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Sammanfattning

Bakgrund: Antibiotikaresistens utgor ett viaxande globalt folkhalsoproblem.
Spridningen av Extended Spectrum Beta-Lactamase (ESBL)-producerande
Escherichia coli ar sarskilt problematisk, eftersom bakterien férekommer inom
humanmedicin, djurhéllning och miljorelaterade sammanhang. Detta mojliggor
cirkulation av resistenta bakterier mellan olika doméaner och motiverar ett integrerat
One Health-perspektiv. Syfte: Syftet med denna litteraturstudie var att, ur ett One
Health-perspektiv, sammanstilla och syntetisera hur ESBL-producerande E. coli
cirkulerar mellan ménniska, djur och miljo samt att identifiera centrala strukturella
omraden med potential att begriansa spridningen. Metod: Studien genomfordes som
en kvalitativ litteraturstudie dar 20 vetenskapliga originalartiklar med empiriska data
inkluderades. Materialet analyserades med tematisk analys enligt Braun och Clarke.
Endast studier som explicit behandlade ESBL-producerande E. coli och som hade
koppling till minst tvd One Health-doméaner inkluderades. Resultat: Analysen
resulterade i fyra overgripande teman: (1) miljo med fokus pa vatten-, sanitets- och
avloppssystem, (2) djurhallning och livsmedelssystem, (3) hushall och
samhallskontext samt (4) genomisk overvakning. Resultaten visar att cirkulationen av
ESBL-producerande E. coli i hog grad formas av strukturella forhallanden och
aterkommande exponeringar inom sammanldnkade system snarare dn av enskilda
overforingstillfallen. Slutsats: Studien visar att spridningen av ESBL-producerande



E. coli ar ett komplext och tvarsektoriellt problem som kraver integrerade och
langsiktiga insatser. One Health-ramverket ar centralt for att identifiera strukturella
angreppspunkter och utveckla héllbara strategier for att begransa antibiotikaresistens.
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Abstract

Background: Antibiotic resistance is an increasing global public health challenge.
The spread of Extended-Spectrum Beta-Lactamase (ESBL)-producing Escherichia coli
is particularly concerning, as the bacterium occurs across human, animal, and
environmental contexts. This enables the circulation of resistant bacteria between
domains and highlights the relevance of a One Health perspective. Aim: The aim of
this literature review was to synthesize, from a One Health perspective, how ESBL-
producing E. coli circulates between humans, animals, and the environment, and to
identify key structural areas with potential to limit its spread. Method: This study
was conducted as a qualitative literature review. A total of 20 peer-reviewed original
research articles based on empirical data were included. The material was analysed
using thematic analysis according to Braun and Clarke. Only studies explicitly
addressing ESBL-producing E. coli and involving at least two One Health domains
were included. Results: The analysis identified four overarching themes: (1)
environmental factors, including water, sanitation, and wastewater systems; (2)
animal husbandry and food systems; (3) household and community contexts; and (4)
genomic surveillance. The findings indicate that the circulation of ESBL-producing E.



coli is largely shaped by structural conditions and recurrent exposures within
interconnected systems rather than by isolated transmission events. Conclusion:
The study demonstrates that the spread of ESBL-producing E. coli is a complex, cross-
sectoral issue requiring integrated and long-term approaches. The One Health
framework is essential for identifying structural points of intervention and developing
sustainable strategies to limit antibiotic resistance.
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1 INTRODUKTION

1.1  Antibiotikaresistens som globalt folkhalsoproblem

Antimikrobiell resistens (AMR) ar ett vaxande globalt folkhalsoproblem som hotar
béde manniskors, djurs och miljons hilsa. Begreppet AMR omfattar
mikroorganismer sdsom bakterier, virus, svampar och parasiter, som utvecklar
forsvarsmekanismer mot antimikrobiella medel som normalt skulle hamma eller
eliminera dem. En sarskilt allvarlig del av AMR ar antibiotikaresistens (ABR), dar
bakterier blir motstdndskraftiga mot antibiotika som tidigare varit effektiva (WHO,
2023; Folkhalsomyndigheten, 2025).Denna resistensutveckling drivs framst av
overanvandning och felanviandning av antibiotika inom humanmedicin,
livsmedelsproduktion och djurhéllning (Laxminarayan et al., 2016). Antibiotika siljs
an idag receptfritt i manga ldg- och medelinkomstlander, vilket bidrar till
okontrollerad anvandning men ocksa en selektion av resistenta bakterier.
Resistensgener och antibiotikarester sprids via avloppsvatten, godsel och jordbruk till
vattenmiljoer och jordar, dar de fortsatter att selekteras (Laxminarayan et al., 2016).

Den 6kade spridningen av resistenta bakterier riskerar att forsvaga mojligheten att
behandla infektioner och att genomfora sakra medicinska behandlingar, sdsom
intensivvard, kirurgiska ingrepp och cancerterapier (WHO, 2023). Det som
ytterligare paskyndar spridningen ar globalisering och den 6kade rorligheten av
manniskor, livsmedel och djur. Internationella resor, migration och handel medfor
att resistenta bakterier och deras gener sprids snabbt mellan regioner (Hernando-
Amado et al., 2019). Den internationella organisationen Organisation for Economic
Co-operation and Development (OECD, 2018) uppskattar att ABR arligen kan leda
till miljontals dédsfall och miljardkostnader, samtidigt som den hotar djurhilsa,
ekosystemens stabilitet och livsmedelssakerheten (World Bank, 2017). Problemet ar
alltsa inte begransat till sjukvarden utan har en tydlig koppling till
antibiotikaanviandning inom djurhallning och miljofororeningar. Antibiotikaresistens
ar darmed inte ett framtida utan ett pagdende problem, eftersom antalet infektioner
orsakade av resistenta bakterier fortsatter att oka. WHO uppmarksammar fragan
arligen genom World AMR Awareness Week (WAAW), som senast holls i november
2025 (WHO, 2025).

I Sverige har regeringen har gett Folkhdalsomyndigheten och Jordbruksverket i
uppdrag att samordna ett tvarsektoriellt arbete mot antibiotikaresistens genom en
nationell samverkansfunktion som omfattar flera myndigheter och organisationer.
Inom ramen for detta arbete har en gemensam handlingsplan for perioden 2021—



2025 tagits fram i syfte att stirka samordningen mellan berorda sektorer
(Folkhalsomyndigheten, 2025).

De gramnegativa stavarna inom familjen Enterobacterales, och i synnerhet
Escherichia coli (E. coli), ar de bakterier som sarskilt bidragit till utvecklingen av
resistensproblematik. Arten har haft en central roll i spridningen av en av de mest
kliniskt betydelsefulla resistensmekanismerna vilka ar Extended Spectrum Beta-
Laktamaser (ESBL) som fungerar bade som indikator- och reservoarorganism for
resistensgener. Detta gor ESBL-producerande E. coli till ett relevant
forskningsomréade som bidrar till 6kad forstaelse for hur resistens utvecklas och
overfors mellan manniskor, djur och miljo (ECDC, 2024; WHO, 2024).

1.2 ESBL-producerande Escherichia coli

Escherichia coli ar en vanlig del av manniskors och djurs tarmflora men kan som
opportunistisk patogen orsaka bade vardrelaterade och samhallsforvarvade
infektioner sasom urinvagsinfektioner och sepsis (Folkhalsomyndigheten, 2014b).
ESBL-bildande E.coli ar en gramnegativ bakterie som ar tredje generationens
cefalosporin resistent som orsakar allvarliga infektioner. Det som gor bakterien
sarskilt farlig ar att den bar antibiotikaresistenta gener bland annat ESBL generna
SHV, CTX-M och TEM samt virulensgener (James et al., 2025).
Resistensmekanismer ar att bakterien, med hjilp av resistensgenerna, producerar
enzym som kallas betalaktamaser som genom hydrolys inaktiverar
betalaktamantibiotika. Antibiotikaresistensen kan overforas med hjalp av
konjugerade plasmider. Dessa plasmider kan samtidigt bara flera resistenta
determinanter, vilket gynnar multiresistensen (Brauner, 2021).

ESBL-producerande E. coli anviander sig av flera olika virulensmekanismer for att
orsaka sjukdom sasom att fasta vid vardceller, tranga igenom cellmembranet,
konkurrera om jarn, producera gifter, invadera celler samt att undvika
immunsystemets forsvar. Bdde ABR och virulensgener ar avgorande for att patogena
bakterier ska kunna anpassa sig till och 6verleva i konkurrensutsatta mikrobiella
miljoer. Genom att utveckla resistens mot antibiotika och samtidigt behélla eller
forstarka sina virulensegenskaper, kan ESBL-producerande E. coli forsvara sig mot
béade kroppens immunforsvar och medicinsk behandling (James et al., 2025). ESBL-
producerande E. coli ar anmalningspliktig och i vissa fall smittsparningspliktig
(ESBL-CARBA) som ger upphov till resistens mot cefalosporiner som ar



bredspektrumantibiotika som cefotaxim och/eller ceftazidim och/eller karbapenemer
(Folkhalsomyndigheten, 2014a).

Den globala forekomsten av ESBL-producerande E. coli varierar i varlden. I Europa
har nordiska linderna ldga nivaer resistens mot tredje generationens cefalosporiner
medan syd- och osteuropeiska lander har rapporterat de hogsta andelarna (ECDC,
2024). Daremot har det pavisats utbredd, 6ver 50 %, forekomst i delar av Asien och
Afrika (WHO, 2024). Spridningen drivs av samspelet mellan sektorerna eftersom
bakterien forekommer i varden, i livsmedelskedjan samt i milj6 som i avlopps- och
ytvatten. Detta medfor patagliga konsekvenser for folkhalsan.

1.3 Konsekvenser for folkhdlsan

For att méta den globala bordan av AMR och antimikrobiell konsumptionen (AMK)
lanserade Varldshilsoorganisationen ar 2015 systemet Global Antimicrobial
Resistance Surveillance System (GLASS) (WHO report, 2022). Antibiotikaresistenta
bakteriers spridning, sarskilt ESBL-producerande E. coli, medfor omfattande
konsekvenser, inte bara pa individniva utan dven pa samhallsniva. Ur ett
folkhalsoperspektiv innebar utvecklingen att tidigare behandlingsbara infektioner
ater blir livshotande. Pa individniva orsakar infektioner med ESBL-bildande E. coli
langre vardtider, ett 6kat behov av mer avancerade antibiotika samt hogre
vardkostnader (Folkhilsomyndigheten, 2023). Risken for komplikationer,
aterinfektioner och dodsfall 6kar dessutom nar tillgdngen till effektiva
behandlingsalternativ ar begransad (WHO, 2024).

Nar standardbehandlingar inte langre ar effektiva okar belastningen pa
vardsystemen, liksom behovet av kostsamma reservantibiotika, vilket i sin tur
forvarrar ojamlikheter i tillgang till vard (OECD, 2018). En omfattande internationell
studie uppskattar att omkring 4,95 miljoner dodsfall under 2019 var relaterade till
bakteriell ABR, varav 1,27 miljoner direkt kunde kopplas till infektioner orsakade av
resistenta bakterier. Detta innebar att ABR redan idag star bakom fler dodsfall globalt
an bade HIV/AIDS och malaria (Antimicrobial Resistance Collaborators, 2022).
Enligt ECDC (2024) uppskattas mer dn 35 000 dodsfall arligen i Europa vara
kopplade till antibiotikaresistenta infektioner, dar den vanligaste bakomliggande
patogenen ar E. coli.

ABR hotar sidkerheten vid medicinska ingrepp sdsom transplantationer,
forlossningsvard och cancerbehandling, dar profylaktiska antibiotika dr nodvandig
for att forebygga infektioner (WHO, 2023). Ur ett folkhalsoperspektiv utgor detta en
direkt utmaning mot mélet om god och jamlik halsa. I jamforelse med
hoginkomstlander, som har tillgang till reservantibiotika och avancerad diagnostik,
saknar ménga lag- och medelinkomstldnder fungerande laboratoriekapacitet och



overvakningssystem (Mendelson et al., 2024). Darav ar ABR inte enbart ett

medicinskt problem, utan dven en rattvise- och utvecklingsfraga som forstarker de
globala hilsoklyftorna.

Den 6kade spridningen av ESBL-producerande E. coli tydliggor sambandet mellan
manniskors hélsa och samhallets 6vergripande hallbarhet. Eftersom fragan beror alla
samhaillssektorer kravs det langsiktiga och tvirsektoriella insatser, One Health-
arbetssatt, for att motverka resistensutvecklingen genom att bekdmpa resistensen pa
ett hallbart satt.

1.4 One Health-perspektivet - teoretiskt ramverk

Det kravs ett teoretiskt ramverk for att hantera och forsta den komplexa spridningen
av ABR som kan omfatta interaktionen mellan manniska, djur och milj6. En
helhetsmodell ar One Health-ansatsen som ar ett 6vergripande vetenskapligt
ramverk och en strategi mot ABR (OHHLEP, 2022; WHO 2024). One Health-
perspektivet utgor ett integrerat och tvarsektoriellt angreppssatt som syftar till att
hallbart framja och optimera hilsan hos manniskor, djur och ekosystem. Perspektivet
bygger pa forstdelsen att manniskors, djurs och miljons halsa ar nira
sammankopplade och 6msesidigt beroende av varandra (OHHLEP, 2022; WHO,
2024). Ansatsen ar for att balansera och optimera héalsan for alla dessa tre pa ett
holistiskt satt. For att forsta och hantera spridningen av resistenta bakterier kravs ett
One Health-perspektiv, dir manniskans, djurens och miljons hilsa betraktas som
sammanldnkade (Lonsdale & Lipman, 2019).

One Health-perspektivet ar sarskilt viktigt i arbetet mot ABR eftersom resistenta
mikroorganismer kan spridas snabbt via hilso- och sjukvardsinrattningar, djur,
livsmedel och miljon (jord och vatten). Samspelet som bidrar till
resistensutvecklingen ar att antibiotika anvands inom sjukvard, djurhéllning,
livsmedel och kommer in i miljon (i jord och vatten) vilket bidrar till okad
smittspridning, forsvaras infektionsbehandling samt 6kar dodligheten. Darfor spelar
One Health-ansatsen en central roll i hanteringen av AMR genom att mgjliggora
samverkan mellan olika sektorer, discipliner och aktorer pa flera samhaéllsnivaer i
syfte att uppna gemensamma och langsiktiga mal. For att forebygga utveckling av
resistensen kravs samarbete mellan medicin, veterinarmedicin, miljovetenskap och
samhallsvetenskap (OHHLEP, 2022). Det kravs langsiktigt globalt arbete, for de
allvarliga konsekvenser som ABR medfor, som fokuserar forebyggande insatser,
overvakning samt samordning mellan sektorer. Detta arbete ar beroende av fyra
centrala strategier sdsom forstarkt infektionskontroll, rationell
antibiotikaanvandning, utveckling av nya behandlingsalternativ samt overvakning av
ABR och antibiotikakonsumtion (ABK) (WHO, 2023).



Det preventiva arbetet for infektionsforebyggande insatser, som kravs for att
forhindra resistensspridningen och forstarka infektionskontrollen, ar bland annat
adekvat sanitet, god handhygien, effektiv avfallshantering samt sikra
livsmedelssystem. En annan viktig forebyggande atgard ar rationell
antibiotikaanvandning, det vill siga minska AMK genom korrekt forskrivning, oka
kunskaper om ABR for bade vardpersonal och allmanhet samt begransning av AMK
inom djurhallning (ECDC, 2024; WHO, 2023). Bristande infrastruktur forsvarar ofta
kontrollen av smittspridning i 1ag- och medelinkomstlander da ar dessa atgarder ar
sarskilt viktiga (Mendelson et al., 2024).

Sedan 1995 har Danmark sa kallade DANMAP som ar skapat for att motverka ABR
genom 6vervakning. DANMAP ar One-Health-ansats, dvs en integrerad
sektorsovergripande 6vervakning av AMK vilket inkluderas ocksa forekomsten av
resistenta bakterier i mat, manniskor samt djur (DANMAP). Detta synsitt har
konkretiserats i Sverige genom det nationella arbetet “En samlad svensk strategi mot
antimikrobiell resistens” som ar strategin for att motverka ABR som markerar
samarbetet mellan olika samhéllssektorer (Regeringskansliet, 2020).
Folkhalsomyndigheten, Statens veterinarmedicinska anstalt och Jordbruksverket har
langsiktigt samarbete i Sverige som skapat restriktiv antibiotikaanvandning och har
bidragit till en av de l4gsta nivderna antibiotikaanvindning i Europa. STRAMA,
vardhygien och smittskydd har kontinuerligt samarbete for effektivt
smittskyddsarbete (SWEDRES-SVARM, 2024).

For att uppna héllbara 16sningar pa folkhalsoproblematiken ABR ar One Health-
ansatsen inte bara en praktisk nodvandighet utan vetenskaplig forutsiattning for att
skapa tvarvetenskapliga och globala insatser som framjar hilsa. Vilket ar en central
helhetssyn ur ett folkhilsovetenskapligt perspektiv.

1.5 Folkhalsovetenskaplig relevans

Ur ett folkhalsovetenskapligt perspektiv utgor ABR, sarskilt spridningen av ESBL-
producerande E. coli, en betydande folkhdlsoutmaning som paverkar hilsa,
vardsystem, miljo och livsmedelsforsorjning. Fragan ar darmed direkt kopplad till
folkhalsovetenskapens centrala mal: att fraimja befolkningens hailsa, forebygga
sjukdom och minska ojamlikhet.

Konsekvenserna av ABR striacker sig aven bortom sjukvardens granser. Eftersom
ABR paverkar flera nivaer av samhallet och hilsosystemet, fran individens
behandlingsmadjligheter till den globala livsmedelssakerheten, utgor den en systemisk
och tvarsektoriell halsoutmaning. Forskning visar att spridningen av resistens inte
enbart drivs av biologiska processer, utan aven formas av sociala, ekonomiska och



politiska faktorer, sdsom tillgang till vard, utbildningsniva, antibiotikapolicyer och
jordbrukssystem (Mendelson et al., 2024). Ur ett ekonomiskt perspektivinnebar ABR
en betydande samhillsborda. ABR orsakar betydande samhallsekonomiska forluster.
Exempelvis har kostnaderna uppskattats till 0,5 miljarder USD for USA och 2,9
miljarder USD for Thailand (Gabriella et al., 2023). Enligt OECD (2018) skulle lander
inom EU kunna spara upp till 1,3 miljarder euro arligen genom grundlaggande
forebyggande atgarder sdisom minskad antibiotikaforskrivning, vaccinationsprogram
och forbattrad handhygien. Detta gor ABR till en komplex folkhilsofrdga som kraver
koordinerade insatser mellan flera samhallssektorer.

Ett av folkhidlsovetenskapens grundlaggande mal ar att identifiera och minska
halsoklyftor, bade nationellt och globalt. Antibiotikaresistens motverkar detta mal,
eftersom 1ag- och medelinkomstlander ofta saknar resurser for att 6vervaka,
diagnostisera och behandla resistenta infektioner. Foljden blir en oproportionerligt
hog sjuklighet och dodlighet i redan utsatta grupper, vilket underminerar malet om
global jamlik hilsa (WHO, 2023).

Erfarenheter fran Sverige visar att restriktiv antibiotikaanvindning inom bade
human- och djurhéallning kan ge goda resultat nar folkhilsoinsatser baseras pa
vetenskapligt underlag, samverkan och langsiktighet (SWEDRES-SVARM, 2024).
Detta understryker betydelsen av One Health-perspektivet, som integrerar
forebyggande arbete 6ver sektorsgranser fran vardhygien och infektionskontroll till
ansvarsfull antibiotikaanvandning inom livsmedelsproduktionen och darigenom
starker folkhalsans tviarvetenskapliga dimension (OHHLEP, 2022).

Antibiotikaresistensens betydelse ur ett folkhalsoperspektiv kan belysas genom tre
huvudsakliga dimensioner (WHO, 2023):

1. Halsoeffekter - innefattar 6kad sjuklighet, mortalitet och belastning pa hélso- och
sjukvardssystemen.

2. Sociala effekter - vixande ojamlikheter och bristande tillgang till siker vard bidrar
till social sarbarhet.

3. Strukturella effekter - omfattar risker for hallbar utveckling, livsmedelsforsorjning
och ekonomisk stabilitet.

Ett folkhalsovetenskapligt angreppssitt som forenar epidemiologisk forskning,
beteendevetenskapliga insikter och halsopolitiska overviaganden mojliggor en mer
héllbar motverkan mot ABR. Tillimpning av denna tvarvetenskapliga metod leder till
att insatser, som framjar bade befolkningens hilsa och 1angsiktig samhallsutveckling,
utformas. Denna integrerade strategi ligger i linje med FN:s Agenda 2030, som lyfter



fram vikten av att samordna insatser for hilsa, jamlikhet och hallbar
samhallsutveckling (United Nations, 2015).

1.6  Hallbar utveckling & digitaliserade samhdallet

Antibiotikaresistens utgor ett betydande hinder for den globala hallbara utvecklingen,
da problematiken omfattar flera dimensioner av Agenda 2030, ekonomiska,
miljomassiga och sociala, vilka har en direkt koppling till flera av FN:s globala mal
(United Nations, n.d., 2015). Mal tre av Agenda 2030 ar for god hilsa och
vialbefinnande. Resistensutvecklingen hotar detta mal eftersom det forsvarar
behandlingen och férhindrar framstegen inom modern medicin. Det ar inte enbart
detta mal som paverkas av problematiken utan det striacker sig 4ven andra mal sasom
mal sex - rent vatten och sanitet; mal 12 - hallbar konsumtion samt produktion; mal
13 - bekdmpa klimatférandringarna. Resistenta bakterier sprids om det finns
bristande avlopps- och reningssystem, om lakemedelsrester inte hanteras pa ett
adekvat satt och om antibiotika inte anviands pa ett ansvarsfullt satt samt genom
forandrade ekosystem och sjukdomsmonster (Regeringskansliet, 2020).

Flera forutsattningar for hallbar utveckling hotas av ABR sasom ekonomisk stabilitet
dar ABR bidrar till minskad tillvaxt av den globala BNP (OECD, 2018). Detta visar att
insatsen mot ABR ar inte enbart investering for hialsan men ocksa for hallbar
ekonomi och milj6. Jamlik resursférdelning och solidaritet ar ett hallbart globalt svar
pa ABR. Basala folkhilsoinsatser sdsom rent vatten, overvakning och
laboratoriediagnostik saknas i flera 1dg- och medelinkomstlander och att stirka dessa
ar en forutsattning for att uppna Agenda 2030 (Mendelson et al., 2024).

Digitalisering har identifierats som en framviaxande bestimningsfaktor for hilsa och
paverkar i 6kande grad hur antibiotikaresistens kan 6vervakas och analyseras.
Genom integration av realtidsbaserad analys, storskaliga datakallor, digital
infrastruktur och artificiell intelligens mgjliggor digitaliseringen en mer effektiv och
samordnad Overvakning av halsotrender (Kickbusch et al., 2021). En tillforlitlig bild
av det epidemiologiska laget for ESBL-producerande E. coli kraver en valstrukturerad
overvakning, standardiserade mikrobiologiska metoder och systematisk rapportering
av data. Inom ett One Health-perspektiv har digitala overvakningssystem och
genomiska metoder mojliggjort integrering av data fran manniska, djur och miljo,
vilket ar centralt for att forsta spridningsmonster av ESBL-producerande E. coli.
Sarskilt har kombinationen av helgenomsekvensering och digital datahantering
forbattrat mojligheten att identifiera genetiska samband mellan isolat fran olika One
Health-doméaner och darigenom synliggjort spridningens tvarsektoriella karaktar
(Djordjevic et al., 2024). Betydelsen av god styrning, skydd av personuppgifter,
transparent hantering och jamlik tillgdng framhévs som avgorande for att undvika



felaktig rapportering, missbruk av data och forstarkta ojamlikheter i 6vervakningen
(Kickbusch et al., 2021). En ojamlik tillgang till digital infrastruktur och analytisk
kapacitet kan begriansa resistensovervakningen i vissa regioner (Kickbusch et al.,
2021). Vilket riskerar att skapa kunskapsluckor i den globala forstaelsen av
spridningen av ESBL-bildande E. coli. Effektiv 6vervakning underlattar tidig
identifiering av spridning och stodjer vardpersonal, smittskydd och vardhygien i att
genomfora riktade smittsparnings- och forebyggande insatser. Dessutom mojliggor
den att individer far tillgang till korrekt information och adekvat behandling, vilket i
sin tur kan minska fortsatt spridning av ESBL-producerande E.coli. Digitalisering
framstar som en central mojliggorare for integrerad AMR-6vervakning inom One
Health-perpektivet men dess potential ar beroende av samordning, standardisering
och jamlik tillgang till digitala resurser.

One Health-ramverket frimjar héllbar utveckling genom integrerade och
tvarvetenskapliga atgarder dar olika sektorer i samhallet samverkar.

1.7  Problemformulering

Antibiotikaresistens har utvecklats till ett alltmer betydande globalt folkhalsoproblem
som innebar en allvarlig utmaning for modern infektionsbehandling och samtidigt
begrinsar mojligheterna till effektiv behandling av infektionssjukdomar varlden over.
Bland antibiotikaresistenta bakterier har ESBL-producerande E. coli identifierats
som sarskilt problematisk, bade ur ett kliniskt perspektiv och som ett centralt
exempel pa en bakterie med betydelse for manniskors och djurs hilsa samt for
miljon, till f6ljd av dess forekomst i flera biologiska och ekologiska sammanhang.
Bakteriens forekomst inom flera 6msesidigt sammankopplade doméaner mojliggor
fortlopande och aterkommande spridning mellan sektorer, vilket begransar
effektiviteten i traditionella kontrollstrategier och komplicerar atgiarder som bygger
pa sektorsvisa angreppssatt.

Trots att forskningen om ESBL-producerande E. coli ar relativt omfattande har den i
huvudsak bedrivits inom enskilda sektorer, vilket innebar att studier ofta préaglas av
ett avgransat sektorfokus trots bakteriens komplexa spridningsmonster. Detta leder i
sin tur till en splittrad och ofullstiandig forstaelse av hur bakterien 6verfors och
cirkulerar mellan olika doméaner. Avsaknaden av integrerande analyser forsvarar
identifieringen av overgripande spridningsmonster samt de strukturella
sammanhang dar spridningen tar form och vidmakthalls.

Inom ramen for One Health, dir sambanden mellan manniskors, djurs och miljons
halsa betonas, framstar bristen pa integrerad och sammanhangande kunskap som en
betydande och sirskilt problematisk kunskapslucka. For att forsta och hantera
spridningen av ESBL-producerande E. coli kravs en sammanhéllen syntes av hur
bakterien cirkulerar mellan olika doméaner och vilka strukturella omraden som ar



gemensamma for dessa. Utan en sddan syntetiserande 6verblick riskerar insatser att
forbli sektorsvisa och darmed begransade i sin effektivitet.

Mot denna bakgrund framstar behovet av att ssmmanfora och syntetisera aktuell
forskning ur ett integrerat One Health-perspektiv som tydligt. En sddan syntes kan
bidra till fordjupad forstaelse av cirkulationsmonster och belysa centrala strukturella
omraden dar samordnade insatser kan vara sarskilt betydelsefulla for att begransa
spridningen av ESBL-producerande E. coli ur ett folkhalsoperspektiv.



2 SYFTE

Syftet med denna litteraturstudie var att, utifran ett One Health-perspektiv,
sammanstalla och syntetisera hur antibiotikaresistenta ESBL-producerande
Escherichia coli cirkulerar mellan manniska, djur och milj6, samt att belysa centrala
strukturella omraden for att begransa spridningen.
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3 METOD

For att sammanstélla och syntetisera senaste forskningen om hur ESBL-
producerande E. coli cirkulerar mellan manniska, djur och miljo ur ett One Health-
perspektiv gjordes en strukturerad litteraturstudie med tematisk ansats. Metodvalet
mojliggjorde en integrerad analys av empiriska studier fran olika doméner och
kontexter, med syfte att identifiera aterkommande monster och strukturella
forhallanden som paverkar cirkulationen av antibiotikaresistenta ESBL-
producerande E. coli.

3.1 Urvalsprocessen

Inklusionskriterierna for urvalsprocessen var att artiklarna var vetenskapliga
originalartiklar som var peer-reviewed. Avgransningar som valdes var att studierna
skulle vara skrivna pa engelska eller svenska samt publicerades mellan ar 2020 och
2025. Ett annat inklusionskriterium var att studierna undersokte ESBL-
producerande E. coli ur ett One-health-perspektivet det vill sdga koppling till One
Health domaner antingen fran manniska, djur och milj6. Syftet med dessa kriterier
var att sikerstilla att endast relevanta, aktuella och vetenskapligt tillforlitliga studier
inkluderades. Studier som endast fokuserade pa en enskild domén, andra bakterier,
eller som var oversiktsartiklar exkluderades. Vetenskapliga databaserna MEDLINE-
EBSCO och Web Of Science anvandes som datainsamlingsmetod.

Avgransningen till studier publicerade mellan 2020 och 2025 motiverades av den
snabba utvecklingen inom forskning om antibiotikaresistens, sarskilt avseende ESBL-
producerande E. coli, genomiska metoder och tillaimpningen av One Health-
perspektivet. Aldre studier riskerar att bygga p4 féraldrade metoder och kan ddrmed
ha begransad relevans for att spegla aktuella spridningsmonster. Tidsavgransningen
syftade aven till att sikerstélla att resultaten ar relevanta for nuvarande
folkhilsopraxis och internationella riktlinjer.

For att oka tydlighet och transparens av urvalsprocessen dokumenterades det i en
tabell (se Tabell 1). Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-
Analyses (PRISMA) anviandes for att bearbeta vid urval av artiklar (Page et al., 2021).

3.2 Datainsamling

Datainsamlingen genomfordes genom att artiklarna soktes i vetenskapliga
databaserna MEDLINE Ebsco och Web Of Science for att besvara syftet. MEDLINE
valdes for sin omfattande tackning av biomedicinsk och folkhélsovetenskaplig
forskning, medan Web of Science inkluderades for sin tvarvetenskapliga inriktning.
Sokorden som anvandes var bland annat "Extended Spectrum Beta-Lactamase",
"Escherichia coli", "One Health approach" samt "Transmission" (se tabell 1).
Testsokningar gjordes och termerna kombinerades pa olika sitt. Avancerade
sokningarna i MEDLINE anviandes Medical Subject Heading (MeSH)- termer ocksa
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och aven Text words (TX) for att kunna soka i titel, abstrakt och nyckelorden. MeSH
termerna skrevs med MH framfor ordet och TX anvandes for de andra orden och
kombinerades i ett sokblock med boolesk sokning med “AND” och “OR” for att
begrinsa och fa fram relevanta och specifika sokningar. I databasen Web of Science
har sokstrategier utforts pa samma satt, dock utan MH och TX eftersom det inte
behovs.

Tillsammans mojliggjorde databaserna ett urval av studier som stodjer ett One
Health-perspektiv i linje med studiens syfte. Totalt identifierades 281 traffar fran
MEDLINE-EBSCO och 246 fran Web Of Science som granskades genom att forst lasa
titel och abstrakt. Artiklarna exkluderades om de inte nimnde bade ESBL och One-
Health i titel samt abstrakt. Relevanta artiklar lastes darefter i fulltext och bedomdes
utifran inklusions- och exklusionskriterierna (se tabell 1).

Tabell 1. Oversikt av litteratursékning och urvalsprocessen

Databas Sokord / Avgriansnin | Antal Exkluderade | Listai | Exkluderade | Inklud
och Datum | sokstring/sokterm gar traffar | efter fulltext | efter fulltext | eradei
titel/abstrak analys
t
MEDLINE- | ((MH "Beta-Lactamases | 5 ar artal 281 251 30 17 13
EBSCO Extended Spectrum” OR | mellan
TX ESBL OR TX 2020-2025
o1dec "Extended Spectrum Engelska &
2025 Beta-Lactamase")) AND sxizglfsliaa
((MH "Escherichia coli"
OR TX "Escherichia Sokfalt: all
coli" OR TX "E. coli")) fields
AND ((TX "One Health"
OR TX "One Health Avancerad
approach"” OR TX "One sOkning
Health perspective" OR
TX "One Health
strategies")) AND ((MH
"Transmission" OR TX
"Spread"))
Web Of ((" OR” ESBL” OR 5 &r artal 246 221 25 18 7
Science "Extended Spectrum mellan
Beta-Lactamase")) AND | 2020—-2025
o1 dec (("Escherichia coli" OR Enselska &
2025 "E. coli")) AND ((“One svegnska

Health" OR “One Health
approach"” OR "One
Health perspective" OR
"One Health
strategies™)) AND ((
"Transmission" OR
"Spread"))

Sokfalt: all
fields

Avancerad
sokning
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3.3 Kvadlitetsgranskning

Kvalitetsbedomningen av samtliga inkluderade originalartiklar genomfordes med
Critical Appraisal Skills Programme (CASP) for att bedoma trovardighet, relevans och
metodologisk styrka. Kvalitetsgranskningen skedde med hjalp av CASP-checklista
(CASP, 2018). Darefter inkluderades endast artiklar som uppfyller grundlaggande
kvalitetskriterier i analysen. Artiklarna granskades genom att soka tidskriften i
Ulrichsweb for att sikerstalla att de var peer- reviewed.

3.4 Analys

Tematisk ansats enligt Braun och Clarke (2006) anvindes for att bearbeta, analysera
och tolka det insamlade materialet. Tematiska analysen genomfordes i sex steg. I
samtliga inkluderande artiklar lastes resultatdelarna igenom upprepade ganger for
att skapa helhetsforstaelse av materialet. Relevanta textavsnitten kodades
strukturellt. Meningsbarande enheter identifierades och sedan kodades dessa
induktivt det vill sdga att koderna formulerades utifran materialets innehall snarare
4n utifran forutbestimda kategorier. Aterkommande koder och ménster
identifierades (se tabell 2). For att identifiera likheter i innehall jamfordes de initiala
koderna strukturellt mellan studierna. Koder som beskrev liknande &mnen/fenomen
grupperades tillsammans for att reducera antalet koder samt bidra mer en analytisk
och sammanhallen struktur. Darefter organiserades de grupperade koderna till
preliminira teman (Braun & Clarke, 2006). Sedan granskades preliminira teman.
Utifrdn examensarbetets syfte namngavs teman for att sedan sammanstallas for att
mojliggora en integrerad forstaelse av resultaten ur ett One Health-perspektiv.
Analysprocessen resulterade fyra 6vergripande teman och féorekomst av teman
presenteras i resultaten. Tabell 2 illustrerar analysprocessen och visar exempel pa
hur meningsbarande enheter successivt abstraherades till koder, grupperade koder
och slutliga teman. Denna process mojliggjorde en systematisk syntes av studiernas
innehall och bidrog till att identifiera &terkommande monster relaterade till
spridning och cirkulation av ESBL-producerande E. coli inom olika One-Health-
domaner.

Den tematiska analysen innefattar en tolkningsprocess dar forskarens forforstaelse
kan paverka kodning och tematisering. For att minska risken for subjektivitet
genomfordes analysen gemensamt av bada forfattarna, med aterkommande
jamforelser av koder och teman tills konsensus uppnaddes. Analysprocessen
praglades av reflexivitet, dar kodernas relevans och tematisering kontinuerligt
diskuterades i relation till studiernas innehéll och studiens syfte.
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3.5 Etiska overvaganden

Eftersom detta arbete ar en litteraturstudie som baserad pa redan publicerade
vetenskapliga artiklar har ingen hantering av personuppgifter eller
forskningspersoner forekommit. Etiska 6verviaganden ror darfor fraimst urval,
granskning och redovisning av forskning, men aven en reflektion kring om och hur de
inkluderade studierna sjilva behandlar etiska fragor. Vid tolkning av tidigare
forskning har forfattarna beaktat respektive studies etiska godkannande,
metodologiska begransningar och potentiella intressekonflikter.

Tabell 2. Exempel pé den tematiska analysprocessen

Identifierade Initiala koder Grupperade Prelimira teman Resultat-

meningsbirande koder teman

enheter

Faktorer relaterade = Miljo och Dricksvattenkvalitet, Vatten, sanitet och | Tema 1

till forekomst infrastruktur avloppshantering, avloppshantering

sanitet Vatten, sanitet

och miljo

Spridningsvagar Biosidkerhet pa Animalieproduktion = Djurhéllning och Tema 2

mellan manniska, | gardsniva, djur, livsmedelproduktion

djur och mll_]O livsmedel DJurhfﬂlnlng och
livsmedelssystem

Minskning eller Avloppsrening, Strukturella Hushall, samhalle Tema 3

kontroll av ESBL- | boendemiljo, omraden relaterade | och human

bildande E. Coli kontakt med djur, | till spridning kolonisation av Hushall,

hushall, samhalle ESBL- bilande E. samhalle och
coli human

kolonisation

Atgirder, Kartlaggning, Genomisk analys & = Overvakning och Tema 4

strukturer eller spridningsmonster, = overvakning genomiska metoder

forhallande som miljoreservoarer Overvakning och

pﬁverkar for ESBL, genomiska

spridningen identifiering av metoder

spridda klonlinjer
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4 RESULTAT

For att belysa hur ESBL-producerande E. coli cirkulerar mellan méanniska, djur och
miljo ur ett One Health-perspektiv, inkluderades totalt 20 vetenskapliga
originalartiklar. Studierna ar genomforda i olika geografiska kontexter och omfattar
resultat fran saval human-, djur- som miljorelaterade doméaner. En sammanfattande
oversikt av de inkluderade studierna aterfinns i bilaga 1.

Resultatet bygger pa en tematisk analys av artiklarnas resultatavsnitt och presenteras
genom fyra overgripande teman som fangar aterkommande monster i
forskningslitteraturen avseende cirkulation och spridningssammanhang for ESBL-
producerande E. coli. Teman belyser centrala strukturella omraden dar spridning
sker inom ramen for ett One-Health-arbetssitt. Dessa teman illustreras i figur 1.

Miliorelaterade Hushall och
strukturer — vatten, sanitet

= samhallskontext
och miljd

i 4 i 1 ’ - .
Diurhélining ocl Genomisk dvervankning

livsmedelssystem

Figur 1: Visar den fyra 6vergripande resultatteman

4.1 Tematisk resultatanalys
Tema 1 — Miljorelaterade strukturer -Vatten, sanitet och miljo

Flera av de inkluderade studiernas resultat visar att faktorer kopplade till
vattenkvalitet, sanitet och avloppshantering utgor centrala komponenter i bade
spridningen och begransningen av ESBL-producerande E. coli. Dessa miljorelaterade
faktorer framtrader som ett aterkommande monster oberoende av geografisk kontext
och belyser miljons funktion som en sammanlankande arena mellan manniska och
djur inom ett One Health-perspektiv.

Forskning fran ldg- och medelinkomstlander visar konsekvent att bristande
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avloppshantering och otillrackliga sanitetslosningar ar associerade med hog
forekomst av ESBL-producerande E. coli i bade yt- och hushallsnéra vattenmiljoer
(VanderYacht et al., 2024; Khan et al., 2025; Tian et al., 2025). I dessa miljoer
fungerar vatten inte enbart som exponeringskailla, utan dven som en aktiv reservoar
dar resistenta bakterier kan ackumuleras och spridas vidare till manniskor och djur.

Studien VanderYacht et al. (2024) visade exempelvis en nastan tusenfaldig 6kning av
E. coli-halter i bevattningsvatten nedstroms en stad utan fungerande avloppsrening,
tillsammans med en 6kning av tredje generationens cefalosporinresistens fran 6,7 %
uppstroms till 100 % nedstroms. Dessa fynd talar om hur bristande infrastruktur kan
skapa tydliga spridningsgradienter i miljon.

Liknande monster rapporterades av Khan et al. (2025), dar analys av 840
vattenprover fran tre distrikt i Pakistan visade att ESBL-producerande E. coli
forekom i en betydande andel av bade dricks- och avloppsvatten. Fynden tyder pa att
vattenmiljoer i omraden med begransad infrastruktur fungerar som kontinuerliga
spridningsnoder snarare an tillfalliga exponeringskallor.

Resultatet illustrerar samtidigt att forbattrad vattenhantering kan minska
forekomsten av ESBL-producerande E. coli. Studien av Bastidas-Caldes et al. (2022)
rapporterade att hushallsbaserad vattenfiltrering eliminerade detekterbar E. coli,
inklusive ESBL-producerande stammar, i samtliga analyserade vattenprover efter
intervention. Detta visar att relativt enkla tekniska atgarder kan ha stor betydelse for
att reducera mikrobiologiska risker pa hushallsniva.

Den centrala rollen som miljon har forstarkts ytterligare i studier som jamfor
forekomst mellan olika One Health-komponenter. I den longitudinella studien av
Cocker et al. (2023) var forekomsten av ESBL-producerande Enterobacterales,
inklusive E. coli, hogre i flod- och draneringsvatten dn i humanprover, vilket betonar
att miljon ofta utgor en mer belastad reservoar 4n manniskan sjalv.

Detta tema visar att tillgang till sakert dricksvatten, fungerande sanitet och effektiv
avloppshantering utgor centrala strukturella omraden dar spridningen av ESBL-
producerande E. coli. kan begransas 6ver flera One Health-doméner. Miljorelaterade
strukturer framtrader dirmed som centrala knutpunkter dir insatser potentiellt kan
fa effekt inom bade human-, djur- och miljorelaterade sammanhang.

Tema 2 - Djurhéllning och livsmedelssystem

Detta tema belyser att djurhallning och livsmedelssystem fungerar som en
betydelsefull arena dar ESBL-producerande E. coli kan forekomma, etablera samt
sprida sig vidare mellan One Health-doméner. Temat omfattar bade
primarproduktion och narliggande miljoer samt kontaktzoner dar manniskor
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exponeras genom arbete, djurhantering eller narhet till djurmiljéer. Det framtrader
ett monster dar ESBL-producerande E. coli inte enbart ar kopplad till kliniska
sammanhang, utan aterfinns i flera delar av djurrelaterade system och darmed kan
paverka folkhélsan via livsmedelskedjan och direktkontakt (Akkari et al., 2024;
Aworh et al., 2020; Kim et al., 2021).

Ett aterkommande fynd ar att ESBL-producerande E. coli kan pavisas hos till synes
friska produktionsdjur, vilket innebar att resistenta bakterier kan cirkulera i
systemen utan att kliniska symtom upptrader. I en fjaderfastudie fran Algeriet
identifierades ESBL-fenotyp hos en andel av E. coli-isolat fran friska fjaderfan,
samtidigt som en stor andel isolat uppvisade multiresistens (Akkari et al., 2024). I ett
nationellt 6vervakningsprogram i Sydkorea rapporterades ESBL-producerande E. coli
i flera delar av fjaderfaproduktionen, vilket indikerar att resistens kan vara etablerad
pa systemniva snarare an begransad till enskilda besattningar eller isolerade miljoer
(Kim et al., 2021).

Detta tema tyder ocksa pa att spridningsmonster blir sarskilt tydliga i miljoer dar djur
och manniskor delar utrymmen eller dar arbetsmiljoer skapar frekvent kontakt
mellan sektorer. I en One-Health-studie fran Nigeria pavisades ESBL-producerande
E. coli parallellt hos manniskor, kycklingar och i fjaderfamiljoer, vilket indikerar
parallell forekomst mellan doméner snarare an en isolerad killa (Aworh et al., 2020).
Detta stiarker tolkningen att djurrelaterade miljoer kan fungera som kontaktzoner dar
bakterier och resistensfaktorer cirkulerar mellan manniska och djur.

Liknande monster observerades i lantbruksproduktion dar djur och manniskor ingar
i samma lokala system. I en studie fran Tjeckien pavisades cefotaximresistent E.coli
hos en stor andel mjolkkalvar, och ESBL-gener forekom i majoriteten av isolaten.
Denna forekomst rapporterades dven hos personer som arbetade med djuren, vilket
talar om att resistenta bakterier kan forekomma i bade djur- och humanled inom
samma gardskontext (Masarikova et al., 2025).

Resultatet visar aven att andra djurpopulationer, utover produktionsdjur, kan bara
ESBL-producerande E. coli. I en studie fran Kanariebarna identifierades ESBL-
producerande E. coli hos tamkameler, vilket visar att dven regionalt specifika
bruksdjur kan inga i resistensekologin (Carvalho et al., 2020). Studien av Zhou et al.
(2022) rapporterade dessutom forekomst av ESBL-producerande E. coli hos hundar
och katter i Kina, vilket indikerar att siallskapsdjur kan utgora en relevant del av den
djurrelaterade exponeringen i hushall och samhille. Detta understryker att
resistensproblematiken i djurhéllning inte forstas utan att samtidigt beakta den
manskliga exponeringsmiljon i produktionen.

Sammanfattningsvis framhéaver detta tema att djurhallning och livsmedelssystem
fungerar som centrala strukturer for spridning av ESBL-producerande E. coli mellan
djur, manniskor och miljo. Forekomsten hos friska djur, overensstammande fynd i
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olika delar av systemet samt resultat fran 6vervakningsstudier indikerar att
resistensen vanligtvis ar systembunden, snarare dn begransad till enskilda
besattningar eller miljoer. Djurrelaterade system framtrader dirmed som viktiga
komponenter i forstaelsen av spridningsmonster inom ett One Health-sammanhang
(AkKkari et al., 2024; Aworh et al., 2020; Kim et al., 2021; Masarikova et al., 2025;
Zhou et al., 2022).

Tema 3 — Hushall och samhiillskontext

Detta tema belyser hur hushalls- och samhallsnara faktorer utgor centrala arenor dar
manniska, djur och miljo mots, samt dar human kolonisation med ESBL-
producerande E. coli kan etableras och vidmakthallas. Fynd fran flera studier visar
att hogre grad av ESBL-producerande E. coli som forekommer hos méanniskor ar
kopplad till strukturella och kontextuella forhallanden i vardagsmiljon — sdsom
boendemiljo, tillgang till sanitet, kontakt med djur och exponering for kontaminerade
miljoer — snarare an till individuella beteenden. Tema tre synliggor dirmed hur
spridning konkretiseras pa hushalls- och samhallsniva inom ett One
Health-perspektiv (Muhummed et al., 2024; Rousham et al., 2021; Cocker et al.,
2023).

Ett tydligt &terkommande monster ar att human kolonisation med ESBL-
producerande E. coli forekommer i bade urbana och rurala samhallen, sarskilt dar
manniskor och djur lever i niara anslutning. Rapporterade studier fran 1ag- och
medelinkomstlander visar hog fekal forekomst hos manniskor i hushall dar
djurhallning sker i direkt narmiljoé och dar sanitiara forutsattningar ar begransade
(Muhummed et al., 2024; Rousham et al., 2021). Dessa fynd talar om att hushallet
fungerar som en central exponeringsarena dar flera One Health-komponenter
samverkar, snarare an att kolonisation kan tillskrivas en enskild smittkalla.

Sambhallskontext och strukturella forhallanden framtrader ocksa som betydelsefulla
for att forsta variationer 6ver tid. I den longitudinella kohortstudien fran Malawi
pavisades ESBL-producerande Enterobacterales, inklusive E. coli, hos en betydande
andel av humanprover i urbana, peri-urbana och rurala hushéll, med tydliga
variationer kopplade till sasong och boendemiljo (Cocker et al., 2023). Detta resultat
tyder pa att kolonisation paverkas av dynamiska samhalls- och miljofaktorer sisom
nederbord, befolkningstathet och infrastruktur.

Miljorelaterade exponeringar i hushallens narmiljo framtrader ocksa som

betydelsefulla. Flera studier observerade samtidig forekomst av ESBL-producerande
E. coli i humanprover och i omgivande miljoer, sdsom vatten och djur, inom samma
lokala kontext (Gay et al., 2023; Khan et al., 2025). Vattenanvandning framstar som
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en kontinuerlig exponeringsvag i hushall dar bade dricks- och avloppsvatten
innehaller ESBL-producerande E. coli (Khan et al., 2025). Dessa fynd visar att
hushallsnira miljoer speglar bredare strukturella brister i vatten- och
sanitetsinfrastruktur.

Temat tre visar aven hur hushéllsnivan fungerar som en lank mellan 6vriga
resultatteman. Djurhallningens betydelse (Tema 2) och miljorelaterade faktorer
(Tema 1) sammanfaller i hushéllet, dir manniskor exponeras for resistenta bakterier
genom vardagliga aktiviteter. Studier frain Madagaskar och Bangladesh visar att
ESBL-producerande E. coli kan pavisas samtidigt i manniska, djur och milj6 inom
samma sambhallen, vilket i sin tur tyder pa att spridningen sker via flera parallella
vagar snarare an genom en linjar transmissionskedja (Gay et al., 2023; Rousham et
al., 2021).

Detta tema visar att human kolonisation med ESBL-producerande E. coli ar nara
kopplad till hushélls- och samhallsmiljoer dar strukturella faktorer sasom sanitet,
vattenkvalitet, boendemiljo och nirhet till djur samverkar. Resultaten indikerar att
spridning och kolonisation inte kan forstas isolerat pa individniva, utan behover
analyseras i relation till hushall och samhille som integrerade komponenter i ett One
Health-systemet (Muhummed et al., 2024; Cocker et al., 2023; Gay et al., 2023; Khan
et al., 2025).

Tema 4: Genomisk 6vervakning

Detta tema belyser hur 6vervakning och genomiska metoder anvands for att
identifiera, kartlagga och forsta spridningsmonster av ESBL-producerande E. coli
inom och mellan manniska, djur och miljo. Resultaten visar att molekylara
analysmetoder utgor ett betydande verktyg for att upptacka samband som inte
framtrader genom enbart fenotypisk resistensbestimning. Temat illustrerar darmed
hur genomisk 6vervakning kan fordjupa forstaelsen av resistensens cirkulation ur ett
One Health-perspektiv (Gay et al., 2023; Elmarghani et al., 2025; Pérez-Etayo et al.,
2022).

Pavisning av genetiskt narbeslaktade ESBL-producerande E. coli har varit ett
aterkommande monster i flera One Health-kompartment, vilket tyder pa
sektorsovergripande spridning. Flera studier har med hjalp av helgenomsekvensering
(Whole Genome Sequencing, WGS), multilocus sequence typing (MLST) samt
fylogenetisk analys identifierat delade sekvenstyper och resistensgenprofiler mellan
isolat fran manniska, djur och miljo (Kasanga et al., 2024; Gay et al., 2023). Dessa
resultat visar att resistens cirkulerar i komplexa ekologiska system och inte ar
begransad till enskilda vardar eller miljoer.
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I detta tema framtrader miljo ocksa som en central reservoar for genetisk diversitet
av ESBL-producerande E. coli. Studier av vattenmiljoer och avloppsrelaterade system
har identifierat en omfattande variation av ESBL-gener och plasmider, dar vissa
genetiska element delas med kliniskt relevanta humanisolat (Tian et al., 2025; Shoaib
et al., 2025; VanderYacht et al., 2024). Resultatet indikerar att miljon fungerar som
en aktiv arena for genetisk omkombination och vidare spridning, snarare 4n en passiv
mottagare.

Flera studier belyser dessutom att genomisk overvakning majliggor identifiering av
internationellt spridda klonlinjer. Bland annat forekommer sekvenstyperna ST131
och ST155 i isolat fran manniskor, djur och miljo i olika geografiska kontexter
(Kasanga et al., 2024; Elmarghani et al., 2025; Pérez-Etayo et al., 2022). Dessa fynd
indikerar att vissa kloner av ESBL-producerande E.coli har formagan att etablera sig i
flera ekologiska nischer och sprids bade lokalt och globalt.

Anviandning av genomiska metoder varierar dock mellan studier och kontexter.
Medan vissa studier kombinerar omfattande provtagning med avancerad molekylar
analys, bygger andra studier pa mer begransade urval eller specifika miljoer (Sartori
et al., 2023; Flatgard et al., 2024). Trots denna variation mojliggor de genomiska
analyser identifiering av monster som annars skulle forbli osynliga, specifikt vad
galler potentiella transmissionsvagar inom One Health-perpektivet.

Detta tema belyser att genomiska metoder och 6vervakning ar betydelsefulla for att
forsta samt kartlagga spridningsmonster av ESBL-producerande E. coli. Identifiering
av genetiska samband mellan isolat frain ménniska, djur och miljo mojliggor ven en
mer integrerad forstaelse av resistensens ekologi. Genom att pavisa delade klonlinjer
och resistensgensprofiler bidrar dessa metoder till en mer integrerad forstéaelse av
resistensens cirkulation inom ett One Health-sammanhang (Gay et al., 2023;
Kasanga et al., 2024; Elmarghani et al., 2025).
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5 DISKUSSION

Syftet med denna litteraturstudie var att, ur ett One Health-perspektiv, sammanstéilla
och syntetisera hur ESBL-producerande E. coli cirkulerar mellan manniska, djur och
miljo samt att belysa centrala strukturella omraden for att begransa spridningen. I
diskussionen tolkas studiens huvudsakliga resultat i relation till tidigare forskning
och satts in i ett bredare folkhalsovetenskapligt ssmmanhang. Diskussionen syftar till
att fordjupa forstaelsen av de monster som identifierats i resultatet genom att
analysera hur olika doméner och strukturella forutsattningar samverkar inom ramen
for One Health. Fokus ligger darmed pa att tolka och problematisera resultaten,
snarare an att aterge de empiriska fynd som redan presenterats. De fyra overgripande
teman som resulterade i tematiska analysen utgor grunden for diskussionen och
anvands for att belysa hur cirkulationen av ESBL-producerande E. coli formas av
sammanldnkade system och strukturella forhallanden. Detta angreppssatt mojliggor
en integrerad forstaelse av resistensproblematiken och understryker betydelsen av att
betrakta spridning som en process som paverkas av samverkan mellan manniska,
djur och miljo, i linje med One Health-ramverket.

5.1 Sammanfattande tolkning av huvudresultat

Litteraturstudiens samlade resultat visar att cirkulationen av ESBL-producerande E.
coli mellan manniska, djur och miljo i huvudsak priglas av aterkommande
exponeringar inom sammanldnkade system, snarare an av isolerade eller enskilda
overforingstillfillen. Ett genomgaende monster ar att miljorelaterade strukturer, i
synnerhet vatten-, sanitets- och avloppssystem, utgor en central samordnande arena
dar resistenta bakterier och genetiska resistenselement kan ansamlas, besta over tid
och spridas vidare till bAde humana och animaliska populationer (VanderYacht et al.,
2024; Khan et al., 2025; Tian et al., 2025). Mendelson och kollegorna visar ocksa att
resistensspridningen forstarks av bristande tillgang till sanitet och rent vatten samt
sdker avfallshantering ((Mendelson et al., 2024). Samtidigt framtrader djurhéllning
och livsmedelssystem som aterkommande kontaktzoner dar resistens kan etableras
pa systemniva och cirkulera bdde inom och mellan olika One Health-domaner
(Aworh et al., 2020; AkKkari et al., 2024; Kim et al., 2021; Masarikova et al., 2025).

En overgripande syntes ar att hushalls- och samhéllsnira miljoer fungerar som
praktiska skarningspunkter dar miljomassiga och djurrelaterade exponeringsvagar
sammanfaller med human kolonisation. Detta innebar att spridningen av ESBL-
producerande E. coli inte enbart kan forstas som ett fenomen kopplat till vairdmiljéer
eller livsmedelsproduktion, utan ocksa som en vardagsnira process som formas av
boendeforhallanden, infrastruktur samt lokala system for vatten, sanitet och
djurhallning (Rousham et al., 2021; Cocker et al., 2023; Muhummed et al., 2024).
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Resultaten indikerar vidare att transmissionsriktning ofta ar svar att faststalla,
eftersom flera domaner samtidigt kan uppvisa parallell forekomst och paverkas av
gemensamma exponeringskillor snarare dn av en tydlig, linjar smittkedja (Gay et al.,
2023; Aworh et al., 2020).

Genomisk 6vervakning tillfor ytterligare en viktig dimension till forstaelsen av
cirkulationen genom att mojliggora analyser av genetiska samband mellan isolat fran
olika One Health-doméner. Sidana metoder starker mojligheten att identifiera
potentiell sektorsovergripande spridning i olika kontexter (Gay et al., 2023; Pérez-
Etayo et al., 2022; Elmarghani et al., 2025). Samtidigt begransas tolkningen av dessa
fynd av variationer i metodval, provtagningsstrategier och tillgang till
laboratoriekapacitet, vilket bidrar till ett ojamnt kunskapsldge och forsvarar
jamforelser mellan studier och regioner (CDC, 2022; Mendelson et al., 2024).

Dessa iakttagelser 6verensstimmer med global forskning som pekar pa
antibiotikaanvandning inom animalieproduktion som en drivande faktor bakom
resistensutveckling, sarskilt i sammanhang dar reglering och 6vervakning ar
bristfallig (Van Boeckel et al., 2019).

Avslutningsvis indikerar resultaten att insatser for att begransa cirkulationen av
ESBL-producerande E. coli behover vara langsiktiga, integrerade och tvarsektoriella
for att effektivt paverka de strukturella forutsattningar som majliggor spridning.
Atgirder som enbart riktas mot en enskild domiin — exempelvis isolerad
antibiotikastyrning, begriansade vatteninsatser eller selektiv 6vervakning — riskerar
att fa begriansad effekt om parallella spridningsvagar kvarstar i andra delar av
systemet. Det kravs holistiskt angreppssitt det vill sdga tvarsektoriellt dar flera
sektorer i samhallet samverkar i enlighet med One Health-ramverket for att effektivt
paverka cirkulationen av resistenta bakterier (WHO,2017; Mendelson et al., 2024;
Canada et al., 2022).

5.2 Tolkning per tema i relation till tidigare forskning

Miljo: vatten, sanitet och avloppssystem

Resultaten indikerar att vatten-, sanitets- och avloppsrelaterad infrastruktur utgor en
central faktor for bade spridning och begransning av ESBL-producerande E coli,
sarskilt i sammanhang dar strukturella brister leder till upprepad och langvarig
exponering (VanderYacht et al., 2024; Khan et al., 2025; Tian et al., 2025; Gay et al.,
2023). Dessa fynd 6verensstimmer med tidigare forskning som beskriver
vattenmiljoer som betydelsefulla reservoarer for antibiotikaresistens, framfor allt i
kontexter dar resursbegransningar paverkar sanitet, avfallshantering och
reningskapacitet (WHO, 2023; Mendelson et al., 2024).
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En central tolkning ar att miljon inte enbart bor betraktas som en passiv bakgrund till
spridning, utan snarare som en aktiv komponent i resistensens cirkulation.
Infrastrukturens kvalitet kan paverka bdde omfattningen och monstret av spridning,
vilket innebar att bristande system kan bidra till att resistenta bakterier vidmakthalls
och sprids over tid (VanderYacht et al., 2024; Khan et al., 2025). Detta forstarks av
studier som visar att vattenrelaterade miljoer kan fungera som platser dar genetiska
resistenselement, sdisom ESBL-gener och plasmider, bevaras och sprids vidare inom
och mellan domaner (Tian et al., 2025; Shoaib et al., 2025).

Djurhallning och livsmedelssystem

De inkluderade studierna visar att selektion och cirkulation av antibiotikaresistens
kan ske inom animalieproduktion, varifran resistenta bakterier kan 6verforas till
manniskor genom livsmedel, direktkontakt med djur eller via miljorelaterade floden
(Aworh et al., 2020; Akkari et al., 2024; Kim et al., 2021; Kasanga et al., 2024;
Masarikova et al., 2025; Carvalho et al., 2020). Dessa resultat ligger i linje med
tidigare forskning som identifierar antibiotikaanvandning inom animalieproduktion
som en central drivkraft bakom resistensutveckling, sarskilt i miljoer dir reglering
och overvakning ar begransad (Van Boeckel et al., 2019).

Samtidigt bidrar de inkluderade studierna med en mer nyanserad bild av
djurdoméanen. Flera studier visar att resistens kan vara etablerad pa systemniva och
forekomma hos till synes friska djur, samt i flera led av produktionskedjan (Akkari et
al., 2024; Kim et al., 2021). Nar manniskor och djur undersoks inom samma lokala
sammanhang framtrader parallella fynd som indikerar férekomst av multipla och
delvis samtidiga spridningsvagar, snarare dn en entydig och enkel
transmissionsriktning (Aworh et al., 2020; Masarikova et al., 2025). Ur ett One
Health-perspektiv innebar detta att atgarder som enbart riktas mot en identifierad
“kalla” riskerar att fa begransad effekt om cirkulationen fortsatter via andra
kontaktzoner inom systemet.

Hushall och samhillskontext.

Resultaten visar att human kolonisation med ESBL-producerande E. coli i hog grad
ar kopplad till strukturella och kontextuella forhallanden i vardagsmiljon, sdsom
boendeforhallanden, tillgang till sanitet och narhet till djur, snarare an enbart till
individuella hygienrutiner (Rousham et al., 2021; Cocker et al., 2023; Muhummed et
al., 2024; Zhou et al., 2022). Hushallet kan darmed forstas som en central kontaktzon
dar miljomassiga och djurrelaterade transmissionsprocesser mots och samverkar i
relation till human exponering.

En viktig fordjupning ar att flera studier visar att kolonisation och forekomst varierar
over tid och paverkas av dynamiska samhalls- och miljofaktorer, sasom
sasongsvariationer och forandringar i lokala infrastrukturella forhallanden (Cocker et
al., 2023). Detta stiarker tolkningen att exponering ofta ar aterkommande snarare dn
punktvis. Kopplingen mellan Tema 1—3 (miljo, djurhéllning och hushall) blir darmed

23



tydlig: bristande WASH-strukturer (Water, Sanitation, and Hygiene) formar
hushaéllens exponeringsmiljo och kan samtidigt paverka djurrelaterad kontaminering
genom exempelvis vattenanvandning och lokala miljorelaterade
exponeringsprocesser (Khan et al., 2025; Rousham et al., 2021; Gay et al., 2023).

Overvakning och genomik

Genomiska metoder bidrar till en mer detaljerad forstéelse av cirkulationen genom
att mojliggora analyser av genetiska samband mellan isolat fran manniska, djur och
miljo (Gay et al., 2023; Elmarghani et al., 2025; Pérez-Etayo et al., 2022; Sartori et
al., 2023; Flatgard et al., 2024; Shoaib et al., 2025). I relation till 6vriga teman
mojliggor detta en problematisering av begreppet parallell forekomst: vissa monster
kan indikera genetiskt narbesliktade stammar och dirmed majlig
sektorsovergripande spridning, medan andra kan spegla gemensamma
selektionstryck eller likartade exponeringsmiljoer.

Samtidigt kraver dessa tolkningar forsiktighet. Variationer i provtagningsstrategier,
analysmetoder och studiedesign paverkar vilka genetiska samband som kan
identifieras. Dartill ar tillgdngen till genomisk 6vervakning ojamnt fordelad globalt,
vilket innebar att cirkulationen i resursbegransade miljoer sannolikt &r mindre
kartlagd trots potentiellt hogre exponeringstryck (CDC, 2022; Mendelson et al.,
2024). Detta kan paverka bade jamforbarhet och representativitet i det samlade
kunskapslaget.

Syntes mellan teman

Den tematiska analysen visar att de mest betydelsefulla strukturella faktorerna som
paverkar cirkulationen av ESBL-producerande E. coli fraimst aterfinns i
skarningspunkterna mellan olika One Health-doméner. Vatten- och avloppssystem
utgor exempelvis sammanldnkande strukturer mellan miljo, hushall och produktion,
medan djurrelaterade system kopplar samman animalieproduktion, kontaktzoner
och livsmedelskedjan. Hushéllet framtrader i sin tur som en central arena dar flera
exponeringsviagar sammanfaller samtidigt.

Genomisk analys och 6vervakning utgor viktiga kompletterande verktyg for att
fordjupa forstaelsen av hur dessa samband tar form och samverkar. Samtidigt
synliggor dessa metoder begransningar i det nuvarande kunskapslaget, sarskilt
kopplade till metodologisk variation och ojamn tillgang till 6vervakningsresurser
(WHO, 2017; WHO, 2023; Canada et al., 2022).

Resultaten indikerar vidare att dessa strukturella samband tar sig olika uttryck
beroende pa socioekonomiska och institutionella forutsattningar. Detta innebar att
cirkulationens mekanismer och mojliga angreppspunkter varierar mellan 1dg-, medel-
och hoginkomstkontexter, vilket understryker behovet av kontextanpassade
strategier snarare dn generella I6sningar, dven nar de underliggande mekanismerna
ar gemensamma.
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5.3 Folkhalsovetenskapliga implikationer ur ett One Health-
perspektiv

Litteraturstudiens resultat visar att cirkulationen av antibiotikaresistenta ESBL-
producerande E. coli har tydliga folkhalsovetenskapliga implikationer och bor forstés
som ett problem som formas av strukturella och systemovergripande forhallanden,
snarare an som ett fenomen som i forsta hand kan forklaras av individuella
beteenden. Ett One Health-perspektiv mojliggor en analys dar manniskors, djurs och
miljons halsa betraktas som sammanlankade komponenter i resistensens ekologi,
vilket innebar att insatser eller brister inom ett omrade kan fa konsekvenser for de
ovriga (WHO, 2017; Canada et al., 2022).

Ett centralt folkhalsovetenskapligt resultat ar att miljorelaterade strukturer, sarskilt
system for vattenforsorjning, sanitet och avloppshantering, framtrader som
gemensamma beroringspunkter dar ESBL-producerande E. coli kan cirkulera mellan
manniska, djur och miljo. Studier fran lag- och medelinkomstlander visar att
bristande sanitira forhallanden och otillracklig avloppsrening bidrar till
aterkommande exponering via vatten och livsmedel (VanderYacht et al., 2024; Khan
et al., 2025). Dessa resultat indikerar att forbattringar inom vatten- och
sanitetsinfrastruktur bor betraktas som centrala folkhalsodtgarder, med potential att
paverka resistensspridning pa befolkningsniva, snarare dn enbart som tekniska eller
miljomassiga insatser.

Samtidigt visar resultaten att antibiotikaresistens inte ar begransad till kontexter med
bristande resurser. Fynd fran hoginkomstlander pavisar forekomst av ESBL-
producerande E. coli inom djurhallning, livsmedelsproduktion och milj6 aven i
sammanhang med etablerade regelverk och kontrollsystem (Kim et al., 2021;
Masarikova et al., 2025). Detta understryker att antibiotikaresistens ar ett globalt
folkhilsoproblem vars uttryck varierar mellan olika socioekonomiska och
institutionella miljoer, snarare an ett problem som enbart ar knutet till specifika
geografiska omraden.

Ur ett héllbarhetsperspektiv kan resultaten relateras till flera av Forenta nationernas
globala mal for hallbar utveckling (United Nations, 2015). Sarskilt mal 3 (god halsa
och valbefinnande) och mal 6 (rent vatten och sanitet) berors, da studierna visar hur
begransad tillgang till sakert vatten och fungerande avloppssystem bidrar till 6kad
exponering for resistenta bakterier. Aven mal 2 (ingen hunger) och mél 12 (h&llbar
konsumtion och produktion) aktualiseras genom resultat kopplade till djurhallning,
livsmedelssystem och antibiotikaanvandning inom animalieproduktion. Mot denna
bakgrund bekraftar detta att antibiotikaresistens utgor ett hinder for hallbar
utveckling och att atgarder mot resistens samtidigt ar en forutsiattning for att uppna
Agenda 2030 (World Bank, 2017; Mendelson et al., 2024).
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Resultaten belyser vidare betydande globala ojamlikheter i mgjligheterna att
forebygga och kontrollera cirkulationen av ESBL-producerande E. coli. Begransad
tillgang till laboratoriekapacitet, 6vervakningssystem och infrastrukturella
investeringar i laginkomstlander forsvarar tidig upptackt och effektiv hantering av
resistens (Mendelson et al., 2024). Samtidigt visar studier fran hoginkomstlander att
avancerade overvakningsverktyg, sisom helgenomsekvensering, mojliggor detaljerad
kartlaggning av spridningsmonster mellan One Health-doméaner — resurser som ofta
saknas i de miljoer dar exponeringstrycket kan vara som storst (CDC, 2022). Ur ett
folkhalsovetenskapligt perspektiv indikerar detta att globala strategier mot
antibiotikaresistens behover inkludera jamlik resursférdelning och langsiktig
kapacitetsuppbyggnad.

Slutligen indikerar resultaten att effektiva strategier for att begriansa cirkulationen av
ESBL-producerande E. coli kraver samordnade och langsiktiga insatser snarare an
isolerade atgarder. Forbattrad antibiotikastyrning inom bade human- och
veterindrmedicin, i kombination med investeringar i sanitet, biosikerhet inom
djurhallning och miljo6vervakning, framtrader som sarskilt betydelsefulla (Van
Boeckel et al., 2019; WHO, 2023). Nar insatser genomfors fragmenterat finns en risk
att resistens fortsatter att cirkulera via andra domaner, vilket begransar den samlade
effekten.

Avslutningsvis visar detta att ett folkhalsovetenskapligt arbete mot ESBL-
producerande E. coli forutsitter integrerade, rattviseinriktade och héallbara strategier.
One Health-ramverket erbjuder darmed en nédvandig analytisk och praktisk struktur
for att identifiera gemensamma exponerings- och cirkulationspunkter mellan
manniska, djur och miljo samt for att sdkerstilla att insatser bidrar till bade
forbattrad folkhilsa och 1angsiktig hallbar utveckling (WHO, 2017; Canada et al.,
2022).

5.4 Metoddiskussion — metodologiska styrkor och begransningar

Denna litteraturstudie genomfordes med en kvalitativ ansats och en tematisk analys
inspirerad av Braun och Clarke (2006) for att undersoka hur olika faktorer, ur ett
One Health-perspektiv, kan bidra till att begransa cirkulationen av
antibiotikaresistenta ESBL-producerande E. coli. Den valda metoden mojliggjorde en
strukturerad syntes av empiriska resultat fran studier som varierar avseende kontext,
design och datakallor. En sddan ansats ar sarskilt lamplig vid analys av komplexa
folkhalsoproblem dar flera sektorer och domaner samverkar (WHO, 2023).

Urval av studier och overforbarhet
En tydlig styrka i studien ar att den baseras pa 20 vetenskapliga originalartiklar
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hamtade fran skilda geografiska och socioekonomiska sammanhang. Det inkluderade
materialet omfattar data fran méanniska, djur och miljo, vilket speglar One Health-
ramverkets integrerande helhetsperspektiv. Den geografiska variationen, med studier
fran lag-, medel- och hoginkomstlander, skapar forutsiattningar for att identifiera
aterkommande monster trots betydande skillnader i lokala forhéllanden (Mendelson
et al., 2024; WHO, 2023).

Samtidigt innebar variationen i urvalsstorlek och studiedesign en metodologisk
begransning. Vissa studier bygger pa omfattande provmaterial, exempelvis miljo- och
vattenstudier med ett stort antal prover, medan andra baseras pa mer begransade
urval, sdsom studier av sallskapsdjur eller specifika yrkesgrupper (Zhou et al., 2022;
Sartori et al., 2023). Detta paverkar mojligheten till jamforelser mellan studierna och
innebar att resultaten inte kan generaliseras statistiskt. Den tematiska analysen syftar
darfor till analytisk generalisering, dar fokus ligger pa att identifiera aterkommande
monster och relationer snarare an att faststilla exakta effektstorlekar (Braun &
Clarke, 2006).

Variation i metod och studiedesign

De inkluderade studierna uppvisar en betydande metodologisk bredd, med inslag av
tvarsnittsstudier, kohortstudier, interventionsstudier och genomiska analyser. Denna
heterogenitet kan ses som bade en tillgdng och en begrinsning. A ena sidan méjliggor
den en méngsidig belysning av problemomradet ur flera analytiska perspektiv; &
andra sidan begransar den mojligheten att dra kausala slutsatser om enskilda
faktorers betydelse (Elmarghani et al., 2025; Cocker et al., 2023).

Skillnader i provtagningsstrategier, laboratoriemetoder och rapporteringspraxis kan
dessutom paverka hur resultaten tolkas. For att hantera denna variation har analysen
i huvudsak fokuserat pa studiernas empiriska fynd snarare dn pa metodspecifika
detaljer, vilket ar forenligt med litteraturstudiens overgripande syfte och den valda
analysansatsen.

Sokstrategi och risk for urvalsbias

Sokstrategin utformades med en strukturerad sokstrang med fokus pa ESBL-
producerande E. coli, One Health-perspektiv och spridningsmonster. En styrka ar att
sokstrategin var tydligt kopplad till studiens syfte och tillaimpades konsekvent i
relevanta databaser. Samtidigt kan valet av soktermer ha péaverkat vilka studier som
identifierades. Studier som inte explicit anvander begreppet "One Health” kan
exempelvis ha exkluderats trots att de innehaller relevant empiriskt material. Detta ar
en valkand begransning vid litteraturstudier och kan ha paverkat resultatets bredd
(Booth et al., 2016).

Tillforlitlighet och troviirdighet
For att starka studiens tillforlitlighet genomfordes analysprocessen enligt ett
strukturerat tillvigagangssatt inspirerat av Braun och Clarke (2006), med
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systematisk kodning, jaimforelse av koder och successiv utveckling av teman.
Samtliga inkluderade artiklar bidrog till minst ett tema, vilket minskar risken for
selektiv rapportering. Transparens i analysprocessen och en tydlig koppling mellan
resultat och syfte bedoms bidra till studiens troviardighet (Braun & Clarke, 2021).

Den tematiska analysen innebar samtidigt ett tolkningsmoment, dar forskarens
analytiska val kan paverka resultatet. For att hantera risken for subjektivitet har
analysen praglats av ett systematiskt arbetssatt med aterkommande jamforelser
mellan koder och teman samt kontinuerlig reflektion kring tolkningarnas rimlighet i
relation till det empiriska materialet. Detta bedoms ha bidragit till en mer nyanserad
och tillforlitlig syntes.

Etiska aspekter

Antibiotikaresistens utgor en global folkhalsoutmaning med flera etiska dimensioner.
Ett centralt etiskt dilemma ror avvagningen mellan individens behov av effektiv
antibiotikabehandling och samhallets ansvar att bevara antibiotikans effekt pa lang
sikt (Amente et al., 2023). Resultaten synliggor dven ojamlikheter mellan hég- och
laginkomstlander, dar skillnader i resurser for 6vervakning, sanitet och
infektionskontroll paverkar mojligheterna att hantera resistensproblematiken
(Mendelson et al., 2024).

Ur ett One Health-perspektiv uppstar dessutom etiska avvagningar mellan
manniskors, djurs och miljons halsa. Flera studier visar att djur och milj6 kan
fungera som reservoarer for resistens, men dessa aspekter riskerar att ges lagre
prioritet &n human halsa trots deras centrala betydelse (Cafiada et al., 2022). Denna
litteraturstudie bidrar till att synliggora dessa etiska dimensioner genom att
analysera resistenscirkulation ur ett integrerat och sektorsovergripande perspektiv.

Sammanfattningsvis visar metoddiskussionen att studiens huvudsakliga styrkor
ligger i dess breda One Health-ansats och den strukturerade tematiska analysen av
ett geografiskt och metodologiskt varierat empiriskt underlag. Samtidigt innebar
heterogeniteten i studiernas design, urval och kontext att resultaten bor tolkas med
forsiktighet och forstds som analytiska monster snarare dn som kausala samband.

5.5 Kunskapsluckor och vidare forskning

Trots att den samlade forskningen ger en omfattande och nyanserad bild av hur
ESBL-producerande E. coli forekommer och cirkulerar mellan manniska, djur och
miljo, synliggor denna litteraturstudie flera kvarstaende kunskapsluckor. En
overgripande brist ror avsaknaden av fullt integrerade One Health-studier dar
samtliga tre doméaner analyseras samtidigt inom samma kontext. Flertalet av de

28



inkluderade studierna ar fortsatt sektorsvis utformade, med fokus pa antingen den
humana, animaliska eller miljomassiga doméanen, vilket begransar mojligheten att
fanga komplexa cirkulationsmonster och interaktioner mellan sektorer (Gay et al.,
2023; Cocker et al., 2023; Mendelson et al., 2024). Dessa begriansningar ar nara
kopplade till studiens syfte att syntetisera hur ESBL-producerande E. coli cirkulerar
mellan manniska, djur och miljo ur ett One Health-perspektiv.

En sarskilt tydlig kunskapslucka avser bristen pa longitudinella studier som foljer
forekomst och spridning av ESBL-producerande E. coli over tid inom integrerade
One Health-system. Manga av de inkluderade studierna bygger pa tvarsnittsdesign,
vilket ger en 6gonblicksbild av forekomst men forsvarar analys av dynamiska
forandringar, sasongsvariationer och langsiktiga effekter av strukturella faktorer
sasom vatten- och sanitetsinfrastruktur (Khan et al., 2025; Rousham et al., 2021).
Endast ett begransat antal studier i materialet tillampar longitudinella upplagg, vilket
pekar pa behovet av framtida forskning som battre kan belysa hur kolonisation och
cirkulation utvecklas 6ver tid (Cocker et al., 2023).

Vidare framtrader en tydlig kunskapslucka nar det giller interventionsstudier som
empiriskt utvarderar effekten av strukturella atgiarder for att begransa spridningen av
ESBL-producerande E. coli. Aven om flera studier identifierar samband mellan
bristande sanitet, vattenkvalitet och forekomst av resistenta bakterier, ar evidensen
begransad avseende vilka specifika insatser som ar mest effektiva, hallbara och
kontextanpassade (VanderYacht et al., 2024; Bastidas Caldes et al., 2022). Detta
galler i synnerhet atgiarder inom vatten- och avloppshantering, dar behovet av
systematiskt utvarderade interventioner kvarstar i bade 1ag- och hoginkomstlander.

Inom omradet djurhéllning och livsmedelssystem identifieras ett behov av forskning
som i hogre grad integrerar djurrelaterade exponeringar med humana och
miljomassiga data. Flera studier pavisar parallell forekomst av ESBL-producerande
E. coli hos djur och manniskor inom samma lokala system, men fa analyserar dessa
samband med tillracklig analytisk upplosning for att identifiera potentiella
transmissionsvagar eller gemensamma strukturella drivkrafter (Aworh et al., 2020;
Masarikova et al., 2025; AkKkari et al., 2024). Framtida forskning bor darfor prioritera
multidisciplinira studiedesigner dar provtagning fran djur, manniskor och miljo
samordnas inom samma analytiska ram.

Ytterligare en central kunskapslucka ror den ojamlika tillgdngen till genomisk
overvakning och avancerade molekylara analysmetoder. Studier som anvander
helgenomsekvensering har visat sig vara avgorande for att identifiera genetiska
samband mellan isolat fran olika One Health-dominer, men dessa metoder ar
fortfarande i stor utstrackning koncentrerade till hoginkomstlander (Kasanga et al.,
2024; Elmarghani et al., 2025; CDC, 2022). Detta riskerar att bidra till en snedvriden
global kunskapsbas, dar cirkulationsmonster i resursbegransade miljoer ar mindre
val kartlagda trots att behovet av 6vervakning ofta ar som storst dar (Mendelson et
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al., 2024). Framtida forskning bor darfor aven inriktas mot kapacitetsuppbyggnad
och harmonisering av 6vervakningsmetoder for att mojliggora battre jamforbarhet
mellan regioner och kontexter.

Slutligen pekar resultaten pa ett behov av 6kad samordning mellan forskning och
policyutveckling. Flera av de inkluderade studierna betonar vikten av integrerade
One Health-strategier, men fa analyserar hur forskningsresultat omsitts i praktisk
styrning, regelverk eller langsiktiga folkhalsoinsatser (WHO, 2023; Canada et al.,
2022). Framtida forskning bor darfor aven inkludera policyanalytiska och
implementeringsinriktade perspektiv for att starka kopplingen mellan vetenskaplig
kunskap och effektiv hantering av antibiotikaresistens.

Dessa identifierade kunskapsluckor indikerar att framtida forskning om ESBL-
producerande E. coli behover praglas av longitudinella, integrerade och
tvarvetenskapliga angreppssitt inom ramen for One Health. En sddan
forskningsinriktning ar central for att fordjupa forstaelsen av hur resistens cirkulerar
mellan manniska, djur och milj6 samt for att identifiera héllbara, jamlika och
evidensbaserade strategier for att begransa spridningen av antibiotikaresistens.

5.6 Slutsats

Syftet med denna litteraturstudie var att, ur ett One Health-perspektiv, sammanstélla
och syntetisera hur ESBL-producerande E. coli cirkulerar mellan manniska, djur och
miljo samt att identifiera centrala strukturella omraden med potential att begransa
spridningen. Resultatet belyser att denna cirkulation 4r en sammanlinkad och
dynamisk process som inte kan forstas eller hanteras inom enskilda sektorer, utan
behover analyseras som ett integrerat system dar flera doméaner samverkar.

Studien visar att miljorelaterade strukturer, sarskilt vatten-, sanitets- och
avloppssystem, utgor centrala knutpunkter i resistensens cirkulation. Brister inom
dessa strukturer paverkar samtidigt djurhallning, livsmedelssystem och hushallsnira
exponeringsmiljoer, vilket innebar att paverkan i en domén far konsekvenser for de
ovriga. I detta ssammanhang framtrader djurrelaterade system samt hushalls- och
samhallskontexter fraimst som kontaktzoner for aterkommande och parallell
exponering, snarare an som isolerade eller entydiga smittkallor.

Vidare visar litteraturstudien att genomiska metoder utgor ett viktigt analytiskt
verktyg for att belysa spridningsmonster och genetiska samband mellan isolat fran
olika One Health-domaner. Samtidigt begransas den globala kunskapsbilden av
ojamlik tillgang till avancerad 6vervakning, vilket bidrar till kvarstdende
kunskapsluckor, sarskilt i resursbegransade miljoer.
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Sammanfattningsvis bidrar denna studie med en syntetiserande forstéelse av hur
ESBL-producerande E. coli cirkulerar mellan manniska, djur och miljo samt
identifierar strukturella omraden dar insatser sannolikt kan fa storst effekt.
Resultaten understryker behovet av integrerade, langsiktiga och tvarsektoriella
strategier inom ramen for One Health for att pa ett hallbart sitt begransa spridningen
av antibiotikaresistens.
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BILAGA 1

Forfattare | Studietyp | Land, One Resultat Kvalitetsg
, ar & titel | & syfte urval och | Health- ranskning
metod ansats (CASP)
AKKkari et En Algeriet Fokus pa djur | Avde 360 E. Styrkor:
al., 2024. tvarsnittsunde och coli-isolaten Studien hade
rsokning med | Totalt 431 primarproduk | klassificerades | ett stort och
syfte att kloaksvabbpro | tion av 281 (78,1 %) tydligt
Prevalence faststilla ver insamlade | livsmedel. som definierat
and molecular | forekomsten fran till synes multiresistent | urval, anvinde
characterizati | av ESBL-och | friska a. Totalt 17 standardisera
onof pAmpC- fjaderfan i fyra isolat (4,7 %) | de
ESBL/pAmpC | producerande | geografiska uppvisade en | laboratorieme
producing Escherichia regioner ESBL-fenotyp, | toder och
faecal coli hos friska | under och ettisolat | genomforde
Escherichia fjaderfan. perioden (0,28 %) bar en detaljerad
coli strains Forskarna 2021-2022. Av béde ESBL- molekylar
with ville ocksa dessa prover och pAmpC- karakteriserin
widespread karakterisera | verifierades egenskaper. g av isolaten.
detection of isolatens 360 (83,5 %) Den
CTX-M-15 antimikrobiell | som E. coli. dominerande | Svagheter:
isolated from | a ESBL-genen Tvarsnittsdesi
healthy resistensmons | Analysen var gnen
poultry flocks | ter samt inkluderade bla<sub>CTX- | begransar
in Eastern associerade fenotypisk M-15</sub>, | mojligheten
Algeria resistensgener | resistensbesti medan att dra kausala
mning, ESBL- bla<sub>CMY | slutsatser, och
verifiering -2</sub> avsaknaden av
med dubbel- pavisadesiett | parallell
diskdiffusions enskilt isolat. | provtagning
test (DDST) fran
samt PCR och manniskor
sekvensering eller miljo
for minskar
identifiering mojligheten
av relevanta f3- till en bredare
laktamasgener One Health-
(bla<sub>CTX analys.
-M</sub>-
grupper,
bla<sub>TEM
</sub>,
bla<sub>SHV
</sub>,
bla<sub>CMY
-2</sub>).
Aworh et al., | Tvirsnittsdesi | Abuja, Undersokning | E. coli Styrkor:
2020. gn Nigeria. av tre isolerades fran | Studien har en
sammanlianka | 115 av 429 tydligt
Extended- Syftet var att Studien de sektorer: prover (26,8 definierad
spectrum [3- kartlagga omfattade manniska, %). Av dessa One Health-
lactamase- forekomst och | totalt 429 djur och miljo. | var 37 isolat design,
producing potentiellt prover (32,2 %) inkluderar
Escherichia overlapp av insamlade ESBL- parallell
coli among ESBL- under producerande. | provtagning
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humans, producerande | perioden Fordelningen | fran tre
chickens and | E.colimellan | 2018-2019. av ESBL- sektorer och
poultry maéanniskor, Provmateriale positiva isolat | anviander
environments | kycklingar och | t inkluderade var foljande: — | robusta
in Abuja, fjdderfamiljoe | 122 maéanniskor: metoder for
Nigeria I. humanstolpro 14/37 (37,8 %) | resistensanaly
ver, 111 prover — kycklingar: | s.
frén 14/37 (37,8 %)
kycklingar — miljoprover: | Svagheter:
samt 196 9/37 (24,3 %) | Tvarsnittsdesi
miljoprover gn som
fran gardar begréansar
och mojligheten
marknader. att dra
Analysmetodi slutsatser om
ken bestod av transmissions
isolering av E. végar, och
coli, studiens
fenotypisk geografiska
resistensbesta avgransning
mning mot 14 till Abuja kan
antibiotika, paverka
ESBL- generaliserbar
verifiering heten.
samt PCR-
baserad
detektion av
relevanta
gener. En
delmangd av
isolaten
genomgick
helgenomsekv
ensering
(WGS).
Bastidas- En filtbaserad | Ecuador Studien Fore filtrering | Styrkor:
Caldes et al., | fore—efter- adresserar pavisades E. Tydligt
2022 intervention Efter en kopplingen coliisamtliga | definierad
studie med inledande mellan miljo fem intervention,
Removal of syftet att hushallsunder | och ménniska | vattenkéllor, robust
ESBL- utvirdera sokning med | genom att med nivier laboratorieveri
producing effekten av 40 deltagande | underscka mellan 29 och | fiering av
Escherichia hushéllsbaser | familjer vattenkvalitet | >300 fore—efter-
coli ST98 in ade svarta overvakades irelation till CFU/100 mL. | effekter samt
water for keramiska fem naturliga | potentiella Efter filtrering | direkt
human vattenfilter dricksvattenki | folkhéilsoriske | var E. coli och | relevans for
consumption | som preventiv | llor. Fran r. ovriga preventiva
by black atgiard mot dessa kallor koliforma folkhilsoatgar
ceramic water | ESBL- insamlades bakterier inte | der.
filters in low- | producerande | vattenprover detekterbara i
income E.colii fore och efter nagot av Svagheter:
Ecuadorian dricksvatten. | filtrering. proverna. Begréansat
highlands Proverna ESBL- antal
analyserades producerande | vattenkéllor
med avseende E. coli och darmed
pa identifierades | reducerad
bakteriekonce itva av fem generaliserbar
ntration kallor; dessa het.
(CFU/100 isolat tillhorde
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mL), sekvenstyp
forekomst av ST98 (klonal
ESBL- komplex
associerade CC10).
gener samt
multilocus
sequence
typing (MLST)
av ESBL-
positiva isolat.
Carvalho et | Tvirsnittsund | Kanariebarna | Belyser E. coli Styrkor:
al., 2020 ersokning i Spanien. kopplingar isolerades frén | Tydligt
med syftet att mellan djur, 64 av 123 beskriven
Escherichia faststalla Totalt 123 milj6 och prover (52,0 laboratorieme
coli producing | forekomsten fecesprover potentiella %). Av dessa todik och en
ESBL from av ESBL- insamlade risker for var 9 isolat explicit One
domestic producerande | fran kameler manniskors (14,1 %) Health-ansats.
camels in the | E.coli hos vid sex olika hélsa. ESBL-
Canary tamkameler. anlaggningar. producerande. | Svagheter:
Islands: A Studiens Identifierade | Begrédnsat
One Health beskriver Analysmetode ESBL-gener antal ESBL-
approach ocksé n inkluderade inkluderade positiva isolat
isolatens selektiv flera samt avsaknad
resistensprofil | odling, bla<sub>CTX- | av parallell
er inom ett fenotypisk Mc</sub>- provtagning
One Health- verifiering av varianter, fran
perspektiv. ESBL- daribland ménniskor,
produktion CTX-M-15 och | vilket
samt PCR- CTX-M-14. reducerar
baserad mojligheten
detektion av att bedoma
relevanta bla- intersektoriell
gener. spridning.
Cocker et Longitudinell | Malawi Studien ESBL- Styrkor:
al., 2023 kohortunderso undersoker producerande | Robust
kning. Inkluderar samtidigt Enterobactera | kohortdesign,
Investigating 300 hushall manniska, les pavisadesi | mycket
One Health Identifierar fordelade pa djur och miljo | 41,8 % av omfattande
risks for prevalens av urbana, peri- | som humanprover | provmaterial
human samt urbana och potentiella na, 29,8 % av | och
colonisation riskfaktorer rurala reservoarer djurproverna, | anvindning av
with ESBL- for omraden (100 | och 66,2 % av multivariat
producing kolonisation per kategori). | spridningsviag | flodvattenprov | analys for att
Escherichia med ESBL- Av dessa ar for ESBL- erna och 46,0 | identifiera
coli and producerande | foljdes 195 producerande | % av oberoende
Klebsiella bakterier i hushall bakterier. drineringsvatt | riskfaktorer.
pneumoniae hushéllsmiljo. | longitudinellt. enproverna.
in Malawian Totalt Human Svagheter:
households analyserades kolonisation Risk for
11 9775 prover, var signifikant | bortfall 6ver
varav resultat associerad tid samt att
rapporteras med urban studiens
for 2 845 milj6 (aOR lokala kontext
humanfecespr 2,01) samt kan begransa
over, 973 forekomst generaliserbar
djurfecesprove under heten till
T, 512 vétsdsong andra miljoer.
flodvattenprov (aOR 1,66).
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er och 300

prover fran [aOR=

drédneringsvatt adjusted odds

en. ratio]

Analysmetode

n omfattade

bakteriologisk

odling samt

multivariat

regressionsan

alys for att

identifiera

associerade

riskfaktorer

(odds ratio,

OR).
Elmarghani | En Kampong Studien Isolaten Styrkor
et al., 2025 tvarsnittsunde | Cham- tillampar ett fordelades inkluderar en

rsokning med | provinsen i hushallscentre | Gver sex tydligt
Genomic genomisk Kambodja. rat One fylogrupper, definierad
insights into analys. Health- dar fylogrupp | hushéllsbaser
extended- Totalt perspektiv A dominerade | ad One
spectrum (- Syftet var att | insamlades genom att (56,5 %). Health-design,
lactamase- undersoka 592 parallellt Totalt val avgransade
and plasmid- | genetisk fecesprover analysera identifierades | urval samt
borne AmpC- | relaterbarhet | fran 100 minniska, 50 anvandning av
producing och mojlig hushall, varav | djur och den sekvenstyper | avancerade
Escherichia overforing av | 307 narliggande (ST), varav1y | genomiska
coli ESBL- och humanprover | hushallsmiljo | aterfanns hos [ metoder.
transmission | AmpC- och 285 n som mojliga | bade
between producerande | djurprover reservoarer manniskor Svagheter
humans and E.colimellan | (boskap och och och djur. utgors framst
livestock in manniskor fjaderfa). spridningsviag | STi55varden | av
rural och boskap i bredspektrum | ar. vanligaste tvarsnittsdesig
Cambodia landsbygdshus | cefalosporiner delade nens
hall. (ESC)- sekvenstypen. | begrinsningar

resistenta E. cgMLST- avseende

coli isolerades analysen tidsmassig

genom visade kausalitet

selektiv genetisk samt att

odling. Ett narhet mellan | endast en

urval av 108 human- och delméngd av

isolat djurisolat isolaten

analyserades inom samma | helgenomsekv

med hushall, vilket | enserades.

helgenomsekv ar forenligt

ensering med mojlig

(WGS), interspecies-

inklusive overforing.

cgMLST,

fylogenetisk

analys samt

kartlaggning

av resistens-

och

plasmidgener.
Flatgard et Observationss | Bangladesh Studien Ingen Styrkor:
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al., 2024 tudie med tillampar ett signifikant Tydlig
helgenomsekv | Totalt 117 One Health- skillnad i sektorindelnin
ensering ESBL- perspektiv forekomst av | g, vil
Tracking (WGS). producerande | genom att resistensgener | definierade
antimicrobial E. coli-isolat, integrerat identifierades | urval samt
resistance Syftet var att | varav 46 dven | analysera mellan anvandning av
transmission | undersoka uppvisade manniska, humanisolat WGS i
in urban and | spridningsmo | karbapenemre | djur och miljé | frén individer | kombination
rural nster for sistens. som med med
communities | ESBL- Isolaten potentiella respektive internationella
in producerande | harrérde fran | reservoarer utan referensisolat.
Bangladesh: a | och humanfeces (n | och fjaderfaexpon
One Health karbapenemre | = 20), spridningsvig | ering. Svagheter:
study of sistenta E.coli | fjaderfafeces ar for Miljoisolaten | Tvarsnittsdesi
genomic mellan (n=12)samt | antimikrobiell | uppvisadeen | gnen
diversity of manniska, niarmiljo- och | resistens. hogre begréansar
ESBL- djur och miljé | avloppsvatten diversitet av mojligheten
producing ibade urbana | prover (n = antimikrobiell | att faststilla
and och rurala 85). Tre typer a transmissions
carbapenem- | miljoer. av resistensgener | riktning, och
resistant studiemiljoer (ARG) jamfort | analysen ar
Escherichia inkluderades: med isolat isolatbaserad
coli rurala hushall fran snarare an
(48 isolat), manniskor populationsba
rurala och djur. serad.
fjaderfagardar Ingen klonal
(20 isolat) och overforing
urbana mellan
vatmarknader fjaiderfa och
(49 isolat). manniska
Isolaten kunde pévisas.
jamfordes Avloppsvatten
dessutom med framstod som
58 kliniska en gemensam
referensisolat reservoar for
fran ESBL-
internationella producerande
databaser for E. coli. Totalt
att bedoma bar 77,8 % av
genetisk likhet isolaten
och global plasmider, dar
kontext. den vanligaste
plasmidtypen
var IncFII - en
plasmidfamilj
som ofta ar
kopplad till
antibiotikaresi
stens.
Gay et al., En prospektiv | Madagaskar Undersoker Den Styrkor:
2023 One Health- parallellt fylogenetiska | Mycket
studie med Under manniska, analysen omfattande
helgenomsekv | perioden djur och miljé | visade inga provmaterial,
One Health ensering april-oktober | som tydliga prospektiv
compartment | (WGS). 2018 sammanlidnka | genetiska studiedesign
analysis of insamlades de reservoarer | avgransningar | samt
ESBL- Syftet var att | totalt 1 454 for ESBL- mellan isolat anviandning av
producing identifiera prover fran producerande | fran olika hégupplost
Escherichia transmissions | ménniskor, bakterier. kompartment. | genomisk
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coli reveals héandelser av djur och Totalt analys.
multiple ESBL- vattenmiljGer. identifierades | Svagheter:
transmission | producerande | Av dessa var 104 Kluster Transmissions
events in a E.coli mellan | 512 prover som var slutsatser
rural area of | ménniska, positiva for forenliga med | baseras pa
Madagascar | djur och miljé6 | ESBL- nyligen genetisk likhet
ien producerande intraffade snarare an
landsbygdsko | E. coli. Totalt transmissions | tidsméssigt
ntext. analyserades héandelser verifierade
510 isolat med mellan hindelseforlo
WGS och manniska, pp, vilket
SNP-baserad djur och milj6. | begrénsar
fylogenetisk mojligheten
metodik for att faststélla
att kartlagga riktning och
genetiska tidpunkt for
relationer och spridning.
mojliga
transmissions
kedjor.
Kasanga et | Tvirsnittsstud | Lusaka i Studien Isolaten Styrkor:
al., 2024 ie med syfte Zambia. integrerar tillhorde Kombination
att manniska, framst av fenotypiska
Genotypic karakterisera Totalt djur och miljé | fylogrupp B2 | och
Characterisati | resistensmons | analyserades | som som genomiska
on and ter och 980 prover sammanlidnka | innehéller metoder samt
Antimicrobial | genetiska fran flera de reservoarer | ménga av de multisektoriell
Resistance of | profiler hos sektorer. Av for ESBL- mest virulenta | t provurval.
Extended- ESBL- dessa producerande | och kliniskt
Spectrum [- producerande | identifierades | bakterier. betydelsefulla | Svagheter:
Lactamase- E.coli fran 58 ESBL- E. coli- Begrinsat
Producing maéanniska, producerande stammarna. antal isolat (n
Escherichia djur och miljé | E. coli-isolat Identifierade | =58) och
coliin inom ett One | som sekvenstyper | otydligt
Humans, Health- genomgick inkluderade beskrivet
Animals, and | ramverk. vidare analys. ST131, ST167, | urvalsforfaran
the Fenotypisk ST156 och de, vilket kan
Environment resistensbesti ST69. Ett brett | paverka
from Lusaka, mning spektrum av representativit
Zambia: utfordes med ESBL- och eten.
Public Health Kirby—Bauer andra
Implications och VITEK 2, resistensgener
and One och WGS pavisades,
Health genomfordes daribland
Surveillance med Illumina blaCTX-M,
NextSeq. blaTEM-1B,
blaOXA-1,
blaNDM-5 och
blaCMY.
Khanetal.,, |En Studien Fokus pa E. coli Styrkor: Stort
2025 tvirsnittsstudi | genomfordesi | miljo— pavisadesig4 | och tydligt
e med syftet Pakistan maéanniska— % av definierat
Environmenta | att kartlagga (Bannu, samhélle, med | dricksvattenpr | urval, hog
l pathways forekomst av | Mardan och sarskild overna. Bland | folkhilsorelev
and drivers of | antibiotikaresi | Swat) och betoning pa isolaten var 40 | ans och stark
antimicrobial | stentE.colii | omfattade 420 | vattenburna % ESBL- koppling till
resistance in vatten samt hushéll (140 exponeringsva | producerande, | WASH-
waterborne analysera per distrikt). gar och 21% indikatorer.
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Escherichia samband med | Fran varje WASH- karbapenemre
coliin sanitara, hushall relaterade sistenta och 15 | Svagheter:
Pakistan: a sociala och insamlades ett | riskfaktorer. % bar bade Tvarsnittsdesi
One Health miljoméssiga | dricksvattenpr ESBL- och gn begransar
perspective faktorer. ov och ett CRE- mojligheten
avloppsvatten mekanismer. | attdra
prov, vilket Tetracyklinres | slutsatser om
resulterade i istens var hog, | orsakssamban
totalt 840 med 69 % i d, och
analyserade dricksvattenis | avsaknad av
vattenprover. olat och 78 % i | parallella
Metodiken avloppsvatteni | human- eller
inkluderade solat. djurprover
mikrobiologis inom samma
k detektion av laboratorieana
E. coli, lys begransar
fenotypisk One Health-
resistensbesta integrationen.
mning samt
screening for
ESBL- och
karbapenemre
sistens (CRE).
Kim et al., Nationell Sydkorea. Studien ESBL- Styrkor: Stort
2021 tvarsnittsstudi omfattar djur, | producerande | nationellt
e med syftet Totalt livsmedelskedj | E. coli provurval,
Prevalence att kartlagga insamlades aoch identifierades | inkluderar
and Molecular | forekomst och | 1376 prover maéanniska som | 16,8 % av flera sektorer
Epidemiology | molekylar mellan sammanlinka | proverna. och bygger pa
of Extended- epidemiologi | januari- de Isolat en
Spectrum-- av ESBL- augusti 2019 komponenter i | pavisades i standardisera
Lactamase producerande | fran 21 spridningen samtliga d
(ESBL)- E.coli inom djurgardar, 6 | av ESBL- sektorer, overvakningsd
Producing flera led av slakterier, 20 | producerande | inklusive esign.
Escherichia svinindustrin | detaljhandelsb | bakterier. djurhallning,
coli From samt hos utiker samt livsmedelsmilj | Svagheter:
Multiple personer med | 111 arbetare oer och hos Tvarsnittsdesi
Sectors of the | yrkesmaissig inom manniskor. gn begransar
Swine djurkontakt. svinindustrin. CTX-M- mojligheten
Industry in E. coli varianter att bedoma
Korea: A isolerades och utgjorde de transmissions
Korean ESBL- dominerande | riktning;
Nationwide verifiering ESBL- miljokompone
Monitoring utfordes bade generna. nten utanfor
Program for a fenotypiskt livsmedelsked;j
One Health och an ar
Approach to molekylart begrinsad.
Combat (PCR).
Antimicrobial Molekylar
Resistance typning
anvandes for
epidemiologis
karakteriserin
g.
Masarikova | Tvirsnittsstud | Tjeckien Studien Bland Styrkor:
etal., 2025 ie med integrerar kalvisolaten Tydlig
genomisk Totalt djur, bar 116/128 gérdsbaserad
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Genomic analys. analyserades manniska och | (90,6 %) One Health-
analysis of Syftet var att 266 girdsmiljo blaCTX-M- design,
extended- undersoka rektalprover som gener. De detaljerad
spectrum forekomst och | fran kalvar vid | sammanlénka | vanligaste djurprovtagni
beta- genetisk 23 de varianterna ng och
lactamase- relaterbarhet | mjolkgérdar. | komponenteri | var blaCTX- anviandning av
producing av ESBL- Av dessa var spridningen M-14 (44 %) genomisk
Escherichia producerande | 128/266 av ESBL- och blaCTX- analys.
coli from E.colimellan | (48,1%) producerande | M-1(34 %).
Czech dairy kalvar och positiva for bakterier. Genetiskt Svagheter:
calves and personer som | cefotaxim- narbeslidktade | Mycket litet
their arbetar pa resistent E. isolat humanurval,
caretakers mjolkgardar. | coli. Human identifierades | vilket
provtagning hos bade begransar
omfattade tre kalvar och generaliserbar
djurskotare djurskotare, heten och
och en inklusive mojligheten
veterinar, dar delade att dra robusta
ESBL- sekvenstyper | slutsatser om
producerande sasom ST10 transmissions
E. coli och ST34, monster.
isolerades hos vilket
skatare. indikerar
Helgenomsekv mojlig
ensering interspecies-
utfordes pa ett overforing.
urval av isolat
for att
kartlagga
genetiska
relationer och
potentiella
transmissions
héndelse.
Muhummed | Tvarsnittsstud | Studien Studien ESBL- Styrkor:
et al., 2024 ie med syftet genomfordesi | integrerar producerande | Samtidig
att undersoka | Etiopiens manniska, E. coli provtagning
Fecal carriage | fekalt Somali-region. | djur och pavisades hos | fran
of ESBL- bararskap av hushéllsmiljo | 159/366 maéanniskor
producing ESBL- Fecesprover som (43,4 %) av och djur,
Escherichia producerande | insamlades sammanlidnka | barnen. Bland | tydlig
coli and E.coli hos frn 366 barn | de djuren var landsbygdsko
genetic barn och (2—5 ar) och komponenteri | forekomsten ntext och
characterizati | boskapien 243 djur spridningen 9/243 (3,7 %). | kombination
on in rural landsbygdsko | (boskap). av ESBL- blaCTX-M-15 | av PCR och
children and | ntext samt att | Fenotypisk producerande | var den WGS for
livestock in genetiskt ESBL- bakterierien | dominerande | genetisk
the Somali karakterisera | verifiering pastoral ESBL-genen karakteriserin
region, forekommand | utfoérdes, foljt | landsbygdsmil | bland g.
Ethiopia: a e isolat. av PCR- jO. humanisolate
One Health baserad n. Resultaten | Svagheter:
approach detektion av indikerar en Tvirsnittsdesi
bla-gener. Ett betydande gn begransar
urval av 48 human bérda | mgjligheten
humanisolat av ESBL- att dra
analyserades producerande | slutsatser om
vidare med bakterier i transmissions
helgenomsekv omradet, riktning, och
ensering medan WGS utfordes
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(WGS) for att forekomsten endast pa
kartlagga hos boskap humanisolat,
genetiska var lag. vilket
profiler och begréansar
potentiella jamforbarhete
spridningsmé n mellan
nster. sektorer.
Pérez-Etayo | Molekylar Spanien Studien Klonkomplexe | Styrkor:
et al., 2022 epidemiologis integrerar n CC10, CC23, | Tydlig One
k analys med | Studien mainniska, CC131 och Health-bredd
Clonal syftet att omfattade 61 | livsmedel och | CC38 och robust
Complexes 23, | identifiera ESBL- miljo som identifierades | molekylar
10, 131 and 38 | klonkomplex | producerande | sammanlidnka | iflera sektorer | typningsmeto
as Genetic associerade E. coli-isolat de och aterfanns i | dik.
Markers of med spridning | frin flera komponenter i | bdde human-
the av ESBL- nischer: spridningen och Svagheter:
Environmenta | producerande | livsmedel (n = | av ESBL- miljorelaterad | Sekundéar
[ Spread of E.coli mellan 21), vatten (n | producerande | eisolat. Dessa | analys av
Extended- manniska, = 25), friska bakterier. klonkomplex | tidigare
Spectrum [- livsmedel och | humana representerar | insamlade
Lactamase miljo. bérare (n = 13) genetiskt isolat samt
(ESBL)- samt narbeslaktade | begriansat
Producing ytterligare tva grupper inom | antal
Escherichia vattenisolat. E. coli och stammar,
coli Molekylar utgjorde i vilket
typning denna studie | paverkar
utfordes med ESBL- generaliserbar
MLST och producerande | heten.
PCR-baserad stammar. De
genotypning var kopplade
for att till specifika
kartlagga blaCTX-M-
klonala varianter och
komplex och fungerade som
associerade genetiska
resistensgener markorer for
spridning 6ver
olika
ekologiska
nischer
Rousham et | Observationss | Bangladesh Studien ESBL- Styrkor:
al., 2021 tudie med integrerar producerande | Tydlig
syftet att Studien manniska, E. coli exponeringsin
Human undersoka inkluderade djur och miljo | pavisades i delning,
Colonization | human vuxna som hog frekvens parallell
with kolonisation deltagare med | sammanldnka | hosbade provtagning
Extended- av ESBL- olika grad av de manniskor fran tre
Spectrum producerande | fjaderfiexpon | komponenter | (67,5%) och sektorer och
Beta- Escherichia ering: 100 for att belysa | fjaderfa god
Lactamase- coliirelation | personer med | potentiella (68,0 %), samt | 6verensstaimm
Producing E. | till djur- och hog exponeringsva | isirskilt hog else med One
coliin miljoexponeri | exponering gar och omfattning i Health-
Relation to ng inom ett och 100 reservoarer avloppsvatten | principer.
Animal and One Health- personer med | for ESBL- (92,5 %).
Environmenta | perspektiv. lag producerande | Férekomsten | Svagheter:
[ Exposures in exponering. E. coli. av Tvirsnittsdesi
Bangladesh: Parallellt karbapenemre | gn begransar
An insamlades sistenta E. coli | mdjligheten
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Observational prover fran var lag hos att faststilla
One Health fjaderfd (n = manniskor transmissions
Study 200), och fjaderfa riktning, och
dricksvatten (1%), men flera resultat
(n =120) och avsevart hogre | presenteras i
avloppsvatten i tabellform
(n = 120). avloppsvatten | vilket kréver
Totalt fran urbana noggrann
omfattade marknader tolkning vid
studien 40 (30 %). Ingen | syntes.
rurala hushall, signifikant
40 gardar och skillnad i
40 urbana human
marknader. kolonisation
Provtagningen observerades
mojliggjorde mellan
jamforelser individer med
mellan hog respektive
minniska, lag
djur och miljo fjaderfaexpon
iolika ering.
exponeringsm Gemensamma
iljoer. resistensgener
, inklusive
blaCTX-M-1,
blaTEM och
qnr,
identifierades
i samtliga tre
One Health-
sektorer,
vilket
indikerar
delade
resistensmeka
nismer over
minniska—
djur—miljo.
Sartori et Genomisk, Brasilien Studien Isolatet var Styrkor:
al., 2023 isolatbaserad tillampar ett ESBL- Tydlig One
observationsst | Studien One producerande | Health-inram
Phylogenomic | udie. baserades pd | Health-perspe | och bar ning och
Analysis of ett ESBL- ktiv genom att | blaCTX-M-15. | anvdndning av
CTX-M-15- Syftet var att | producerande | sitta ett MLST visade | hogupplost
Positive genom E. coli-isolat veterinart att isolatet WGS/fylogeno
Escherichia helgenomsekv | fran en hundi | isolati tillhorde mik som
coli from ensering klinisk relation till STgo. mojliggor
Companion karakterisera | veterinar globalt Fylogenomisk | detaljerad
Animal ett CTX-M-15- | kontext. spridda analys kartlaggning
Reveals producerande | Analysen humana och demonstrerad | av klonala
Intercontinent | E.coli-isolat omfattade miljorelaterad | e nira linjer.
al fran ett fenotypisk e STgo-isolat, | genetisk
Dissemination | sillskapsdjur | resistensbestd | med fokus pd | slidktskap Svagheter:
of ST9o och placera mning, PCR- | potentiella mellan det Mycket
Within a One | dettaiett baserad klonala brasilianska begransat
Health globalt detektion av kopplingar djurisolatet empiriskt
Framework fylogenomiskt | ESBL-gener, och och humana underlag med
One helgenomsekv | spridningsvidg | ST9o-isolat fokus pé ett
Health-perspe | ensering ar. frén andra enskilt isolat,
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ktiv. (WGS) samt varldsdelar, samt avsaknad
MLST. Det vilket av parallell
sekvenserade indikerar provtagning
isolatet interkontinent | fr&n ménniska
jamfordes al spridning av | och miljo
fylogenomiskt denna inom samma
med klonlinje. studieuppligg,
internationella vilket
ST90-genom begréansar
frdn humana, mojligheten
djurrelaterade att dra
och slutsatser om
miljoméassiga lokala
databaser. transmissions
vagar.
Shoaib et Miljobaserad | Gansu- Studien Samtliga isolat | Styrkor:
al., 2025 genomisk provinsen i belyser var ESBL- Tydligt
observationsst | Kina. miljoavfall producerande | definierat
Genomic and | udie. som en och bar miljourval,
phylogeograp Totalt potentiell blaCTX-M-55. | avancerad
hical analysis | Syftet var att insamlades reservoar for | Tva WGS- och
revealed CTX- | identifiera, 176 ESBL- dominerande | fylogeografisk
M-55 karakterisera | miljéprover producerande | kloner analys samt
producing och fran E.coli och identifierades: | stark One
Escherichia fylogenomiskt | mejerigdrdsav | kopplar dessa | ST10 och Health-releva
coli ST10 and | analysera fall (flytgddsel | miljoisolat till | ST2325. ns genom
ST2325 clones | ESBL- och globalt Fylogenomisk | koppling
of One Health | producerande | avloppsrelater | spridda analys visade | mellan
concern from | E.coli frén at avfall) frdn | klonlinjer som | att dessa miljoreservoar
dairy farm mejerigardsav | flera gérdar. dven kloner var och global
waste in fall samt Frén dessa forekommer nara spridning.
Gansu, China | bedoma deras | isolerades 44 | hos beslaktade
spridningspot | E.coli- manniskor med humana | Svagheter:
ential inom ett | stammar med | och djur, och Avsaknad av
One ESBL-fenotyp. | vilket animaliska parallell
Health-perspe understryker | isolat frén provtagning
ktiv. Analysen miljons roll i andra regioner | frin ménniska
omfattade One och lander, och djur inom
selektiv Health-spridni | vilket samma
odling, ngskedjan. indikerar studieuppligg,
fenotypisk mojlig tvirsnittsdesig
resistensbesta miljomedierad | n som
mning, PCR- spridning. begransar
baserad Plasmidanalys | mojligheten
detektion av visade att faststilla
ESBL-gener, dessutom transmissions
helgenomsekv forekomst av | riktning samt
ensering mobil genetisk | fokus pa
(WGS), MLST bakgrund avfallsprover
samt associerad snarare 4n
fylogenetisk med direkta
och resistensoverf | exponeringsvi
fylogeografisk oring. gar.
analys. De
sekvenserade
isolaten
jamfordes

med humana
och
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animaliska
isolat frdn

internationella
databaser.
Tian et al., Miljobaserad | Henan- Studien E.coli Styrkor:
2025 tvarsnittsstudi | provinsen i positionerar isolerades frén | Tydligt
e med Kina. vattenmiljon 78/100 definierat och
High genomisk som en central | (78,0 %) omfattande
Prevalence analys. Totalt reservoar for | ytvattenprover | miljourval,
and Genomic | Syftet var att analyserades | ESBL- och 32/50 kombination
Characterizati | undersoka 150 producerande | (64,0 %) av
on of forekomst, vattenprover, | E.colioch ravattenprove | miljoovervakn
Extended- resistensprofil | varav 100 belyser r. Bland dessa | ing och WGS
Spectrum (- er och ytvattenprover | potentiella var 41,0 % av | samt direkt
Lactamase- genetisk fran Gula spridningsvig | ytvattenisolate | relevans for
Producing sammansittni | floden och 50 | ar till n och 28,1 % dricksvatten
Escherichia ng hos ESBL- | ravattenprove | ménniskavia | av och folkhilsa.
coli in the producerande | rfran dricksvatten, rivattenisolat
Yellow River | Escherichia dricksvattentd | med en ESBL- Svagheter:
and Source coliiytvatten | kter, implikationer | producerande. | Tvérsnittsdesi
Water from a | och ravatten insamlade for folkhélsa De vanligaste | gn utan
One Health samt att under och samhille. [ ESBL-generna | mdjlighet att
Perspective — | bedoma perioden var blaCTX- folja
Henan miljorelaterad | 2023—2024. M-14 och tidsméssiga
Province, e risker for Metodiken blaCTX-M-15. | fordndringar,
China, 2023— | spridning omfattade MLST avsaknad av
2024 inom ett One | selektiv identifierade | parallell
Health-perspe | isolering av flera human- eller
ktiv. E.colj, sekvenstyper, | djurprovtagni
fenotypisk inklusive ng samt
ESBL- ST10, ST48 geografisk
verifiering, och ST131. begrinsning
antibiotikakéan Genomisk till ett omréde.
slighetstestnin analys visade
g, hog genetisk
helgenomsekv diversitet utan
ensering dominans av
(WGS), MLST, en enskild
fylogenetisk klonlinje.
analys samt
kartlaggning
av
resistensgener
VanderYach | Miljobaserad | Pintagi Studien Nedstroms Styrkor:
tetal., 2024 | observationsst | Ecuador. kopplar staden okade | Tydlig
udie med bristande E.coli- jamforande
Lack of tvirsnittsdesig | Totalt avloppsinfrast | halterna med | uppstroms—
wastewater n och analyserades ruktur till nastan tre log- | nedstromsdesi
treatment in a | jamforelse 120 spridning av enheter gn, robusta
small town mellan vattenprover | resistenta E. jamfort med kvantitativa
drives the uppstroms- (60 uppstroms | colii uppstroms. data och
spread of och och 60 bevattningsvat | Andelen integrerad
ESBL- nedstromsloka | nedstroms ten och 3GCR-E.coli analys av
producing ler. staden) samt | livsmedel, var 6,7 % miljo-,
Escherichia 30 vilket utgor en | uppstroms livsmedels-
coliin Syftet var att salladsprover | direkt risk for | och 100 % och
irrigation kvantifiera bevattnade human nedstroms. Av | genomiska

47



waters effekten av med exponering nedstromsisol | komponenter.
utebliven nedstromsvatt | och folkhélsa. | aten bar
avloppsrening | en. Vidare 70,1 % Svagheter:
pa forekomst | analyserades blaCTX-M. Studien
och spridning | 58 isolat av Pandemiska omfattar
av ESBL- och | ESBL/3GCR-E kloner sdsom | endast en
tredje . coli. Metoden ST131 och stad, saknar
generationens | omfattade ST1o0 interventions
cefalosporiner | kvantifiering identifierades. | moment och
(3GCR)- av E. coli ESBL- kan darmed
producerande | (CFU), producerande | inte faststilla
E.colii fenotypisk E.coli kausala
bevattningsvat | bestimning av pavisades samband.
ten och grodor | 3GCR/ESBL, aven i
inom ett One | PCR-baserad salladsprover
Health-perspe | detektion av bevattnade
ktiv. ESBL-gener, med
helgenomsekv nedstromsvatt
ensering en.
(WGS), MLST
och
klonanalys.
Zhou et al., | Retrospektiv | Norddstra Studien Avde1438 Styrkor:
2022 tvarsnittsstudi | Kina betraktar isolaten var Mycket stort
e baserad pa séllskapsdjur | 303 (21,1 %) urval, lang
Antimicrobial | 6vervakningsd | Studien som ESBL- tidsperiod
Resistance ata. omfattade potentiella producerande. | som mdjliggor
and 1438 E.coli- reservoarer Prevalensen trendanalys
Prevalence of | Syftet var att | isolat frén for ESBL- okade samt
Extended undersoka Kkliniska producerande | signifikant anvandning av
Spectrum - prevalens, prover E.coli med over standardisera
Lactamase- resistensmons | insamlade relevans for studieperiode | de resistens-
Producing ter och frdn hundar human n. blaCTX-M och
Escherichia forekomst av | och katter som | exponering i var den molekylarbiol
coli from Dogs | ESBL-gener sokt hemmiljo, dominerande | ogiska
and Cats in hos E.coli veterinarvard | vilket kopplar | ESBL- metoder.
Northeastern | isolerade fran | mellan 2012 djurhallning genfamiljen,
China from hundar och och 2021. till séarskilt Svagheter:
2012 to 2021 katter under folkhalsoriske | blaCTX-M-15 | Endast
en Metodiken I. och blaCTX- veterinarklinis
tiodrsperiod, inkluderade M-55. ESBL- | ka prover,
samt att bakteriell producerande | vilket kan
belysa isolering, isolat overskatta
séllskapsdjurs | antibiotikakin uppvisade resistensnivae
potentiella roll | slighetstestnin omfattande r, samt
som g samresistens | avsaknad av
reservoarer (diskdiffusion mot flera parallell
for ESBL- /mikrodilutio antibiotikakla | human- eller
producerande | n enligt CLSI), sser. miljoprovtagni
bakterier fenotypisk Skillnader i ng, vilket
inom ett One | ESBL- prevalens begréansar
Health-perspe | verifiering, observerades | mojligheten
ktiv. PCR-baserad mellan isolat att bedoma
detektion av fran hundar transmissions
ESBL-gener respektive vagar.
(blaCTX-M- katter.
grupper,
blaTEM,
blaSHV) samt
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tidsserieanalys
av
resistensutvec
kling.
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