
use of peripheral intravenous catheters in medical non-
ICU patients.

Surgery versus medicine in inappropri-
ate use of intravenous and urinary ca-
theters: a prospective observational
study

B.J.Laan1, M.C.Vosz, J.M.Maaskant3, M.l. van BergeHene-
gouwen4, S.E. Geerlings1

Tinteral Medicine, Infectious Diseases, Amsterdam UMC,
University of Amsterdam, Amsterdam

2Medical Microbiology and Infectious Diseases, Erasmus
University Medical Centre, Rotterdam

SClinical Epidemiology, Biostatistics and Bioinformatics, Am-
sterdam UMC, University of Amsterdam

4Surgery, Amsterdam UMC, University of Amsterdam

Inappropriate use of catheters is common and associa-
ted with adverse patient outcomes, such as
healthcare-associated infections. We previously con-
ducted a successful project, entitled the RICAT-study,
to reduce inappropriate use of intravenous and urinary
catheters in medical wards. The objective was to eva-
luate catheter use in surgical wards to compare this
with medical wards. If there was room for improvement,
we would plan to start our interventions.

Inappropriate use of peripheral intravenous catheters
(PIVCs) and urinary catheters was assessed in surgi-
cal wards of two university hospitals. WWe observed pa-
tients every other week for seven months. Inappropria-
te use of catheters was compared with non-surgical
wards of the RICAT-study.

We screened 633 patients for inclusion, of whom 409
(64.6%) were enrolled. Inappropriate use occurred in
36 (8.5%) of 425 PIVCs in 373 surgical patients, com-
pared to 400 (22.9%) of 1747 PIVCs in 1665 medical
patients. This represents a difference of 14.4% (95%
Cl 11.1-17.8; p < 0.001). Inappropriate use of urinary
catheters occurred in 14 (10.4%) of 134 surgical pa-
tients, compared to 105 (32.4%) of 324 medical pa-
tients, a difference of 22.0% (95% CI 14.7-29.2; p <
0.001). Adjusted multivariate analyses confirmed that
medical wards were independently associated with in-
appropriate catheter use; odds ratio of 3.50 (95% CI
2.15-5.69) for PIVCs and 2.75 (1.36-5.55) for urinary
catheters.

Inappropriate use of catheters is more common in me-
dical wards compared to surgical wards. Prevention
strategies should only focus on sites with high preva-
lence of inappropriate use.
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Contact tracing for vancomycin-
resistant Enterococcus faecium (VRE):
data supporting the Dutch policy of
quintuple screening

Linda J.Wammes1, Juliétte A. Severin, Lonneke G.M. Bode,
Margreet C. Vos, Nelianne J. Verkaik

Dept of Medical Microbiology & Infectious Diseases, Eras-
mus MC, Rotterdam, the Netherlands

TCurrent affiliation: Dept of Medical Microbiology, Leiden Uni-
versity Medical Center, Leiden, the Netherlands

Detection of vancomycin-resistant Enterococcus faeci-
um (VRE) transmission is hampered by low sensitivity
of rectal swab cultures. Therefore, the Dutch guideline
recommends screening three to five rectal swabs. We
studied the number of cultures needed to detect VRE
carriage in contact patients during hospital outbreaks.
In a tertiary care setting, we analyzed data from nine
outbreaks from 2010 until 2018. We identified 61 VRE-
positive contact patients with one to five consecutive
culture samples. The time between first positive culture
of the presumed index patient and that of their contacts
was determined, as a proxy for time needed for coloni-
zation.

For 49 of 61 contact patients (80%), three or more
consecutive rectal swabs were obtained. The majority
of contacts (n = 39, 64%) was positive in the first cultu-
re. If only the first three rectal swabs were taken into
account, 54 (89%) of VRE-positive contacts were iden-
tified. However, seven patients (11%) were found
VRE-positive in the fourth or fifth culture. Moreover,
time between positive culture of index and its contact
was slightly shorter in contacts who were first positive
in culture one to three versus those first positive in
fourth or fifth culture (median (IQR) 9.0 (7-14) vs 10.5
(9.3-14.8), respectively).

To detect = 95% of positive contacts of VRE-positive
patients, five rectal swabs were needed. The observed
time between positive culture of index and contacts
suggests that colonization may take several days.
These findings are useful for determining the optimal
VRE contact screening approach to prevent transmis-
sion in a hospital setting.

Epidemioloog, data scientist, data-
analist, ...

Wat is de rol van een data-expert in het
medisch microbiologisch laboratorium?
M.S.Berends!, S.M.Euser?, E.E.A.Hassing?, E.H.L.C.MHa-
zenberg3, M.Juurlink4, Y.C. Roelofs5, M. van Rooijen6, D.Sou-
vereinZ, P. Terporten7, M.Tinga8, A.F. Voor in 't holt?, 1. van
Weerdenburgm, J.M. Fonville!

TStichting Certe Medische diagnostiek & advies, Groningen

2Streeklaboratorium voor de Volksgezondheid Kennemer-
land, Haarlem

3 Jeroen Bosch Ziekenhuis, 's-Hertogenbosch
“Isala, Zvolle

5Sz‘ichting Izore Centrum Infectieziekten Friesland, Leeuwvar-
den

6lZ/Soa-polikliniek en streeklaboratorium GGD Amsterdam
"Medische Microbiologie, Maastricht UMC+, Maastricht
8Kenniskem Infectiepreventie, Amphia Ziekenhuis, Breda

IMedische Microbiologie en Infectieziekten, Erasmus MC,
Roftterdam

OMedische Microbiologie, Radboud UMC, Nijmegen
11stichting PAMM, Veldhoven

In medisch-microbiologische laboratoria in Nederland
is in toenemende mate een vraag naar inhoudelijke
data-analyse. Deze wordt uitgevoerd door de ‘data-
expert’, een overkoepelende term voor functies als epi-
demioloog, data scientist en data-analist.

We beschrijven de impact van data-gedreven medi-
sche microbiologie met recente voorbeelden van data-
experts in verschillende medische microbiologie labo-
ratoria in Nederland. Zo werd door het automatiseren
van een deel van de testuitslagen de capaciteit van
een SOA-polikliniek beter benut, en nam de doorloop-
tijd af van 66 naar 45 uur. Microbiéle epidemiologische
analyses hebben geleid tot aangepaste lokale empiri-
sche therapiekeuze bij sepsis. In het kader van antibio-
tic stewardship werd berekend dat in 11% van de ge-
vallen is gestart met reservemiddelen zonder overleg
met de arts-microbioloog, in 54% van de gevallen on-
terecht. Het in kaart brengen en terugkoppelen van de
compliance aan
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bloedkweekprotocollen leidde tot een daling van 44%
naar 8% enkelvoudige bloedkweken. Inzet van data-
analyse en gevalideerde selectie reduceerde de tijd
nodig voor registratie van postoperatieve wondinfec-
ties, waardoor slechts 6% van de operaties nog door
een medewerker beoordeeld hoeft te worden.

De data-expert maakt het mogelijk om nieuwe labora-
toriumprocessen te evalueren, antibioticumresistentie
te monitoren, therapiekeuze te ondersteunen, spiegel-
informatie terug te koppelen, kwaliteit te waarborgen,
en faciliteert surveillance en infectiepreventie. Rand-
voorwaardelijk hieraan is het beschikken over kwalita-
tief goede data en een organisatie met een juist inge-
richte structuur. Indien hieraan is voldaan, kan de
data-expert als integraal onderdeel van de medische
microbiologie een grote bijdrage leveren aan verbeter-
de kwaliteit van zorg, lagere kosten en klantenbinding.
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CURSUSSEN

Serologiecursus
Een review

Annemieke Bloem

Inhoud van de cursus
Van 15 tot en met 17 mei 2019 vond in het Amsterdam-

se Hotel Casa de tweejaarlijkse serologiecursus
plaats. De cursus wordt georganiseerd door de stich-

ting Serology Education, die bestaat uit artsen-
microbioloog en arts-assistenten uit het VUmc en het
Elisabeth-TweeSteden Ziekenhuis. Het is een groot
opgezette cursus met circa 150 deelnemers, groten-

deels aios medische microbiologie is, maar ook artsen-

microbioloog, analisten en nog enkele andere geinte-

resseerden. Het thema van de eerste dag is ‘laborato-

riumzaken’, waaronder basistechnieken in de serolo-

gie, basisimmunologie en kwaliteit. Op de tweede dag

staan zwangeren, immuungecompromitteerden en rei-

zigers centraal. Deze dag wordt onder andere inge-

gaan op CMV, TORCHES, gisten en schimmels. Op
de derde dag komen specifieke infecties aan bod, en

passeren onder andere hepatitis A t/m E, vaccinaties

bij immuungecompromitteerden, Mycobacterium tuber-
culosis, Borrelia en lues de revue. De vrijdag wordt af-

gesloten met een zogeheten Kahoot-quiz, waarin alle

deelnemers het online tegen elkaar kunnen opnemen.

Via de Kahoot-app kunnen ze per vraag op het juiste

antwoord 'stemmen’.

Review

Deze serologiecursus is weliswaar niet verplicht maar
wordt wel als een onmisbare cursus gezien door veel
arts-assistenten. Aangezien deze

cursus maar eenmaal in de twee jaar wordt gegeven,
zZijn er veel deelnemers. Desondanks voelt het niet
massaal. De cursuslocatie is prettig en ruim. In de pau-
zes is er voldoende gelegenheid om andere deelne-
mers en de organisatie te spreken, evenals tijdens het
cursusdiner op donderdagavond.

Tijdens de voordrachten is er voldoende ruimte voor
interactie, waar ook regelmatig gebruik van wordt ge-
maakt. Dit wordt versterkt door het veelvuldig gebruik
van de Kahoot-app. Als de vrijdagmiddag wordt inge-
luid door de Bring Sally Up Squat challengeis het ijs
definitief gebroken en is iedereen klaar voor een laat-
ste middag aan onderwijs. Inhoudelijk wordt een breed
palet aan infectieziekten en serologische bepalingen
besproken. Geheel begrijpelijk wordt daarmee vaak
eerst ingegaan op de infectieziekte zelf en daarna op
de betreffende diagnostiek. Dit geeft de voordrachten
een meer klinische oriéntatie, maar dit gaat soms wel
enigszins ten koste van de diepgang van de techni-
sche details.

Samengevat: de serologiecursus is een zeer leuke en
interessante cursus, die een goed overzicht biedt van
de serologie in de breedste zin van het woord, en
waarin de bacteriologie, virologie, mycologie en parasi-
tologie uitgebreid aan bod komen.
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INGEZONDEN

Promoties en afscheidsrede

25 oktober 2019 - R.M. Koch
Differential pathogen-host interactions

Promotor: prof. dr. P. Pickkers
Copromotoren: dr. M. Kox en dr. M.I. de Jonge
Radboudumc Nijmegen, afd. Intensieve Zorg

18 november 2019 - M.G. Tapia Calle
Human cell-based in vitro system
for vaccine evaluation

Promotoren: prof. dr. prof. dr. A.L.W. Huckriede
en prof. dr. C. A H.H. Daemen
UMC Groningen, afd. Medische Microbiologie

22 november 2019 -
H.R.A. Streefkerk
Electronically assisted surveillance
of hospital-acquired infections

Promotor: prof. dr. H.A. Verbrugh (emeritus)
Copromotor: dr. R.P. Verkooijen

Erasmus MC Rotterdam, afd. Medische
Microbiologie & Infectieziekten

27 november 2019 - S. Nepal
A proteogenomic view on antibiotic resistance
in pathogenic Enterobacter species

Promotoren: prof. dr. J.M. van Dijl

en prof. dr. JW.A. Rossen

Copromotor: dr. D. Bathoorn

UMC Groningen, afd. Medische Microbiologie
en Infectiepreventie

4 december 2019 - A. Boerekamps
Hepatitis C infection in Dutch HIV-positive patients
in the era of direct-acting antiviral therapy

Promotor: prof. dr. A. Verbon
Copromotor: dr. B.J.A. Rijnders
Erasmus MC Rotterdam, afd. Medische
Microbiologie & Infectieziekten

en Sectie Infectieziekten, afd. Inwendige
Geneeskunde

6 december 2019 - 1. Taufik
Mechanism of Translocon

Promotor: prof. dr. A.J.M. Driessen
Rijksuniversiteit Groningen, Moleculaire
Microbiologie. Groningen

Biomolecular Sciences and Biotechnology Institute

10 december 2019 - R.A. Wijma
Pharmacokinetic profiling of fosfomycin
and nitrofurantoin to optimize the treatment
of uncomplicated urinary tract infections

Promotoren: prof. dr. J.W. Moutont

en prof. dr. T. van Gelder

Copromotor: dr. B.C.P. Koch

Erasmus MC Rotterdam, afd. Medische
Microbiologie & Infectieziekten en afd. Apotheek

11 december 2019 -
M.J.C. van den Beld
Shigella spp. and entero-invasive Escherichia coli

Promotor: prof. dr. J. W.A. Rossen
Copromotoren: dr. AM.D. Kooistra-Smid,

dr. F.A.G. Reubsaet

UMC Groningen, afd. Medische Microbiologie

11 december 2019 -

E.F. Lizarazo Forero

Epidemiology, genetic diversity and

clinical manifestations of arboviral diseases
in Venezuela

Promotoren: prof. dr. J. W.A. Rossen

en prof. dr. AW. Friedrich

Copromotoren: dr. A. Tami en prof. dr. M.E. Grillet
UMC Groningen, afd. Medische Microbiologie
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< januari 2020 - S. Colombe

HIV and Schistosoma spp. interactions:
epidemiology and consequences for detection
and prevention in the lake region of Tanzania

Promotor: prof. dr. M. Yazdanbakhsh
LUMC Leiden, afd. Parasitologie

7 januari 2020 - A.F. Muggen
Chronic Lymphocytic Leukemia:
the B cell receptor and beyond

Promotoren: prof. dr. J.J.M. van Dongen
en prof. dr. R.W. Hendriks

Copromotor: prof. dr. AW. Langerak
Erasmus MC Rotterdam, afd. Immunologie
en afd. Longziekten

13 januari 2020 - M.C.L. Boger
Structure-function relationships
of (prebiotic) carbohydrates and

their selective consumption by probiotic bacteria

Promotor: prof. dr. L. Dijkhuizen

Rijksuniversiteit Groningen, Microbiéle Fysiologie.

Groningen Biomolecular Sciences
and Biotechnology Institute

20 januari 2020 -
A.C. da Cruz Campos

Comprehensive characterization of Escherichia

coli isolated from urine samples of
hospitalized patients in Rio de Janeiro, Brazil

Promotor: prof. dr. J. W.A. Rossen

Copromotor: dr. M.A. Chlebowicz-Flissikowska

UMC Groningen, afd. Medische Microbiologie

24 januari 2020 - B.M.E. Cahueiias
Effects of air pollution on the respiratory health

and the respiratory immune system.
Studies in Ecuadorian Children

Promotor: prof. dr. P.D. Katsikis
Copromotor: dr. ir. T. Voorman
Erasmus MC Rotterdam, afd. Immunologie

AFSCHEIDSREDE

17 januari 2020 -

prof. dr. H.V. Westerhoff
Afscheidsrede van prof. dr. H.V. Westerhoff

als hoogleraar Molecular Cell Physiology,

met als titel: “Trumping the Trumps: addressing
complexities through biological rationality.”

VU Amsterdam, Sectie Moleculaire Celfysiologie.
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