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СЕМИНАР

„ФУНДАМЕНТАЛНИ, ТРАНСЛИРАЩИ И КЛИНИЧНИ 
ИЗСЛЕДВАНИЯ В ОБЛАСТТА НА ИНФЕКЦИИТЕ И 

ИНФЕКЦИОЗНАТА ИМУНОЛОГИЯ“

Разлог, хотел Катарино, 10.05 – 11.05.2023 г.

Семинарът се реализира по проект № BG05M2OP001-1.002-0001 
„Фундаментални, транслиращи и клинични изследвания в 

областта на инфекциите и инфекциозната имунология“, ОП 
НОИР.

Благодарности:
Всички проучвания, включени в този семинар са извършени с подкрепата на 
Европейския фонд за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука 
и образование за интелигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-
0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични изследвания в областта 
на инфекциите и инфекциозната имунология“ 
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П Р О Г Р А М А

СРЯДА, 10 май 2023 г.

12.00-13.30
Обяд  

13.30  
Откриване

13.30-16.30  
Първа сесия

РП 1: ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА МИКРООРГАНИЗМИ 
И АНАЛИЗИ НА ЦИРКУЛИРАЩИТЕ В СТРАНАТА 
ПАТОГЕНИ (МОЛЕКУЛЯРНА ЕПИДЕМИОЛОГИЯ)

ПРЕДСЕДАТЕЛ: ДОЦ. РУМЕН ХАРИЗАНОВ

1. РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА SARS-COV-2 И НА ДРУГИ РЕСПИ-
РАТОРНИ ВИРУСИ ПО ВРЕМЕ НА COVID-19 ПАНДЕМИЯТА В 
БЪЛГАРИЯ, 2020-2022
Н. Корсун, И. Трифонова, В. Добринов, 
И. Маджарова, И. Григорова

2. ОПРЕДЕЛЯНЕ НА РАННА И ДЪЛГОСРОЧНА HIV ИНФЕКЦИЯ 
ЧРЕЗ КОМБИНАЦИЯ ОТ СПЕЦИАЛИЗИРАНИ ИЗСЛЕДВАНИЯ
Р. Димитрова, А. Парцунева, А. Костадинова, А. Ганчева, 
Л. Григорова, Р. Емилова, М. Николова, И. Алексиев
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3. НАБЛЮДЕНИЕ НА ЦИРКУЛАЦИЯТА И АНАЛИЗ НА ГЕНО-
ТИПНАТА ПРИНАДЛЕЖНОСТ НА ВИРУСИТЕ НА МОРБИЛИ, 
ПАРОТИТ, РУБЕОЛА И ПАРВОВИРУС В19 В СТРАНАТА
Ст. Крумова, И. Андонова, Р. Стефанова

4. ДИАГНОСТИЧНИ ПРЕДИЗВИКАТЕЛСТВА ПРИ ПОТВЪР-
ЖДАВАНЕ НА СЛУЧАИ НА МАЙМУНСКА ВАРИОЛА
Ст. Крумова, И. Георгиева, Р. Стефанова, А. Стоянова, 
П. Генова-Калу, Р. Михайлова, Д. Иванов, Т. Червенякова, 
Л. Николаева-Гломб, И. Христова

5. АНАЛИЗ НА РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА МАРКЕРИ ПО ОТ-
НОШЕНИЕ НА ВИРУСНИ ХЕПАТИТИ: ЧЕСТВАНЕ НА СВЕТОВ-
НИЯ ДЕН ЗА БОРБА С ХЕПАТИТА (ПРЕДВАРИТЕЛНИ ДАННИ)
Е. Голкочева-Маркова, Т. Тенев, Ч. Исмаилова, М. Георгиева, 
В. Йончева, А. Янева, М. Тюфекчиева

6. ПОВИШАВАНЕ НА ДИАГНОСТИЧНИЯ КАПАЦИТЕТ ЗА ОТ-
КРИВАНЕ НА ЗАБОЛЯВАНЕТО КУ-ТРЕСКА В БЪЛГАРИЯ ЧРЕЗ 
НАБОР ОТ СЕРОЛОГИЧНИ И МОЛЕКУЛЯРНО-БИОЛОГИЧНИ 
МЕТОДИ 
П. Генова-Калу, К. Иванова, Д. Ангелов, С. Дикова

7. НОРОВИРУС GII.4 ОТНОВО ПРЕТЕНДИРА ЗА ДОМИНАНТ-
НАТА СИ РОЛЯ КАТО ПРИЧИНИТЕЛ НА ЕПИДЕМИЧЕН ВЗРИВ 
У НАС
А. Стоянова, И. Георгиева, Л. Николаева-Гломб 

8. АКТУАЛНИ ЕПИДЕМИОЛОГИЧНИ ДАННИ И ДИНАМИКА НА 
ПНЕВМОКОКОВИТЕ СЕРОТИПОВЕ В БЪЛГАРИЯ ПРИ ИНВА-
ЗИВНИ STREPTOCOCCUS PNEUMONIAЕ
И. Симеоновски, В. Левтерова, Н. Бранкова
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9. ПРИЛАГАНЕ НА СЪВРЕМЕННИ МЕТОДИ ЗА БЪРЗА ИДЕНТИ-
ФИКАЦИЯ И ДЕТАЙЛНО СУБТИПИРАНЕ НА ПРИЧИНИТЕЛИ 
НА ОСОБЕНО ОПАСНИ БАКТЕРИАЛНИ ИНФЕКЦИИ
И. Томова, Р. Ненова, Л. Горянова, Й. Ходжев, И. Иванов, 
В. Толчков, Б. Цафарова, И. Стойков, Д. Дончев, С. Панайотов

10. ТАКСОНОМИЧНО ПРОУЧВАНЕ НА ПОТЕНЦИАЛНО НОВИ 
БАКТЕРИАЛНИ ПАТОГЕНИ ЧРЕЗ ЦЕЛОГЕНОМЕН СЕКВЕН-
ЦИОНЕН АНАЛИЗ
И. Иванов, И. Стойков, Д. Дончев, Й. Петков, С. Стоициова, 
Ц. Паунова-Кръстева, С. Събчева, Е. Добрева, Р. Христова, 
Т. Кантарджиев

11. ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ ВЪЗМОЖНОСТИТЕ НА РАЗЛИЧНИ 
ПОДХОДИ ЗА ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА МЕДИЦИНСКИ ЗНАЧИ-
МИ ГЪБИЧКИ
Л. Боянова, З. Иванова, Л. Лозанова

12. ОПРЕДЕЛЯНЕ НИВА НА ВИРУСЕН ТОВАР ПРИ ПАЦИЕНТИ 
СЪС SARS-COV ИНФЕКЦИЯ
И. Трифонова, И. Христова, Т. Гладнишка, 
К. Нгок, В. Иванова, И. Владимирова

13. ВАРИАЦИИ В БАКТЕРИАЛНИЯ ТАКСОНОМИЧЕН СЪСТАВ 
НА РЕЧНА ВОДА, ТРЕТИРАНА ЧРЕЗ ФЛОКУЛАЦИЯ С ОБЕЗ-
МАСЛЕНО СУХО МЛЯКО И ВАКУУМНА ФИЛТРАЦИЯ
Д. Дончев, И. Иванов, И. Стойков, Е. Добрева, Р. Христова

14. ПРОУЧВАНЕ ВИДОВОТО РАЗНООБРАЗИЕ НА ПРЕДСТАВИ-
ТЕЛИ НА РОД VIBRIO В БЪЛГАРСКАТА ЧЕРНОМОРСКА АКВА-
ТОРИЯ
П. Орозова,  Р. Ненова, И. Томова, Л. Горянова, 
Г. Крумова, Д. Иванов
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15. ПО-НИСКАТА ЗАБОЛЯЕМОСТ ОТ COVID-19 В БЪЛГАРИЯ 
ПРЕЗ 2022 Г. БИ МОГЛА ДА СЕ ДЪЛЖИ НА ЗАКЪСНЯЛОТО ИН-
ТЕНЗИВНО РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА ДЕЛТА ВАРИАНТА
Ж. Гецова, Г. Каменов, Н. Богданов, В. Рангелова

18.30
Вечеря

ЧЕТВЪРТЪК, 11 май 2023 г.

09.00-10.00  
Втора сесия

РП 2: ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ ЛЕКАРСТВЕНА 
РЕЗИСТЕНТНОСТ НА ПАТОГЕННИ МИКРООРГАНИЗМИ

ПРЕДСЕДАТЕЛ: ДОЦ. ИВАН ИВАНОВ

1. АНАЛИЗ НА ТРАНСМИСИОННАТА ЛЕКАРСТВЕНА РЕ-
ЗИСТЕНТНОСТ И ФИЛОГЕНЕТИЧНИТЕ КЛЪСТЕРИ ПРИ ПА-
ЦИЕНТИ С HIV-1 В БЪЛГАРИЯ,  2012-2021
И. Алексиев, Л. Григорова, А. Парцунева, Р. Димитрова, 
А. Ганчева, А. Костадинова , Р. Емилова, М. Николова

2. ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА КЛИНИЧ-
НО ЗНАЧИМИ МУТАЦИИ ПРИ ХЕПАТИТ В И ХЕПАТИТ С ВИ-
РУСИТЕ
Т. Тенев, Ч. Исмаилова, В. Йончева, Е. Голкочева-Маркова

3. НОВИ ВЪЗМОЖНОСТИ ЗА ОЦЕНКА НА РЕЗИСТЕНТНОСТТА 
НА M.TUBERCULOSIS В БЪЛГАРИЯ
С. Йорданова, Ю. Атанасова, А. Байкова, Е. Бачийска
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4. ВЪЗМОЖНОСТ ЗА ПО-ТОЧНА ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА НЕ-
ТУБЕРКУЛОЗНИТЕ МИКОБАКТЕРИИ И ОПРЕДЕЛЯНЕ НА ЛЕ-
КАРСТВЕНАТА ИМ РЕЗИСТЕНТНОСТ
Ю. Атанасова, С. Йорданова, А.Байкова, Е.Бачийска

5. ИДЕНТИФИКАЦИЯ И АНАЛИЗИ НА ЦИРКУЛИРАЩИТЕ В 
СТРАНАТА НАЙ-РАЗПРОСТРАНЕНИ ЧРЕВНИ ПАТОГЕНИ – НЕ-
ТИФНИ SALMONELLA ENTERITIDIS И ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ 
ЛЕКАРСТВЕНАТА РЕЗИСТЕНТНОСТ НА ТРУДНОКУЛТИВИРУ-
ЕМИ МИКРООРГАНИЗМИ – CAMPYLOBACTER JEJUNI/COLI, КА-
ТО ОСНОВНИ ПРИЧИНИТЕЛИ НА ИНФЕКЦИИ, ПРЕДАВАНИ С 
ХРАНИ И ВОДИ
М. Павлова

6. ПЪРВОНАЧАЛНИ ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ РЕЗИСТЕНТНОСТ-
ТА НА БЪЛГАРСКИ ИЗОЛАТИ НА PNEUMOCYSTIS JIROVECII 
КЪМ TRIMETHOPRIM/SULFAMETHOXAZOLE
Н. Цветкова, Р. Харизанов, А. Иванова, И. Райнова, 
М. Виденова, И. Кафтанджиев, Н. Янчева-Петрова, 
В. Левтерова, И. Симеоновски, Е. Кънева, В. Якимова

10.00-11.00
Трета сесия

РП 3: ИЗСЛЕДВАНЕ НА ИМУННИЯ ОТГОВОР 
СРЕЩУ МИКРООРГАНИЗМИ 

ПРЕДСЕДАТЕЛ: ДОЦ. ИВАЙЛО АЛЕКСИЕВ

1. ОЦЕНКА НА МУЦИН-1 И ГАЛЕКТИН-3 ПРИ ПАЦИЕНТИ С 
ДОКАЗАНА КОЛОНИЗАЦИЯ С HELICOBACTER PYLORI 
Р. Емилова, Я. Тодорова, М. Павлова, М. Николова



6

2. ОПРЕДЕЛЯНЕ НА АНТИМИКРОБНИ ПЕПТИДИ ВЪВ ФЕ-
ЦЕС ПРИ КОЛОНИЗАЦИЯ С HELICOBACTER PYLORI
Р. Емилова, Я. Тодорова, М. Павлова, М. Николова

3. ПОДХОДИ ЗА ОЦЕНКА НА ОСТАТЪЧНА ИМУННА АКТИ-
ВАЦИЯ И ИМУНОЛОГИЧНО ОСТАРЯВАНЕ ПРИ HIV-ПОЛО-
ЖИТЕЛНИ ЛИЦА НА ПРОДЪЛЖИТЕЛНА АНТИРЕТРОВИ-
РУСНА ТЕРАПИЯ
Д. Вангелов, Р. Емилова, Я. Тодорова, М. Алексова, 
Н. Янчева, И. Алексиев, М. Николова

4. ПРОУЧВАНЕ НА ЦИТОКИНОВИЯ ПРОФИЛ ПРИ ПАЦИЕНТИ 
С ХЕЛМИНТНИ ИНВАЗИИ
Р. Харизанов, И. Райнова, Я. Тодорова, Е. Кънева, М. Виденова, 
Н. Цветкова, И. Кафтанджиев, Р. Еникова, М. Николова

11.00
Закриване
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СБОРНИК РЕЗЮМЕТА

РП1: ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА МИКРООРГАНИЗМИ 
И АНАЛИЗИ НА ЦИРКУЛИРАЩИТЕ В СТРАНАТА 
ПАТОГЕНИ (МОЛЕКУЛЯРНА ЕПИДЕМИОЛОГИЯ)

1. РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА SARS-COV-2 И НА ДРУГИ 
РЕСПИРАТОРНИ ВИРУСИ ПО ВРЕМЕ НА COVID-19 
ПАНДЕМИЯТА В БЪЛГАРИЯ, 2020-2022

Нели Корсун, Ивелина Трифонова, Веселин Добринов, 
Ивета Маджарова, Илияна Григорова

НРЛ „Грип и ОРЗ“, НЦЗПБ 

Пандемията от COVID-19, причинена от SARS-CoV-2, е свързана с ви-
сока заболяемост и значителна смъртност във всички страни, водещи до 
сериозни медицински, икономически и социални последици. Предпри-
етите противоепидемични мерки, насочени към ограничаване разпрос-
транението на SARS-CoV-2, предизвикаха значителни промени в често-
тата на разпространение и в някои епидемиологични характеристики на 
сезонните респираторни вирусни инфекции. 

Целта на това проучване е да се анализират особеностите в циркулацията 
на SARS-CoV-2 и на други респираторни вируси в България през периода 
2020-2022 г. 

Представени са резултатите от изследванията, извършени в НРЛ „Грип 
и ОРЗ“. За SARS-CoV-2 са изследвани общо 98 247 клинични проби от 
пациенти с ОРЗ или контактни лица, от които 25,2% са положителни. 
По-висок % положителни резултати е установен при хоспитализирани 
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пациенти (32%), в сравнение с амбулаторно-лекуваните/контактните 
(16,7%). Най-силно засегнати от инфекцията със SARS-CoV-2 са лицата 
на възраст ≥65 год. (средна позитивност 40,6%), относително пощадени 
са най-малките деца (0-5 год.) (9.4%). Няколко пика в разпространението 
на SARS-CoV-2 са наблюдавани. През сезон 2020/2021 грипни вируси не 
са доказани, а през следващия сезон тяхната циркулация е много слаба. 
С отпадане на противоепидемичните мерки се регистрира ранен и силен 
грипен сезон 2022/2023. Циркулацията на респираторно-синцитиалния 
вирус и на други сезонни респираторни вируси е също силно супреси-
рана от противоепидемичните мерки. Засилена честота на тези вируси, 
дори извън обичайните сезони на тяхното разпространение, е регистри-
рана в периодите на ослабване на анти-COVID-19 мерките. Изследвани 
за 1470 клинични проби, положителни за SARS-CoV-2, за присъствие на 
други респираторни вируси и са идентифицирани 107 (7,3%) случая на 
коинфекции. Най-честите ко-патогени в смесени инфекции със SARS-
CoV-2 са аденовирусите (20,6%), метапневмовирусът, риновирусите и 
бокавирусите (по 15,9%).

Настоящето проучване представя една разностранна картина на панде-
мията от COVID-19 през първите три години на това изключително сери-
озно изпитание за здравната система и обществото като цяло. В бъдеще 
надзорът на SARS-CoV-2 трябва да продължи като се интегрира с този на 
грипа и на другите респираторни вируси. Необходим е постоянен мони-
торинг на тези патогени, за да не се пропусне появата на нови генетични 
варианти с повишена вирулентност, променена антигенност или с реду-
цирана чувствителност към антивирусни препарати.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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2. ОПРЕДЕЛЯНЕ НА РАННА И ДЪЛГОСРОЧНА HIV ИНФЕКЦИЯ 
ЧРЕЗ КОМБИНАЦИЯ ОТ СПЕЦИАЛИЗИРАНИ ИЗСЛЕДВАНИЯ

Ренета Димитрова1, Александра Парцунева1, Ася Костадинова1, 
Анна Ганчева1, Любомира Григорова1, Радослава Емилова2, 
Мария Николова2, Ивайло Алексиев1

1 НРПЛ НІV, НЦЗПБ 
2 НРЛ по имунология, НЦЗПБ 

Целта на проучването е да бъде разграничена наскоро придобита HIV 
инфекция от дългосрочна инфекция чрез комбинация от изследвания.

В проучването са включени 926 лица, регистрирани с HIV в България  
за периода 2013 – 2018 година. Пробите са изследвани с тест Sedia BED 
Incidence EIA за определяне на ранна/дългосрочна HIV инфекция. Доба-
вени са данни от потвърдителния тест при диагностицирането на лицата 
с HIV и от проведения вирусологичен и имунологичен мониторинг.

От изследваните проби с тест Sedia BED Incidence EIA 59,5% са опреде-
лени като дългосрочна HIV инфекция. Процентът жени, регистрирани 
с дългосрочна, спрямо ранна HIV инфекция, е по-голям, в сравнение с 
мъжете. Същата корелация се отнася и за инфектираните по хетеросек-
суален път (ХЕТ), спрямо уязвимите трансмисионни групи. При съоб-
щилите ХЕТ трансмисия ранна инфекция е установена при 34,9%, а при 
мъжете, които правят секс с мъже – 44,9%. Значителен дял от новоди-
агностицираните са били с ≤ 200 CD4+ клетки/мл. 0,5% от лицата са с 
вирусен товар над 10 000 000 копия/мл.

Установяването на раннa/дългосрочнa HIV инфекця има важно значение 
за епидемиологично наблюдение и стратегиите за превенция и терапия 
на HIV. При ранно установяване на HIV статуса се намалява вероятност-
та от трансмисия на инфекцията. Комбинираният подход е достъпна ал-
тернатива, тъй като разчита на вече извършени изследвания в процеса на 
диагностиката и мониторинга на HIV инфекцията.
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Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

3. НАБЛЮДЕНИЕ НА ЦИРКУЛАЦИЯТА И АНАЛИЗ НА 
ГЕНОТИПНАТА ПРИНАДЛЕЖНОСТ НА ВИРУСИТЕ НА 
МОРБИЛИ, ПАРОТИТ, РУБЕОЛА И ПАРВОВИРУС В19 
В СТРАНАТА

Стефка Крумова, Ивона Андонова, Радостина Стефанова

НРЛ „Морбили, паротит, рубеола“, НЦЗПБ

Набюдението на ваксинопредотвратими вирусни инфекции е един от 
приоритетите на НЦЗПБ. Морбили, паротит и рубеола са ваксинопредо-
твратими инфекции, чието значение като основна причина за заболяе-
мост и смъртност в детската възраст не намалява в глобален мащаб. Дори 
и през първото десетилетие на 21 век, на фона на достигната ниска за-
боляемост, взривове от морбили и рубеола се регистрират в редица дър-
жави от Западна и Централна Европа, в т.ч. и България. Това поражда 
необходимостта от засилен мониторинг и наблюдение на източниците 
на тези инфекции, от бързо и адекватно лабораторно и епидемиологич-
но разшифроване на възникнали епидемични взривове. Парвовирус B19 
(B19V) е патоген, който се свързва с широк кръг болестни прояви, син-
дроми и патологични състояния с остро и хронично протичане, някои от 
които зависят до голяма степен от състоянието на имунната система и 
хематологичния статус на пациента.

Да се наблюдавана циркулацията и анализира генотипната принадлеж-
ност на вирусите на морбили, паротит, рубеола и парвовирус В19 в стра-
ната. Да се проследят пътищата на внос на тези инфекции в България, на 
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появата на геномни и аминокиселинни мутации, както и възникващите 
постинфекциозни и постваксинални усложнения.

За период от четири години (2019-2022 г.) са проучени общ брой 5218 
клинични проби (архивни и проспективни клинични материали: серум, 
урина, носогърлен секрет, ликвор) от лица с фебрилно-обривен синдром, 
анемия, жени с патологична бременност, неврологични заболявания и 
епидемичен паротит.  Извършени са серологични имуноензимни (ELISA 
IgM/IgG, IgG Avidity и Immunoblot тест) и молекулярно-генетични (екс-
тракция на вирусна нуклеинова киселина; амплификационен анализ 
(конвенционален, nested и real time PCR тест), секвенционен и филогене-
тичен анализ) изследвания.

Сред изследваните клинични проби морбилен вирус е доказан при 
1682/5218, 32%, предимно при лица с фебрилно-обривен симдром. Ус-
тановено е разпространението на три морбилни генотипа B3, D8 и H1, 
с техните подварианти B3, MVs/Dublin.IRL/08.16 и D8, “D8-Frankfurt-
Main”,  в т. ч. открити мутантни местни варианти на генотип В3. При 
четири деца е доказано тежко неврологично усложнение в следствие на 
първична морбилна инфекция – субакутен склерозиращ паненцефалит. 
B19V е доказан при 311/5218, 6% пациенти, респективно лица с фебрил-
но-обривен синдром (n=229), хематологични заболявания (n=45) и пато-
логична бременност (n=34), в т.ч. при три деца с бъбречна транспланта-
ция. Доказан е B19V генотип 1а. Инфекция с паротитен вирус е доказана 
при 72/5218, 1% от изследваните. Секвенционният анализ показва доми-
нантно циркулиране на паротитен генотип G.

Провеждане на ефективен надзор на циркулиращите в страната заразни 
и паразитни болести и изграждане на диференциално-диагностичен ал-
горитъм за диагностика и мониторинг на патогените е с водещо общест-
вено значение.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
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ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфек-
циозната имунология“ и от „Национална програма за елиминация на морбили и 
рубеола (2019-2022)“.

4. ДИАГНОСТИЧНИ ПРЕДИЗВИКАТЕЛСТВА 
ПРИ ПОТВЪРЖДАВАНЕ НА СЛУЧАИ НА 
МАЙМУНСКА ВАРИОЛА

Ст. Крумова1, Ир. Георгиева1, Р. Стефанова1, А. Стоянова1, 
П. Генова-Калу1, Р. Михайлова2, Д. Иванов3, Т. Червенякова3, 
Л. Николаева-Гломб1, И. Христова1 

1 НРЛ „Морбили, паротит, рубеола“, НЦЗПБ, София
2 Военно медицинска академия (ВМА), София 
3 СБАЛИПБ „Проф. Иван Киров“, София 

Човешкият маймунски поксвирус (MPOXV) е двойноверижен ДНК вирус, 
представител на род Ортопоксвируси, семейство Поксвируси. Доказани 
са две вирусни генетични групи: Западно- и Централноафриканска. От 
м. май 2022 г., е регистриран взрив на маймунска вариола в неендемични 
за нея държави, като до 16 март 2023 г. общият брой на докладваните 
случаи в света е 86500. Настоящото проучване има за цел да оптимизира 
протоколите за откриване на MPOXV, в т.ч.  въвеждане на диференциал-
но диагностичен подход при лабораторното изследване на негативните за 
MPOXV клинични проби за вирусни агенти, предизвикващи макуло-па-
пуло-везикулозен обрив.

До 16 март 2023 г., в България са изследвани лабораторно 33 пациента 
със съмнение за инфекция с MPOXV. От тях са събрани общ брой 108 
клинични материала: проби от везикулозно съдържимо и от пустула, на-
зофарингиален секрет, урина, фецес и еякулат. Използвани са молекуляр-
но-генетични методи за доказване на G2R (TNF рецепторен ген) реги-
она от генома на MPOXV и rpo18 ген от генома на род Ортопоксвируси 
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(OPXV). Като диференциално-диагностичен метод е проведен real-time 
PCR и real-time RT-PCR за доказване на ДНК/РНК на херпес симплекс 
вирус 1 и 2, ентеровируси и морбилен вирус.

При шест от изследваните пациенти е доказана ДНК на MPOXV и OPXV, 
респективно в 6 проби везикулозно съдържимо, в 4 пустули, в 6 назофа-
рингиални секрета, в 2 проби урина и в 2 еякулата, взети в първите дни 
от началото на клиничните симптоми. За първи път в страната, в НЦЗПБ 
е доказан, този неендемичен за България инфекциозен агент. Заболелите 
са мъже на възраст от 29 до 44 години, които се определят като мъже, 
които правят секс с мъже (MSM). При трима от отрицателните за MPOXV 
пациенти е доказана инфекция с HSV2, а при четирима инфекция с енте-
ровируси. Заболелите лица са в добро клинично състояние и са поставе-
ни под медицинско наблюдение.

Необичайно бързото предаване на MPOXV от човек на човек класифи-
цират маймунската вариола като заболяване, предизвикващо „глобална 
загриженост за здравето“. Лабораторното и епидемиологичното наблю-
дение на случаите на национално ниво, в т.ч. по-задълбоченото проуч-
ване на генетиката на вируса и степента на неговата мутагенност, е от 
решаващо значение за ограничаване на епидемията.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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5. АНАЛИЗ НА РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА МАРКЕРИ ПО 
ОТНОШЕНИЕ НА ВИРУСНИ ХЕПАТИТИ: ЧЕСТВАНЕ НА 
СВЕТОВНИЯ ДЕН ЗА БОРБА С ХЕПАТИТА (ПРЕДВАРИТЕЛНИ 
ДАННИ)

Елица Голкочева-Маркова1, Тенчо Тенев1, Чийдем Исмаилова1, Марина 
Георгиева2, Вилиана Йончева1, Ангелина Янева3, Мария Тюфекчиева3

1 НРЛ „Хепатитни вируси“, НЦЗПБ, София
2 НРЛ „Морбили, паротит, рубеола“, НЦЗПБ, София
3 Отдел „Промоция на здраве, превенция на болестите и зависимостите“,
МЗ на Република България

Глобалната тежест на вирусните хепатити е значителна; по отношение на 
смъртността инфекциите с вируса на хепатит В и хепатит С са наравно с 
ХИВ, маларията и туберкулозата. През 2016 г. Световната здравна орга-
низация (СЗО) прие глобална стратегия за сектора на здравеопазването 
за елиминиране на инфекциите с вирусен хепатит В и С, изразяваща се в 
90% намаляване на заболеваемостта (95% за HBV и 80% за HCV) и 65% 
смъртността до 2030 г., в сравнение с изходното ниво от 2015 г. Основна 
задача в постигането на тази цел е проучване нивата на разпространение 
на маркери по отношение на вирусните хепатити в различни целеви гру-
пи. Световният ден за борба с хепатита (СХД) се отбелязва всяка година 
на 28 юли. В периода 29 юли-5 август 2022 г. Министерството на здра-
веопазването съвместно с Националният център за заразни и паразитни 
болести организираха седмица на безплатно доброволно тестване за хе-
патит В и С. В инициативата участваха всички Регионални здравни ин-
спекции. Цел на настоящото проучване е да се оцени разпространението 
на маркери по отношениена хепатит В, С, А, D и Е сред участниците в 
седмицата на безплатно доброволно тестване.

Обхванати са 453 лица посредством пълен панел за детекция на марке-
ри за вирусни хепатити (В, С, А, D и Е). Приложени са имуноензимни 
методи за доказване на маркери на: хепатит В вирусна инфекция (HBV) 
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– HBsAg, HBc Ab, HBc IgM, HBeAg, HBeAb и HBsAb; хепатит С вирусна 
инфекция (HCV) – HCV Ab; хепатит А вирусна инфекция (HAV) – anti-
HAV IgM; хепатит D вирусна инфекция (HDV) – HDV Ab, HDV IgM; и 
хепатит Е вирусна инфекция (HEV) – anti-HEV IgM. Статистическият 
анализ е направен с помощта на Microsoft Excel, Microsoft Office 10.

Средната възраст на тестваните (n=453) е 50 ± 13 години като 71% са 
жени. HBsAg е установен при 5% от участниците. От тях 12% (3/25) са 
положителни за HBc IgM и 2-ма са с активна репликация – HBeAg (+), 
като при един от тях се доказа наличие и на HDV Ab. Лицата с установена 
остра HBV инфекция са насочени към специалист гастроентеролог. Се-
рологични маркери за отминала HBV инфекция – HBc Ab с или без HBs 
Ab, са установени при 25% от изследваните проби, а в един от случаите е 
и HDV Ab (+). Обобщено при двама (0,4%) от всички изследвани са уста-
новени антитела срещу HDV. Наличие на HCV антитела е доказано при 
2% (11/453) от лицата, от които само двама са отрекли предходна HCV 
инфекция. Положителни за anti-HAV IgM и anti-HEV IgM са съответно 
0,4% и 10% от тестваните.

Установените стойности за HBsAg и HCV Ab в тестваната група могат да 
бъдат определени като маркери за междинно разпространение на хепатит 
В и хепатит С, но не могат да бъдат отнесени директно към общата по-
пулация в страната. Скрининговите програми са ефективни за ранно от-
криване на остри и хронични форми с последващо насочване за лечение, 
както и за повишаване на осведомеността по отношение на вирусните 
хепатити в светлината на инциативата на СЗО за тяхната елиминация.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфек-
циозната имунология“ и от „Национална програма за превенция и контрол на 
вирусните хепатити в Република България за периода 2021-2025 г.“
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6. ПОВИШАВАНЕ НА ДИАГНОСТИЧНИЯ КАПАЦИТЕТ ЗА ОТ-
КРИВАНЕ НА ЗАБОЛЯВАНЕТО КУ-ТРЕСКА В БЪЛГАРИЯ ЧРЕЗ 
НАБОР ОТ СЕРОЛОГИЧНИ И МОЛЕКУЛЯРНО-БИОЛОГИЧНИ 
МЕТОДИ 

Петя Генова-Калу, Красимира Иванова, 
Драгана Ангелов, Снежана Дикова

НРЛ „Клетъчни култури, рикетсии и онкогенни вируси“, НЦЗПБ

Ку-треската е сред широко разпространените зооантропонози, фор-
мираща разнообразни по големина, самоограничаващи се спорадич-
ни взривове с локален характер или епидемии с различен интензитет. 
Клиничното протичане на Ку-треската при хората се отличава с голямо 
разнообразие – от безсимптомнодо хронично заболяване, което може 
да завърши летално. Интересът към нея непрекъснато нараства поради 
сходната клинична картина с други заболявания, затрудняващо ранното 
диагностициране, възможностите за хронифициране, засягане на ри-
скови групи от населението и др. Епизоотиите от Ку треска се развиват 
на фона на инфекция сред селскостопанските животни, които излъчват 
големи количества коксиели в околната среда чрез своите секрети и ек-
скрети. Една от най-уязвимите рискови групи е тази на ветеринарните 
лекари, които са изложени на инфекцията по аерогенен и алиментарен 
път на заразяване.

Да се извърши сероепидемиологично и молекулярно-биологично проучва-
не на разпространението на Coxiella burnetii инфекцията в България чрез 
набор от съвременни лабораторни методи (имуноензимни и PCR техни-
ки) през периода на Covid-19 пандемията.

В периода 2019 – 2022 г. са изследвани общо 1680 (архивни и прос-
пективни клинични материали: кръвни проби, серуми и носогърлен 
секрет) на хоспитализирани и амбулаторни пациенти с кардиологични 
усложнения, атипични пневмонии, неясно фебрилно състояние и др., 
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както и 581 клинични проби от ветеринарни лекари, от които 238 на 
свободна практика и 243 от държавната ветеринарна система. От общия 
брой изследвани лица, 1234 са мъже и 1027 жени от различни области 
на страната. Диагностиката на C. burnetii инфекцията е извършена чрез 
имуноензимни (ELISA anti-C. burnetii ph. II IgG/IgM), молекулярно-ге-
нетични изследвания с помощта на конвенционален и вмъкнат PCR (за 
детекция на sodB, com-1 и IS1111 региони), секвенционен и филогене-
тичен анализ 

Сред изследваните клинични проби C. burnetii е доказана при 126/1680, 
13%, предимно при лица с неясно фебрилно състояние и атипична пнев-
мония. Чрез ELISA метод на тестираните 581 клинични проби на вете-
ринарни лекари са доказани позитивни anti-C. burnetii IgM антитела при 
19% от проби. Висок процент засегнати са в актвна възраст 40 – 50 г., 
с преобладаване сред мъжете (около 90%). При изследваните серумни 
проби положителен anti-C. burnetii IgG резултат е доказан при 60%. По-
ложителен PCR сигнал за C. burnetii-ДНК е получен при 10% от пробите 
и следва отчетената тенднция за остро инфектиране в активна възраст. 
Секвенионният анализ показва доминантно циркулиране на CbNL01 C. 
burnetii генотип, отговорен за епидемиите в Холандия и Дания.

Разработена е диагностична схема, включваща комплекс от методи за 
подобряване на ранната лабораторна диагностика на C. burnetii, позво-
ляваща предприемането на адекватно лечение и надзор на заболяването 
в страната.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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7. НОРОВИРУС GII.4 ОТНОВО ПРЕТЕНДИРА ЗА ДОМИНАНТ-
НАТА СИ РОЛЯ КАТО ПРИЧИНИТЕЛ НА ЕПИДЕМИЧЕН 
ВЗРИВ У НАС

Ася Стоянова, Ирина Георгиева, Любомира Николаева-Гломб 

НРЛ „Ентеровируси“, НЦЗПБ, София

Целта на изследването беше да се установи етиологичният причинител 
на случаи на хранително отравяне в спортното училище в гр. Пловдив. 

В Националната референтна лаборатория “Ентеровируси” на Национал-
ния център по заразни и паразитни болести за изследване бяха получени 
11 фекални проби от ученици на спортното училище в гр. Пловдив с кли-
нични прояви на хранително отравяне. Детекцията на вирусния причи-
нител се осъществи чрез мултиплексна полимеразно-верижна реакция с 
обратна транскрипция (RT-PCR), използваща специфични двойки прай-
мери, които откриват най-честите вирусни причинители на гастроенте-
рит – норовируси, ротавируси, саповируси, чревни аденовируси и чревни 
астровируси. Чрез секвениране и последващ филогенетичен анализ на 
частта от гена, кодиращ големия капсиден протеин, бе определена гено-
типовата принадлежност на доказаните норовируси. 

В 10 от пробите (10/11; 90,9%) бе установен норовирус от геногрупа II. 
Според критериите на СЗО това е доказателство, че именно норовируси 
са причинили епидемичния взрив. Положителните за норовируси проби 
бяха подложени на секвениране и последващ филогенетичен анализ. До-
казаният норовирус е геногрупа II генотип 4, вариант Sydney 2012 (GII.4 
Sydney_2012). 

В последните години у нас се установяваше доминираща циркулация на 
норовирус геногрупа II, генотип 17 (GII.17_Kawasaki): през 2015 г. като 
причинител на епидемичен взрив в училище в гр. Правец и през 2022 
г в детска градина в с. Ресилово, Кюстендилска област), сега генотип 
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GII.4 отново претендира за главна роля в циркулацията на норовирусите 
у нас. Непрекъснатият мониторинг и търсенето на широк спектър вирус-
ни чревни агенти ще осигури опазването на общественото здраве и ще 
предотврати икономически загуби. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

8. АКТУАЛНИ ЕПИДЕМИОЛОГИЧНИ ДАННИ И ДИНАМИКА 
НА ПНЕВМОКОКОВИТЕ СЕРОТИПОВЕ 
В БЪЛГАРИЯ ПРИ ИНВАЗИВНИ 
STREPTOCOCCUS PNEUMONIAЕ

Иван Симеоновски, В. Левтерова, Н. Бранкова

НРЛ „Молекулярна микробиология“, НЦЗПБ, София

S. pneumoniae (пневмококи) причиняват тежки инвазивни и неинвазивни 
заболявания при деца и възрастни, а също така могат да персистират в 
назофарингеалната лигавица на здрави носители, без да причиняват кли-
нични прояви на инфекцията. 

НЦЗПБ проведе изследване чрез молекулярни методи (Real Time PCR и 
алелна хибридизация), чиято цел беше да се проучи етиологията на цир-
кулиращите сред деца и възрастни инвазивни S.pneumoniaе за периода 
2013г. – 2021 г. 

За период от 9 години бяха събрани общо 295 материала на болни от 
бактериален менингит на възраст от 1 месец до 86 годишна възраст. Из-
следвани бяха културелно и чрез генетични методи. При анализа на ДНК, 
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първоначално беше извършен скрининг за идентификация на видово спе-
цифични гени за пневмококите – lytA и cpsA. След направените изследва-
ния и анализа им се установи, че честотата на инвазивните заболявания 
от S.pneumoniae в България е най-висока при хора на възраст от 45-64г., 
следвани от групата над 65 години. Преобладават серотипове 3 и 19A, 
които не са включени в прилаганата 10 валентна ваксина в България, как-
то и серотипове от неваксинални щамове.  Наблюдавахме рязък спад в 
случаите на инвазивна стрептококова болест през 2020г. и 2021г., което е 
свързано с мерките взети за  COVID-19

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

9. ПРИЛАГАНЕ НА СЪВРЕМЕННИ МЕТОДИ ЗА БЪРЗА ИДЕНТИ-
ФИКАЦИЯ И ДЕТАЙЛНО СУБТИПИРАНЕ НА ПРИЧИНИТЕЛИ 
НА ОСОБЕНО ОПАСНИ БАКТЕРИАЛНИ ИНФЕКЦИИ

И. Томова, Р. Ненова, Л. Горянова, Й. Ходжев, И. Иванов, В. Толчков,
Б. Цафарова, И. Стойков, Д. Дончев, С. Панайотов

НРЛ по ООБИ, НЦЗПБ, София

Представият се резултати от изследвания чрез MALDI-TOF-MS и набор 
от генетични методи, включително WGS, при български изолати от род 
Brucella и род Francisella. Проучването поставя основите на комплекс-
на база данни от протеинни профили и молекулярно-генетични харак-
теристики на изолирани у нас особено опасни бактерии.  Получените 
резултати могат да се сравняват със съществуващите международни 
бази данни.  
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Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

10. ТАКСОНОМИЧНО ПРОУЧВАНЕ НА ПОТЕНЦИАЛНО НОВИ 
БАКТЕРИАЛНИ ПАТОГЕНИ ЧРЕЗ ЦЕЛОГЕНОМЕН СЕКВЕН-
ЦИОНЕН АНАЛИЗ. 

И. Иванов1, И. Стойков1, Д. Дончев1, Й. Петков3, С. Стоициова4,  
Ц. Паунова-Кръстева4, С. Събчева2, Е. Добрева1, Р. Христова1,  
Т. Кантарджиев1

1 НРЛ „КМАР“, НЦЗПБ, София
2 Лаборатория по микробиология, УСАБАЛО, София
3 Секция „Епизоотология и инфекциозни болести по
животните“, НДНИВМИ, София
4 Лаборатория клетъчна микробиология, Институт 
по микробиология С. Ангелов, БАН

Проучванията са върху два несвързани бактериални вида изолирани съ-
ответно от гноен ексудат на овца (Corynebacterium) и урина на пациент 
с онкологично заболяване (Proteus). След извършване на биохимични, 
електронно микроскопски (морфологични) и молекулярно-генетични 
анализи за характеризиране, бяха извършени и допълнителни изпитва-
ния чрез разширен биохимичен и антимикробен панел посредством сис-
темата BIOLOG GEN III. Резултатите показаха наличие на висока мета-
болитна активност необичайна за р. Corynebacterium. Пълните геномни 
секвенции бяха асемблирани чрез хибриден подход (Illumina и Nanopore). 
Сравнителният геномен анализ за откриване на най-близкородствени 
таксономични единици потвърди, че според официално възприетите 
критерии (16S rRNA <98.7% или ANI <95%), се касае за нов вид Proteus 
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spp. nov с най-близкородствени представители P. columbae и P. vulgaris 
(16S rRNA=97%, ANI = 83.69%). Коринебактерият се оказва вероятен нов 
подвид на C. hindlerae.  Патогенният потенциал на тези нови таксони 
предстои да бъде проучен акто засега са идентифицирани гени кодиращи 
шест потенциални вирулентни фактора при коринебактерия: phoP , relA, 
katA, iroB , ideR и pchD. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

11. ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ ВЪЗМОЖНОСТИТЕ НА РАЗЛИЧНИ 
ПОДХОДИ ЗА ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА МЕДИЦИНСКИ 
ЗНАЧИМИ ГЪБИЧКИ

Л. Боянова, З. Иванова, Л. Лозанова

НРЛ Микози и СПИ, НЦЗПБ, София

Медицински значимите гъбички са еукариотни микроорганизми, широко 
разпространени в околната среда. Те могат да са опасни за човека при на-
личие на предразполагащи фактори, най-вече имунен дефицит и особе-
ностите на гостоприемника. Заболяванията, които причиняват се наричат 
„микози”. 

Различни изследвания потвърждават тежката прогноза и високата 
смъртност при гъбична инфекция. Ето защо е от изключителна необхо-
димост точна етиологична диагностика и етиотропно лечение на тези 
заболявания, което е истинско предизвикателство в съвременната ме-
дицина. 
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За периода от фефруари 2022 година до момента сме изолирали 120 ща-
ма медицински значими гъбички, идентифицирани  на апарат MALDI 
TOF-MS-matrix assisted laser desorption ionization-time of flight mass 
spectrometry. 

Чувствителността на гъбичните щамове към антимикотици беше изпи-
тана чрез т.нар. Е-test, съгласно препоръките на Европейския Комитет за 
тестване чувствителността към антибиотични средства (EUCAST). Про-
учвания върху лекарствената резистентност бяха направени на 66 щама 
до момента.

За разлика от културелните методи, серологичните методи са по – бър-
зи. За детекция на антитела към дрожди от род Candida и Cryptococcus, 
както и от род Aspergillus, се използва разработеният и утвърден метод в 
НРЛ Микози – индиректна имунофлуоресценция (IIF). 

Инвазивните микотични инфекции (IFD) са с тежка прогноза и се харак-
теризират с висока смъртност, което налага точна етиологична диагно-
стика. Правилната етиологична диагностика ще позволи таргетна тера-
пия по отношение на изолирания етиологичен гъбичен щам.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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12. ОПРЕДЕЛЯНЕ НИВА НА ВИРУСЕН ТОВАР ПРИ 
ПАЦИЕНТИ СЪС SARS-COV ИНФЕКЦИЯ

И. Трифонова, И. Христова, Т. Гладнишка, 
К. Нгок, В. Иванова, И. Владимирова

НРЛ Кърлежово/векторно преносими инфекции, 
листерии и лептоспири, НЦЗПБ, София

В настоящото проучване бяха изследвани 122 назофарингеални секрети 
от пациенти с потвърдена COVID-19 инфекция, като беше приложен Real 
time RT-PCR (Clonit Srl., Italy), който таргетира N-гена (нуклеокапсида) 
на вирусния геном. С помощта на калибрационна крива беше определен 
вирусния товар (копия вирусна РНК/мл).

Беше направено сравнение на нивата на вирусния товар при пациенти 
с лека, умерена и тежка COVID-19 инфекция. При пациентите с лек и 
умерено тежкък COVID-19 високи нива на вирусен товар се откриваха 
през първите две седмици на заболяването, последвано от бърз спад при 
леките. Установено беше, че при умерено тежка и тежка форма на проти-
чане на корона вирусната инфекция откриваеми нива на вирусната РНК 
се задържат по-дълго. От получените данни не може да бъде заявена ка-
тегорична асоциация на първоначалния висок вирусен товар с клинична-
та тежест на протичане на SARS-CoV-2.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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13. ВАРИАЦИИ В БАКТЕРИАЛНИЯ ТАКСОНОМИЧЕН 
СЪСТАВ НА РЕЧНА ВОДА, ТРЕТИРАНА ЧРЕЗ ФЛОКУЛАЦИЯ 
С ОБЕЗМАСЛЕНО СУХО МЛЯКО И ВАКУУМНА ФИЛТРАЦИЯ

Деян Дончев, Иван Иванов, Иван Стойков, 
Елина Добрева, Румяна Христова

НРЛ Контрол и Мониторинг на Антимикробната Резистентност, НЦЗПБ

Флокулацията на обезмаслено мляко (ФОМ) се прилага в протоколи за 
метагеномно секвениране на вируси, докато вакуумната филтрация (ВФ) 
се използва широко за бактериални изследвания.
Беше взета градска речна проба, за оценка на бактериалният й таксоно-
мичен състав чрез 16S метагеномен анализ след третиране с ФОМ и ВФ. 
Пробата беше разделена на две равни части и обработена по двете ме-
тодики. Четири търговски набора и един собствен протокол бяха прило-
жени за екстракция на ДНК в две повторения. Беше включен микробен 
тест стандарт (MTS). Регионът на 16S рРНК V3-V4 беше амплифициран 
и секвениран на MiSeq V3 (2x300bp). Таксономичният анализ беше из-
вършен посредством EzBioCloud и Qiime2 със SILVA v138.1.

Постигната беше точност и с двата инструмента на ниво род за осемте 
вида в MTS при всеки от използваните набори за екстракция. Наблю-
даваните относителни честоти на пробите от собствения протокол и от 
набора FastDNA се доближаваха най-много до теоретичния състав. Бе-
та-разнообразието между ФОМ и ВФ беше високо при всеки набор за 
екстракция, като показа значителни таксономични вариации. Честотата 
на сем. Saprospiraceae и род Polaromonas се оказа от 3 до 7 пъти по-висо-
ка в пробите, третирани чрез ФОМ. Вариациите в таксономичния състав 
между наборите за екстракция бяха по-малки от тези между ФОМ и ВФ. 
Данните насочват към хипотезата, че обезмасленото мляко се използва 
от бактерии, разграждащи протеини, като Saprospiraceae, голяма част от 
които са некултивируеми.
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Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

14. ПРОУЧВАНЕ ВИДОВОТО РАЗНООБРАЗИЕ НА 
ПРЕДСТАВИТЕЛИ НА РОД VIBRIO В БЪЛГАРСКАТА 
ЧЕРНОМОРСКА АКВАТОРИЯ

Петя Орозова1,  Румяна Ненова2, Искра Томова2, Лилия Горянова2, Герга-
на Крумова1, Димитър Иванов1

1 ИЛ „Аквакултури и болести по водни животни и пчели“, НДНИВМИ, София
2 НРЛ „Особено опасни бактериални инфекции“, НЦЗПБ, София

Род Vibrio включва голяма група от широко разпространени в околна-
та среда бактерии, принадлежащи към класа Gammaproteobacteria. Ка-
то хетеротрофни организми, Vibrio spp. живеят свободно в морска водна 
среда от дъното до повърхността на водния стълб. Някои от видовете 
са патогенни за хората и животните и има доказателства, че инфекции-
те причинени от вибриони нарастват в световен мащаб. Малко се знае 
за разнообразието и изобилието на тези микроорганизми в Българската 
черноморска акватория.

Представя се проучване разпространението на клинично значими пред-
ставители на род Vibrio в различни точки на крайбрежни води от бъл-
гарската част на Черно море, както и водите около мидени ферми през 
различните сезони. При проведените изследвания са използвани рутин-
ни микробиологични методи за изолация на бактериалните щамове и  
MALDI-TOF MS за тяхната идентификация, както и молекулярно–гене-
тични методи за установяване фактори на вирулентност. Изолирани са 
260 щама, от които са идентифицирани 21 вида не-холерни вибриони.
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Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
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15. ПО-НИСКАТА ЗАБОЛЯЕМОСТ ОТ COVID-19 
В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2022 г. БИ МОГЛА ДА СЕ ДЪЛЖИ 
НА ЗАКЪСНЯЛОТО ИНТЕНЗИВНО РАЗПРОСТРАНЕНИЕ 
НА ДЕЛТА ВАРИАНТА

Гецова Живка1, Галин Каменов1, Николай Богданов1, Ваня Рангелова2

1 Отдел Епидемиология, НЦЗПБ, София
2 МУ-Пловдив

Въведение: Леталитетът (CFR) от първата вълна на COVID-19 е над 7% 
в световен мащаб. През 2021 г. и 2022 г. стойностите на същия показател 
се понижиха до 2%. По това време все още се наблюдават различия меж-
ду страните. Настоящото изследване има за цел да оцени динамиката на 
CFR в България във връзка със спецификата на епидемичния процес в 
страната. 

Методи: Извършен е дескриптивен анализ на кумулативната забо-
ляемост, смъртност и хоспитализации по време на вълните Делта и 
Омикрон в България и в ЕС. Анализирахме разликите в индекса на 
строгост на мерките и капацитета за тестване. Стойностите на инди-
каторите биват сравнявани помежду си и времево.

Резултати: От данните за 27 страни от ЕС се откриват противоположни 
тенденции в България и в ЕС. По време на Делта вълната заболяемостта 
в България е с 25% по-висока от тази в ЕС. Тя се увеличава с 67% през 
периода на Омикрон. В ЕС увеличението е над 5 пъти. Смъртността в 
България намалява с 38%, докато в ЕС се увеличава с 56%. Приемът в 
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болница следва подобни тенденции. От 16 страни само в 5 се наблюдава 
спад при новопостъпилите пациенти в болница. В България приемът на-
малява с 45% след като Омикрон става доминиращ. 

Заключение: По-високата заболяемост по време на Делта вълната у нас 
доведе до натрупване на население с прясно изграден естествен имуни-
тет. Като се имат предвид данните от страни с добро ваксинационно по-
критие, разумно е да се заключи, че част от смъртността в България е 
могла да бъде предотвратена. Поради наблюдаваната положителна връз-
ка между приемането на ваксините и нефармацевтичните противоепиде-
мични мерки, препоръчваме бъдещите усилия за комуникация на риска 
да подчертаят важността на индивидуалните решения и социалното по-
ведение.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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РП 2: ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ ЛЕКАРСТВЕНА 
РЕЗИСТЕНТНОСТ НА ПАТОГЕННИ 
МИКРООРГАНИЗМИ

1. АНАЛИЗ НА ТРАНСМИСИОННАТА ЛЕКАРСТВЕНА 
РЕЗИСТЕНТНОСТ И ФИЛОГЕНЕТИЧНИТЕ КЛЪСТЕРИ 
ПРИ ПАЦИЕНТИ С HIV-1 В БЪЛГАРИЯ, 2012-2021

Ивайло Алексиев1, Любомира Григорова1, Александра Парцунева1, 
Ренета Димитрова1, Анна Ганчева1, Ася Костадинова1 , 
Радослава Емилова2 и Мария Николова2

1 Национална референтна потвърдителна лаборатория по НІV, НЦЗПБ
2 Национална референтна лаборатория по имунология, НЦЗПБ

Трансмисионните резистентни мутации (ТРМ) при HIV се предават 
от пациенти с резистентност към антиретровирусната терапия (АРТ) 
към новоинфектирани пациенти и могат да компрометират режима на 
лечение от първа линия. Филогенетичните клъстери са индикация за 
наличието на локални епидемични взривове, които могат да ускорят 
разпространението на HIV, включително на вируси с резистентни мута-
ции. Целта на проучването е да се анализират ТРМ при наивни за тера-
пия лица и да се идентифицират филогенетични клъстери сред хората, 
живеещи с HIV/СПИН в България.

В това проучване са използвани широк набор от най-съвременни методи 
за секвениране на pol гена на HIV, биоинформационни програми за ана-
лиз на резистентни мутации, филогенетичен и молекулярно-епидемиоло-
гичен анализ за идентифициране на филогенетични клъстери.
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От 1986 до 2021 са били диагностицирани 3697 души с HIV/СПИН. От 
тях 85,9% са мъже, 38,5% са инфектирани чрез хетеросексуални кон-
такти, а останалите попадат в други трансмисионни групи. Идентифи-
цирани са ТРМ към трите основни класове антиретровирусни медика-
менти, включително нуклеотидни/нуклеозидни инхибитори на обратната 
транскриптаза, ненуклеозидни инхибитори на обратната транскриптаза, 
протеазни инхибитори и инхибитори на интегразата. Идентифицирани 
са  филогенетични клъстери, някои от които са носители на резистентни 
мутации сред новодиагностицирани наивни за АРТ лица.

Изследванията за трансмисионна резистентност при пациентите с HIV 
преди започване на антиретровирусна терапия, може да подпомогне пра-
вилният избор от медикаменти и да предотврати неуспеха от скъпо стру-
ващото лечение от първа линия. Филогенетичните клъстери с резистент-
ни мутации демонстрират потенциал за ускореното им разпространение 
сред уязвимите групи с HIV в страната.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфек-
циозната имунология“  и от „Национална програма за превенция и контрол на 
ХИВ и сексуално предавани инфекции (СПИ)“.
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2. ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА 
КЛИНИЧНО ЗНАЧИМИ МУТАЦИИ ПРИ ХЕПАТИТ В 
И ХЕПАТИТ С ВИРУСИТЕ

Т. Тенев, Ч. Исмаилова, В. Йончева, Е. Голкочева-Маркова

НРЛ Хепатитни вируси, НЦЗПБ, София

Разбиране принципите на появата на резистентност към лекарства при 
вирусите е от решаващо значение при използването на целеви антиви-
русни терапии. Така например при отделни пациенти с хронична хепатит 
С вирусна (HCV) инфекция се откриват вирусни варианти, съдържащи 
замени, свързани с резистентност към директнодействащите антивирус-
ни препарати (DAA), които се наричат базови замени свързани с резис-
тентността. При хепатит В вирусът (HBV) високата степен на генетич-
на-изменчивост (уникално качество сред DNA вирусите) му позволяват 
да реагира на ендогенния (имунната система) и екзогенния (ваксинация, 
антивирусна терапия) селективен натиск чрез допълнително модулиране 
на структурата на генома. Целта на настоящата работа е да се проучи 
циркулацията на клинично значими мутации при хепатит В и хепатит С 
вирусите.

Посредством имуноензимни методи са изследвани 1105 серумни проби 
по отношение на серологични маркери на HBV (HbsAg, anti-HBc IgM/
IgG, HBeAg/Ab), и 1151 проби са изследвани по отношение на HCV 
(HCV Ab). Всички серологично положителни проби са били подложени 
на молекулярно генетичен анализ за доказване съответно на HBV DNA и 
HCV RNA. В последствие 48 серумни проби с установен вирусен товар > 
10000 IU/ml са подложени на новогенерационно секвениране.

От серологично изследваните проби 112 са дали положителен резултат за 
HBsAg, 21 за HBc IgM и 19 за HBeAg, които се явяват маркери за остра 
HBV инфекциа. По отношение на HCV, положителни за наличие на HCV 
Ab са били 84 серумни проби като при 24 от тях е направени потвърждение 



32

посредством имуноблот за изключване на фалшиво положителни резулта-
ти. Наличие на HBV DNA се доказа при 48 серумни проби, а на HCV RNA 
– при 33. Клинично значими замени в аминокиселинните последователно-
сти се доказаха при 16% HCV положителни проби, а по отношение на HBV 
ваксино/имуно прескачащи мутации – при 21% от пробите.

Установените високи проценти на клинично значими мутации при хе-
патит В и С вирусите са предпоставка за разработване на стратегия за 
мониториране на циркулиращите в страната вирусни щамове. Методите 
за популационно или новогенерационно секвениране са необходим ин-
струмент в процеса на детекция на мутантни вирусни варианти.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

3. НОВИ ВЪЗМОЖНОСТИ ЗА ОЦЕНКА НА 
РЕЗИСТЕНТНОСТТА НА M.TUBERCULOSIS В БЪЛГАРИЯ

С. Йорданова, Ю. Атанасова, А. Байкова, Е. Бачийска

НРЛ по туберкулоза, НЦЗПБ, София

Резистентността при M.tuberculosis е голямо предизвикателство пред об-
щественото здравеопазване контрола на туберкулозата както на световно, 
така и на национално ниво. Въвеждането на най-новите методи ни поз-
волиха на направим детайлна характеристика на етиологичния агент при 
заболелите с резистентни форми.

В периода 2020-2022г. бяха изолирани и селектирани 43 резистентни ща-
ма M.tuberculosis, а успешно асемблиране на геномите – на 39 щама от 
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37 реални пациенти с туберкулоза. Целогеномното секвениране е един-
ственият молекулярно-генетичен метод за оценка чувствителността към 
редица противотуберкулозни лекарства, включително нововъведените в 
схемите на лечение на резистентната туберкулоза. 

Изпитване на изолати с мутации, определящи ниска степен на резистент-
ност или такива с все още неустановено значение за резистентността 
чрез Sensititre™ Mycobacterium tuberculosis MYCOTBI AST Plate, позво-
лява не само определяне на минималните инхибиращи концентракции за 
всеки отделен антибиотик, но и тестване чувствителността към такива 
лекарствени средства като парааминосалицилова киселина, циклозерин, 
етионамид, рифабутин. 

Въвеждането на нови методи за оценка на резистентността както на живи 
клинични щамове, така и чрез секвениране на целия им геном позволява 
да се придобие знание, необходим за индивидуализирана терапия при те-
зи пациенти и да се подобри контрола на инфекцията в страната. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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4. ВЪЗМОЖНОСТ ЗА ПО-ТОЧНА ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА НТМ 
И ОПРЕДЕЛЯНЕ НА ЛЕКАРСТВЕНАТА ИМ РЕЗИСТЕНТНОСТ

Ю. Атанасова, С. Йорданова, А.Байкова, Е.Бачийска

НРЛ по туберкулоза, НЦЗПБ, София

През последните години в световен мащаб се обръща все по-голямо 
внимание на клиничния потенциал на Нетуберкулозните микобактерии 
(НТМ). Диагнозата, лечението и превенцията на НТМ заболяванията са 
предизвикателство поради тяхната вродена резистентност към антими-
кробни агенти. 

Като род Mycobacterium без възможност за по-точна идентификация в 
България за периода 2010-2017г. са определени 21% от НТМ в страната. 
Това е близо три пъти повече от средната стойност на неуточнените до 
вид НТМ щамове за държавите от ЕС. Причината е в ограниченията на 
използваните методи за идентификация.

Въвеждането на матричната асистирана масспектрометрия с лазерна 
десорбционна/йонизация (MALDI-TOF) и метода за определяне на ле-
карствена чувствителност на бавнорастящи и бързорастящи НТМ – 
Sensititre™ SLOMYCO2, RAPMYCOI SensititreTM, предоставя нови въз-
можности за идентифициране на видовете НТМ в по-кратки срокове и 
избор на подходящи антимикробни схеми на лечение при НТМ заболя-
вания. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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5. ИДЕНТИФИКАЦИЯ И АНАЛИЗИ НА ЦИРКУЛИРАЩИТЕ В 
СТРАНАТА НАЙ- РАЗПРОСТРАНЕНИ ЧРЕВНИ ПАТОГЕНИ –
НЕТИФНИ SALMONELLA ENTERITIDIS И ПРОУЧВАНИЯ 
ВЪРХУ ЛЕКАРСТВЕНАТА РЕЗИСТЕНТНОСТ НА 
ТРУДНОКУЛТИВИРУЕМИ МИКРООРГАНИЗМИ – 
CAMPYLOBACTER JEJUNI/COLI, КАТО ОСНОВНИ 
ПРИЧИНИТЕЛИ НА ИНФЕКЦИИ, ПРЕДАВАНИ 
С ХРАНИ И ВОДИ

М. Павлова

НРЛ Чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия, НЦЗПБ, София

Подбрани по епидемиологични критерии 10 щама Salmonella Enteritidis 
от три различни епидемични огнища в страната- София, Търново, Стара 
Загора, бяха целогеномно секвенирани за откриване и доказване на епи-
демична свързаност с международната епидемия от Salmonella Enteritidis, 
разпространяваща се чрез консумация на полски яйца, които са внасяни и 
на българския пазар по време на епидемията. Направен е и сравнителен 
анализ на резистентността на клинични изолати Campylobacter jejuni/coli 
при пациенти от различни възрастови групи за да се определи тенден-
цията на резистентност в страната и да се сравни с данните за Европа. 
Наблюдавахме висока  резистентност към тетрациклин (TE) при C. jejuni 
и C. coli от деца, докато при възрастните резистентността беше висока 
към ципрофлоксацин (CIP). След анализ на данните от секвениране на 
същите изолати открихме висока кръстосана резистентност на C. jejuni 
към TE + CIP. Мултирезистентни щамове не се откриха. Българските из-
олати кампилобактер не се различават значимо от европейските по анти-
микробната си чувствителност.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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6. ПЪРВОНАЧАЛНИ ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ РЕЗИСТЕНТНОСТТА 
НА БЪЛГАРСКИ ИЗОЛАТИ НА PNEUMOCYSTIS JIROVECII КЪМ 
TRIMETHOPRIM / SULFAMETHOXAZOLE

Нина Цветкова1, Румен Харизанов1, Александра Иванова1, Искра Райнова1, 
Михаела Виденова1, Искрен Кафтанджиев1, Нина Янчева – Петрова2, 
Виктория Левтерова1, Иван Симеоновски1, Елеонора Кънева1,
Виолета Якимова1

1 НРЛ Диагностика на паразитозите, НЦЗПБ, София
2 СБАЛПБ „Проф. Иван Киров“, София

Цел на настоящето проучване е откриването в изолати на Pneumocystis 
Jirovecii от български пациенти с пневмоцистна пневмония (PCP) на му-
тации в гена, кодиращ дихидроптероат синтаза (DHPS). Тези мутации 
водят до резистентност към trimethoprim/sulfamethoxazole (TMP-SMX) – 
препарат от първа линия на избор, както за лечение, така и за профи-
лактика на PCP. Изследвани са клинични материали (БАЛ, индуцирана 
храчка, назофаренгиален секрет) на 69 пациенти, суспектни за РСР. В 
30 от получените проби се изолира ДНК на Pneumocystis. Във всички 30 
(100%) проби с помощта на протокол за тъчдаун, генът P. jirovecii DHPS 
е амплифициран успешно. В RFLP анализа използван за разграничава-
не на диви и мутантни DHPS генотипове, PCR продуктите са срязани с 
AccI и HaeIII. Всички изолати са определени като див тип генотипове, 
което въпреки началната фаза на проучването и сравнително малкият 
брой изследвани клинични материали, ни дава основание да направим 
заключението, че до момента в страната не е установена циркулация на 
резистентни към TMP-SMX генотипове на P. jirovecii.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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РП 3: ИЗСЛЕДВАНЕ НА ИМУННИЯ ОТГОВОР 
СРЕЩУ МИКРООРГАНИЗМИ 

1. ОЦЕНКА НА МУЦИН-1 И ГАЛЕКТИН-3 ПРИ ПАЦИЕНТИ С 
ДОКАЗАНА КОЛОНИЗАЦИЯ С НELICOBACTER PYLORI 

Р. Емилова1, Яна Тодорова1, Мария Павлова2, Мария Николова1

1 НРЛ по имунология, НЦЗПБ, София 
2 НРЛ по чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия, НЦЗПБ, София

Увод: Инфекцията с Helicobacter pylori (H. pylori), която засяга повече от 
половината от световното население, е свързана с висок риск от развитие 
на хроничен гастрит, пептична язва или рак на стомаха. Муцин-1 е важен 
фактор за ограничаващ патогенезата на H. pylori, като осигурява защит-
на бариера и модулира епителния и левкоцитния отговор на лигавицата, 
докато Галектин-3 играе вероятна роля при хронични възпалителни, ав-
тоимунни и злокачествени заболявания.

Цел: Да се определи концентрацията на Муцин-1 и Галектин-3 в проби 
от фецес на пациенти с доказана колонизация с H. pilory. 

Материал и методи: Изследвани са проби от фецес (1:1000 в PBS/N ) 
след положителен резултат за H. pylori колонизация (n=17), в сравнение с 
проби с отрицателен резултат за патогенни чревни бактерии (Salmonella, 
Shigella, Y. enterocolitica, H. pylori, диарогенни E. coli, n=29). За количест-
вена оценка на Муцин-1 и Галектин-3 e използван хемилуминисцентен 
метод (Elabscience, Hidex Sense). Статистическите разлики са оценени с 
χ2 и Mann-Witney U-тест (SPSS21).

Резултати: Изследваните групи не се различаваха по пол (6 жени, 11 
мъже с/у 14 жени, 15 мъже, p>0.05) и възраст (47±13 с/у 36±15 години, 
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p>0.05). Концентрацията на Муцин-1 бе значимо по-висока при пациен-
тите с H. pylori колонизация в сравнение със здравите контроли (410±104 
с/у 56±37 µg/l, p<0.01) както и нивата на Галектин-3 (89±31 с/у 76±26 
µg/l, p<0.05).

Заключение: Изследването на подходящи панели от фактори на муко-
зния имунитет във фецес е удобен неинвазивен метод за оценка на про-
тективния имунен отговор и ранно прогнозиране на  патологичните ус-
ложнения от колонизацията с H.pylori.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 

2. ОПРЕДЕЛЯНЕ НА АНТИМИКРОБНИ ПЕПТИДИ ВЪВ ФЕЦЕС 
ПРИ КОЛОНИЗАЦИЯ С НELICOBACTER PYLORI

Радослава Емилова1, Яна Тодорова1, 
Мария Павлова2, Мария Николова1

1 НРЛ по имунология, НЦЗПБ, София 
2 НРЛ  по чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия, НЦЗПБ, София

Увод: Хроничната инфекция с H. pylori води до възпаление на стомашна-
та лигавица, което, в повечето случаи, е без клинична проява. Дефензи-
ните са семейство пептиди с широк диапазон на антимикробна активност 
срещу бактерии, вируси, гъбички и протозои и в частност колонизацията 
с H. pilory. Зонулинът регулира бариерната функция на чревния епител и 
баланса между имунна толерантност и хронично възпаление. 
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Цел: Да се определи концентрацията на антимикробни пептиди дефен-
зин-1β и -2β и на зонулин в проби от фецес на пациенти с доказана коло-
низация с H. pilory 

Материал и методи: Изследвани са проби от фецес (1:1000 в PBS/N ) 
след положителен резултат за H. pylori колонизация (n=17), в сравнение с 
проби с отрицателен резултат за патогенни чревни бактерии (Salmonella, 
Shigella, Y. enterocolitica, H. pylori, диарогенни E. coli , n=29). За коли-
чествена оценка на Дефензин-1 β, Дефензин-2β и Зонулин e използван 
хемилуминисцентен метод (Elabscience, Hidex Sense). Статистическите 
разлики са оценени с χ2 и Mann-Witney U-тест (SPSS21).

Резултати: Изследваните групи не се различаваха по пол (6 жени, 11 
мъже с/у 14 жени, 15 мъже, p>0.05) и възраст (47±13 с/у 36±15 години, 
p>0.05). Концентрацията на Дефензин-1β не се различаваше при пациен-
тите с H. pylori колонизация, в сравнение със здравите контроли (27±8,7 
с/у 24±6,2 µg/l, p>0.05). За разлика от това, установихме значимо по-ви-
соки нива на Дефензин-2β (34±15,8 с/у 19±8,4 µg/l, p<0.01), както и на 
зонулин (135±103 с/у 59±34 µg/l, p<0.01) при пациентите с доказана H. 
pylori колонизация.

Заключение: Изследването на подходящи панели от фактори на муко-
зния имунитет във фецес е удобен неинвазивен метод за оценка и просле-
дяване на протективен и патологичен имунен отговор в хода на различни 
стомашно-чревни инфекции.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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3. ПОДХОДИ ЗА ОЦЕНКА НА ОСТАТЪЧНА ИМУННА 
АКТИВАЦИЯ И ИМУНОЛОГИЧНО ОСТАРЯВАНЕ ПРИ 
HIV-ПОЛОЖИТЕЛНИ ЛИЦА НА ПРОДЪЛЖИТЕЛНА 
АНТИРЕТРОВИРУСНА ТЕРАПИЯ

Д. Вангелов1, Р. Емилова1, Я. Тодорова1, М. Алексова1, 
Н. Янчева2, И. Алексиев1, М. Николова1

1 НРЛ по имунология, НЦЗПБ, София 
2 НРПЛ по ХИВ, НЦЗПБ
3 СБАЛИПБ „Проф. Иван Киров”, София

Увод: Независимо от успехите на съвременната антиретровирусна тера-
пия (cART), хроничното имунно възпаление и ускореното имунологично 
остаряване при продължително лекувани HIV+ пациенти остават нера-
зрешен проблем. Показателите, използвани рутинно за мониторинг на 
имунологичния ефект от терапията не отразяват обективното състояние 
на имунната система.

Цел: Да се идентифицират нови чувствителни биомаркери и подход за 
оценка на имунологичното остаряване и остатъчната имунна активация 
при HIV+ лица с трайно потиснат вирусен товар.

Материал и методи: Изследвани са проби от периферна кръв (Li хе-
парин) в хода на рутинния имунологичен мониторинг на HIV+ лица на 
продължителна терапия (HIV+cART+, n=16), в сравнение с нелекувани 
(HIV+cART-, n=15) и (HIV-) здрави лица (n=32), съответни по пол и въз-
раст. HIV вирусният товар (HIV VL) е определян с тест Abbott Real-Time 
HIV-1. Освен CD4AC и CD4/CD8, флоуцитометрично са анализирани 62 
T-лимфоцитни субпопулации (BD FACSAria, FACSDiva 6.1.2).

Резултати: CD4AC и CD4/CD8 индексът при HIV+cART+ лица не се от-
личаваше от този на здравите контроли (1057с/у1017 и 1.6 с/у 1.2, p>0.5). 
Следните субпопулации се отличаваха значимо при HIV+ лица, в сравне-
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ние с HIV- контроли, независимо от cART+: CD57+CD27-CD8T (30% с/у 
12%), CD57+TIGIT+ CD8T (23% с/у 13%), CD57+TIGIT+CD4T (6% с/у 
0.7%), %PD1+CD8 и CD4T (33% с/у 16% и 46% с/у 10%), %CD39+Treg 
и брой CD39 молекули върху Treg (11% vs. 1%; 1350 vs. 652), p<0.05 за 
всички сравнения. Експресията на CD57, TIGIT и PD1 от CD8T нараства-
ше допълнително с възрастта, за разлика от експресията на TIGIT върху 
CD4T и на CD39 върху Treg.

Заключение: Остаряването на T-лимфоцитния пул при продължително 
лекувани HIV+cART+ лица е свързано както с повтаряща се стимулация, 
така и с продължителността на инфекция/възрастта на пациентите. Екс-
пресията на TIGIT от CD4 T и на CD39 от Treg са потенциални биомарке-
ри за вирусна реактивация. Прецизната характеристика на имунологич-
ното остаряване изисква допълнителни подходи за оценка на Т-клетъч-
ния метаболизъм и оксидативен стрес.

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“
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4. ПРОУЧВАНЕ НА ЦИТОКИНОВИЯ ПРОФИЛ 
ПРИ ПАЦИЕНТИ С ХЕЛМИНТНИ ИНВАЗИИ

Румен Харизанов1, Искра Райнова1, Яна Тодорова2, 
Елеонора Кънева1, Михаела Виденова1, Нина Цветкова1, 
Искрен Кафтанджиев1, Райна Еникова1, Мария Николова2

1 НРЛ Диагностика на паразитозите, НЦЗПБ, София
2 НРЛ по имунология, НЦЗПБ, София

Развитието на имунния отговор към паразитите е сложен процес, осно-
ван на различни механизми, свързани с антигенната изменчивост на ин-
вазиращите патогени. Регулацията на имунния отговор при заразени с 
паразити лица са свързани с пластичната диференциация на ефекторните 
Т-клетъчни субпопулации и секретираните от тях цитокини. При хронич-
но протичащите хелминтози като ехинококозата и токсокарозата особе-
на роля имат цитокините, секретирани от Th2 клетките, като IL-4, IL-5, 
IL-6 и IL-10, които стимулират предимно хуморалния имунен отговор и 
синтеза на специфични антитела. Същевременно има данни и за повиша-
ване на IFNγ, продуциран от субпопулацията на Th1 и участващ активно 
в различни имунни реакции предимно при протозойни паразитози. Цел 
на настоящата работа е проследяване на нивата на някои цитокини при 
пациенти с клинични и серологични данни за ехинококоза и токсокаро-
за, както и клинично здрави лица. В проучването са включени общо 28 
изследвани лица, от които 16 пациенти с токсокароза (12) и ехинококоза 
(4) и 12 здрави лица, отрицателни в серологичните тестове за посочените 
паразитози. За проследяване на цитокиновия профил е използван тър-
говски тест ProcartaPlexTM, Invitrogen, с насоченост към цитокините IL-4, 
IL-5, IL-10, IFN-γ и TNF-α.  

Резултатите показват, че средните стойности на цитокините IL-4, IL-5, 
IL-10, обуславящи развитието на хуморален имунен отговор са по-ви-
соки при лицата с токсокароза и ехинококоза от тези при контролната 
група, но само в нивата на IL-10 се установява статистически значима 
разлика между двете групи. Средните стойности на IFN-γ и TNF-α също 
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са по-високи при опаразитените отколкото при клинично здравите лица, 
въпреки че статистически значима разлика се установява само за сред-
ните стойности на „IFN-γ. Получените резултати от проведеното прос-
пективно проучване са първоначални, но независимо от това данните 
показват по-висока активност, както на Тh1, така и на Тh2 индуцирания 
имунен отговор при пациентите с токсокароза и ехинококоза в сравнение 
с контролната група от здрави лица. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 
за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за ин-
телигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментал-
ни, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекци-
озната имунология“ 
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