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СЕСИЯ І – ОТЧЕТ ЗА ДЕЙНОСТТА НА НАЦИОНАЛНИТЕ РЕФЕРЕНТНИ 

ЦЕНТРОВЕ ПО ИНФЕКЦИИ С ОТРАЖЕНИЕ ЗА ОБЩЕСТВЕНОТО ЗДРАВЕ ЗА 

2024 ГОДИНА 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР „РЕСПИРАТОРНИ ИНФЕКЦИИ И 

ТУБЕРКУЛОЗА” - АНАЛИЗ НА ДЕЙНОСТТА ПРЕЗ 2024-2025 

Н. Корсун1, В. Левтерова1, М. Николова1, Ю. Атанасова1, И. Трифонова1, Д. Павлова1, С. 

Йорданова1, С. Йорданов1, А. Байкова1, Н. Бранкова1, И. Симеоновски1, Я. Тодорова1, Р. 

Емилова1, Г. Николов1, И. Томова1, А. Дечева1, С. Панайотов1, Н. Владимирова1, А. 

Минкова1, Ж. Гецова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Обобщени са резултатите от епидемиологичния и лабораторен надзор на инфекциите на респираторния 

тракт с вирусна и бактериална етиология в България.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършен бе текущ и годишен епидемиологичен анализ на заболяемостта от 

респираторни инфекции: ваксинопредотвратими (коклюш, бактериални  менингити и др.) и без рутинна 

ваксинопрофилактика (грип/ОРЗ, COVID-19 и др.). През сезон 2024-2025 г. 4102 назофарингеални сeкрета на 

пациенти с грипоподобни заболявания/ОРЗ бяха тествани едновременно за грипни вируси тип А/Б и SARS-

CoV-2. Респираторни проби на 2981 пациента бяха изследвани спрямо 8 други респираторни вируси. 260 

клинични проби бяха изследвани за туберкулоза. Извършени бяха потвърдителни изследвания на 177 щама, 

изпратени от лабораториите в страната  Осъществена бе видова идентификация на нетуберкулозните 

микобактерии (NTM). Интерферон-гама базирани тестове за имунодиагностика на туберкулозна инфекция 

бяха проведени при 66 лица със съмнение за инфекция с M. tuberculosis и при 239 здравни специалисти от 

лечебните заведения за диагностика и лечение на туберкулоза. Чрез Real-Time PCR бяха извършени 

диагностични изследвания за коклюш, паракоклюш, Chlamydophyla (C.psittaci, C.pneumoniae), M.pneumoniae, 

L.pneumophyla, H. influenzaе, Corynebacterium diphtheriae, C.burnetii, L.monocitogenes и N.meningitidis. 

Проучено бе носителството на S.pneumoniae при 569 здрави деца на възраст 1-5 г. За диагностика на 

Легионерска болест бяха изследвани 139 проби на 103 пациента.  

РЕЗУЛТАТИ: Извършен бе целогодишен мониторинг и оценка на интензивността на епидемичния процес 

на грип и ОРЗ и на други дихателни инфекции, регистрирани в страната през 2024 г. Оперативен седмичен 

анализ на заболяемостта от грип и ОРЗ в България се публикува на интернет страницата на НЦЗПБ. През сезон 

2024-2025 г. бяха идентифицирани 1155 (28,2%) грипни вируса: 277 A(H1N1)pdm09, 473 A(H3N2) и 405 

B/Victoria. SARS-CoV-2 бе доказан в 124 (3%) клинични проби. Сред останалите негрипни респираторни 

вируси най-често (9%) бяха идентифицирани риновируси. Общо 18 щама M.tuberculosis complex бяха 

доказани като резистентни, 8 от които MDR-TB и 1 RR-TB. Идентифицирани бяха 109 щама нетуберкулозни 

микобактерии при 96 пациента. При 7 (10,6%) от изследваните лица със съмнение за туберкулозна инфекция 

и при 68 (28.5%) от тестваните здравни работници се установи положителен IGRA резултат. Позитивни 

резултати за коклюш бяха получени при 470 (23,15%) пациента, за паракоклюш – при 1, B. bronchiseptica – 3, 

M. pneumoniae - 14, C. pneumoniae – 2, C. psittaci  - 1.  N.meningitidis и S.pneumoniae бяха доказани в по 4 (29%) 

от изследваните 14 проби ликвор. Носителство на S.pneumoniae бе установено чрез Real-Time PCR при 232 

(40,8%) изследвани здрави деца на възраст 1-5 г. Легионерска болест бе диагностицирана като потвърдени 
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случаи при 12 пациента (11,65%),  от които: 7 - придобита в обществото,  3 – при пътуване в чужбина, 2 – при 

пътуване в България. Регистриран бе 1 смъртен изход.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: НРЦ „Респираторни инфекции и туберкулоза” интегрираше усилията на различни 

специалисти с цел по-пълното и комплексно проучване на респираторните инфекции и туберкулозата в 

България. 

NATIONAL REFERENCE CENTER “RESPIRATORY INFECTIONS AND 

TUBERCULOSIS” – ANALYSIS OF ACTIVITY IN 2024-2025 

N. Korsun1, V. Levterova1, M. Nikolova1, Y. Atanasova1, I. Trifonova1, D. Pavlova1, S. 

Yordanova1, S. Yordanov1, A. Baykova1, N. Brankova1, I. Simeonovski1, Y. Todorova1, R. 

Emilova1, G. Nikolov1, I. Tomova1, A. Detcheva1, S. Panaiotov1, N. Vladimirova1, A. Minkova1, 

J. Getsova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: The results of epidemiological and laboratory surveillance of respiratory tract infections with viral and bacterial 

etiology in Bulgaria are summarized. 

MATERIALS AND METHODS: A current and annual epidemiological analysis of the incidence of respiratory 

infections was conducted, including vaccine-preventable infections (such as pertussis and bacterial meningitis) and 

those without routine vaccine prophylaxis (such as influenza/ARI and COVID-19). During the 2024-2025 season, 

4,102 nasopharyngeal swabs from patients with influenza-like illness/ARI were tested simultaneously for influenza 

type A/B viruses and SARS-CoV-2. Respiratory specimens of 2981 patients were examined for 8 other respiratory 

viruses. 260 clinical samples were tested for tuberculosis. Confirmatory tests were performed on 177 strains sent from 

nationwide laboratories. Species identification of nontuberculous mycobacteria (NTM) was performed. Interferon-

gamma-based tests were performed in 66 persons with suspected tuberculosis infection and 239 healthcare workers 

from tuberculosis diagnosis and treatment facilities. Real-Time PCR testing for pertussis, parapertussis, 

Chlamydophyla (C.psittaci, C.pneumoniae), M.pneumoniae, L.pneumophyla, H. influenzaе, Corynebacterium 

diphtheriae, C.burnetii, L.monocitogenes, and N.meningitidis was performed. The carriership of S.pneumoniae in 569 

children aged 1-5 years was studied. 

RESULTS: Year-round monitoring and assessment of the intensity of the epidemic process of influenza and ARI, 

and of other respiratory infections registered in the country in 2024, was carried out. An operational weekly analysis 

of the incidence of influenza and ARI in Bulgaria is published on the website of the NCIPD. In the 2024-2025 season, 

1155 (28.2%) influenza viruses were identified: 277 A(H1N1)pdm09, 473 A(H3N2), and 405 B/Victoria. SARS-CoV-

2 was detected in 124 (3%) clinical samples. Among other respiratory viruses, rhinoviruses were most commonly 

(9%) identified. A total of 18 M. tuberculosis complex strains were drug-resistant, 8 of which were MDR-TB and 1 

was RR-TB. A total of 109 NTM strains were identified in 96 patients.  Seven (10.6%) of the examined individuals 

with suspected tuberculosis infection and 68 (28.5%) of the tested healthcare workers had a positive IGRA result. 

Positive results for pertussis were obtained in 470 (23,15%) studied patients, B.parapertussis – 1, B. bronchiseptica – 

3,  M. pneumoniae - 14, C. pneumoniae – 2, C. psittaci  - 1. N. meningitidis and S.pneumoniae were each detected in 

4 (29%) of the 14 CSF samples tested. Carriers of S. pneumoniae were 232 (40.8%) children aged 1-5 years. 

Legionnaires' disease was diagnosed as confirmed cases in 12 patients (11.65%), of which: 7 - acquired in the 

community, 3 - during travel abroad, 2 - during travel in Bulgaria. One fatal outcome was registered. 

CONCLUSION: NRC “Respiratory infections and tuberculosis” integrated the efforts of various experts for a more 

complete and comprehensive study of respiratory infections and tuberculosis in Bulgaria. 
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ДОКЛАД НА НАЦИОНАЛНИЯ РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО МИКРОБНА 

ЛЕКАРСТВЕНА РЕЗИСТЕНТНОСТ И АНТИБИОТИЧНА КОНСУМАЦИЯ 

И. Н. Иванов1, И. Стойков1,2, Д. Дончев1, С. Събчева2, И. Алексиев1, Р. Харизанов1, Е. 

Добрева1, Р. Христова1, И. Живкова1, И. Филипова1, Н. Корсун1 , Т. Тенев1, Н. 

Владимирова1, Х. Даскалов3 

 
1Национален център по заразни и паразитни Болести, 2Университетска специализирана 

болница за активно лечение по онкология, 3Национален диагностичен 

научноизследователски ветеринарномедицински институт  

Националният референтен център по микробна лекарствена резистентност и антибиотична консумация 

интегрира задълбочени проучвания на специалисти в областта на лекарствената резистентност при 

бактериални, гъбични, вирусни и паразитни причинители на инфекции в обществото, болничните заведения 

и проблемни изолати в селското стопанство и храните. От националната система за надзор на етиологичната 

структура на инфекциите, бактериалната резистентност и антибиотичната консумация в България - BulSTAR 

ще се представят последните тенденции оформени след анализ на годишните отчети на над 150 

микробиологични лаборатории в страната. Събраните данни засягат и въпроси свързани с наблюдаваните 

необичайни фенотипове при конкретни двойки микроорганизъм/антибиотик и правилното им 

интерпретиране. Анализират се възможностите за тяхното отстраняване в рутинната практика. 

В тази връзка и с цел синхронизиране на работата на микробиологичните лаборатории с европейските 

изисквания, ще се отдели време да се разяснят повтарящите се грешки в интерпретацията (вкл. при вродена 

резистентност), както и неприложимостта на даден антибиотик за лечение на конкретен причинител. Ще се 

обсъдят повтарящите се и чести проблеми при електронното отчитане на контрола и докладването по 

BulSTAR. Ще се дискутират промените и новостите в европейския стандарт EUCAST. 

Ще бъдат докладвани последните национални данни за нивата на антиретровирусна резистентност при HIV, 

резистентността към антивирусни, антипаразитни и антимикотични препарати както и най-актуалните данни 

за консумацията на антимикробни препарати. 

REPORT FROM THE NATIONAL REFERENCE CENTER FOR MICROBIAL DRUG 

RESISTANCE AND ANTIBIOTIC USE 

I.N Ivanov1, I. Stoikov1,2, D. Donchev1, S. Sabtcheva2, I. Alexiev1, R. Harizanov1, E. Dobreva1, R. 

Hristova1, I. Jivkova1, I. Philipova1, N. Korsun1, T. Tenev1, N. Vladimirova1, H. Daskalov3 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 2University Specialized Hospital for 

Active Treatment in Oncology, 3National Diagnostic and Research Veterinary Institute 

The National Reference Centre for Microbial Drug Resistance and Antibiotic Use integrates in-depth studies by 

specialists in the field of drug resistance related to bacterial, fungal, viral and parasitic infections in the community 

and hospitals, as well as antimicrobial resistance in the agricultural and food industry. The latest trends in aetiological 

structure, bacterial resistance and antibiotic consumption in Bulgaria - BulSTAR will be presented after analyzing the 

annual reports of more than 150 microbiological laboratories. Issues related to the unusual phenotypes registered in 

specific bug-drug combinations with regard to correct interpretation will be addressed. Means to avoid 

misinterpretation in routine practice will be discussed. 

In this context, and in order to synchronize AMR testing in the microbiology laboratory network with European 

standards, the guidelines for electronic reporting in relation to the external quality management system will be 
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discussed. We will discuss the repeated misinterpretation of intrinsic resistance, the inefficiency of a given antibiotic 

to treat certain infections, and what to report when there is insufficient data for a particular bug-drug combination in 

EUCAST. The common problems associated with electronic reporting in BulSTAR will be presented and discussed. 

The main changes and new categories in EUCAST will be presented and discussed. 

Finally, the latest national data on rates of antiretroviral resistance in HIV, антижирал, antiparasitic and antifungal 

resistance will be presented, as well as the most recent data on antimicrobial use. 

БАКТЕРИАЛНИ, ВИРУСНИ И ПАРАЗИТНИ ВЕКТОР-ПРЕНОСИМИ ИНФЕКЦИИ 

В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2024 Г.  

И. Христова1, Р. Харизанов1, И. Трифонова1, Г. Каменов1, Н. Владимирова1, Е. 

Панайотова1, Т. Гладнишка1, П. Генова-Калу1, О. Миков1, В. Иванова1, Е. Тасева1, Н. 

Миткова1, С. Буковска1 

 

1Национален център по заразни и паразитни болести 

През 2024 г. бяха регистрирани 390 случая на Лаймска борелиоза (201 случая за 2023 г. и 95 случая за 2022 г.) 

и 73 случая на Марсилска треска (84 случая за 2023 г.). Има доказан 1 случай на кърлежов енцефалит (0 за 

2023 г.). Доказан беше и 1 случай на Кримска-Конго хеморагична треска (3 случая за 2023 г.). Регистрирани 

бяха общо 32 потвърдени и вероятни случая на Западно-нилска треска (15 лабораторно потвърдени, 0 за 2023 

г.). Болшинството от случаите са регистрирани в област София-град, но също и в областите Пловдив, Варна, 

Хасково, Сливен и Кърджали. Регистрирани са и внесени 6 случая на треска Денга. Лабораторно са установени 

47 случая на Ку-треска (49 случая за 2023 г. Заболелите са регистрирани в 7 области от страната. Най-висока 

е заболяемостта в област Шумен и Габрово, където са регистрирани общо 22 случая. При 3 пациенти е 

доказана хронична форма на инфекцията с развитие на ендокардит, като са изследвани повече от две кръвни 

проби. Не са регистрирани епидемични взривове от Ку-треска на територията на страната.  През 2024 г. в 

страната бяха регистрирани 18 случая на вносна малария, от които 17 с причинител P. falciparum и един с P. 

vivax, като 10 от заболелите са български граждани и 8 са чужденци. При един от заболелите чужди граждани 

(Бургас), заболяването е с летален изход, най-вероятно поради закъсняло търсене на медицинска помощ. През 

годината са регистрирани четири случая на висцерална лайшманиоза, три местни (обл. Габрово – 1 и обл. 

Хасково - 2) и един вносен, при български гражданин пребивавал в Испания. Трима от заболелите са деца на 

възраст 5 мес., 8 мес. и 1 г. 8 м., а един е възрастен (възрастова група 40-44 г.). Разпределението по пол показва 

че трима са от мъжки пол и респективно един от женски. Годишната заболяемост за страната е 0,06%₀₀₀.  Чрез 

молекулярни методи е проведено проучване върху инсектицидната резистентност на Aedes albopictus и Culex 

pipiens към пиретроиди. Алели за резистентност са установени в популациите на Ae. albopictus от Бургас, 

Пловдив, Русе, Силистра, Сливен и Ямбол, както и в популация на Cx. pipiens от Оряхово. Проведени бяха 10 

лабораторни изпитвания върху инсектицидната и репелентна ефективност на биоциди с химични, микробни 

и етерични активни субстанции.   
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BACTERIAL, VIRAL AND PARASITIC VECTOR-BORNE INFECTIONS IN 

BULGARIA, 2024 

I. Christova1, R. Harizanov1, I. Trifonova1, G. Kamenov1, N. Vladimirova1, E. Panayotova1, T. 

Gladnishka1, P. Genova-Kalоu1, O. Mikov1, V. Ivanova1, E. Taseva1, N. Mitkova1, S. Bukovska1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

A total of 390 cases of Lyme borreliosis (202 cases in 2023, 95 cases in 2022) and 73 cases of Mediterranean spotted 

fever (84 in 2023) were reported in 2024. One case of tick-borne encephalitis was detected (0 cases in 2023). One 

case of Crimean-Congo hemorrhagic fever was registered (three cases in 2023). A total of 32 confirmed and probable 

cases of West Nile fever have been registered (0 in 2023). The majority of the cases were reported in the Sofia City 

District, but also in the districts of Plovdiv, Varna, Haskovo, Sliven, and Kardzhali. Six cases of imported denga fever 

were reported. Q-fever was laboratory detected in 47 patients (49 cases in 2023). The patients were registered in 7 

districts of the country. The incidence was highest in Shumen and Gabrovo districts, where 22 cases were registered. 

In three patients, a chronic form of the infection with the development of endocarditis was proven. No epidemic 

outbreaks of Q fever were registered in the country. In 2024, 18 cases of imported malaria were recorded in the 

country. Of these, 17 were caused by Plasmodium falciparum and one by Plasmodium vivax. Among the patients, ten 

were Bulgarian citizens and eight were foreigners. One foreign patient in Burgas died, likely due to delayed medical 

care. Additionally, four cases of visceral leishmaniasis were registered that year. Three of these cases were local, with 

one in the Gabrovo region and two in the Haskovo region. The fourth case was imported, affecting a Bulgarian citizen 

residing in Spain. The patients included three children aged five months, eight months, and one year and eight months, 

as well as one adult (age group 40-44). The gender breakdown of the patients showed that three were male and one 

was female. The country's annual incidence rate is 0.06 per 100,000 population. A study on the insecticidal resistance 

of Aedes albopictus and Culex pipiens to pyrethroids was conducted using molecular methods. Resistance alleles were 

identified in the populations of Ae. albopictus from Burgas, Plovdiv, Ruse, Silistra, Sliven and Yambol, as well as in 

a population of Cx. pipiens from Oryahovo. A total of 10 laboratory investigations on insecticidal and repellent 

efficacy of biocides with chemical, microbial and essential active compounds were conducted.  

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ЗООАНТРОПОНОЗИ С 

ЕПИДЕМИЧЕН РИСК, НОВИ ИНФЕКЦИИ И УПРАВЛЕНИЕ НА БИОРИСКА -

2024 (НРЦ ЗЕРНИ-УБ)  

И. Христова1, И. Томова1, Р. Ненова1, И. Райнова1, П. Генова1, И. Иванов1, Е. Георгиева1, 

Н.Корсун1, Б. Цафарова1, В. Толчков1, Е. Панайотова1, Л. Горянова1, Й. Добринова1, И. 

Трифонова1, Е. Кънева1, Н. Миткова1, М. Николова1, Т. Лазарова1, В. Левтерова1, И. 

Симеоновски1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

Зооантропонозите са голяма група инфекции, включително заболявания причиняващи епидемични взривове 

с последствия не само за обществeното здравеопазване, но и в социално-икономически план. Причинителите 

на някои зооантропонози са микроорганизми от Рискови Гупи 3 и 4, а част от тях биха могли да се използват 

като биотерористични агенти. НРЦ ЗЕРНИ-УБ поддържа готовност за своевременна и компетентна реакция 

при необходимост от детекция и на подобни патогени.  

През 2024 няма потвърдени случаи на антракс, чума, птичи грип, MERS-CoV, Ебола и Марбург.  

Свързани с клъстери на бруцелоза при животни са 5 случая на заболяване при хора, като 1 от тях отново е при 
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ветеринарен специалист. Регистрирани са 2 случая на туларемия без епидемична връзка. При 71 лица е 

доказана остра форма на инфекция от Ку-треска чрез доказване на anti-C. burnetii IgM/IgG phase II антитела и 

при 6 лица – чрез доказване на ДНК на C. burnetii. Пациентите са от 7 области в страната. През 2024 г. не са 

регистрирани епидемични взривове от Ку-треска. За годината ХТБС е доказана при 3 пациента, а  ККХТ – 

при 1. Нотифицирани са 41 случая на трихинелоза от два епидемични взрива в различни области. Източник 

са диви свине, а видовото определяне на ларвите на паразита доказа T. britovi. Регистрирани са 112 болни с 

ехинококоза. Изготвен е анализ на зоонозните заболявания с епидемичен риск, регистрирани и съобщени през 

2024 г. 

Специалисти на НРЦ ЗЕРНИ-УБ са участвали активно в разработването на научни тематики, актуализиране  

методични указания за мрежата, наредби на МЗ, експертни съвети. Активно е и сътрудничеството към 

съответните мрежи на ECDC и WHO. НРЛ в състава на НРЦ ЗЕРНИ-УБ, успешно участваха в международни 

схеми за оценка качеството на диагностика на зооантропонозни инфекции при хора. Във връзка с повишаване 

квалификацията на медицинските специалисти са проведени курсове по различни специалности в 

инфектологията. Разнообразната дейност на НРЦ ЗЕРНИ-УБ през изтеклата година бе популяризирана чрез 

редица публикации и участия в и конгреси. 

 

NATIONAL REFERENT CENTER OF ZOONOSES WITH EPIDEMIC RISK, NEW 

INFECTIONS AND BIOHAZARD MANAGEMENT – 2024 (NRC ZERNI-BM) 

 

I. Christova1, I. Tomova1, R. Nenova1, I. Rainova1, I. Ivanov1, P. Genova1, E. Georgieva1, N. 

Korsun1, B. Tsafarova1, V. Tolchkov1, E. Panayotova1, L.Goryanova1, Y. Dobrinova1, I. 

Trifonova1, E. Kaneva1, N. Mitkova1, M. Nikolova1, T. Lasarova1, V. Levterova1, I. Simeonovski1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

Zoonoses are a large group of infections, including diseases that may cause outbreaks with severe public health and 

socio-economic consequences. The causative agents of some zoonoses are microorganisms from Risk Groups 3 or 4 

and several of them could be used as bioterroristic  agents. NRC ZERNI-BM maintained preparedness for timely and 

competent reaction for detection also of such pathogens. 

There were no confirmed cases of anthrax, plague, avian flu, MERS-CoV, Ebola, and Marburg in 2024. 

Five cases of of brucellosis in humans associated with clusters of the disease in animals were registered. One of the 

patients was a veterinary specialist. Two cases of tularemia without an epidemic link were reported. In 71 persons, an 

acute form of Q fever was detected by proving anti-C. burnetii IgM/IgG phase II antibodies and in 6 persons – by 

positive C. burnetii DNA. The patients are from 7 regions in the country. There were no epidemic outbreaks of Q 

fever in 2024.  HFRS was proven in 3 patients, and CCHF – in 1. Trichinellosis was reported in 41 cases from two 

epidemic outbreaks in different districts. The sources were wild boars, and the species determination of the parasite 

larvae proved T. britovi. Echinococcosis was registered 112 patients. Analysis of zoonotic diseases with epidemic risk 

registered and reported in Bulgaria during 2024 was prepared. 

NRC ZERNI-BM experts participated actively in the development of scientific projects. They were also active 

collaborators to the respective networks within ECDC and WHO. NRLs from ZERNI-BM participated successfully 

in several international EQAs and conducted training courses for colleagues from the country. The results from various 

NRC ZERNI-BM activities during 2024 were presented in a number of articles and congresses. 
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НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ИНФЕКЦИИ, ПРЕДАВАНИ С 

ХРАНИ И ВОДИ (НРЦ-ИПХВ), АНАЛИЗ НА ЗАБОЛЯЕМОСТТА, 2024 Г. 

И. Георгиевa1, И. Райнова1, Х. Даскалов2, Г. Каменов1, Н. Цветкова1, М. Павлова1, А. 

Дечева1, А. Стояновa1, В. Петкова1, Р. Стоянова1, Т. Тенев1, Е. Голкочева-Маркова1, Н. 

Владимирова1, А. Минкова1, Е. Тасева1, Н. Бранкова1, Р. Борисова1, М. Виденова1,  Г. 

Николов1, Е. Гюрова2, Г. Крумова-Вълчева2, М. Миланов2, Г. Матева2 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, 2Национален център по 

безопасност на храните (НЦБХ), Национален диагностичен научно-изследователски 

ветеринарномедицински институт (НДНИВМИ) 

ЦЕЛ: Анализ на заболяемостта от инфекции с хранителен и воден произход в България за 2024 г.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са данните от годишния анализ на отдел “Епидемиология”, данните 

на отделите “Микробиология”, Вирусология” и “Паразитология” на НЦЗПБ и данните на НЦБХ към 

НДНИВМИ. Анализът е по нозологични единици съгласно изискванията на Наредба № 21/18.07.2005 г. на 

МЗ. 

РЕЗУЛТАТИ: През 2024 г. чревните инфекции заемат 23,35% от регистрираните случаи на остри заразни 

болести (без COVID-19) по хората в страната. Водеща остава групата на острите ентероколити и 

гастроентерити (76,8% от всички инфекциозни чревни заболявания). Регистрирани са 22 смъртни случая, 

23,9% от всички починали от заразни болести (без COVID-19, грип и ОРЗ, туберкулоза, СПИН и полово 

предавани инфекции). Общият леталитет за чревните инфекции е 0,18%. Заболяемостта е както следва: 

ботулизъм – 0  (през 2023 г. 0,14%000), паратиф тип B – 0,02 %000 (през 2023 г. - 0), 

гастроентерит/ентероколит – 148,10%000 (110,69%000 през 2023 г.), шигелоза – 1,21%000 (1,24%000 през 

2023 г.), йерсиниоза 0,28%000 (0,23%000 през 2023 г.), кампилобактериоза – 5,38%000 (3,44%000 през 2023 

г.), колиентерити (ешерихиози) – 5,86%000 (3,43%000 през 2023 г.), салмонелоза – 14,72%000 (8,00%000 през 

2023 г), инфекции, предизвикани от Е. Coli, продуциращи Shiga/Vero токсини - 0,09%000 (0,03%000 през 2023 

г.). Заболяемостта от ротавирусна инфекция е 17,24%000  ( 9,71%000 през 2023 г., 12,03%000  през 2022 г., 

4,31%000 през 2021 г. и  6,34%000 през 2020 г.). Заболяемостта от вирусен хепатит А е с тенденция за 

намаление – 0,70 %000 (2,92%000 през 2023 г., 4,43%000 през 2022 г., 10,45 %000 през 2021 г.). Регистрирани 

са 133 случая на вирусен хепатит Е, заболяемост 2,06%000 (1,97%000 за 2023 г.). 

От паразитните инвазии, предавани с храна и вода за гиардиаза са изследвани общо 445675 лица, като 

установената екстензинвазия е 0,17%. Децата от организираните детски колективи и начална училищна 

възраст с гиардиаза са 478 или 61% от регистрираните случаи през годината. За криптоспоридиоза са 

изследвани общо 84 пациенти по клинични показания и са диагностицирани трима положителни през 2024 г.  

В НЦБХ се отбелязва устойчиво нарастване на броя на пробите за изследване на някои от опасните хранителни 

патогени. Продължава тенденцията най-често в хранителните продукти да се изолира S. Infantis, следвана от 

S. Derby и S. Typhimurium. Значително се увеличава количеството на изследваните проби за наличие на 

веротоксигенни E. coli и стафилококов ентеротоксин. Засилва се и интересът от изследване на замразени 

плодове за откриване на норовируси и вируса на хепатит А в тях. 

Най-чести причинители на бактериални чревни инфекции остават представителите на род Salmonella, като за 

изминалата 2024 г. има регистрирана мащабна епидемия от S. Enteritidis на територията на град Варна. 

Вероятно източникът на епидемията е с хранителен произход, но не е установена храната. Засегнати са малки 

деца на възраст 2-6 години, посещаващи различни детски градини. Тифо пратифните салмонелози запазват 

ниски нива, като Paratyphi B е по-често доказан при деца, отколкото при възрастни. Притеснително е, че за 

отчетената 2024г броят на потвърдените инфекции от веротоксигенните E. coli (VTEC) се увеличава 

прогресивно, като не малък е делът на ХУС при малки деца. Кампилобактериозите също повишават 
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лабораторно доказаните случаи на хранителна интоксикация, корелиращо и със случаите на Гилен Баре от C. 

jejuni. 

 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Анализът на данните показва, че през 2024 г. се наблюдава увеличение на заболелите от 

чревни инфекции – 12435 случая, заболяемост 192,9%000 в сравнение с предходните четири години (2023 г. 

– 8829 случая, заболяемост 136,9%000               2022 г. – 6702 случая, заболяемост 98, 0%000 , 2021 г. – 3908 

случая, заболяемост 56,50%000 и 6358 случая, заболяемост  91,46%000 през 2020 г.).  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: инфекции предавани с храни и води, анализ, заболяемост. 

NATIONAL REFERENCE CENTER FOR FOOD- AND WATERBORNE DISEASES 

(NRC FWD), MORBIDITY ANALYSIS, 2024 

I. Georgieva1, I. Rainova1, H. Daskalov2, G. Kamenov1, N. Tsvetkova1, M. Pavlova1, A. 

Decheva1,  A. Stoianova1, V. Petkova1,  R. Stoyanova1, T. Tenev1, E. Golkocheva-Mrkova1, N. 

Vladimirova1, A. Minkova1, E. Taseva1, N. Brankova1, R. Borisova1, M. Videnova1,  E. Gyurova2, 

G. Krumova-Valcheva2, M. Milanov2, G. Mateva2 

 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 2National Centre for Food Safety (NCFS), 

National Diagnostic Research Veterinary Institute (NDRVI) 

AIM: To analyze the incidence rate of food- and waterborne infections in  2024.  

MATERIALS AND METHODS: The annual report of the Epidemiology Department and the data obtained from 

the Microbiology, Virology and Parasitology Depratments of NCIPD and from The National Center for Food Safety 

at the NDRVI were used to perform the analysis. The analysis includes the infections according to Ordinance № 

21/18.07.2005 of the Ministry of Health. 

RESULTS: In 2024, enteric infections comprised 23,35% of the totally registered acute infectious diseases among 

humans in Bulgaria. Acute enterocolitides and gastroenteritides remain the leading enteral infections (76.8%). In 2024, 

a total of 22 deaths were registered, (23.9% of all deaths of infectious diseases or 0.18% case fatality rate). Incidence 

rate of enteric infections is as follows: botulism 0 (0.14%000 in 2023), gastroenteritis/enterocolitis 148.10%000 

(110.69%000 in 2023), shigellosis 1.21%000 (1.24%000 in 2023), yersiniosis 0.28%000 (0.23%000 in 2023), 

campylobacteriosis 5.38%000 (3.44%000 in 2023), colienteritis (escherichiosis) 5.86%000 (3.43%000 in 2023), 

salmonellosis 14.72%000 (8.0%000 in 2023), infections caused by Shiga/Vero toxin producing Е. coli 0.09%000 

(0.03%000 in 2023). Incidence rate of rotaviral gastroenteritis shows a increasing trend – 17.24%000 (9.71%000 in 

2023; 12.03%000   in 2022; 4.31%000  in 2021 and  6.34%000 in 2020). Incidence rate of hepatitis A also reveals a 

decreasing trend – 0.70%000 (2.92 %000 in 2023; 4.43%000 in 2022, 10.45%000 in 2021). There were 133 HEV 

cases, 2,06%000 (1,97%000 in 2023; 0,76 %000 in 2022; 0,67%000 in 2021 and 1,27 %000 in 2020).  

Of the food- and waterborne parasitic infections, a total of 445675 persons were tested for giardiasis, with an extense 

invasion of 0.17%. Children attending kindergarten and those of primary school age with giardiasis accounted for 478 

or 61% of the recorded cases during the year. A total of 84 patients were screened for cryptosporidiosis by clinical 

indications and three were diagnosed positive in 2024.  

A stable increase in the number of samples sent to The NCFS is registered. S. Infantis, S. Derby and S. Typhimurium 

were the most often detected pathogens. The number of tested samples for the presence of verotoxigenic E. coli and 

staphylococcus enterotoxin significantly increased. There is also an interest in frozen soft fruit testing for norovirus 

and hepatitis A virus. 

Salmonella remains the most prevalent causative agent of bacterial enteric infections, with a significant outbreak of 
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S. Enteritidis recorded in the city of Varna in 2024. The probable origin of the epidemic is food-related; however, the 

specific food item causing the outbreak remains to be identified. The phenomenon pertains to children in the 2-6 age 

bracket affected in various kindergartens. Typhoid Salmonella have been shown to maintain low levels, with Paratyphi 

B being more commonly demonstrated in children than adults. Notably, the number of confirmed infections from 

verotoxigenic E. coli (VTEC) has been increasing progressively since 2024, with a significant proportion of cases 

involving haemolytic uraemic syndrome (HUS) in young children. An increase has been observed in the number of 

confirmed cases of Campylobacteriosis in laboratory tests, which have been shown to correlate with cases of Guillain-

Barré syndrome (GBS) caused by C. jejuni. 

 

CONCLUSION: The incidence rate of enteral infections in 2024 increases as compared to the previous 4 years - 

12435 cases, incidence 192.9%000; (2023 – 8829 cases, incidence 136.9%000; 2022 – 6702 cases, incidence 

98.0%000; 2021 – 3908 cases, incidence 56.50%000; 2020 – 6358 cases, incidence 91.46%000, respectively). 

KEYWORDS: food- and waterborne diseases, analysis, incidence rate. 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР„СЕКСУАЛНО-ПРЕДАВАНИ 

ИНФЕКЦИИ (СПИ) И ВИРУСНИ ХЕПАТИТИ” 

И. Филипова1, В. Левтерова1, И. Трифонова1, И. Иванов1, И. Симеоновски1, В. Миланова1, 

И. Алексиев1, Д. Димов1, Т. Тенев1, Е. Голкочева-Маркова1, Р. Димитрова1, А. Христова1, 

А. Костадинова1, А. Парцунева1, Л. Григорова1, Н. Цветкова1, Р. Борисова1, В. Якимова1, 

А. Иванова1, Н. Владимирова1, К. Петкова1, А. Минкова1, Р. Емилова1, М. Николова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

Националният референтен център (НРЦ) по СПИ и вирусни хепатити е създаден през 2013 г. и функционално 

обединява експерти от Националната референтна лаборатория по СПИ, Националната референтна 

лаборатория Молекулярна микробиология, Националната референтна лаборатория по Имунология, 

Националната референтна лаборатория Диагностика на паразитозите, Секция епидемиология и надзор на 

заразните болести, Националната референтна лаборатория Хепатитни вируси, Националната референтна 

лаборатория Херпесни и Онкогенни вируси, Националната референтна потвърдителна лаборатория по НІV. 

Основна цел на НРЦ по СПИ и вирусни хепатити е осигуряване на интегриран мултидисциплинарен подход 

(микробиолози, имунолози, вирусолози, паразитолози, епидемиолози) при контрола, диагностиката, 

превенцията, профилактиката и етиотропното лечение на СПИ и вирусните хепатити, както и осъществяване 

на ефективно взаимодействие с Министерство на Здравеопазването (МЗ), Регионалните здравни инспекции 

(РЗИ), Европейския Център за Контрол и Профилактика на заболяванията (ECDC) и Световната Здравна 

Организация (СЗО). 

В тази връзка ще бъдат обобщени и анализирани резултатите от  диагностичната дейност, имунологичният 

мониторинг и епидемиологичния надзор на най-често срещаните сексуално предавани бактериални и вирусни 

инфекции и паразитози през 2024, както и ще бъдат обсъдени някои от съвременните тенденции при СПИ в 

Европа и у нас. 
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NATIONAL REFERENCE CENTER "SEXUALLY TRANSMITTED INFECTIONS 

(STIS) AND VIRUS HEPATITIS" 

I. Philipova1, V. Levterova1, I. Trifonova1, I. Ivanov1, I. Simeonovski1, V. Milanova1, I. Alexiev1, 

D. Dimov1, T. Tenev1, E. Golkolcheva-Markova1, R. Dimitrova1, A. Hristova1, A. Kostadinova1, 

A. Partsuneva1, L. Grigorova1, N. Tzetkova1, R. Borisova1, V. Yakimova1, A. Ivanova1, N. 

Vladimirova1, K. Petkova1, A. Minkova1, R. Emilova1, M. Nikolova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

The National Reference Center for STIs and Viral Hepatitis was established in 2013 and functionally brings together 

experts from the National Reference Laboratory for STIs, the National Reference Laboratory for Molecular 

Microbiology, the National Reference Laboratory for Immunology, National Reference Laboratory for Diagnosis of 

parasitoses, Epidemiology and surveillance of infectious diseases unit, National Reference Laboratory for Hepatitis 

Viruses, National Reference Laboratory for Herpes and Oncogenic Viruses, National Reference confirmatory 

laboratory for HIV. 

The main objective of the Reference Center for Sexually Transmitted Infections and Viral Hepatitis is to provide an 

integrated multidisciplinary approach (microbiologists, immunologists, virologists, parasitologists, epidemiologists) 

in the control, diagnosis, prevention, prevention and etiotropic treatment of STIs and viral hepatitis, as well as to 

implement effective interaction with the Ministry of Health, Regional Health Inspections (RHI), European Center for 

Disease Control and Prevention (ECDC) and World Health Organization (WHO). 

In this regard, the results of the diagnostic activity, immunological monitoring and epidemiological surveillance of 

the most common sexually transmitted bacterial and viral infections and parasitoses in 2024 will be summarized and 

analyzed as well as some of the current trends in STIs in Europe and in Bulgaria. 

 

ДОКЛАД ЗА ДЕЙНОСТТА НА НАЦИОНАЛНИЯ РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО 

ИНФЕКЦИИ, СВЪРЗАНИ С МЕДИЦИНСКОТО ОБСЛУЖВАНЕ  (НРЦ-ИСМО) 

ПРЕЗ 2024Г.  

Е. Добрева1, Н. Владимирова1, И. Н. Иванов1, Р. Христова1, И. Живкова1, Д. Дончев1, И. 

Стойков1, М. Николова1, С. Йорданова1, Т. Тенев1, Е. Голкочева-Маркова1, С. Крумова1, И. 

Георгиева1, И. Томова1, А. Дечева1  

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни болести 

През 2024г. участващите отдели в НРЦ-ИСМО извършваха специфични за своите компетентности дейности, 

свързани с лабораторния и епидемиологичния надзор на инфекциите свързани с медицинското обслужване 

(ИСМО), и тяхната превенция. Мониторирани са данните за пациенти, лекувани и изписани от лечебните 

заведения (ЛЗ) в страната, и са анализирани годишните данни за ИСМО през 2023г. Най-често съобщаваните 

видове ИСМО са инфекциите на хирургичното място и уринарния тракт. 

Потвърдителните изследвания, относно идентификацията и антибиотичната чувствителност на различни 

видове бактериални изолати от ЛЗ продължават, като резултатите показват широко разпространение на 

множествено резистентни Klebsiella pneumoniae, характеризиращи се с висок рисков потенциал на 

причинители на ИСМО. 
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Извършваха се изследвания за Clostridioides difficile, както и проучване готовността на болничните 

микробиологични лаборатории за участие в провеждане на национален сентинелен надзор на C. difficile 

инфекциите (CDI). 

Изследвания за легионерска болест доказаха вероятна коинфекция/контаминация с потенциални причинители 

на ИСМО. 

Бяха проведени проучвания сред медицински специалисти за носителство на HBsAg и anti HCV, както и за 

имунитет срещу хепатит В вирусна инфекция. Сред здравни работници от четири области са проведени 

изследвания за имунитет срещу морбили и рубеола. 

Специалисти от НРЦ-ИСМО участваха в разработването на проект за актуализация на Наредба 2 за ВБИ и 

приложения за методи за деконтаминация, дезинфекция и стерилизация. 

За извършване на тематична проверка за „Прилагане на стандартни предпазни мерки (хигиена на ръцете, 

използване на ЛПС, почистване и дезинфекция на оборудване и околна среда) в рискови отделения (отделения 

по изгаряне и термична травма, ОАИЛ/КАИЛ, урология, неонатология)“ в ЛЗ на страната, по искане на МЗ 

беше разработен проект на чек-лист, съобразен с действащите към момента нормативни документи в областта 

на ИСМО. 

Извършени са и изпитвания за оценка ефективността на дезинфектанти за обработка на повърхности и хигиена 

на ръце.  

НРЦ-ИСМО участва активно в съвместни дейности по проблемите на ИСМО с ECDC. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Инфекции, свързани с медицинското обслужване (ИСМО) 

Адрес за кореспонденция: гл.ас. Елина Добрева, дм, ел. адрес: elina_dobreva@ncipd.org 

REPORT ON THE ACTIVITY OF THE NATIONAL REFERENCE CENTRE OF 

HEALTHCARE-ASSOCIATED INFECTIONS (NRC-HAI) IN 2024 

E. Dobreva1, N. Vladimirova1, I. N. Ivanov1, R. Hristova1, I. Zhivkova1, D. Donchev1, I. Stoikov1, 

M. Nikolova1, S. Yordanova1, T. Tenev1, E. Golkocheva-Markova1, S. Krumova1, I. Georgieva1, I. 

Tomova1, A. Detcheva1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

In 2024, the participating departments in NRC-HAI conducted activities specific to their competencies related to 

laboratory and epidemiological surveillance of healthcare-associated infections (HAIs) and their prevention. 

Data on patients treated and discharged from healthcare facilities (HCFs) in the country were monitored, and annual 

data for HAIs in 2023 were analysed. Surgical site infections and urinary tract infections were the most commonly 

reported types of HAIs. 

Confirmatory studies on the identification and antibiotic susceptibility of different types of bacterial isolates from 

HCFs continued, with results indicating a widespread prevalence of multidrug-resistant Klebsiella pneumoniae, 

characterized by a high risk potential of causing HAIs. 

Research was performed on Clostridioides difficile, as well as a survey of the readiness of hospital microbiology 

laboratories to participate in a national sentinel surveillance of C. difficile infections (CDI). 

Legionnaires' disease testing demonstrated probable coinfection/contamination with potential causative agents of 

HAIs. 
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Surveys were carried out among medical professionals for HBsAg and anti-HCV carriage, and for immunity against 

hepatitis B virus infection. Measles and rubella immunity assays were conducted among health workers from four 

districts. 

Specialists from NRC-HAI participated in the development of a draft update of Regulation 2 on HAIs and with 

annexes on decontamination, disinfection, and sterilization methods. 

A draft check-list was developed at the request of the Ministry of Health to carry out a thematic inspection on 

“Application of standard precautions (hand hygiene, use of PPE, cleaning and disinfection of equipment and 

environment) in high-risk wards (burn and thermal trauma wards, ICU, urology, neonatology)” in the country's HCFs, 

in line with the currently applicable regulatory documents in the field of HAIs. 

Tests have also been performed to evaluate the effectiveness of disinfectants for surface treatment and hand hygiene. 

The NRC-HAI team actively participates in joint activities with ECDC on HAI-related concerns. 

 

KEYWORDS: Healthcare-associated infections (HAIs) 

Address for correspondence: Assistant Professor Elina Dobreva, PhD, email: elina_dobreva@ncipd.org 

 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ВАКСИНОПРЕДОТВРАТИМИ 

ИНФЕКЦИИ:  ГОДИШЕН  ДОКЛАД ЗА ДЕЙНОСТТА ПРЕЗ 2024 Г.  

Н. Владимирова1, Г.Каменов1, А.Минкова1, К.Петкова1, С. Крумова2, И. Георгиева2, А. 

Стоянова2, Т. Тенев2, Е. Голгочева-Маркова2, Р. Стефанова2, Ч. Исмаилова2, В. Йончева2,  

В. Левтерова3, А. Дечева3, Н. Бранкова3, И. Симеоновски3, М. Николова4, Г. Николов4 

 

Национален център по заразни и паразитни болести, Национален референтен център по 

ваксинопредотвратими инфекции, 1Отдел Епидемиология, 2Отдел Вирусология, 3Отдел 

Микробиология, 4Отдел Имунология и НДНИВМИ 

ЦЕЛ: да представи работата на Националния референтен център по ваксинопредотвратими инфекции (НРЦ-

ВПИ) по епидемиологичния и лабораторния надзор, както и по профилактиката на ВПИ през 2024 г.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: обобщена е информацията относно изпълнението на противоепидемичната, 

научната, учебната и организационно-методичната дейност,  предвидени в годишния план на  НРЦ- ВПИ за 

2024 г.  

РЕЗУЛТАТИ: 
1. Анализ на ваксинопредотвратимите болести в България ( за 2023 г.); 

2. Анализ на имунизациите и имунизационния обхват с профилактични ваксини в България (за 2023 г.) ; 

3. Референтна лабораторна диагностика за доказване причинители на ВПИ, подлежащи на лабораторен 

надзор; 

4. Подготвени и разпространени информационни материали за Европейската имунизационна седмица в 

България (2024 г.); 

5. Подготвяне на периодична информация от надзора на ВПИ в страната и изпращане към Министерство на 

здравеопазването; 

6. Анализ на актуалното състояние по елиминацията на морбили и рубеола за 2023 г.  и предоставяне на НВК 

към МЗ и на ЕРБ на СЗО; Работа  с регионалния офис на СЗО за оценка на елиминацията на двете инфекции 
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СЕСИЯ І – ОТЧЕТ ЗА ДЕЙНОСТТА НА НАЦИОНАЛНИТЕ РЕФЕРЕНТНИ ЦЕНТРОВЕ ПО ИНФЕКЦИИ С 

ОТРАЖЕНИЕ ЗА ОБЩЕСТВЕНОТО ЗДРАВЕ ЗА 2024 ГОДИНА 

в България; 

7. Интензивна дейност с ECDC – участие в уебинари по тема  ваксини и ваксинации и лабораторен надзор; 

докладване в TESSy  по протокол на случаи на ВПИ; и др. 

8. Представяне на  резултатите от научната работа по ВПИ в научни форуми;  

9. Участие в следдипломното обучение по Програмата за СДО  на НЦЗПБ; 

10. Предоставяне на  информация за разпространението на конкретни ВПИ и за начините за предпазване от 

тях. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Работата на НРЦ-ВПИ е в   подкрепа на здравните власти в превенцията на ВПИ.    

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ваксинопредотвратими болести, надзор, имунизации 

NATIONAL REFERENCE CENTER FOR VACCINE-PREVENTABLE INFECTIONS:  

ANNUAL REPORT OF ACTIVITIES IN 2024. 

N. Vladimirova1, G. Kamenov1, A. Minkova1, K. Petkova1, S. Krumova2, I. Georgieva2, А. 

Stoyanova2, Т. Теnev2, Е. Golkotcheva-Маrkova2, R. Stefanova2, Ch. Ismailova2, V. Yоncheva2,  

V. Levterova3, А. Decheva3, N. Brankova3, I. Simeonovski3, М. Nikolova4, G. Nikolov4 

 

National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Center for Vaccine 

Preventable Diseases, 1Department of Epidemiology, 2Department of Virology, 3Department of 

Microbiology, 4Department of Immunology 

AIM: To present the work of the National Reference Center for Vaccine-Preventable Infections (NRC-VPI) on 

epidemiological and laboratory surveillance, as well as on the prevention of VPI in 2024. 

MATERIALS AND METHODS: information on the implementation of the epidemiological, scientific, educational 

and organizational and methodological activities foreseen in the annual plan of the NRC-VPI for 2024 is summarized.  

RESULTS: 
1. Analysis of vaccine-preventable diseases in Bulgaria (for 2023); 

2. Analysis of immunizations and immunization coverage with prophylactic vaccines in Bulgaria (for 2023); 

3. Reference laboratory diagnostics for the detection of pathogens of VPI, subject to laboratory surveillance; 

4. Preparing and distributing informational materials for the European Immunization Week in Bulgaria (2024); 

5. Preparing periodic information on VPI surveillance in the country and sending it to the Ministry of Health; 

6. Analysis of the current status of the elimination of measles and rubella for 2023 and providing the National 

Verification Committee (NVC) and the European Regional Bureau (ERB) of the WHO with the analysis; Working 

with the WHO Regional Office for Europe (WHO/EURO) to evaluate the elimination of the two infections in Bulgaria. 

7. Intensive activity with ECDC: participation in webinars on vaccines and vaccinations and laboratory surveillance; 

reporting in TESSy according to the protocol on cases of VPI; etc. 

8. Presentation of the results of scientific research on VPI at scientific forums. 

9. Participation in postgraduate training in the Continuing Education Program of the NCIPD. 

10. Providing information on the spread of specific VPI and ways to prevent them. 

CONCLUSION: The work of NRC-VPI supports health authorities in the prevention of VPIs.  

KEYWORDS: vaccine preventable infections, surveillance, immunization
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СЕСИЯ II – МИКРОБНА ЛЕКАРСТВЕНА РЕЗИСТЕНТНОСТ 

ХЕМОКУЛТУРЕЛНА ДИАГНОСТИКА: DIAGNOSTIC И ANTIMICROBIAL 

STEWARDSHIP 

Е. Кьолеян1, Г. Тодоров1, Д. Хамидов1 

 
1УМБАЛ „Лозенец“- София, Лаборатория по Клинична микробиология и вирусология 

ЦЕЛ: Хемокултурелната диагностика чрез бързо определяне на причинителя и антибиотичната му 

чувствителност е решаваща за терапията. Цел на настоящата работа е преглед на хемокултурелната 

диагностика в УМБАЛ „Лозенец“ 2023 -2024 г с оценка на Diagnostic и Antimicrobial stewardship. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Приложени са автоматизирани хемокултурелни системи Bactec (BD, USA) и  

BactAlert (Biomerieux, USA), идинтификация чрез MALDI-TOF (Bruker, DE), определяне на антибиотична 

чувствителност по EUCAST с дифузионен дисков метод и МПК - Phoenix (BD, USA). 

РЕЗУЛТАТИ: За дву-годишния период са изследвани 1078 хемокултурелни сета. През 2023 г са 

идентифицирани 29 бактериемии с Грам (-) бактерии, 15 с Грам (+) и 12 с Candida spp, като за 2024 г. са 

съответно: 26, 18 и 7. Водещи по честота са E. faecalis и E. coli, следвани от K. pneumoniae. Броят на пациентите 

с карбапенем-резистентни микроорганизми е значим: CRE: K.pneumoniae – 9, E. cloacae-2; CRAB –13, CRPA 

– 2. Прилагането на MALDI-TOF и скрининг-антибиограмите позволиха максимално бърз отговор на 

клиницистите. За период от 1 месец през 2023 г бе апробиран film-array BioFire (BioMerieux) с идентификация 

на причинителя и гени за резистентност за 1 час. Важни елементи в усъвършенстване на хемокултурелната 

диагностика са подборът на пациентите, вземането на достатъчен обем кръв – 20-30 мл от пациент (2 сета 

обичайно, от периферна вена) (при малки деца според възрастта и теглото, 1 бутилка), провеждането на 

процедурата по начин, предотвратяващ контаминиране (вкл. дезинфекция с хлорхексидин), транспортиране 

на бутилката до 2 часа до лабораторията. Спазването на тези условия позволи назначаване на подходяща 

антибиотична терапия до 1 час от диагностицирането, максимум до 6 часа. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Прилагането на съвременни диагностични методи (вкл. молекулярни), наред със спазване 

на класическите изисквания за хемокултури, е ключ към бързото назначаване на необходимата антибиотична 

терапия. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: бактериемия, усъвършенстване диагностиката и антибиотичната политика, 

резистентност към карбапенеми 
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BLOOD CULTURE DIAGNOSTICS: DIAGNOSTIC AND ANTIMICROBIAL 

STEWARDSHIP 

E. Keuleyan1, G. Todorov1, D. Hamidov1 

 
1University Hospital “Lozenets” – Sofia, Clinical Microbiology and virology laboratory 

AIM: Blood culture diagnostics through rapid determination of the causative agent and its antibiotic susceptibility is 

crucial for therapy. The aim of this work is to review blood culture diagnostics at the University Hospital "Lozenets" 

2023-2024 with an assessment of Diagnostic and Antimicrobial stewardship. 

MATERIALS AND METHODS: Automated blood culture systems Bactec (BD, USA) and BactAlert (Biomerieux, 

USA), identification by MALDI-TOF (Bruker, DE), determination of antibiotic susceptibility according to EUCAST 

with the diffusion disk method and MIC - Phoenix (BD, USA) were applied. 

RESULTS: Over the two-year period, 1078 blood culture sets were examined. In 2023, 29 bacteremias with Gram (-

) bacteria, 15 with Gram (+) and 12 with Candida spp were identified, while for 2024, the numbers were: 26, 18 and 

7, respectively. Leading in frequency were E. faecalis and E. coli, followed by K. pneumoniae. The number of patients 

with carbapenem-resistant microorganisms is significant: CRE: K.pneumoniae – 9, E. cloacae-2; CRAB –13, CRPA 

– 2. The application of MALDI-TOF and screening antibiograms allowed for the fastest possible response to 

clinicians. For a period of 1 month in 2023, the film-array BioFire (BioMerieux) was tested with identification of the 

causative agent and resistance genes in 1 hour. Important elements in improving blood culture diagnostics are patient 

selection, taking a sufficient volume of blood – 20-30 ml from a patient (2 sets usually, from a peripheral vein) (in 

young children, depending on age and weight, 1 bottle), conducting the procedure in a way that preventing 

contamination (incl. disinfection with chlorhexidine), transporting the bottle to the laboratory within 2 hours. 

Compliance with these conditions allowed the appointment of appropriate antibiotic therapy within 1 hour of 

diagnosis, maximum up to 6 hours. 

CONCLUSION: The application of modern diagnostic methods (including molecular), along with compliance with 

the clinical requirements for blood cultures, is key to the rapid appointment of the necessary antibiotic therapy. 

KEYWORDS: bacteremia, improving diagnostics and antibiotic policy, carbapenem resistance 

БЪРЗ И ЛЕСЕН МЕТОД ЗА СКРИНИНГ НА АНТИБАКТЕРИАЛНА АКТИВНОСТ 

НА ПРИРОДНИ ИЗОЛАТИ, ИЗПОЛЗВАЩ 3D ПРИНТИРАН РЕПЛИКАТОР 

К. Берберов1, Н. Атанасова1, И. Бояджиева1, Л. Кабаиванова2 

 
1Лаборатория по Екстремофилни Микроорганизми, Департамент по Обща 

Микробилогия, Институт по микробиология – Българска академия на науките, 
2Лаборатория Биоремедиация и Биогорива, Департамент по Биотехнология, Институт 

по микробиология – Българска академия на науките 

ЦЕЛ: Настоящото изследване има за цел да оптимизира нов метод за скрининг на антибактериалната 

активност на природни изолати от халофилни бактерии. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Беше направен дизайн на 3D принтиран репликатор за петрита, използван за 

изолиране на голяма библиотека от единични колонии на халофилни бактерии. Антибактериалната активност 
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на щамовете е първично оценена посредством метод на двойния агар. Изследвана е антибактериалната 

активност на безклетъчни супернатанти от активните халофилни щамове срещу условно патогенни 

родственици на патогените от ESKAPE групата. Изготвен е етил ацетатен екстракт от избран щам Virgibacillus 

salarius POTR191, чиято антибактериална активност е изследвана посредством ямково дифузионен метод, като 

същевременно са определени минималната инхибираща и минибалната бактерицидна концентрация на 

екстракта, съдържащ антибактериални вещества. 

РЕЗУЛТАТИ: Бяха скринирани над 7400 единични колонии от халофилни бактерии. По време на първичния 

скрининг бяха намерени 54 щама с активност срещу Escherichia coli и Staphylococcus epidermidis. Общо 22 от 

тях бяха потвръдени и имаха способност да инхибират растежа на значими човешки патогени. Етилацетатният 

екстракт от избрания щам  V. salarius POTR191 показа умерена антибактериална активност с минимална 

инхибираща концентрация от 128 μg/mL, 128 μg/mL и 512 μg/mL съответно срещу  Enterococcus faecalis, 

Acinetobacter baumanii и Staphylococcus epidermidi.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Нововъведеният от нас метод  може ефективно да бъде използван за първичен скрининг на 

антибактерилната активност на голям брой щамове продуценти, попадащи в групата на екстремофилните 

бактерии. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: антимикробни вещества, халофили, солници 

A RAPID AND EASY METHOD FOR SCREENING THE ANTIBACTERIAL 

ACTIVITY OF NATURAL ISOLATES USING A 3D-PRINTED REPLICATOR 

K. Berberov1, N. Atanasova1, I. Boyadzhieva1, L. Kabaivanova2 

 
1Laboratory of Extremophilic Microorganisms, Department of General Microbiology, Institute 

of Microbiology – Bulgarian Academy of Sciences, 2Laboratory of Bioremediation and Biofuels, 

Department of Biotechnology, Institute of Microbiology – Bulgarian Academy of Sciences, 

*corresponding author: kberberov@microbio.bas.bg 
 

AIM: The present study aims to optimize a novel method for screening the antibacterial activity of natural isolates 

from halophilic bacteria. 

MATERIALS AND METHODS: A 3D-printed replicator for Petri dishes was designed and used to isolate a large 

library of single colonies of halophilic bacteria. The antibacterial activity of the strains was initially evaluated using 

the agar overlay assay. The cell-free supernatants from the active halophilic strains were tested for antibacterial activity 

against safe relatives of the pathogens from the ESKAPE group. An ethyl acetate extract was prepared from a selected 

strain, Virgibacillus salarius POTR191, whose antibacterial activity was assessed using a well diffusion assay. The 

extract's minimum inhibitory concentration (MIC) and minimum bactericidal concentration (MBC) were also 

determined. 

RESULTS: More than 7,400 single colonies of halophilic bacteria were screened. In the primary screening, 54 strains 

showed activity against Escherichia coli and Staphylococcus epidermidis. A total of 22 of these strains were confirmed 

and were able to inhibit the growth of clinically relevant human pathogens. The ethyl acetate extract from the selected 

strain V. salarius POTR191 showed moderate antibacterial activity, with MIC values of 128 μg/mL, 128 μg/mL, and 

512 μg/mL against Enterococcus faecalis, Acinetobacter baumannii, and Staphylococcus epidermidis, respectively. 

CONCLUSION: The newly developed method can be effectively used for the initial screening of antibacterial activity 

of large collection of producer strains belonging to the group of extremophilic bacteria. 
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KEYWORDS: antimicrobial compounds, halophiles, salterns 

ПРОУЧВАНЕ НА ФАГИ В БЪЛГАРИЯ - СЕГАШНО СЪСТОЯНИЕ И БЪДЕЩИ 

ПЕРСПЕКТИВИ 

Й. Кижева1, М. Пандова1, З. Уршев2, С. Иванов1, Й. Гладичева1, Ц. Димова1, Р. Петрова1, 

П. Христова1 

 
1Софийски университет "Св. Климент Охридски", Биологически факултет, 2ЛБ 

Булгарикум 

Нарастващият брой на бактерии, резистентни на антибиотици, се счита в днешно време за „тиха епидемия“ в 

световен мащаб и е движещата сила зад разработването на нови ефективни лечения за тежки бактериални 

заболявания. Използването на фаги като алтернативи или добавки към конвенционалните лечения на 

заболявания („фагова терапия“) сега е едно от най-обещаващите решения. В България, след десетилетия на 

изследвания на фаги, изключително в областта на бактериофагите, свързани с млечните продукти, събирането 

и характеризирането на фаги с потенциално приложение като средства за растителна защита или в бъдещи 

препарати за фагова терапия е нововъзникваща и бързо развиваща се научна тема. Въпреки това, все още има 

много неясноти в регулаторната рамка на ЕС относно прилагането на фагова терапия. 

 

Целта на този проект е да се изгради колекция от фаги с потенциал за унищожаване на бактерии, резистентни 

на антибиотици. Отпадна вода беше използвана като източник за изолиране на фаги. В резултат на това бяха 

изолирани фаги, унищожаващи Escherichia coli и Enterococcus faecalis. Изследвани са ключови характеристики 

на фагите: обхват на гостоприемника, морфология на плаките, чувствителност към pH и температура, 

жизнеспособност след съхранение на сурови фагови лизати при 4°C, генетично разнообразие и 

характеристики на генома. Нашите фаги образуват прозрачни (E. faecalis и E. coli) или мътни (E. coli) плаки с 

различен диаметър (от 0,55 до 8,81 mm). Всички фаги се различават по диапазона на гостоприемника си, но 

всички те са способни да инфектират само щамове на целевите си бактериални видове. Два от нашите фаги 

могат да унищожат MDR щамове на E. faecalis. Фагите остават жизнеспособни в широк диапазон на pH (от 

4,0 до 10,5) и до 80°C. Съхранението на сурови фагови лизати при 4°C води до леко намаляване на титрите на 

фагите (до 2 log10 единици). Рестрикцията с HinfIII разкрива генетично разнообразие сред фагите на E. 

faecalis. Секвенирани са целите геноми на два фага. Биоинформатичните анализи показаха, че фагите на E. 

faecalis не притежават гени за антибиотична резистентност и вирулентност, които са ключови изисквания за 

потенциално терапевтични фаги. Резултатите показват, че нашата колекция се състои от разнообразни фаги с 

потенциал като антибактериални агенти. 
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PHAGE RESEARCH IN BULGARIA – CURRENT SITUATION AND FUTURE 

PERSPECTIVES 

Y. Kizheva1, M. Pandova1, Z. Urshev2, S. Ivanov1, Y. Gladicheva1, T. Dimova1, R. Petrova1, P. 

Hristova1 

  
1Sofia University “St. Kliment Ohridski”, Faculty of Biology, 2LB Bulgaricum PLC, R&D 

Department 

The increasing number of antibiotic - resistant bacteria is considered nowadays a “silent epidemic”, worldwide, and 

is the driving force behind the development of new effective treat-ments for severe bacterial diseases. The use of 

phages as alternatives or additives to conventional disease treatments (“phage therapy”) is now one of the most 

promising solutions. In Bulgaria following decades of phage research exclusively in the field of dairy-related 

bacteriophages, the collection and characterization of phages with potential application as plant-protection agents or 

in future phage therapy preparations is a newly emerging and fast developing scientific topic. However, there are still 

a lot of uncertainty in the EU regulatory framework regarding the imple-mentation of phage therapy.  

The aim of this project is to build a collection of phages with potential to destroy antibi-otic resistant bacteria. 

Wastewater was used as source for phage isolation. As a result, phages de-stroying Escherichia coli and Enterococcus 

faecalis were isolated. Key phage characteristics were studied: host range, plaques’ morphology, pH and temperature 

susceptibility, viability after stor-age of crude phage lysates at 4°C, genetic diversity and genome features. The phages 

formed clear (E. faecalis and E. coli) or turbid (E. coli) plaques with different diameter (0.55 to 8.81 mm). All phages 

differed in their host range but all of them were capable to infect only strains of their target bacterial species. Two of 

our phages can destroy MDR E. faecalis strains. The phages re-mained viable in wide pH range (4.0 to 10.5) and up 

to 80°C. Storage of crude phage lysates at 4°C resulted in slight decrease in phages’ titers (up to 2 log10 units). 

Restriction with HinfIII re-vealed genetic diversity among E. faecalis phages. The whole genomes of two phages were 

se-quenced. Bioinformatic analyses showed that E. faecalis phage do not possess genes for antibiotic resistance and 

virulence, which are key demands for potentially therapeutic phages. The results showed that our collection consists 

of diverse phages with potential as antibacterial agents. 
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ПРИЛОЖЕНИЕ НА ТУРБИДИМЕТРИЧЕН МЕТОД ЗА ОПРЕДЕЛЯНЕ НА 

АНТИМИКРОБНА ЧУВСТВИТЕЛНОСТ ПРИ ПОЗИТИВНИ УРОКУЛТУРИ 

 

 М. Рупчева1,2,3,  М. Атанасова1,3,  Р. Ташев1,3,  П. Маркова4,  В. Желева5,  М. Щерев6,  М. 

Петров1,3 

 
1Катедра по медицинска микробиология и имунология „Проф. д-р Елисей Янев“, 

Медицински Факултет, Медицински университет – Пловдив, 2Лаборатория по 

микробиология, УМБАЛ „Св. Георги“ Пловдив, 3Научно-изследователски институт на 

Медицински университет - Пловдив (НИМУ), 4Катедра по педиатрия и медицинска 

генетика, Медицински Университет – Пловдив, 5Втора катедра вътрешни болести, 

секция Нефрология, Медицински Университет – Пловдив, 6Студент по медицина, 

Медицински университет - Пловдив 

ЦЕЛ: Целта на настоящото проучване е да представи възможностите на турбидиметричния метод за 

определяне на антимикробната чувствителност на позитивни урокултури в сравнение с класическата 

антибиограма.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Материали и методи: За периода април – юни 2025 г. са изследвани 20 уринни 

проби с положителен скрининг за бактериален растеж от пациенти със симптоми на уроинфекция. 

Антимикробната чувствителност е определена чрез турбидиметричен метод с апарат HB&L Uroquattro 

(Alifax). За сравнителен анализ същите проби са култивирани конвенционално и изолираните бактерии 

тествани чрез дисково-дифузионния метод на Бауер-Кърби.  

РЕЗУЛТАТИ: Резултати: Преобладаваха бактерии от разред Enterobacterales – E.coli, K.pneumoniae, P. 

vulgaris и Enterococcus spp. От 20 анализирани проби, 97.7% за ентеробактериите и 96.4% ентерококите е 

отчетено пълно съвпадение между резултатите от турбидиметричния метод и дисково-дифузионната 

антибиограма. Средното време за получаване на резултати чрез турбидиметрия бе 4.2 часа, спрямо 24 часа 

при класическия метод. Методът показа особено добра съвпадение при често срещани уропатогени като 

Escherichia coli и Klebsiella pneumoniae. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Заключение: Турбидиметричният метод за антибиограма представлява ефективна 

алтернатива на стандартните подходи, осигурявайки бързи и надеждни резултати в рамките на същия ден. 

Това го прави особено ценен инструмент в условията на спешност, където бързото насочване на терапията 

може да подобри изхода за пациента. Необходима е допълнителна валидация с по-голям брой изолати, за да 

се потвърдят наблюдаваните резултати и да се оцени възможността за рутинно клинично приложение.  

Благодарности: Проучването се осъществи благодарение на Приложен проект 3.4.3/15.01.2024 по Договор № 

BG-RRP-2.004-0007-С01 „Програма за стратегически изследвания и иновации за развитие на МУ – Пловдив 

(ПСНИИР-МУП). 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: турбидиметричен метод, антибиограма, уроинфекция. 
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СЕСИЯ II – МИКРОБНА ЛЕКАРСТВЕНА РЕЗИСТЕНТНОСТ 

APPLICATION OF A TURBIDIMETRIC METHOD FOR DETERMINING 

ANTIMICROBIAL SUSCEPTIBILITY IN POSITIVE URINE CULTURES 

 M. Rupcheva1,2,3, M. Atanasova1,3, P. Markova4, B. Zheleva5, M. Shterev6, M. Petrov1,3 

 
1Department of Medical Microbiology and Immunology "Prof. Dr. Elissay Yanev", Faculty of 

Medicine, Medical University - Plovdiv, 2Laboratory of Microbiology, University Hospital "St. 

Georgi" Plovdiv, 3Research Institute of Medical University - Plovdiv (RIMU), 4Department of 

Pediatrics and Medical Genetics, Medical University - Plovdiv, 5Second Department of Internal 

Medicine, Nephrology Section, Medical University - Plovdiv, 6Medical student, Medical 

University – Plovdiv 

AIM: Aim: This study aims to present the potential of the turbidimetric method for determining antimicrobial 

susceptibility of positive urine cultures, in comparison with the classical antibiogram. 

MATERIALS AND METHODS: Materials and Methods: Between April and June 2025, 20 urine samples with 

positive screening results for bacterial growth were analyzed from patients presenting with symptoms of urinary tract 

infection. Antimicrobial susceptibility was determined using a turbidimetric method with the HB&L Uroquattro 

device (Alifax). For comparative analysis, the same samples were conventionally cultured, and the isolated bacteria 

were tested using the Bauer-Kirby disk diffusion method. 

RESULTS: Results: The predominant organisms belonged to the order Enterobacterales – E. coli, K. pneumoniae, P. 

vulgaris, as well as Enterococcus spp. Among the 20 analyzed samples, full agreement was observed between the 

results of the turbidimetric method and the disk diffusion antibiogram in 97.7% of Enterobacterales and 96.4% of 

Enterococcus isolates. The average time to obtain results via turbidimetry was 4.2 hours, compared to 24 hours with 

the classical method. The method showed particularly high concordance for common uropathogens such as 

Escherichia coli and Klebsiella pneumoniae. 

CONCLUSION: Conclusion: The turbidimetric method for antibiogram testing represents an effective alternative to 

standard approaches, providing rapid and reliable results within the same day. This makes it a valuable tool in 

emergency settings, where prompt guidance of therapy can improve patient outcomes. Further validation with a larger 

number of isolates is needed to confirm these findings and to assess the feasibility of routine clinical application.   

Acknowledgments: This research is financed by the European Union-Next Generation EU, through the National 

Recovery and Resilience Plan of the Republic of Bulgaria, Project № BG-RRP-2.004-0007-С03; Project №3.4.3. 

KEYWORDS: Keywords: turbidimetric method, antimicrobial susceptibility testing, urinary tract infection (UTI)
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СЕСИЯ IІI – COVID-19 И ИНФЕКЦИИ НА РЕСПИРАТОРНИЯ ТРАКТ 

КЛИНИЧНА  ХАРАКТЕРИСТИКА НА RSV ИНФЕКЦИЯ  

П. Переновска1 

 
1Клиника по педиатрия УМБАЛ „Александровска“ 

RSV е водещ причинител на заболявания на дихателната система при кърмачета в света. Повечето кърмачета 

(68%) се заразяват през първата година от живота, а почти всички (97%) до навършване на 2 години,  близо 

50% от тях са реинфектирани. Всяка година повече от  2.1 милиона деца на възраст под  5 г. се нуждаят от 

медицински грижи поради RSV.  Инфекцията може да доведе до респираторен дистрес и смърт. Целогодишно 

се наблюдават спорадични случаи на RSV инфекция и епидемии със сезон характер октомври-март за 

Северното полукълбо. Заразяват се лица от всички възрасти: 45% от членовете на едно семейство, 40% от 

болничния персонал, 98% от децата, отглеждани в детски заведения. 45% от хоспитализираните по друг повод 

кърмачета с продължителност на болничния престой повече от 1 седмица са с риск за развитие на RSV 

инфекция. При деца над 2 години в 95% се установяват серологични доказателства за прекарана RSV 

инфекция. 

   На RSV се дължат между 50-80% от с хоспитализациите по   повод бронхиолит и 30-60%  от случаите с 

пневмония при деца до 1 г. възраст. 10-15% от заболелите се нуждаят от високоспециализирана педиатрична 

помощ.  Болшинството от децата са с леко или средно тежко протичане на заболяването и могат да се лекуват 

в дома. По-тежко протичане на заболяването се наблюдава при недоносени деца с подлежащи сърдечни 

заболявания или бронхопулмонална дисплазия, възраст под 3 месеца и RSV инфекция от субгрупа А. 

Кърмачетата на възраст <6 месеца са с висок риск за хоспитализация. 50% от RSV-свързаните хоспитализации 

са през първите 3 месеца от живота, а над 75% - в първите 6 месеца . При новородени и недоносени RSV 

инфекцията протича атипично като тежка пневмония.  

 Усложненията са : остри - дихателна недостатъчност, дехидратация,  фебрилни гърчове, и хронични. Тежко 

протекла РСВ инфекция на дихателните пътища е рисков фактор за обструктивни състояния през ранното 

детство, по-късно – хиперреактивност на дихателните пътища и астма.         

 Лечение:  Терапевтичният подход трябва да е комплексен и да включва лечебни, профилактични и 

организационни мерки. 

 

CLINICAL CHARACTERISTICS OF RSV INFECTION 

P. Perenovska1 

 
1Department of Pediatrics, University Hospital "Aleksandrovska" 

RSV is the leading cause of respiratory diseases in infants worldwide. Most infants (68%) are infected in the first year 

of life, and almost all (97%) by the age of 2 y, nearly 50% of them are reinfected. Every year, more than 2.1 million 

children under the age of 5 y require medical care due to RSV. The infection can lead to respiratory distress and death. 

Sporadic cases of RSV infection and epidemics with a seasonal character from October to March for the Northern 

Hemisphere are observed year-round. Persons of all ages are infected: 45% of family members, 40% of hospital staff, 

98% of children raised in childcare facilities. 45% of infants hospitalized for other reasons with a hospital stay of more 

than 1 week are at risk for developing RSV infection. In children over 2 years of age, serological evidence of a past 
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RSV infection is found in 95%. RSV is responsible for between 50-80% of hospitalizations for bronchiolitis and 30-

60% of pneumonia cases in children under 1 year of age. 10-15% of patients require highly specialized pediatric care. 

The majority of children have a mild or moderate course of the disease and can be treated at home. A more severe 

course of the disease is observed in premature children with underlying heart disease or bronchopulmonary dysplasia, 

age less than 3 months and RSV infection from subgroup A. Infants aged <6 months are at high risk for hospitalization. 

50% of RSV-related hospitalizations occur in the first 3 months of life, and over 75% in the first 6 months. In newborns 

and premature infants, RSV infection occurs atypically as severe pneumonia. 

Complications include: acute - respiratory failure, dehydration, febrile seizures, and chronic. Severe RSV infection of 

the respiratory tract is a risk factor for obstructive conditions in early childhood, later - airway hyperresponsiveness 

and asthma. 

Treatment: The therapeutic approach should be complex and include therapeutic, prophylactic and organizational 

measures. 

 

ЕКОЛОГИЧНИ РЕЗЕРВОАРИ НА НЕТУБЕРКУЛОЗНИ МИКОБАКТЕРИИ В 

КАРСТОВИ РАЙОНИ НА ЗАПАДНА БЪЛГАРИЯ 

Ю. Атанасова1, С. Йорданова1, А. Байкова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, НРЛ по туберкулоза 

ЦЕЛ: да се подобри разбирането за екологичните източници в България на клинично значими видове НТМ. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Културелно изолиране на НТМ от околната среда и последваща видова 

идентификация чрез молекулярно-генетични методи. 

РЕЗУЛТАТИ: От общо 235 проби - вода, седименти, почва, гуано от прилепи и др. от 4 карстови района в 

Западна България са изолирани 14 % НТМ (n=35). Над 70% от всички изолати принадлежат към 

бързорастящите видове НТМ (RGM), включително: M. fortuitum group, M. abscessus, M. chelonae, M. 

mageritense, M. boenickei. Това корелира с установените средно по-високи нива на RGM и от клинични 

изолати. Успешно приложихме работещ протокол за изолиране на НТМ от околна среда. Установихме, че 

Löwenstein–Jensen при ст.Т. осигурява най-добри условия. Констатираме, че гуано от прилеп и биофилмите 

са ключови среди при проучване на екологичната динамика и еволюционната адаптация на НТМ. Определяме 

Врачанския район и конкретно пещерата Свинската дупка като обект с високо разнообразие на НТМ. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: За първи път в страната се характеризират видовете НТМ изолирани от пещерен биофилм 

и карстови води и се анализира географското им разпространение, като се картират най-често изолираните 

НТМ по местообитания. Наличието на редки, бързорастящи и неопределени до вид НТМ, подчертава 

екологичната сложност на пещерните среди като резервоари на НТМ. Това поставя задачи за бъдещи 

проучвания с цел по-добро разбиране на разпространението, патогенния потенциал и адаптивните им 

механизми в естествени и гранични среди. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: нетуберкулозни микобактерии, биоразнообразие 
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ENVIRONMENTAL SOURCES AND DIVERSITY OF NONTUBERCULOUS 

MYCOBACTERIA IN KARST ECOSYSTEMS OF WESTERN BULGARIA 

Y. Atanasova1, S. Yordanovа1, A. Baykova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, NRL of tuberculosis 

AIM: To improve the understanding of environmental sources of clinically significant NTM species in Bulgaria. 

MATERIALS AND METHODS: Culture-based isolation of NTM from environmental samples followed by species-

level identification using molecular genetic methods. 

RESULTS: A total 235 samples (karst water, sediments, soil, bat guano) — collected from 4 karst regions in Western 

Bulgaria, NTM were isolated from 14% (n = 35). Over 70% of the isolates were identified as rapidly growing 

mycobacteria (RGM), including M. fortuitum group, M. abscessus, M. chelonae, M. mageritense, and M. boenickei. 

This correlates with the relatively high prevalence of RGM among clinical samples. A reliable protocol for the 

isolation of NTM from environmental samples was successfully applied. Löwenstein–Jensen medium incubated at RT 

was found to provide optimal conditions for isolation. Bat guano and biofilms were identified as key substrates for 

studying the ecological dynamics and evolutionary adaptation of NTM. The Vratsa region, and in particular the 

“Svinskata dupka” cave, was identified as a site of high NTM diversity. 

CONCLUSION: For the first time in Bulgaria, NTM species isolated from cave biofilms and karst waters have been 

characterized, and their geographic distribution has been analysed by mapping the most frequently isolated species 

across different habitats. The presence of rare, rapidly growing, and unidentified NTM species highlights the 

ecological complexity of cave environments as reservoirs of NTM. These findings underscore the need for further 

research to better understand their distribution, pathogenic potential, and adaptive mechanisms in natural and border 

environments. 

KEYWORDS: Nontuberculous Mycobacteria, geographical diversity 

ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА НЕТУБЕРКУЛОЗНИ МИКОБАКТЕРИИ (НТМ) С MALDI-

TOF MS: ЗНАЧЕНИЕ НА ПРОТОКОЛИТЕ ЗА ПРОТЕИНОВА ЕКСТРАКЦИЯ 

С. Йорданов1, Ю. Атанасова1, А. Байкова1, С. Йорданова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, НРЛ по Туберкулоза 

ЦЕЛ: Да се обобщят съвременните протоколи за протеинова екстракция при MALDI-TOF MS с цел 

повишаване точността при идентификация на нетуберкулозни микобактерии (НTM), които са от нарастващо 

клинично значение. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършен е преглед на публикувани сравнителни изследвания, оценяващи 

различни методи за протеинова екстракция преди MALDI-TOF MS, включително физични (замразяване, 

механично разбиване, нагряване), химични (мравчена киселина, ацетонитрил) и комбинирани подходи. 

РЕЗУЛТАТИ: Модифицирани протоколи, като замразяване и механична дезинтеграция, показват по-висока 

степен на видово разпознаване спрямо стандартните методи. Прилагането на bead-beating и термична 

обработка води до точност над 90%. Някои лаборатории постигат над 95% идентификация от твърди и течни 

среди. Използването на търговски комплекти (MBT, MycoEx) допринася за стандартизация и 

възпроизводимост на резултатите между центрове. Изследвания показват, че при правилно избрани cut-off 
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стойности (напр. ≥1.60) се постига надеждно видово определяне, включително за бавно растящи 

микобактерии. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Успешната MALDI-TOF MS идентификация на НТМ е тясно свързана с избрания протокол 

за екстракция. Оптимизацията и стандартизацията на тези методи са от решаващо значение за точна, бърза и 

възпроизводима диагностика в клиничната микробиология, особено при лечение и проследяване на пациенти 

с хронични белодробни заболявания. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: MALDI-TOF MS, атипични микобактерии, протеинова екстракция 

IDENTIFICATION OF NONTUBERCULOUS MYCOBACTERIA USING MALDI-TOF 

MS: THE IMPORTANCE OF PROTEIN EXTRACTION PROTOCOLS 

S. Yordanov1, Y. Atanasova1, A. Baikova1, S. Yordanova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory for 

Tuberculosis 

AIM: To summarize current protein extraction protocols for MALDI-TOF MS in order to improve the accuracy of 

identifying nontuberculous mycobacteria (NTM), which are of increasing clinical importance. 

MATERIALS AND METHODS: A review of published comparative studies was conducted, evaluating different 

protein extraction methods prior to MALDI-TOF MS, including physical (freezing, mechanical disruption, heating), 

chemical (formic acid, acetonitrile), and combined approaches. 

RESULTS: Successful identification of NTM using MALDI-TOF MS is closely linked to the chosen extraction 

protocol. Optimization and standardization of these methods are essential for accurate, rapid, and reproducible 

diagnostics in clinical microbiology, particularly for the treatment and monitoring of patients with chronic pulmonary 

diseases. 

CONCLUSION: Successful identification of NTM using MALDI-TOF MS is closely linked to the chosen extraction 

protocol. Optimization and standardization of these methods are essential for accurate, rapid, and reproducible 

diagnostics in clinical microbiology, particularly for the treatment and monitoring of patients with chronic pulmonary 

diseases. 

KEYWORDS: MALDI-TOF MS, nontuberculous mycobacteria, protein extraction 
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МНОГОПАРАМЕТЪРНА ФЛОУЦИТОМЕТРИЯ ЗА ОЦЕНКА НА Т-КЛЕТЪЧНА 

ДИСФУНКЦИЯ ПРИ ПОСТ-ИНФЕКЦИОЗЕН ИМУНЕН ДЕФИЦИТ 

Р. Димитрова1, Я. Тодорова1, С. Петров2, Т. Калфова2, Д. Дудова2, М. Божкова2, К. 

Васева2, М. Николова1, Х. Тасков2 

 
1Национална референтна лаборатория по имунология, Национален център по заразни и 

паразитни болести, 2Катедра по медицинска микробиология и имунология „проф. д-р 

Елисей Янев“ и Научноизследователски институт, Медицински университет - Пловдив 

ЦЕЛ: Редица инфекции предизвикват преходен или дълготраен вторичен имунен дефицит, без да се 

установяват значими промени в процентните съотношения и абсолютния брой на основните лимфоцитни 

популации. За бърза и детайлна оценка на Т-клетъчна дисфункция апробирахме панел за многопараметърна 

флоуцитометрия, дефиниращ 17 CD4 T ефекторни субпопулации и 12 субпопулации, свързани с 

диференциацията и активацията на регулаторните  Т лимфоцити. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са изолирани периферни мононуклеарни клетки (ПМНК) от донори 

със синдром на хронична умора (CFS, n=15) и дълъг Ковид (LC, n=15), с анамнеза за чести (>5 годишно) 

грипоподобни състояния, както и от съответни по пол  и възраст здрави контроли (HC, n=11). Използвани са 

15-цветни комбинации от моноклонални антитела срещу CD3, CD4, CD25, CD15s, CD197, CD183, CD194, 

CD185, CD161, CD127, CD45RA, CD196, PI-16, CD38, CD39, CD147, CD71, CD161, CD73, GARP и HLA-DR 

и стандартен протокол за маркиране. Анализът е извършен с флоуцитометър FACSAria III и софтуер 

FACSDiva v9.0.1 и FloJo v10.10.0. 

РЕЗУЛТАТИ: Използваните комбинации позволяват едновременен анализ на следните ефекторни,  

регулаторни и транзиторни субпопулации: Th1, Th2, Th17, Th22, ThG, Tfh, Tfh1, Tfh2, Tfh17, наивни, 

паметови, активирани, индуцирани Treg, Th1Treg, Th2Treg, Th17Treg, Th22Treg, TfhTreg.  Донорите с LC се 

отличаваха с повишен дял на Th22 и ThG CD4 T (средно 39% с/у 21 и 22%), а тези с CFS – с увеличени Th17 

(45% с/у  33 и 34%), Treg Th17 (53% с/у 40 и 42%) и Tfh17 (61% с/у 56 и 44%), за сметка на Th1, Th1Treg и 

Th9 субпопулациите. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Фенотипният анализ на ефекторните, регулаторни и транзиторни CD4 T субпопулации 

позволява да се обективизират нарушените Т-клетъчни функции и да се разграничат патогенетичните 

механизми на различни постинфекциозни синдроми.  

Благодарности: „Програма за стратегически изследвания и иновации за развитие на МУ – Пловдив (ПСНИИР-

МУП)“, Договор № BG-RRP-2.004-0007-С01, по Националния план за възстановяване и устойчивост, 

финансиран от Европейския съюз. 
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MULTIPARAMETER FLOW CYTOMETRY FOR ASSESSMENT OF T-CELL 

DYSFUNCTION IN POST-INFECTIOUS IMMUNODEFICIENCY 

R. Dimitrova1, Y. Todorova1, S. Petrov2, T. Kalfova2, D. Dudova2, M. Bozhkova2, K. Vaseva2, M. 

Nikolova1, H. Taskov2 

 
1National Reference Laboratory of Immunology, National Center of Infectious and Parasitic 

Diseases, 2Department of Medical Microbiology and Immunology "Prof. Dr. Elisey Yanev" and 

Scientific Research Institute, Medical University - Plovdiv 

AIM: A number of infections cause transient or long-term secondary immune deficiency without significant changes 

in the percentage ratios and absolute numbers of the main lymphocyte populations. For rapid and detailed assessment 

of T-cell dysfunction, we validated a multiparameter flow cytometry panel defining 17 CD4 T effector subpopulations 

and 12 subpopulations associated with the differentiation and activation of regulatory T lymphocytes. 

MATERIALS AND METHODS: Isolated peripheral mononuclear cells (PMNCs) from donors with chronic fatigue 

syndrome (CFS, n=15) and long Covid (LC, n=15), with a history of frequent (>5 per year) flu-like conditions, as well 

as from sex- and age-matched healthy controls (HC, n=11) were studied. 15-color combinations of monoclonal 

antibodies against CD3, CD4, CD25, CD15s,CD197, CD183, CD194,CD185, CD161, CD127, CD45RA, CD196, 

PI16, CD38, CD39, CD147, CD71, CD161, CD73, GARP и HLA-DR and standard labeling protocol were used. 

Analysis was performed with a FACSAria III flow cytometer and FACSDiva v9.0.1 and FloJo v10.10.0 software. 

RESULTS: The combinations used allow simultaneous analysis of the following effector, regulatory and transient 

subpopulations: Th1, Th2, Th17, Th22, ThG, Tfh, Tfh1, Tfh2, Tfh17, naive, memory, activated, induced Treg, 

Th1Treg, Th2Treg, Th17Treg, Th22Treg, TfhTreg.  Donors with LC were characterized by an increased proportion 

of Th22 and ThG CD4 T (average 39% vs. 21 and 22%), and those with CFS – by increased Th17 (45% vs. 33 and 

34%), Treg Th17 (53% vs. 40 and 42%) and Tfh17 (61% vs. 56 and 44%), at the expense of Th1, Th1Treg and Th9 

subpopulations.  

CONCLUSION: Phenotypic analysis of effector, regulatory and transient CD4 T subpopulations allows to objectify 

impaired T-cell functions and to distinguish the pathogenetic mechanisms of various post-infectious syndromes. 

Acknowledgements: Thе study is supported by the European Union-NextGenerationEU, through the National 

Recovery and Resilience Plan of the Republic of Bulgaria, Project № BG-RRP-2.004-0007-C01 

KEYWORDS: flow cytometry, chronic fatigue syndrome, long Covid 
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ПРИЛОЖИМОСТ НА ИНДИКАТОРА ПРОДАЖБИ НА ФАРМАЦЕВТИЧНИ 

ПРОДУКТИ ЗА РЕСПИРАТОРНИ ИНФЕКЦИИ ЗА ЦЕЛИТЕ НА 

ЕПИДЕМИОЛОГИЧНИЯ НАДЗОР В БЪЛГАРИЯ 

Ж. Гецова1, В. Сапунаров2, И. Георгиев1, В. Рангелова3, К. Петкова1, В. Цеков3,4  

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, 2Регионална фармацевтична 

колегия- София-столична, 3Медицински университет - Пловдив, 4Българското сдружение 

по иновативна медицина 

ЦЕЛ: Данните за продажби на фармацевтични продукти (ПФП) за симптоматично лечение на остри 

респираторни заболявания могат да бъдат достоверен индикатор, предоставящ начална информация преди 

официалните надзорни системи.  

Текущото проучване си поставя за цел да предложи проект за организация на надзорната дейност над ПФП, 

както и да събере и анализира пилотни данни, за да оцени възможностите за приложение на подхода в страната 

ни.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Съставен е списък от свободно отпускани лекарствени средства и добавки при 

респираторни заболявания. За целта екип от епидемиолози извърши наблюдение на праймтайм рекламните 

паузи в медиите и проведе анкета сред 97 фармацевти. За селектираните фармацевтични продукти беше 

събрана информация за броя продажби на месечна база от две столични аптеки в периода октомври 2024 – 

април 2025 г. ПФП бяха анализирани чрез дескриптивна статистика, включваща средна стойност за 

наблюдавания период, стандартно отклонение, коефициент на вариация (CV) и амплитуда на вариация (R). 

РЕЗУЛТАТИ: Средните ПФП варират от 121.06 единици при противовирусните препарати до 685.96 

единици при антипиретиците. Най-голяма амплитуда на вариация на месечна база беше открита при 

температуропонижаващите (R=493.07, CV=22.8) и противовирусните средства (R=216.4, CV=64.78). Умерени 

колебания се регистрират при добавките (R=160.16, CV=33.23) и препаратите за хрема (R=156, CV=15.79). 

Продажбите на препаратите срещу гърлобол показват относителна стабилност (R=103, CV=18.62) без особена 

информативна стойност за надзора. Най-високи стойности в броя на ПФП при антипиретиците и 

противовирусните средства, където има най-висока динамика на ПФП, се отчитат през месец януари, когато 

се регистрират съответно 19.14% и 32% от ПФП в съответните групи. 

Според сентинелните епидемиологични данни пикът в заболяемостта от остри респираторни инфекции за 

София-град е регистриран през седмица 4 на 2025 г. Месечните ПФП отразяват динамиката в докладваната 

заболяемост. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: ПФП са индикатор, който отразява епидемичната ситуация в страната ни. Според опита на 

други държави данните за ПФП изпреварват докладването от здравната система с две седмици. Тези ползи не 

бяха потвърдени от проучването, тъй като информацията беше събирана на месечна база. Резултатите 

доказват необходимостта от провеждане на по-задълбочени изследвания с оглед подобряване прогнозирането 

на епидемични вълни и планирането в здравния сектор. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: надзор, респираторни симптоми, фармацевтични продукти 
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APPLICABILITY OF THE SALES OF PHARMACEUTICAL PRODUCTS FOR 

RESPIRATORY INFECTIONS INDICATOR FOR THE NEEDS OF EPIDEMIOLOGIC 

SURVEILLANCE IN BULGARIA 
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1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, 2Regional Pharmaceutical College - Sofia 

Capital City, 3Medical University - Plovdiv, 4Bulgarian Society for innovative Medicine 

AIM: Data on sales of pharmaceutical products (SPP) for symptomatic treatment of acute respiratory diseases can be 

a reliable indicator providing initial information before official surveillance systems.  

The current study aims to propose a design for the organization of SPP surveillance activities, as well as to gather and 

analyze pilot data so as to assess the approach’s applicability in our country. 

MATERIALS AND METHODS: A list of over-the-counter (OTC) medications and supplements used for 

respiratory diseases was compiled. A team of epidemiologists carried out an observation over the prime-time 

commercial breaks in the media and conducted a survey with 97 community pharmacists. For the selected 

pharmaceutical products the study gathered information on the number of monthly sales from two pharmacies based 

in the city of Sofia for the period October 2024 – April 2025. SPP were analyzed using descriptive statistics methods, 

including sales’ mean values, standard deviation, coefficient of variation (CV) and range of distribution (R). 

RESULTS: Mean SPP vary from 121.06 units in the category of antivirals to 685.96 units in the group of antipyretics. 

The greatest range of variety is observed for the antipyretics (R=493.07, CV=22.8) and antivirals (R=216.4, 

CV=64.78). Moderate fluctuations are registered for the supplements group (R=160.16, CV=33.23) and the products 

for rhinorrhea  relief (R=156, CV=15.79). Sales of products for sore throat show relative stability (R=103, CV=18.62) 

without substantial informative value for surveillance. The highest values in SPP counts in the groups of antipyretics 

and antivirals where SPPs are most dynamic, is accounted for the month of January when respectively 19.14% and 

32% of SPP in the relevant groups took place. 

According to sentinel epidemiological data, the peak acute respiratory infections incidence for Sofia City was recorded 

in week 4 of 2025. Monthly SPP reflect the dynamics of reported incidence. 

CONCLUSION: SPP is an indicator which reflects the epidemic situation in our country. According to the experience 

from other countries, SPP precede reporting from the health system with two weeks. These benefits could not be 

confirmed by the present study as the information was received at a monthly basis. The results confirm the need of 

more profound studies in order to improve epidemic waves prognoses and health sector planning. 

KEYWORDS: surveillance, respiratory symptoms, pharmaceutical products 
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РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА РЕСПИРАТОРНИТЕ ВИРУСНИ КО-ИНФЕКЦИИ, 

ВЪЗНИКНАЛИ ПРЕЗ СЕЗОН 2024-2025 Г. В БЪЛГАРИЯ: ЕТИОЛОГИЯ, 

ВЪЗРАСТОВИ ХАРАКТЕРИСТИКИ И КЛИНИЧНА РОЛЯ 

Д. Павлова1, И. Трифонова1, Н. Корсун1, С. Волева2, П.Великов2, И.Иванов2,   Р. Йорданов2, 

Т. Червенякова 2,  И. Христова1 

 

1Национална референтна лаборатория “Грип и ОРЗ”, Отдел Вирусология, Национален 

център по заразни и паразитни болести, 2СБАЛИПБ "Проф. Иван Киров" ЕАД, 

Медицински университет София 

Въведение: Проучването имаше за цел да се проследи етиологията на респираторните 

вирусни ко-инфекции, възникнали през сезон 2024-2025 г. в България. 

Методи: Изследвани бяха назофарингеални проби на 2825 пациента с ОРЗ, лекувани в 

различни региони на страната. Multiplex Real-time PCR беше използван за детекция на 

SARS-CoV-2, грипни вируси A и Б, респираторно-синцитиален вирус (RSV), човешки 

метапневмовирус (HMPV), парагрипен вирус (PIV) 1,2,3, риновирус (RV), аденовирус 

(AdV) и бокавируси (BoV). 

Резултати: От октомври 2024 г. до края на март 2025 г. бяха тествани 2825 пациента за 

наличие на ко-инфекции с участие на 13 респираторни вируси. При 180 (6,4%) пациента 

бяха доказани смесени инфекции. Участието на отделните респираторни вируси в случаи 

на ко-инфекции бе следното: BoV (n = 92), RV (n = 70), грип A (n = 61), RSV (n = 42), AdV 

(n = 36), грип В (n=32), SARS-CoV-2 (n = 22), PIV2 (n=7), PIV1 (n = 6),  PIV3 (n=3), HMPV 

(n = 1). Най-висок процент ко-инфекции беше доказан при деца на възраст 1-2 г. (n=64; 

14,9%). В останалите възрастови групи доказаните случаи на ко-инфекции бе както следва: 

0-6м. (n=17; 11,1%), 7-11м. (n=7; 7,1%), 2-4 г. (n=33; 9,9%), 5-14 г. (n=42; 4,3%), 15-29 г. 

(n=5; 2,5%), 30-64 г. (n=4; 1,5%), над 65 г. (n=8; 2,2%). Честотата на ко-инфекции при 

пациенти със засягане на долния респираторен тракт бе по-висока (6,5%) в сравнение с 

пациентите със симптоми от страна на горния респираторен тракт (5,2%) и централната 

нервна система (1,5%). 

Заключение: В периода на изследването BoV и RV бяха най-често доказваните участници 

в ко-инфекции. Децата на възраст 1-2 г. имаха най-висок процент на ко-инфекции в 

сравнение с другите възрастови групи. Често се доказваха смесени вирусни инфекции при 

пациенти с пневмония, бронхиолит или бронхит. Разширяването на диагностичната палитра 

за респираторни патогени при пациенти с усложнения и/или хоспитализации ще улесни 

целенасочената терапия и ще намали ненужната употреба на антибиотици. 

Ключови думи: ко-инфекция, респираторен вирус, грипни вируси A и Б, респираторно-

синцитиален вирус 
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PREVALENCE OF RESPIRATORY VIRAL CO-INFECTIONS OCCURRING DURING 

THE 2024-2025 SEASON IN BULGARIA: ETIOLOGY, AGE CHARACTERISTICS, 

AND CLINICAL ROLE 

D. Pavlova1, I. Trifonova1, N. Korsun1, S. Voleva2, P. Velikov2, I. Ivanov2, R. Yordanova2, T. 

Chervenyakova2, I. Hristova1 

 

1National Reference Laboratory “Influenza and ARI”, Virology Department, National Center for 

Infectious and Parasitic Diseases, 2SBALIPB "Prof. Ivan Kirov" EAD, Medical University of 

Sofia 

Introduction: The study aimed to track the etiology of respiratory viral co-infections that occurred 

during the 2024-2025 season in Bulgaria.. 

Methods: Nasopharyngeal samples from 2,825 patients with acute respiratory infections (ARI) 

across various regions of the country were tested. Multiplex Real-time PCR was used to detect 

SARS-CoV-2, influenza viruses A and B, respiratory syncytial virus (RSV), human 

metapneumovirus (HMPV), parainfluenza virus (PIV) 1, 2, and 3, rhinovirus (RV), adenovirus 

(AdV), and bocavirus (BoV). 

Results: From October 2024 to the end of March 2025, 2825 patients were tested for the presence 

of co-infections with 13 respiratory viruses. Mixed infections were detected in 180 (6.4%) patients. 

The participation of individual respiratory viruses in co-infections was as follows: BoV (n = 92), 

RV (n = 70), influenza A (n = 61), , RSV (n = 42), AdV (n = 36), influenza B (n = 32), SARS-

CoV-2 (n = 22), PIV2 (n = 7), PIV1 (n = 6), PIV3 (n = 3), HMPV (n = 1). The highest rate of co-

infections was demonstrated in children aged 1-2 years (n = 64; 14.9%). In the remaining age 

groups, the proven cases of co-infections were as follows: 0-6 months (n=17; 11.1%), 7-11 months 

(n=7; 7.1%), 2-4 years (n=33; 9.9%), 5-14 years (n=42; 4.3%), 15-29 years (n=5; 2.5%), 30-64 

years (n=4; 1.5%), over 65 years (n=8; 2.2%). The incidence of co-infections in patients with lower 

respiratory tract involvement was higher (6.5%) compared to patients with upper respiratory tract 

(5.2%) and central nervous system (1.5%) symptoms. 

Conclusion:  During the study period, BoV and RV viruses were the most frequently involved in 

co-infections. Children under 2 years of age had the highest rate of co-infections compared to other 

age groups. Mixed viral infections were often found in patients with pneumonia, bronchiolitis, or 

bronchitis. Enhancing the diagnostic approach for respiratory pathogens in patients with 

complications or hospitalizations will enable targeted treatment and decrease unnecessary 

antibiotic usage. 

Keywords: co-infection, respiratory virus, influenza viruses A and B, respiratory syncytial virus 



XXIII Национален Конгрес по Клинична Микробиология и Инфекции, София, Парк Хотел Москва, 

10.10 – 12.10.2025 г. 

СЕСИЯ IІI – COVID-19 И ИНФЕКЦИИ НА РЕСПИРАТОРНИЯ ТРАКТ 

Project KП-06-Н73/7/05.12.2023 funded the study. 

TOXOPLASMA GONDII – КО-ИНФЕКЦИЯ ПРИ ПАЦИЕНТИ С БЕЛОДРОБНА 

СИМПТОМАТИКА 

М. Виденова1, И. Райнова1, Р. Борисова1, А. Иванова1, В. Якимова1, Н. Цветкова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Целта на проучването е с помощта на PCR в реално време да се изследват материали от пациенти 

суспектни за пневмоцистна пневмония за наличие на ДНК на T. gondii.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В Националната Референтна Лаборатория (НРЛ) „Диагностика на 

паразитозите“ са изследвани клинични материали (индуцирана храчка, БАЛ, аспират) на 117 пациенти, 

суспектни за пневмоцистна пневмония. За откриване на участък от ДНК на P. jirovecii и на T. gondii е 

приложенa PCR в реално време.  

РЕЗУЛТАТИ: За периода 2016–2024 година в НРЛ „Диагностика на паразитозите“ за пневмоцистна 

пневмония са изследвани материали на 117 пациенти, от които 107 с ХИВ, 6 с пневмония, 2 с белодробна 

фиброза, 1 с Хочкинов лимфом и 1 с Ковид-19. Пациентите са на възраст от 4 месеца до 69 години - 15 жени 

и 102 мъже. При 76 от изследваните пациенти беше доказана ДНК на P. jirovecii, а при 4 (5,2%) от тези с ХИВ 

PCR беше положителна и за ДНК на Toxoplasma gondii.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Пневмонията, причинявана от T. gondii често остава недиагностицирана, поради 

неспецифичния си характер. Най-често се развива при имунокомпрометирани пациенти и по-рядко при лица 

със запазен имунитет. Нашето начално проучване показва, че при случаи на атипична пневмония 

токсоплазмозата може да бъде включена в диференциалната диагноза на такива състояния. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: токсоплазмоза, PCR в  реално време, пациенти с белодробна симптоматика 

TOXOPLASMA GONDII - CO-INFECTION IN PATIENTS WITH PULMONARY 

SYMPTOMS 

M. Videnova1, I. Raynova1, R. Borisova1, A. Ivanova1, V. Yakimova1, N. Tsvetkova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: The aim of this study is to use real-time PCR to examine materials from patients suspected of having 

Pneumocystis pneumonia for the presence of T. gondii.  

MATERIALS AND METHODS: Clinical materials (induced sputum, BAL, aspirate) of 117 patients suspected of 

Pneumocystis pneumonia were examined in the National Reference Laboratory (NRL) for the Diagnosis of Parasitic 

Diseases. Real-time PCR for the detection of P. jirovecii and T. gondii DNA fragment was applied.  

RESULTS: For the period 2016-2024, materials of 117 patients were examined for Pneumocystis pneumonia in the 

NRL for the Diagnosis of Parasitic Diseases, including 107 patients with HIV, 6 with pneumonia, 2 with pulmonary 

fibrosis, 1 with Hochkin's lymphoma and 1 with Covid-19. Patients ranged in age from 4 months to 69 years, 15 

women and 102 men. P. jirovecii DNA was demonstrated in 76 of the patients, and 4 (5.2%) of those with HIV also 

tested positive for Toxoplasma gondii DNA.  
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СЕСИЯ IІI – COVID-19 И ИНФЕКЦИИ НА РЕСПИРАТОРНИЯ ТРАКТ 

CONCLUSION: Pneumonia caused by T. gondii often remains undiagnosed because of its nonspecific nature. It 

develops most frequently in immunocompromised patients and less frequently in persons with preserved immunity. 

KEYWORDS: toxoplasmosis, real time PCR, patients with pulmonary symptoms
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СЕСИЯ IV – ВАКСИНО-ПРЕДОТВРАТИМИ ИНФЕКЦИИ 

ЗАЩО ИМУНИТЕТЪТ СРЕЩУ МОРБИЛИ И РУБЕОЛА ВСЕ ОЩЕ ИМА 

ЗНАЧЕНИЕ: ПРЕДПАЗВАНЕ НА ЗДРАВНИТЕ РАБОТНИЦИ НА ПЪРВА ЛИНИЯ 

Л. Велева1, Е. Голкочева-Маркова2, Т. Тенев2, В. Йончева2, Ч. Исмаилова2, Р. Стефанова1, 

К. Стаменов3, С. Тотева4, Ст. Крумова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна 

лаборатория „Морбили, паротит, рубеола“, Отдел Вирусология, 2Национален Център по 

Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна лаборатория „Хепатитни 

вируси“, Отдел Вирусология, 3Acibadem City Clinic УМБАЛ Токуда, София, 4УМБАЛ 

„Софиямед“, София 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се извърши оценка на серологичния статус по отношение на морбили и 

рубеола на медицински персонал от четири области в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Общо 236 лица, от които 59 лекари и 177 медицински специалисти от Велико 

Търново, Разград, Враца и Сливен са изследвани за протективен имунитет срещу морбили и рубеола. 

Серумните проби са анализирани за наличие на защитни IgG антитела по метода ELISA (Enzyme-Linked 

Immunosorbent Assay), чрез търговски набори EUROIMMUN Anti-Measles/Anti-Rubella Virus IgG ELISA. 

Резултатите са интерпретирани полуколичаствено като положителен, отрицателен и граничен, съгласно 

инструкциите на производителя. 

РЕЗУЛТАТИ: Участниците са подбрани от четири области в страната: Велико Търново (n = 76), Разград (n = 

57), Враца (n = 41) и Сливен (n = 62). Наличие на защитен имунитет спрямо морбили (IgG антитела) е 

установен при 72,4 % от изследваните. Резултатите на 11% от тях са гранични, а на 16,5% - отрицателни, което 

предполага податливост към инфекцията. По отношение на рубеола, 84,3% от здравните работници са с 

доказан оптимален IgG имунитет, 6,3% имат гранични , а 9,3% отрицателни резултати. В групата на 30-50-

годишните се наблюдават по-занижени нива на серопозитивност както за морбили, така и за рубеола. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Извършвайки своята работа здравните работници ежедневно са изложени на редица 

инфекциозни заболявания. Този професионален риск е особено висок при сбълскането със силно заразните 

инфекции като морбили, които могат да се разпространят изключително бързо в лечебните заведения. 

Сероепидемичните данни за разпространението на ваксинопредотвратими заболявания, показват как 

осигуряването на имунитет и рутинното тестване могат да бъдат от решаващо значение за намаляване на броя 

на заразените лица, както и за защита на тези, които са изложени на риск. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: морбили, рубеола, защитен имунитет 
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WHY MEASLES AND RUBELLA IMMUNITY STILL MATTERS: PROTECTING 

HEALTHCARE WORKERS ON THE FRONTLINES 

L. Veleva1, E. Golkocheva-Markovа2, T. Tenev2, V. Yoncheva2, Ch. Ismailova2, R. Stefanova1, K. 

Stamenov3, S. Toteva4, St. Krumova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory "Measles, 

Mumps, Rubella", Department of Virology, 2National Centre of Infectious and Parasitic 

Diseases, National Reference Laboratory "Hepatitis viruses", Department of Virology, 
3Acibadem City Clinic UMBAL Tokuda, Sofia, 4UMBAL „Sofiamed“, Sofia 

AIM: The purpose of this study was to evaluate the measles and rubella serological status of healthcare workers from 

four districts in Bulgaria. 

MATERIALS AND METHODS: A total of 236 individuals, including 59 doctors and 177 medical specialists from 

Veliko Tarnovo, Razgrad, Vratsa, and Sliven, were screened for protective immunity against measles and rubella. 

Serum samples were analyzed for the presence of protective IgG antibodies by ELISA (Enzyme-Linked 

Immunosorbent Assay) using commercial EUROIMMUN Anti-Measles/Anti-Rubella Virus IgG ELISA kits. 

According to the manufacturer's instructions, the results were interpreted semi-quantitatively as positive, negative, 

and equivocal. 

RESULTS: Participants were recruited from four regions in the country: Veliko Tarnovo (n = 76), Razgrad (n = 57), 

Vratsa (n = 41), and Sliven (n = 62). Protective immunity against measles (IgG antibodies) was detected in 72.4% of 

the participants. The results of 11% were equivocal, and 16.5% were negative, suggesting susceptibility to infection. 

In the case of rubella, 84.3% of health workers were confirmed to have optimal IgG immunity, 6.3% had equivocal, 

and 9.3% had negative results. In the 30-50-year-old group, lower levels of seropositivity for both measles and rubella 

were observed. 

CONCLUSION: Healthcare workers and medical providers are regularly exposed to a wide range of infectious 

diseases in the course of their duties. This occupational risk is significantly important in the context of highly 

contagious infections such as measles, which can spread rapidly in healthcare institutions. The seroprevalence of 

vaccine-preventable diseases shows how immunity and routine testing can be critical in reducing the number of 

infected people and also protecting those who are at risk. 

KEYWORDS: measles, rubella, protective immunity 

РОЛЯТА НА НЦЗПБ И НАЦИОНАЛНАТА РЕФЕРЕНТНА ЛАБОРАТОРИЯ 

„МОЛЕКУЛЯРНА МИКРОБИОЛОГИЯ“  ПО ВРЕМЕ НА ЕПИДЕМИЯТА ОТ 

КОКЛЮШ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2024 Г. ПРЕДИЗВИКАТЕЛСТВА И 

ПОСТИЖЕНИЯ 

Н. Бранкова1, В. Левтерова1, М. Иванова1, И. Симеоновски1, Н. Владимирова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Анализ на резултатите от лабораторните изследвания за доказване на коклюшна инфекция по време на 

епидемията през 2024г. в България и сравнение с епидемиологичната обстановка в Европа и света. 



XXIII Национален Конгрес по Клинична Микробиология и Инфекции, София, Парк Хотел Москва, 

10.10 – 12.10.2025 г. 

СЕСИЯ IV – ВАКСИНО-ПРЕДОТВРАТИМИ ИНФЕКЦИИ 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвания: За 2024г. бяха анализирани 2030 бр. материали от суспектни и 

контактни за коклюшна инфекция деца и възрастни от цялата страна, получени в НРЛ „Молекулярна 

микробиология”, НЦЗПБ. За детекция на Bordetella pertussis, етиологичния агент на коклюша, използвахме 

метод полимеразно-верижна реакция в реално време (Real-Time PCR). 

Обучение: Проведени обучения на микробиолози от РЗИ за Real-Time PCR диагностика на коклюш. 

 

РЕЗУЛТАТИ: Получените резултати от Real-Time PCR диагностиката на коклюш за 2024г. доказват 23,15% 

позитивни за B. pertussis материали от всички приети за изследване проби.  Анализът по възрастови групи 

сред населението доказа най-висок процент положителни случаи при кърмачета под 1г. (31,50%), следвани от 

групата 10-14г. (26,55%) и над 30г. (26,28%).  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Коклюшът е ваксинопредотвратимо заболяване, но с ендемично разпространиние в Европа 

и света. Епидемии се наблюдават дори в страни с високо ваксинационно покритие. През 2024г. в България 

беше регистриран пик в разпространението на коклюша. Получените от нас резултати потвърждават 

световните данни за най-високи нива на инфекцията при деца под 1г. поради липсващ или все още неизграден 

напълно имунитет, при които риска за настъпване на тежки усложнения или дори смъртни случаи е най-голям. 

Данните доказват и ролята на подрастващите и възрастните като най-честите носители, резервоари и 

разпространители на инфекцията към бебета и малки деца с непълен имунитет. НЦЗПБ отново доказа своята 

водеща роля в България за навременна и бърза диагностика на инфекции, заплашващи общественото здраве. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: коклюш, Real-Time PCR, епидемия 

THE ROLE OF THE NCIPD AND THE NATIONAL REFERENCE LABORATORY 

“MOLECULAR MICROBIOLOGY” DURING THE PERTUSSIS EPIDEMIC IN 

BULGARIA IN 2024. CHALLENGES AND ACHIEVEMENTS 

N. Brankova1, V. Levterova1, M. Ivanova1, I. Simeonovski1, N. Vladimirova1 

 
1National Center for Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: Analysis of the results of the laboratory tests for evidence of pertussis infection during the 2024 epidemic in 

Bulgaria and to compare with the epidemiological situation in Europe and worldwide.    

MATERIALS AND METHODS: Research: For the year 2024, 2030 specimens from children and adults susceptible 

and contacted for pertussis infection from all over the country were analyzed at the National Reference Laboratory 

“Molecular Microbiology”, National Center for Infectious and Parasitic Diseases. For the detection of Bordetella 

pertussis, the etiological agent of pertussis, we used a Real-Time PCR method.  

Training on Real-Time PCR diagnosis of pertussis was conducted for microbiologists from the RHI.  

 

RESULTS: The results obtained from real-time PCR diagnosis of pertussis for 2024 showed 23.15% positive for B. 

pertussis materials of all samples accepted for testing.  Analysis by age groups in the population proved the highest 

percentage of positive cases in infants below 1 year of age (31.50%), followed by the group 10-14 years (26.55%) and 

above 30 years (26.28%).  

CONCLUSION: Whooping cough is a vaccine-preventable disease but endemic in Europe and worldwide. Epidemics 

have occurred, even in countries with high vaccination coverage. A peak in pertussis prevalence was recorded in 

Bulgaria in 2024. Our results confirm global data on the highest infection rates in children under 1 year of age due to 

missing or not yet fully developed immunity, in whom the risk of severe complications or even death is highest. Data 

also support the role of adolescents and adults as the most frequent carriers, reservoirs and spreaders of infection to 
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infants and young children with incomplete immunity. NCIPD has once again proven its leading role in Bulgaria for 

timely and rapid diagnosis of infections threatening public health. 

KEYWORDS: pertussis, Real-Time PCR, epidemic 

ЕПИДЕМИЯТА ОТ КОКЛЮШ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2024 Г. 

ЕПИДЕМИОЛОГИЧЕН АНАЛИЗ. 

Н. Владимирова1, А. Минкова1, Н. Бранкова2, Г. Каменов1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Секция „Епидемиология, надзор и 

ранно оповестяване на инфекции”, 2Национален Център по Заразни и Паразитни 

Болести, НРЛ „Молекулярна микробиология”, Отдел Микробиология 

ЦЕЛ: Епидемиологичен анализ и оценка на епидемията от коклюш, възникнала в страната през 2024 г.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършен е епидемиологичен анализ на данни за 2024 г. получени от: 

Националния център по обществено здраве и анализи; годишните анализи на заразните болести на 

регионалните здравни инспекции; Референтната микробиологична лаборатория в НЦЗПБ. Резултатите от 

анализа са сравнени с такива от други страни от Европейския съюз, в които са регистрирани епидемии от 

коклюш през последните пет години. 

РЕЗУЛТАТИ: През 2024 г. в България са регистрирани  2 721 случая на заболели от коклюш (заболяемост 

42,22%000). Заболяемостта е много висока и отразява епидемично разпространение на инфекцията. 

Възрастовата структура показва преимуществено засягане на детската възраст: във възрастите от 0 до 19 

години са регистрирани 2 311 случая (84,93% ), останалите 410 случая  са във възрастови групи над 20 годишна 

възраст. С най-високата заболяемост (411,11%000) са децата под 1 годишна възраст. Боледуват ваксинирани 

и неваксинирани лица. При заболелите от 0 до 19 годишна възраст, 1 851 от регистрираните случаи (80,89%) 

са ваксинирани с 3 и повече приеми  ваксина срещу коклюш. Сезонност – пролетно –лятна ( април-август), с 

пик в броя случаи през м. май (711 сл.). С най-висока заболяемост са областите от Югозападна България. През 

2024 г. са регистрирани 3 смъртни случая от коклюш при кърмачета.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Епидемията от коклюш у нас,  като интензивност и продължителност,  е сходна с 

развитието на подобни епидемии в Европа. Причините за тези епидемии се свързват с непродължителния 

имунитет след ваксинация, липсата на пожизнен имунитет след преболедуване и вероятно снижение на 

колективния имунитет на популацията  вследствие временните прекъсвания на имунизациите по време на 

пандемията от COVID -19. За ограничаване на епидемията от коклюш в странта беше приложен комплекс от 

противоепидемични и профилактични мерки. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: коклюш, епидемия 
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THE PERTUSSIS EPIDEMIC IN BULGARIA IN 2024. EPIDEMIOLOGICAL 

ANALYSIS. 

N. Vladimirova1, A. Minkova1, N. Brankova2, G. Kamenov1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Unit Epidemiology and Surveillance of 

Communicable Deseases, Dept. Epidemiology, 2National Centre of Infectious and Parasitic 

Diseases, NRL Molecular Microbiology, National Center for Infectious and Parasitic Diseases, 

Sofia 

AIM: Epidemiological analysis and assessment of the pertussis epidemic occurring in the country in 2024. 

MATERIALS AND METHODS: An epidemiological analysis of data for 2024 was performed on data obtained 

from: the National Centre for Public Health and Analyses; the annual analyses of communicable diseases of the 

regional health inspectorates; and the Reference Microbiology Laboratory at the National Centre for Public Health 

and Analyses. The results of the analysis were compared with those from other countries of the European Union where 

pertussis outbreaks have been recorded in the last five years. 

RESULTS: In 2024, 2,721 cases of pertussis were registered in Bulgaria (incidence 42.22%000). The incidence is 

very high and reflects epidemic spread of the infection. The age structure shows a predominance of children: 2 311 

cases (84.93% ) were registered in the age groups 0-19 years, the remaining 410 cases were in age groups above 20 

years. The highest incidence (411.11%000) was in children under 1 year of age. Both vaccinated and unvaccinated 

persons fell ill. In those aged 0 to 19 years, 1,851 of the recorded cases (80.89%) were vaccinated with 3 or more 

doses of pertussis vaccine. Seasonality - spring-summer ( April-August), with a peak in the number of cases in May 

(711 cases). With the highest incidence are the districts of south-western Bulgaria. In 2024, 3 infant pertussis deaths 

were recorded. 

CONCLUSION: The pertussis epidemic in our country, in terms of intensity and duration, is similar to the 

development of similar epidemics in Europe. The causes of these epidemics have been linked to prolonged immunity 

after vaccination, lack of lifelong immunity after rechallenge, and a likely decline in the collective immunity of the 

population due to temporary interruptions in immunisation during the COVID-19 pandemic. To contain the pertussis 

epidemic in the country, a complex set of anti-epidemic and prophylactic measures was implemented. 

KEYWORDS: pertussis, epidemic 
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ГОДИШНА АКТУАЛИЗАЦИЯ НА СЪСТОЯНИЕТО НА ЕЛИМИНАЦИЯ НА 

МОРБИЛИ И РУБЕОЛА В БЪЛГАРИЯ, 2024 Г. 

Н. Владимирова1,3, С. Крумова2,3 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, Отдел Епидемиология, 

2Национален център по заразни и паразитни болести, НРЛ „Морбили, епидемичен 

паротит, рубеола“, Отдел Вирусология, 3Национален център по заразни и паразитни 

болести, Национален референтен център „Ваксинопредотвратими инфекции“ (НРЦ 

ВПИ) 

ЦЕЛ: Всяка година, от 2011 г. насам, се обобщават, обработват и анализират данните от епидемиологичния 

и лабораторния надзор на морбили и рубеола в страната и се изпраща годишен доклад за състоянието на 

елиминация на морбили и рубеола в България до Регионалната за Европейския регион комисия (РВК) по 

верификация на елиминацията на двете инфекции. Върху предоставения доклад и съпътстваща документация 

РВК дава своята оценка за състоянието на елиминация за съответната година.   

Нашата цел е да представим подготвения в НРЦ ВПИ годишен технически доклад по състоянието на 

елиминация на морбили и рубеола в България през 2024 г.  

 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са данните от епидемиологичния и лабораторния надзор на 

морбили и рубеола през 2024 г., получени от различни източници. Използвани са данните за имунизационния 

обхват с ваксина срещу морбили и рубеола през 2024 г. Информацията е обобщена, анализирана и онагледена 

графично. Докладът е представен в искания от РВК дизайн. 

РЕЗУЛТАТИ: През 2024 г.  в четири области на страната са регистрирани 27 случая на морбили. Част от 

случаите са внесени след престой и заразяване в други европейски държави. Регистрирани са спорадични 

случаи и случаи, които са част от епидемичен взрив. В област Варна възниква епидемичен взрив от морбили, 

в който повечето заболели (17/20)  лица са от етническа общност и не са ваксинирани срещу морбили. Случаи 

на рубеола на са регистрирани. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Европейската РВК в своята оценка за 2023 г. определя за България състояние на прекъснато 

разпространение на морбили за 24 месеца и елиминация на рубеола. Въз основа на предоставения от нас 

технически доклад към Националната верификационна комисия в МЗ ще бъде изготвена националната оценка 

за 2024 г., която ще бъде представена  на Регионалната за Европейския регион комисия (РВК) по верификация 

на елиминацията на морбили и рубеола. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: морбили, рубеола, елиминация 
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ANNUAL UPDATE ON THE STATUS OF MEASLES AND RUBELLA ELIMINATION 

IN BULGARIA, 2024. 

N. Vladimirova1,3, S. Krumova2,3 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Department of Epidemiology, 2National 

Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Measles, Mumps, Rubella NRL, Department of 

Virology, 3National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Centre for 

Vaccine-Preventable Infections (NRC VPI) 

AIM: Annually, commencing in 2011, a comprehensive review of measles and rubella epidemiological and laboratory 

surveillance data within the nation is conducted, processed, and analyzed. Thereafter, an annual report on the status 

of measles and rubella elimination in Bulgaria is dispatched to the European Regional Verification Commission for 

Measles and Rubella Elimination (RVC). Based on the submitted report and supporting documentation, the RVC 

provides an assessment of the elimination status for that year. 

Objective: To present the annual technical report on the status of measles and rubella elimination in Bulgaria in 2024, 

prepared by the NRC VPI.  

 

MATERIALS AND METHODS: Data from the epidemiological and laboratory surveillance of measles and rubella 

in 2024 were used, obtained from various sources. Data on the immunization coverage with the measles and rubella 

vaccine in 2024 was also used. The information is summarized, analyzed, and presented graphically. The report is 

presented in the requested RVC design. 

RESULTS: In 2024, in four regions of the country, 27 cases of measles were registered. Some of the cases were 

imported after exposure and infection in other European countries. There were sporadic cases and cases that were part 

of an epidemic outbreak. An epidemic outbreak of measles occurred in the Varna region, in which most of the infected 

individuals (17/20) were from an ethnic community and had not been vaccinated against measles. No cases of rubella 

were registered. 

CONCLUSION: The European RVC in its 2023 assessment , determined that Bulgaria had interrupted the spread of 

measles for 24 months and eliminated rubella. Based on the technical report provided by us to the National Verification 

Commission in the Ministry of Health, the national evaluation for 2024 will be prepared. This report will be presented 

to the Regional Verification Commission (RVC) for the European Region on the verification of the elimination of 

measles and rubella. 

KEYWORDS: measles, rubella, elimination 

ГЕНОТИПИРАНЕ НА РОТАВИРУСИ ПРЕЗ 2024 

В. Петкова1 , А. Стоянова1,  И.  Георгиева1 

  
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална Референтна 

Лаборатория „Ентеровируси“, Отдел Вирусология 

ЦЕЛ: Определяне на ротавирусни генотипове в клинични проби на пациенти с ротавирусен гастроентерит. 

Съгласно дейностите на НЦЗПБ, заложени в Националната програма за профилактика на ротавирусните 

гастроентерити в Република България 2022-2025г. 
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Доказване на ротавирусна инфекция - антиген-улавящ имуно-сорбентен метод 

ELISA; Автоматична екстракция на вирусна нуклеинова киселина; Генотипиране  чрез мултиплексен RT-PCR 

в едностъпкова постановка.  

Изследванията са финансирани от Националната програма за профилактика на ротавирусните гастроентерити 

в Република България 2022-2025г. 

 

РЕЗУЛТАТИ:  За перода 01.01.2024 – 31.12.2024 г. в НРЛ „Ентеровируси“ са получени 341 материала от лица 

с остър гастроентерит, С помощта на антиген-доказващи и молекулярно-биологични амплификационни 

методи ротавирусен антиген се потвърди в 296 проби. Успешно генотипирани по гена за G протеин са 264 от 

пробите. Преобладаващият генотип е G4 – 151/264, 57%. Смесена инфекция с повече от един G генотип е 

доказана в 13% от случаите По гена, кодиращ Р протеин, успешно са генотипирани 273 от доказаните 

ротавируси. Преобладаващият генотип е P[8], отчетен в 41% от случаите. При  21% от случаите е доказана 

смесена инфекция с два или повече различни Р генотипа. От комбинирането на различните G и Р варианти 

(без смесените инфекции) най-често се доказва генотип G4P[8], в 48% от случаите. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Настоящото изследване дава ценна информация за ротавирусните генотипове, 

циркулиращи в България през 2024 г. с изразена доминация на G4P[8]. Данните са в подкрепа на 

„Националната програма за профилактика на ротавирусните гастроентерити в Република България 2022-

2025г.“ 

КЛЮЧОВИ ДУМИ:  ротавирус, генотип 

GENOTYPING OF ROTAVIRUSES IN 2024  

V. Petkovа1, A. Stoyanova1, I.  Georgieva1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Disease, National Reference Laboratory for 

Enteroviruses, Department of Virology 

AIM: Determination of rotavirus genotypes in clinical samples of patients with rotavirus gastroenteritis. According 

to the National Program for the Prevention of Rotavirus Gastroenteritis in the Republic of Bulgaria 2022-2025. 

MATERIALS AND METHODS: Confirmation of rotavirus infection - antigen-capturing immunosorbent assay 

ELISA; Automatic extraction of viral nucleic acid; Genotyping by multiplex RT-PCR in a single-step setup. The 

research is funded by the National Program for the Prevention of Rotavirus Gastroenteritis in the Republic of Bulgaria 

2022-2025. 

RESULTS: For the period from 01.01.2024 – 31.12.2024 in the NRL "Enteroviruses," 341 samples were recived for 

genotyping.With the help of antigen-detecting and molecular biological amplification methods, rotavirus antigen was 

confirmed in 296 samples. Successful genotyping for the G protein gene was performed on 264 of the samples. The 

predominant genotype is G4 – 151/264, 57%. A mixed infection with more than one G genotype was detected in 13% 

of cases. According to the gene encoding the P protein, 273 of the rotaviruses have been successfully genotyped. The 

predominant genotype is P[8], reported in 41% of cases. In 21% of cases, a mixed infection with two or more different 

P genotypes was confirmed. From the combination of different G and P variants (excluding mixed infections), the 

G4P[8] genotype is the most frequently identified, in 48% of cases. 

CONCLUSION: This study provides valuable information about rotavirus genotypes circulating in Bulgaria in 2024 

with a pronounced G4P [8] dominance. The data are in support of the "National Program for the Prevention of 

Rotavirus Gastroenteritis in the Republic of Bulgaria 2022-2025". 

KEYWORDS:  rotavirus, genotype 
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КОРЕЛЦИЯ МЕЖДУ СЕРОЛОГИЧЕН ИНДЕКС НА HBSAG И ИЗМЕРЕНИЯ 

ВИРУСЕН ТОВАР ПО ОТНОШЕНИЕ НА ХЕПАТИТ B ВИРУСА 

Ch. Ismailova1, V. Yoncheva1, T. Tenev1, E. Golkocheva-Markova1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

Въведение: Вирусът на Хепатит B (HBV) е причинител на остри и хронични чернодробни инфекции. За 

определяне стадия на инфекцията с HBV или нейното хронифициране се използва набор от серологични и 

молекулярни тестове. Диагностични маркери с ключово значение са HBsAg - наличието му в кръвта показва, 

че човек е заразен с HBV, и концентрацията на HBV ДНК - определяща необходимостта от антивирусна 

терапия. В някои случаи нивата на HBsAg могат да корелират с нивата на HBV ДНК, но това невинаги е 

последователно, особено в случаи на окултна HBV инфекция.  

Цел: Целта на настоящето проучване е да се анализа корелцията между серологичния индекс на HBsAg [S/CO] 

(измерена екстинция на пробата (S) при 450 нм съотнесено към граничната стойност (CO)) и дела 

положителни за HBV ДНК серумни проби на пациенти с лабораторно потвърдена остра или хронична хепатит 

B вирусна инфекция. 

Материали и методи: Aнализираните в настоящето проучване серумни проби са от рутинната лабораторно 

диагностична дейност на НРЛ „Хепатитни вируси“ за 2025 г. Доказването на HBsAg е извършено посредством 

ELISA (DiaPro) като за положителни се приемат всички проби със серологичен индекс [S/CO] по-голямо от 1. 

За количесвено определяне на HBV DNA е използван real-time PCR (Bioneer). 

Получени резултати: При 27% (3/11) HBsAg отрицателни проби ([S/CO] ≤ 1,1) се  доказа наличие на HBV 

ДНК, като измерената концентрация варира в широки граници от < 100 IU/mL до >10 000 IU/mL. За стойности 

от 1,1 до 30 на HBsAg серологичния индекс 70% (3/4) от анализираните проби са с установен вирусен товар, 

като концентрацията на HBV ДНК отново варира в граници от < 100 IU/mL до >10 000 IU/mL. При 16 проби 

със серологичния индекс [S/CO] >30, се установи, че 31% (5/16) от пробите са с вирусен товар >10 000 IU/mL, 

37% (6/16) от пробите с вирусен товар в диапазона от 100-10000 IU/mL и 31% (5/16) - с вирусен товар <100 

IU/mL.  

Заключение: При стойност на серологичния индекс >30 се установи положителна корерация с дела 

положителни за HBV ДНК серумни проби на пациенти с лабораторно потвърдена остра или хронична хепатит 

B вирусна инфекция (89%). Въпреки високата диагностичната стойност на HBsAg, неговото качественото или 

количествено доказване дори не винаги е маркер за наличие или отсъствие на активна HBV репликация. 

 

Ключови думи: HBsAg серологичен индекс, HBV ДНК 

 

CORRELATION BETWEEN HBSAG SEROLOGICAL INDEX AND MEASURED 

VIRAL LOAD OF HEPATITIS B VIRUS 

Ch. Ismailova1, V. Yoncheva1, T. Tenev1, E. Golkocheva-Markova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases  

Introduction: The hepatitis B virus (HBV) causes acute and chronic liver infections. A variety of serological and 

molecular tests are employed to establish the stage of HBV infection and its chronicity. Two diagnostic markers of 

particular importance are HBsAg, which indicates the presence of an HBV infection, and the concentration of HBV 

DNA, which determines the need for antiviral therapy. In some cases, HBsAg levels may correlate with HBV DNA 

levels, but this is inconsistent, particularly in cases of occult HBV infection. 

Aim: This study aimed to analyse the correlation between the HBsAg serological index (S/CO) – measured sample 
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extinction at 450 nm relative to the cut-off value – and the proportion of HBV DNA-positive serum samples from 

patients with laboratory-confirmed acute or chronic hepatitis B virus infection. 

Materials and methods: The serum samples analysed in this study were obtained from routine laboratory diagnostic at 

NRL "Hepatitis Viruses" in 2025. HBsAg detection was performed by ELISA (DiaPro), and all samples with an S/CO 

ratio greater than 1 were considered positive. Real-time PCR (Bioneer) was used to quantify HBV DNA. 

Results: The presence of HBV DNA was demonstrated in 27% (3/11) of HBsAg-negative samples ([S/CO] ≤ 1.1), 

with measured concentrations varying widely from <100 IU/mL to >10,000 IU/mL. Of the samples analysed with 

HBsAg serological index values ranging from 1.1 to 30, 70% (3/4) were positive for viral load, with the HBV DNA 

concentration again varying within the range from <100 IU/mL to >10,000 IU/mL. Of the 16 samples with a 

serological index of [S/CO] >30, 31% (5/16) were established to have a viral load of >10,000 IU/mL, 37% (6/16) had 

a viral load in the range of 100–10,000 IU/mL, and 31% (5/16) - a viral load of <100 IU/mL. 

Conclusion: A positive correlation was found between a serological index value >30 and the proportion of positive 

HBV DNA serum samples from patients with laboratory-confirmed acute or chronic hepatitis B virus infection (89%). 

Despite HBsAg's high diagnostic value, its qualitative or quantitative detection does not always indicate the presence 

or absence of active HBV replication. 

Key words: HBsAg, serological index, HBV DNA
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HAVE WE IGNORED MONKEYPOX VIRUS INFECTION? 

G. Boshevska1,2, T. Karevska1, V. Simeonovski3, E. Jancheska1, S. Karishikj1, G. Nikolovska1, A. 

Peshnachka1, M. Simova1, D. Kochinski1, K. Stavridis1, M. Andonovska1 

 
1Institute for Public Health, Skopje, 2Faculty of Medical Sciences, Goce Delcev University, Stip, 

North Macedonia, 3University Clinic for Dermatology, Skopje 

INTRODUCTION: Monkeypox virus infection (MPOX) was declared as public health emergency of international 

concern (PHEIC) by the World Health Organization (WHO) in July 2022. It was a response to an unusual outbreak 

affecting non-endemic regions such as Europe, North America, and Australia, mainly as a result of sexual contact. 

Serbia was the first Balkan country affected by MPOX in June 2022, followed by Bulgaria, Croatia and Montenegro. 

In the period 2022-2025 more cases are reported in these countries, including the cases in Bosnia & Herzegovina, 

Greece, Romania, Kosovo and Albania. 

AIM: To present capacity to recognize and to perform MPOX detection and genetic characterization in Macedonia. 

MATERIALS AND METHODS: Data provided by Laboratory for virology and epidemiology department of the 

Institute of Public Health, as well as clinical data for the two confirmed cases in Macedonia on 22 of May 2025 by the 

University Clinic for Dermatology (UCD). Two skin lesions swabs were tested with three different real time PCR 

tests. Genotyping was performed using MinION Mk1B device (Oxford Nanopore Technologies). 

RESULTS: Two epidemiologically unrelated male patients, aged 40 and 43 years, present one after the other to the 

Sexually Transmitted Infections outpatient ward at the UCD. The first case had genital skin rash, second case had 

genital and body skin rash. Real time PCR tests used to detect MPXV virus targeted different POXV genes such as 

B7R gene and F3L to reduce the risk of missing cases due to genomic deletions. Using NextGenPCR MPXV 

Sequencing Library Prep Kit and a ligation-based amplicon sequencing approach, Clade IIb, lineage F.4 were 

determined in both samples. 

CONCLUSION: The Laboratory for virology at the IPH is well prepared to perform detection, confirmation and 

genetic characterization of MPOX virus. There is a need to increase awareness and knowledge between clinicians to 

recognize the symptoms and collect adequate samples for testing. 

KEYWORDS: Monkeypox virus, real time PCR, genetic characterization 
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ПРОМЯНА НА ЧРЕВНАТА МИКРОБИОТА В ХОДА НА ХИВ ИНФЕКЦИЯТА И 

ВЛИЯНИЕТО НА АНТИРЕТРОВИРУСНАТА ТЕРАПИЯ 

Н.Янчева-Петрова1 

 
1Катедра по инфекциозни болести, паразитология и тропическа медицина, Медицински 

Университет-София 

Чревната микробиота е сложна система, съставена от 10 до 100 трилиона бактериални клетки, гъбички и 

вируси. Тя съществува в симбиотична връзка с с имунната система на гостоприемника. ХИВ инфекцията води 

до намаляване на CD4 T клетките в чревно-асоциираната лимфоидна тъкан, компрометира целостта на 

чревната бариера, което води до пробив между чревния лумен и системното кръвообращение.  

Също така, множество данни показват, че фекални проби от хора, живеещи с ХИВ, показват намаление на 

Bacteroides и Clostridia. Prevotella и Enterobacterales. 

При серонегативни индивиди, доминиращите бактериални популации в дебелото черво са Bifidobacterium, 

Bacteroides, Lactobacillus, Clostridium, Fusobacterium и Enterobacteria.  

При ХИВ инфекция, най-често срещаната промяна е по отношение на видовете Proteobacteria, Fusobacteria, 

Bacteroidetes и Firmicutes, като Proteobacteria показва обогатяване на Prevotella и Enterobacteriaceae, особено 

при потенциални патогени като Klebsiella, Succinovibrio, Escherichia–Shigella, Megasphaera и Ruminococcus 

gnavus. Prevotella и Enterobacterales са свързани с бактериална транслокация и хронична имунна активация. 

Интересен факт е, че при т.нар. "елитни контролери" с ХИВ инфекция, чревната микробиота и състав на 

метаболома са подобни на хората без ХИВ.  Някои проучвания показват, че родът Lachnospiraceae UCG-004 

може да служи като потенциален маркер за контрол на ХИВ. Освен ХИВ инфекцията, антиретровирусната 

терапия, сексуалните предпочитания, възрастта, механизмът на инфектиране и географията са допълнителни 

фактори, които допринасят за промените в чревната хомеостаза при хора, живеещи с ХИВ.  

CHANGES IN THE GUT MICROBIOTA DURING HIV INFECTION AND THE 

IMPACT OF ANTIRETROVIRAL THERAPY 

N.Yancheva-Petrova1 

 
1Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical Medicine, Medical University of 

Sofia 

The gut microbiota is a complex system composed of 10 to 100 trillion bacterial cells, fungi, and viruses. It exists in 

a symbiotic relationship with the host immune system. HIV infection leads to a decrease in CD4 T cells in gut-

associated lymphoid tissue, compromising the integrity of the intestinal barrier, leading to a breakthrough between the 

intestinal lumen and the systemic circulation. 

In seronegative individuals, the dominant bacterial populations in the colon are Bifidobacterium, Bacteroides, 

Lactobacillus, Clostridium, Fusobacterium, and Enterobacteria.  

In HIV infection, the most common changes are in the Proteobacteria, Fusobacteria, Bacteroidetes, and Firmicutes 

genera, with Proteobacteria showing enrichment in Prevotella and Enterobacteriaceae, especially in potential 

pathogens such as Klebsiella, Succinovibrio, Escherichia–Shigella, Megasphaera, and Ruminococcus gnavus. 

Prevotella and Enterobacterales are associated with bacterial translocation and chronic immune activation. 

Interestingly, in so-called "elite controllers" with HIV infection, the gut microbiota and metabolome composition are 

similar to people without HIV. 

Some studies have shown that the genus Lachnospiraceae UCG-004 may serve as a potential marker for HIV control.  
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In addition to HIV infection, antiretroviral therapy, sexual preference, age, mechanism of infection, and geography 

are additional factors that contribute to changes in intestinal homeostasis in people living with HIV. 

АНАЛИЗ НА СЪВРЕМЕННАТА АНТИРЕТРОВИРУСНА ТЕРАПИЯ ПРИ HIV-1 

ЧРЕЗ ЦЕЛОГЕНОМНО СЕКВЕНИРАНЕ ОТ НОВО ПОКОЛЕНИЕ 

И. Алексиев1, А. Парцунева1, Р. Димитрова1, Л. Григорова1, А. Ганчева1, А. Костадинова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Съвременната антиретровирусна терапия (АРТ) има за цел да потисне репликацията на HIV-1. 

Целогеномното секвениране (WGS) на вируса позволява откриването на мутации, свързани с резистентност 

към множество лекарствени цели в гени като gag, pol и env. Този всеобхватен подход също така дава 

възможност за идентифициране на вирусни подтипове и рекомбинации в целия HIV-1 геном 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Настоящото изследване оценява системата за генотипиране HIV-1 DeepChek 

WGS v1.1, базирана на секвениране от ново поколение (NGS) с платформата Illumina MiSeq. Методът е 

валидиран за субтип B и плазмени проби с вирусен товар ≥2 000 копия/mL. Бяха идентифицирани мутации, 

свързани с резистентност, както и различни субтипове на HIV-1, включително циркулиращи и уникални 

рекомбинантни форми. Анализът на секвенциите бе извършен с помощта на програмите COMET v2.4, HyDRA 

Web (Канада) и Stanford DB v9.5.1. Генерирани бяха консенсусни секвенции, а покритието на FASTQ 

файловете бе оценено чрез софтуера Geneious v2021.1.1. 

РЕЗУЛТАТИ: Анализирани бяха проби от новодиагностицирани лица и пациенти с неуспех на терапията, с 

вирусен товар в диапазона от 2 156 до 2 023 142 копия/mL. Резултатите показаха разнообразие от субтипове 

на HIV-1, рекомбинантни форми и наличие на мутации, свързани с лекарствена резистентност. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Платформата DeepChek WGS показва голям потенциал като ценен инструмент за 

мониториране на съвременната АРТ. Поради сложността на метода NGS е от съществено значение да се 

определят праговете на чувствителност и да се валидират стриктно всички етапи от лабораторната процедура. 

Целогеномното секвениране (WGS) предоставя важна допълнителна информация относно мутационните 

профили на резистентност, подпомагайки по-прецизни терапевтични решения при лечението на HIV-1. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HIV, секвениране, резистентност 

ANALYSIS OF MODERN ANTIRETROVIRAL THERAPY FOR HIV-1 THROUGH 

WHOLE-GENOME NEXT-GENERATION SEQUENCE 

I. Alexiev1, A. Partsuneva1, L. Grigorova1, A. Hristova1, R. Dimitrova1, A. Kostadinova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases  

AIM: Contemporary antiretroviral therapy (ART) is designed to suppress HIV-1 replication. Whole-genome 

sequencing (WGS) of the virus enables the detection of resistance mutations across multiple drug targets within genes 

such as gag, pol, and env. This comprehensive approach also allows for the identification of viral subtypes and 

recombination events across the whole HIV-1 genome. 

MATERIALS AND METHODS: This study evaluates the HIV-1 DeepChek WGS v1.1 genotyping system, based 

on next-generation sequencing (NGS) using the Illumina MiSeq platform. The method is validated for subtype B and 
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plasma samples with viral loads ≥2,000 copies/mL. Resistance mutations and various HIV-1 subtypes, including 

circulating and unique recombinant forms, were identified. Sequence analysis was conducted using COMET v2.4, 

HyDRA Web (Canada), and Stanford DB v9.5.1. Consensus sequences were generated and FASTQ file coverage was 

assessed using Geneious v2021.1.1. 

RESULTS: Samples were collected from newly diagnosed individuals and patients experiencing treatment failure, 

with viral loads ranging from 2,156 to 2,023,142 copies/mL. The results revealed a diversity of HIV-1 subtypes and 

recombinant forms alongside the presence of drug-resistance mutations. 

CONCLUSION: The DeepChek WGS platform shows strong potential as a valuable tool for monitoring modern 

ART. Given the complexity of NGS, it is essential to establish sensitivity thresholds and rigorously validate each 

laboratory step. Overall, WGS offers critical additional insights into resistance mutation profiles, supporting more 

informed therapeutic decisions for HIV-1 management. 

KEYWORDS: HIV, sequencing, resistance 

ПЛАЗМЕНИ НИВА НА ЦИНК И СЕЛЕН ПРИ HIV+ ЛИЦА НА 

АНТИРЕТРОВИРУСНА ТЕРАПИЯ  

Р. Емилова1, Я.Тодорова1, В. Василев2, В. Манолов3, Д. Вангелов1, Р. Димитрова4, Л. 

Григорова4, И. Алексиев4, Н. Янчева5, М. Николова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна 

лаборатория по имунология,2СМДЛ Рамус, 3Клинична лаборатория, УМБАЛ „Царица 

Йоанна-ИСУЛ“, София, 4Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, 

Национална референтна потвърдителна лаборатория по HIV, 5СБАЛИПБ „Проф. Иван 

Киров”, София  

ЦЕЛ: Микроелементите цинк и селен са ключов компонент на селено- и металопротеините, които играят 

важна роля за намаляване на оксидативния стрес, поддържане на клетъчната функция и оказват влияние върху 

репликацията на HIV. Целта на изследването е да се изследват плазмените нива на цинк и селен при HIV+ 

лица на дългосрочна антиретровирусна терапия (cART) с трайно потиснат вирусен товар.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са проби от периферна кръв в хода на рутинния имунологичен 

мониторинг на HIV+ лица. Сравнени са HIV+ лица на дългосрочна ART и трайно потиснат вирусен товар 

(HIV+cART+, n=52) и здрави доброволци, (HIV-, n=19), съответни по пол и възраст. Абсолютният брой (AC) 

и процент на CD4+ и CD8+T клетките е определен посредством флоуцитометрия (FACS Canto II). 

Концентрациите на цинк (Zn) и селен (Se) в кръвната плазма са определени посредством атомно абсорбционна 

спектроскопия (Zeeman Perkin-Elmer). 

РЕЗУЛТАТИ: Въпреки дългосрочната cART (9±5,4 години) и вирусологичния успех, CD4 AC и CD4/CD8 

бяха значимо по-ниски при HIV+ лица в сравнение със здравите контроли (844 с/у 1103, p<0.001; 1,09 с/у 2,2, 

p<0.001). Плазмените концентрации на Zn в двете групи бяха сходни (17,4 с/у 18,2 µmol/l, p>0.05), докато 

нивата на Se бяха значимо по-ниски в групата HIV+cART+ (681 с/у 764 nmol/l, p<0.001) и корелираха с по-

ниския CD4/CD8 индекс (Rho=0.45, p<0.001) като индикатор на нарушено имунологично възстановяване. 

Съдържанието на Zn беше в обратна корелация с възрастта и времето на терапия (Rho=-0.34, p<0.01; Rho=-

0.513, p<0.001).  
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Мониторирането на плазмените нива на Zn и Se е от съществено значение при HIV+ лица 

на дългосрочна ART и остаряващи с HIV.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HIV, цинк, селен 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е финансирано от ФНИ по проект КП-06-Н73/9 от 14.12.2023г. 

„Оксидативният стрес и митохондриалната активност в Т- лимфоцити: потенциални биомаркери за 

мониториране на дългосрочната антиретровирусна терапия при HIV+ лица“ 

PLASMA ZINC AND SELENIUM LEVELS IN PEOPLE LIVING WITH HIV+ ON 

ANTIRETROVIRAL THERAPY 

R. Emilova1, Y. Todorova1, V. Vassilev2, V. Manolov3, D. Vangelov1, R. Dimitrova4, L. 

Grigorova4, I. Alexiev4, N. Yancheva5, M. Nikolova1 

 

1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory of 

Immunology, 2SMDL Ramus, 3Clinical laboratory, University Hospital “Tsaritsa Yoanna – 

ISUL”, Sofia, 4National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference 

Confirmatory Laboratory of HIV, 5Specialized Hospital for Active Treatment of Infectious and 

Parasitic Diseases, Sofia 

AIM: The trace elements zinc and selenium are key components of seleno- and metalloproteins, which play an 

important role in reducing oxidative stress, maintaining cellular function, and influencing HIV replication. The 

purpose of the study is to investigate the plasma levels of zinc and selenium in HIV+ individuals on long-term 

antiretroviral therapy (cART) with a sustainably suppressed viral load. 

MATERIALS AND METHODS: Peripheral blood samples were collected during routine immunological 

monitoring of HIV+ individuals on long-term cART and sustained viral load suppression (HIV+cART+, n=52) and 

also from healthy volunteers (HIV-, n=19), matched for gender and age. The absolute count (AC) and percentage of 

CD4+ and CD8+ T cells were determined by flow cytometry (FACS Canto II). The concentrations of zinc (Zn) and 

selenium (Se) in blood plasma were determined by Atomic absorption spectroscopy (Zeeman Perkin-Elmer). 

RESULTS: Despite long-term cART (9±5.4 years) and virological success, CD4 AC and CD4/CD8 were significantly 

lower in HIV+ individuals compared to healthy controls (844 vs. 1103, p<0.001; 1.09 vs. 2.2, p<0.001). Plasma Zn 

concentrations in both groups were similar (17.4 vs. 18.2 µmol/l, p>0.05), while Se levels were significantly lower in 

the HIV+cART+ group (681 vs. 764 nmol/l, p<0.001) and correlated with the lower CD4/CD8 ratio (Rho=0.45, 

p<0.001) as an indicator of impaired immunological recovery. Zn content was inversely correlated with age and time 

on therapy (Rho=-0.34, p<0.01; Rho=-0.513, p<0.001). 

Conclusion: Monitoring plasma levels of Zn and Se is essential in HIV+ individuals on long-term ART and aging 

with HIV. 

 

CONCLUSION: Monitoring plasma levels of Zn and Se is essential in HIV+ individuals on long-term ART and 

aging with HIV. 

KEYWORDS: HIV, Zinc, Selenium 

ACKNOWLEDGEMENTS: Supported by research grant KP-06-H73/9/14.12.2023, Bulgarian National Science 

Fund  
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Т-ЛИМФОЦИТНИ ФЕНОТИПНИ И МИТОХОНДРИАЛНИ ПАРАМЕТРИ КАТО 

МАРКЕРИ ЗА НЕПЪЛНО ИМУНОЛОГИЧНО ВЪЗСТАНОВЯВАНЕ ПРИ ХОРА 

ЖИВЕЕЩИ С HIV НА ПРОДЪЛЖИТЕЛНА АНТИРЕТРОВИРУСНА ТЕРАПИЯ 

Д. Вангелов1, Р. Емилова1, Я. Тодорова1, Н. Янчева2, Р. Димитрова3, Л. Григорова3, И. 

Алексиев3, М. Николова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна 

лаборатория по Имунология, 2Специализирана болница за Активно лечение на 

инфекциозни и паразитни болести „Проф. Иван Киров“, София, 3Национален Център по 

Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна потвърдителна лаборатория по 

HIV 

ЦЕЛ: Възстановените CD4 абсолютен брой (CD4AC) и CD4/CD8 съотношение в условията на продължителна 

антиретровирусна терапия (AРT) не изключват наличието на нискостепенна имунна активация, предизвикана 

от остатъчните HIV резервоари, микробна транслокация или страничните ефекти на самата терапия, които са 

фактори за ускорено стареене при хората живеещи с HIV (ХЖХ). За да установим биомаркери на непълно 

имунологично възстановяване при ХЖХ с успешна АРТ, оценихме митохондриални параметри на Т 

лимфоцитите и връзката им с известни фенотипни маркери на имунологично изтощение и остаряване. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: ХЖХ на АРТ (ХЖХ+АРТ+) с трайно потиснат HIV вирусен товар, CD4AC >500 

и CD4/CD8 >0.9 (n=39) са сравнени със съответни по пол и възраст ХЖХ, които не са приемали терапия 

(ХЖХ+АРТ-, n=27) и здрави контроли (HC, n=35). Диференциацията (CCR7/CD45RA и CD27/CD28), 

активацията (CD38, CD39 Treg), изтощението и остаряването (CD57, TIGIT, PD-1) на CD4 и CD8 Т клетките 

са изследвани чрез флоуцитометрия. Митохондриалната маса (ММ) и мембранен потенциал (ММП) на CD8 

and CD4 T са оценени с Mitotracker Green и Mitotracker Red за флоуцитометрия. 

РЕЗУЛТАТИ: ХЖХ+АРТ+ се отличават от НС по увеличения дял на CD4 TEMRA: 5.3 (2.1-8.8) vs. 3.2 (1.6-

4.4), p<0.05), TIGIT+CD57-CD27+CD28- CD8: 53.9 (45.5-68.9) vs. 40.1 (26.7-58.5), p<0.05 и преапоптотични 

TIGIT-CD57+CD8: 9.2 (4.3-21.8) vs. 3.0 (1.5-7.3), p<0.01, заедно с увеличен CD8 MMP: 2527 (1675-4080) vs. 

1477 (1280-1691), p<0.01. Тези отклонения не зависят от възрастта, времето до и продължителността на 

терапия и се комбинират с нарастващи CD4 T MMP и MM.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Въпреки възстановените CD4AC и CD4/CD8 индекс, нарастването на CD8 MMP заедно с 

увеличените маркери на изтощение и остаряване при ХЖХ+АРТ+ са индикатори на нарушена ефекторна 

функция на CD8 Т лимфоцитите, което може да компрометира вирусологичния успех от АРТ.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ:  HIV+ART+, изтощение, митохондрии 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е финансирано от ФНИ по проект КП-06-Н73/9 от 14.12.2023г. 

„Оксидативният стрес и митохондриалната активност в Т- лимфоцити: потенциални биомаркери за 

мониториране на дългосрочната антиретровирусна терапия при HIV+ лица“ 
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T-LYMPHOCYTE PHENOTYPIC AND MITOCHONDRIAL PARAMETERS AS 

MARKERS OF INCOMPLETE IMMUNE RESTORATION IN PEOPLE LIVING WITH 

HIV+ ON LONG-TERM CART 

D. Vangelov1, R. Emilova1, Y. Todorova1, N. Yancheva2, R. Dimitrova3, 

L. Grigorova3, I. Alexiev3, M. Nikolova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory of 

Immunology, 2Specialized Hospital for Active Treatment of Infectious and Parasitic Diseases, 

Sofia, 3National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Confirmatory 

Laboratory of HIV 

AIM: Restored CD4 absolute counts (CD4AC) and CD4/CD8 ratio in the settings of continuous antiretroviral 

treatment (ART) do not exclude a low-level immune activation associated with HIV reservoirs, microbial 

translocation, or the side-effects of ART itself, that accelerates ageing of people living with HIV (PLHIV). To 

delineate biomarkers of incomplete immune restoration in PLHIV on successful ART, we evaluated T-lymphocyte 

mitochondrial parameters in relation to phenotypic markers of immune exhaustion and senescence.  

MATERIALS AND METHODS: PLHIV with sustained viral supression, CD4AC >500 and CD4/CD8 ratio >0.9 

on ART (n=39) were compared to age-matched ART-naïve donors (n=27) and HIV(-) healthy controls (HC, n=35). 

CD4 and CD8 differentiation and effector subsets (CCR7/CD45RA and CD27/CD28), activation, exhaustion, and 

senescence markers (CD38, CD39 Treg, CD57, TIGIT, PD-1) were determined by flow cytometry. Mitochondrial 

mass (MM) and membrane potential (MMP) of CD8 and CD4 T cells were evaluated with MitoTracker Green and 

Red flow cytometry dyes.  

RESULTS: ART+PLHIV differed from HC by increased CD4 TEMRA (5.3 (2.1-8.8) vs. 3.2 (1.6-4.4), p<0.05), 

persistent TIGIT+CD57-CD27+CD28- CD8+ subset (53.9 (45.5-68.9) vs. 40.1 (26.7-58.5), p<0.05), and expanding 

preapoptotic TIGIT-CD57+CD8+ effectors (9.2 (4.3-21.8) vs. 3.0 (1.5-7.3), p<0.01) in correlation with increased 

CD8+ MMP (2527 (1675-4080) vs.1477 (1280-1691), p<0.01). These aberrations were independent of age, time to 

ART, ART duration, and were combined with an increasing CD4 T cell MMP and MM.  

CONCLUSION: In spite of recovered CD4AC and CD4/CD8, the increased CD8+ MMP combined with elevated 

markers of exhaustion and senescence in ART+PLHIV, signals a malfunction of the CD8 effector pool, that may 

compromise viral reservoirs latency. 

KEYWORDS: HIV+ART+, exhaustion, mitochondria 
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HPV ТИПИЗАЦИЯ И КОЛПОСКОПСКА ОЦЕНКА И АНАЛИЗ 

Т. Вълков1,2, Л. Колева3,4, Д. Христова5, ,В. Спасова6, А. Колев7, Б. Карамишев7, Д. 

Колева7, М. Владимиров7, В. Карамишева8,9 

ЦЕЛ: Да се изследва връзката между колпоскопската находка и открития HPV генотип, с цел установяване 

на евентуална прогностична стойност на морфологичната диагностика спрямо вирусната типизация. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проведен е ретроспективен едноцентров анализ при 715 жени на средна възраст 

34,04 години (диапазон: 18–61 г.). При всички участнички са извършени HPV PCR-типизация в акредитирана 
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лаборатория и стандартна колпоскопия със систематично документиране на находката. Колпоскопските 

резултати са категоризирани, както следва: 

    • Нормална находка: n = 421 

    • Нискостепенни лезии (LSIL): n = 101 

    • Високостепенни лезии (HSIL): n = 89 

    • Подозрителни/нестандартизирани промени: n = 73 

РЕЗУЛТАТИ: При 435 пациентки (60,8%) не се установява наличие на HPV. Общият брой на пациентки с 

високорискови HPV типове е 280 (39,2%), от които 130 (46,4%) демонстрират абнормна колпоскопска 

находка. Същевременно при 150 (53,6%) от пациентките с високорискови HPV е налице нормална 

колпоскопия. Само при две пациентки с нормална колпоскопска находка са открити нискорискови типове 

HPV. 

Статистическият анализ, проведен чрез χ² тест, не установява значима зависимост между HPV генотипа и 

колпоскопската находка (p = 0.357). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Колпоскопските характеристики не демонстрират прогностична валидност спрямо 

типизацията на HPV инфекцията. Поради високата честота на високоонкогенни вируси при пациентки с 

морфологично непроменен епител, рутинният молекулярен скрининг следва да се разглежда като 

задължителен компонент в алгоритъма за ранна диагностика на цервикалната неоплазия, независимо от 

визуалната находка. 

 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HPV; инфекция; колпоскопия 

HPV TYPING AND COLPOSCOPIC ASSESSMENT AND ANALYSIS 

T. Valkov1,2, L. Koleva3,4,  D. Hristova5, ,V. Spasova6 , A. Kolev7, B. Karamishev7,  D.  

Koleva7, M. Vladimirov7,  V. Karamisheva8,9 

AIM: To investigate the relationship between colposcopic findings and identified HPV genotypes in order to 

determine the potential prognostic value of morphological diagnostics compared to viral typing. 

MATERIALS AND METHODS:  
A retrospective single-center analysis was conducted involving 715 women with a mean age of 34.04 years (range: 

18–61). All participants underwent HPV PCR genotyping at an accredited laboratory and standard colposcopic 

examination with systematic documentation of findings. Colposcopic results were categorized as follows: 

    • Normal findings: n = 421 

    • Low-grade lesions (LSIL): n = 101 

    • High-grade lesions (HSIL): n = 89 

    • Suspicious/non-standardized changes: n = 73 

RESULTS: HPV was not detected in 435 patients (60.8%). The most frequent high-risk genotype was coded as type 

3 (n = 251), followed by less common variants (codes 1 and 2). A total of 280 patients (39.2%) tested positive for 

high-risk HPV, of whom 130 (46.4%) exhibited abnormal colposcopic findings. Meanwhile, 150 (53.6%) of patients 

with high-risk HPV had normal colposcopy. Only two patients with normal colposcopy were found to carry low-risk 

HPV types. 

A chi-square (χ²) test revealed no statistically significant association between HPV genotype and colposcopic findings 

(p = 0.357). 

CONCLUSION: Colposcopic features do not demonstrate prognostic validity in relation to HPV typing. Due to the 

high prevalence of high-risk HPV in patients with morphologically normal epithelium, routine molecular screening 
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should be considered an essential part of early cervical neoplasia detection algorithms, regardless of visual assessment 

findings. 

KEYWORDS: HPV; infection; colposcopy 

ВТОРИЧЕН СИФИЛИС - МОЛЕКУЛЯРНА ДИАГНОСТИКА ПРИ ПАЦИЕНТИ С 

КЛИНИЧНО НЕПОДОЗИРАНА ДИАГНОЗА 

И. Филипова1, В. Миланова1, Е. Биринджиева2, Д. Вангелов1, Р. Димитрова1, А. 

Парцунева1, В. Левтерова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

2Център за сексуално здраве CheckPoint Sofia 

ЦЕЛ: Сифилисът е сексуално предавана инфекция, причинявана от Treponema pallidum. През последните две 

десетилетия разпространението на сифилис в Европа се увеличава непрекъснато с кратък спад по време на 

пандемията от COVID-19. Диагностиката на сифилис може да постави редица предизвикателства поради 

различните клинични прояви в различните стадии на заболяването и в частност вторичният сифилис често 

бива погрешно диагностициран като други дерматологични състояния и инфекциозни заболявания. Това 

проучване има за цел да представи нашия опит с два случая с орофарингеални лезии, клинично смятани за рак 

на устната кухина, при които беше поставена неподозирана диагноза сифилис. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Наред с тъканните биопсии за хистопатология, проби от орофарингеални лезии 

бяха изпращани за микробиологично изследване като част от диференциално-диагностичното проучване при 

пациенти със съмнение за рак на устната кухина. Според индивидуалната сексуална анамнеза беше 

извършвана молекулярна диагностика за сексуално предавани инфекции (СПИ), в т.ч. PCR за Neisseria 

gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis и T. pallidum. 

РЕЗУЛТАТИ: Резултатите от молекулярната диагностика за СПИ разкриха наличието на T. pallidum при два 

случая със силни болки в гърлото, затруднено преглъщане, подути лимфни възли на врата и кожно-лигавични 

лезии в устната кухина. Впоследствие резултатите от хистопатологията отхвърлиха злокачествено заболяване 

и диагнозата сифилис беше потвърдена клинично и серологично. След адекватно антибиотично лечение, 

клиничните симптоми и при двамата пациенти отшумяха в рамките на няколко седмици. Проведените 

контролни изследвания разкриха четирикратно намаление на титъра на нетрепонемни антитела в рамките на 

6 месеца след лечението. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проявите на вторичен сифилис биват многообразни и до голяма степен са отговорни за 

легендарната репутация на болестта като „великия имитатор“. Въпреки че е известно, че лигавичните петна в 

орофаринкса са признак на вторичен сифилис, клинично това често не се подозира и рядко се взема предвид 

при диференциалната диагноза на орофарингеалните лезии. Следователно, наличието на орофарингеални 

лезии и съвместима сексуална анамнеза трябва да алармират лекарите и пробите от подозрителните лезии 

трябва да бъдат изследвани за сифилис, наред с хистопатологията. 

 

Благодарности: Това проучване е финансирано по проект №KП-06-H83/1 от 02.12.2024, ФНИ 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Вторичен сифилис; диференциална диагноза; молекулярна диагностика 
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SECONDARY SYPHILIS - MOLECULAR DIAGNOSTICS IN PATIENTS WITH A 

CLINICALLY UNSUSPECTED DIAGNOSIS 

I. Philipova1, V. Milanova1, E. Birindjieva2, D. Vangelov1, R. Dimitrova1, A. Partsuneva1, V. 

Levterova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

2CheckPoint Sofia Center for Sexual Health 

AIM: Syphilis is a sexually transmitted infection caused by Treponema pallidum. Over the past two decades, the 

prevalence of syphilis in Europe has been increasing continuously, with a brief decline during the COVID-19 

pandemic. The diagnosis of syphilis can pose some challenges due to the different clinical manifestations at different 

stages of the disease, and in particular, secondary syphilis is often misdiagnosed as other dermatological conditions 

and infectious diseases. This study aims to present our experience with two cases of oropharyngeal lesions clinically 

suspected to be oral cancer, in which an unsuspected diagnosis of syphilis was made. 

MATERIALS AND METHODS: In addition to tissue biopsies for histopathology, samples of oropharyngeal lesions 

were sent for microbiological examination as part of the differential diagnostic workup in patients with suspected oral 

cancer. According to the individual's sexual history, molecular diagnostics for sexually transmitted infections (STIs), 

i.e. PCR for Neisseria gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis and T. pallidum, were performed. 

RESULTS: The results of molecular diagnostics for STIs revealed the presence of T. pallidum in two cases with 

severe sore throat, difficulty swallowing, swollen cervical lymph nodes and mucocutaneous lesions in the oral cavity. 

Subsequently, the histopathology results ruled out malignancy and the diagnosis of syphilis was confirmed clinically 

and serologically. After adequate antibiotic treatment, the clinical symptoms in both patients resolved within a few 

weeks. Follow-up studies revealed a fourfold decrease in the titer of non-treponemal antibodies within 6 months after 

treatment. 

CONCLUSION: The manifestations of secondary syphilis are diverse and are largely responsible for the legendary 

reputation of the disease as the “great imitator”. Although oropharyngeal mucoid patches are known to be a sign of 

secondary syphilis, this is often not suspected clinically and is rarely considered in the differential diagnosis of 

oropharyngeal lesions. Therefore, the presence of oropharyngeal lesions and a compatible sexual history should alert 

clinicians, and specimens from suspicious lesions should also be examined for syphilis, along with histopathology. 

 

Acknowledgments:  Supported by Research Grant KП-06-H83/1 2024-12-02, Bulgarian National Science Fund 

KEYWORDS: Secondary syphilis; differential diagnosis; molecular diagnostics



XXIII Национален Конгрес по Клинична Микробиология и Инфекции, София, Парк Хотел Москва, 

10.10 – 12.10.2025 г. 

СЕСИЯ VI – ВЕКТОРНО-ПРЕДАВАНИ И ДРУГИ ИНФЕКЦИИ 

 

СЕСИЯ VI – ВЕКТОРНО-ПРЕДАВАНИ И ДРУГИ ИНФЕКЦИИ 

NEGLECTED AND EMERGING TICK-BORNE PATHOGENS IN SERBIA: ARE THEY 

A PUBLIC HEALTH CONCERN? 

Pavle Banović1,2,3 

 
1Clinic for Lyme Borreliosis and Other Tick-Borne Diseases, Department of Prevention of 

Rabies and Other Infectious Diseases, Pasteur Institute Novi Sad, Novi Sad 21000, Serbia, 
2Department of Microbiology with Parasitology and Immunology, Faculty of Medicine, 

University of Novi Sad, Novi Sad 21000, Serbia, 3Diagnostics and Laboratory Research Task 

Force, Balkan Association for Vector-Borne Diseases, 21000, Novi Sad, Serbia 

AIM: Here we present the results of “One Health” approach implemented as interdisciplinary method to study the 

spread of tick borne pathogens (TBPs) between ticks, animals and humans, as well as integration of xenodiagnostic 

procedures in healthcare management of humans with tick infestation. 

MATERIALS AND METHODS: Throughout 4 consecutive years (2019-2022) we conducted a series of studies 

under “One Health” approach which included enrollment of patients and tick removed from them, including travelers 

returning from other countries. We also conducted investigation of possible TBP foci within household of patients 

where emerging TBD was diagnosed. Materials and datasets generated through this approach were analyzed via 

entomologic, microbiological and molecular analysis, including microfluidic real-time high- throughput PCR system 

that was used to test the DNA of the tick and human blood for the presence of 27 bacterial and eight parasitic TBPs. 

RESULTS: From total of 250 ticks removed from humans Ixodes ricinus was the most frequent tick species (231/250; 

92.4%). Different Rickettsia species were the most common TBPs identified in the ticks (113/250; 45.2%). We have 

detected and described cases of atypical infections caused by R. helvetica and R. raoultii, esposure to Tick-Borne 

Encephalitis virus as well as two imported case of Tick-Borne Encephalitis, from which one was fatal. In addition, we 

examined the platelet fraction from patient blood as a substrate for direct detection of TBPs causing bacteremia. 

CONCLUSION: One Health approach described in Serbia is first implemented worldwide and will help to 

characterize the components of the chain of infection leading to human infection by TBPs as well as diagnostics of 

tick borne diseases caused by emerging pathogens across Balkans. 

KEYWORDS: Ixodes, Serbia, One Health 
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REVEALING THE BURDEN OF TICK-BORNE DISEASES IN NORTH MACEDONIA 

D. Jakimovski1,2, P. Banovic1,3, G. Kemenesi1,4, A. Cabezas-Cruz1,5 

 
1Balkan Association for Vector-Borne Diseases, Novi Sad, Serbia, 2University Clinic for 

Infectious Diseases and Febrile Conditions - Skopje, Skopje, North Macedonia, 3Pasteur 

Institute Novi Sad, Novi Sad, Serbia, 4University of Pécs Szentágothai Research Centre, Pécs, 

Hungary, 5Laboratoire de Santé Animale, Maisons-Alfort, France 

Tick-borne diseases (TBDs) have historically been under-recognized in North Macedonia due to limited diagnostic 

capacity, absence of structured surveillance, and low awareness among healthcare professionals. Since 2022, a 

multidisciplinary initiative has aimed to address this gap through systematic studies involving the collection of paired 

tick and blood samples from tick infested individuals, followed by morphological and molecular analysis, 

seroepidemiological studies and documentation of TBD cases.  

Findings confirmed dominance of Ixodes ricinus with Hyalomma marginatum and Rhipicephalus sanguineus ranked 

as second and third  most frequently observed tick species in human infestation. High infection rate was observed 

among ticks, harboring a myriad of pathogens, with Rickettsia species being the most prevalent, followed by Borrelia 

burgdorferi complex. Serological evidence showed dominant exposure to spotted fever group rickettsia (SFGR), and 

indircetly confirmed the circulation of Borrelia spp.. Analogous to these findings, multiple clinical cases of 

Mediterranean spotted fever, TIBOLA, and Lyme borreliosis were diagnosed, including detection of Rickettsia 

conorii, R. helvetica, and R. sibirica mongolitimonae in blood and eschar samples confirming endemicity of SFGR in 

North Macedonia. These results underscore the emerging threat of TBDs in the region and highlight the urgent need 

for improved diagnostic infrastructure, coordinated public health strategies, and regional collaboration. 

HANTAVIRUSES IN HUNGARY: A DECADE OF ECOLOGICAL, DIAGNOSTIC, AND 

CLINICAL INSIGHTS 

M. Madai1, G. Varga1,2, G.Kemenesi1,2 

 
1University of Pécs National Laboratory Of Virology, 2University of Pécs Natural Faculty of 

Sciences 

Hantaviruses (Dobrava–Belgrade, Puumala, and Tula virus) pose an emerging zoonotic threat in Central Europe. Over 

the past decade, a series of multidisciplinary studies in Hungary have explored the ecological presence, detection 

methods, and clinical relevance of these pathogens. Field surveillance of wild rodent populations confirmed the 

circulation of DOBV and PUUV in Apodemus and Myodes species and reported the first detection of TULV in 

Microtus arvalis in the country. Molecular and serological methods, including recombinant nucleocapsid-based 

ELISA and real-time RT-PCR assays, enabled high-accuracy detection and phylogenetic classification of hantavirus 

genotypes. Seroprevalence surveys among forestry workers, a known high-risk group, revealed regional differences 

in exposure, with the highest prevalence (8.2%) observed in the North Hungarian Mountains. Clinical investigations 

confirmed human cases of hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) caused by DOBV, sometimes presenting 

with misleading symptoms such as acute abdominal pain mimicking appendicitis. The findings underscore the medical 

and epidemiological importance of hantaviruses in Hungary, highlighting the necessity of integrated ecological, 

diagnostic, and clinical approaches within a One Health framework. 
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BEYOND BIOSAFETY: COMPARATIVE LEGAL FRAMEWORKS IN THE BAVBD 

COUNTRIES 

B.A. Somogyi, P. Szabo 

In international scientific collaboration — particularly in the fields of laboratory works and biosafety — understanding 

and navigating the legal landscape is just as critical as scientific expertise. Within the Balkan Association for Vector-

Borne Diseases (BAVBD), member institutions operate under diverse national regulations, which can significantly 

influence laboratory workflows, sample transfers, clinical diagnostics, and broader public health responses. This legal 

diversity makes harmonization a key prerequisite for efficient and safe cross-border cooperation.  

To address these challenges, we initiated a mapping and comparative analysis of the relevant regulatory domains 

across participating countries. Our objective is to build a shared understanding of both the similarities and differences 

in national legislation, and to explore the potential for establishing a "common minimum", a baseline of mutually 

accepted legal and procedural standards to support smoother regional collaboration. 

Such harmonization would not only facilitate joint laboratory diagnostics and coordinated public health responses, but 

would also enhance the effectiveness of trainings, capacity-building initiatives, and the exchange of data and biological 

materials. It would foster mutual trust, ensure regulatory compliance, and create a more resilient framework for 

addressing vector-borne disease threats across borders. 

Our work underscores the importance of embedding legal and procedural awareness into biosafety efforts and provides 

a foundation for a more coherent, practical, and secure operational environment within the BAVBD network. 

BRIDGING HUMAN AND ANIMAL HEALTH: THE RISING CONCERN OF 

DIROFILARIA INFECTIONS 

A. Diakou1 

 
1School of Veterinary Medicine, Faculty of Health Sciences, Aristotle University of Thessaloniki, 

Thessaloniki, Greece 

Dirofilaria immitis and Dirofilaria repens are parasitic nematodes that primarily infect dogs and other carnivores. 

Dirofilaria immitis (canine heartworm) typically resides in the pulmonary arteries, while D. repens in subcutaneous 

tissues. Both species have growing zoonotic relevance, particularly in enzootic regions where human infections have 

been reported. These parasites follow an indirect life cycle and are transmitted via bites from infected mosquitoes, 

which act as intermediate hosts. They are predominantly found in tropical and temperate climates. While D. immitis 

is globally distributed, D. repens is confined to the Old World. Consequently, human infections in the Americas are 

almost exclusively caused by D. immitis, whereas D. repens is the main species affecting humans in Europe, Asia, 

and Africa. 

Canine heartworm disease caused by D. immitis is among the most serious parasitic conditions in dogs, potentially 

leading to right-sided heart failure, pulmonary hypertension, and pulmonary embolism. In humans, D. immitis 

typically results in pulmonary nodules, which may be asymptomatic or accompanied by symptoms such as cough and 

chest pain. Dirofilaria repens infections in dogs are often asymptomatic but can present as subcutaneous nodules, 

localized hair loss, or skin inflammation. In human cases, D. repens is primarily associated with subcutaneous or 

ocular lesions. 

Factors such as climate change and increased dog movement due to adoption, trade, and travel are influencing the 

spread of Dirofilaria spp., leading to their emergence in previously non-endemic areas. Given the clinical significance 

of these infections in animals, their zoonotic potential, the challenges and cost of heartworm treatment, and the 

observed geographic expansion of these parasites, preventive strategies are essential. Ongoing surveillance, enhanced 

awareness among healthcare professionals, and public education campaigns are also critical for controlling the spread 
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of these parasites. 

 

KЛИНИЧНИ СЛУЧАИ НА ЗАПАДНО-НИЛСКА ТРЕСКА ВЪВ 

ВОЕННОМЕДИЦИНСКА АКАДЕМИЯ ЗА ПЕРИОДА 2024-2025 ГОДИНА 

М. Кунчев1, М. Йорданова1, А. Гоцева1 

 
1Лаборатория Вирусология, Военномедицинска академия 

ЦЕЛ: Цел: В момента една от най-актуалните за България векторно-преносими инфекции е  Западно-нилската 

треска (ЗНТ). При хората приблизително 80% от случаите протичат асимптомно, 10%–20%  - като фебрилно 

състояние, а под 1% - със засягане на централната нервна система. Целта на това проучване е да се разгледат 

клинични случаи на ЗНТ при пациенти, хоспитализирани във ВМА през 2024/2025 година. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Материали и методи: За анализирания период в Лаборатория Вирусология на 

ВМА-София са диагностицирани девет случая на ЗНТ при пациенти на средна възраст 62 години, от които 

трима са починали. Детекцията на специфични anti-West Nile IgM и IgG антитела в серумни проби е извършена 

по метода CLIA (VirClia, Vircell, Испания), като позитивните резултати са верифицирани и с ELISA анализ 

(anti-WNV IgM/IgG, Euroimmune, Германия).  При пет от пробите, изпратени в референтната лаборатория на 

НЦЗПБ, се откри WNV РНК  чрез real-time RT-PCR. 

РЕЗУЛТАТИ: Резултати: От описаните девет клинични случаи на Западно-нилската треска, двама са имали 

епидемиологична анамнеза за ухапване от насекомо, а  други  двама са пътували в чужбина. Общите клинични 

прояви включват токсиинфекциозен синдром, горен и долен диспептичен с-м, обривен синдром и 

неврологична симптоматика. Серологичното изследване по два метода доказва наличието на специфични anti-

WNV IgM/IgG антитела. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Заключение: Поради климатичните промени и антропогенните фактори, Западно-нилската 

треска ще се открива по-често в нашата страна. В диференциално-диагностичен план при всички случаи с 

грипоподобни и гастроинтестинални симптоми или прояви на менингоенцефалит предимно при хора в 

напреднала възраст, дори при липса на епидемиологична анамнеза, не трябва да се изключва възможността 

от инфекция с WNV. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: Западно-нилската треска, WNV, anti-West Nile IgM/IgG 

CLINICAL CASES OF WEST NILE FEVER IN THE MILITARY MEDICAL 

ACADEMY FOR THE PERIOD 2024-2025 

M. Kunchev1, M. Yordanova1, A. Gotseva1 

 
1Laboratory of Virology, Military Medical Academy 

AIM: Purpose: Currently, one of the most topical vector-borne infections in Bulgaria is West Nile Fever (WNF). 

Approximately 80% of cases in humans are asymptomatic, 10%–20% present as a febrile condition, and less than 1% 

present with central nervous system involvement. The aim of this study is to examine clinical cases of WNF in patients 

hospitalized at the Military Medical Academy in 2024/2025. 
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MATERIALS AND METHODS: Materials and methods: Nine cases of WNF were diagnosed in patients of average 

age 62 years at the Laboratory of Virology, MMA-Sofia for the analysed period, three of whom died. The detection 

of specific anti-West Nile IgM and IgG antibodies in serum samples was performed using the CLIA method (VirClia, 

Vircell, Spain), as positive results were also verified with ELISA analysis (anti-WNV IgM/IgG, Euroimmune, 

Germany). In five of the samples, sent to the NCIPD reference laboratory, WNV RNA was detected by real-time RT-

PCR. 

RESULTS: Results: Two of the described nine clinical cases of West Nile fever had had an epidemiological history 

of an insect bite, and two others had traveled abroad. Common clinical manifestations include toxic infectious 

syndrome, upper and lower dyspeptic symptoms, rash syndrome, and neurological symptoms. Serological testing 

using two methods proves the presence of specific anti-WNV IgM/IgG antibodies. 

CONCLUSION: Conclusions: Due to climate changes and anthropogenic factors, West Nile fever will be found more 

frequently in our country. In terms of differential diagnosis, in all cases with flu-like and gastrointestinal symptoms 

or manifestations of meningoencephalitis, mainly in elderly people, even though the absence of an epidemiological 

history, the possibility of WNV infection should not be excluded. 

KEYWORDS: West Nile Fever, WNV, anti-West Nile IgM/IgG 

АРБОВИРУСНИ НЕВРОИНФЕКЦИИ 

П. Аргирова1 

 
1Медицински университет – Пловдив, Медицински факултет, Катедра по инфекциозни 

болести, паразитология и тропическа медицина 

ЦЕЛ: Вирусните заболявания на централна нервната система (ЦНС) са изключително разнообразни спрямо 

етиология, симптоматика, продължителност, тежест на протичане и прогноза. Основните вирусни патогени 

са ентеровирусите и представителите на сем. Herpesviridae. Нарастващо значение имат арбовирусите, които 

се предават на човек чрез членестоноги главно комари и кърлежи. Целта на настоящата работа е обзор на 

медицинската литература върху арбовирусните невроинфекции. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Анализирани са основните причинители, техните епидемиологични и клинични 

особености, методи за потвърждаване, терапевтично поведение и превенция. Потърсена е информация за тези 

заболявания в България, анализирайки публикациите на български автори. Използвани са базите данни 

Pubmed, Scopus, Web of Science и други източници.  

РЕЗУЛТАТИ: Представени са данни за невроинвазивните заболявания, причинени от вирус Западен Нил и 

кърлежов енцефалит, които са най-чести и имат най-обширно географско разпространение. Случаи на тези 

арбовирусни инфекции се регистрират и в България. Разгледани са и Японския енцефалит, който е ендемичен 

главно в Азия, St. Louis, Венецуелски конски, Източен и Западен конски енцефалити, разпространени в 

Америка, както и някои много редки причинители като вирусите от Калифорнийската група, Toscana и други. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Климатичните промени, увеличаване на ареалите на разпространение на някои вектори, 

появата на нови вирусни причинители могат да доведат до увеличаване случаите на вече познати или поява 

на нови арбовирусни инфекции. Не бива да се пропуска или неглижира възможността за арбовирусна 

етиология при пациенти с невроинфекция особено през топлите месеци на годината.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: невроинфекции, арбовируси, вектор 
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ARBOVIRAL NEUROINFECTIONS 

Petya Argirova1 

 
1Medical University – Plovdiv, Medical Faculty, Department of Infectious Diseases, 

Parasitology and Tropical Medicine 

AIM: Viral diseases of the central nervous system (CNS) are extremely diverse in terms of etiology, clinical 

presentation, duration, severity and prognosis. The main viral pathogens are enteroviruses and those of Herpesviridae 

family. Arboviruses transmitted to humans by arthropods mainly mosquitoes and ticks, are of increasing importance. 

The aim of this work is a review of the medical literature on arbovirал neuroinfections.  

MATERIALS AND METHODS: The main causative agents, their epidemiological and clinical features, 

confirmatory tests, therapeutic approach and prevention were presented. Information about these diseases in Bulgaria 

was sought, analyzing the Bulgarian authors publications. The databases Pubmed, Scopus, Web of Science and other 

sources were used. 

RESULTS: Data are presented on the neuroinvasive diseases caused by West Nile virus and tick-borne encephalitis, 

which are the most common and have the most extensive geographical distribution. Cases of these arbovirus infections 

are also registered in Bulgaria. Japanese encephalitis, endemic mainly in Asia, St. Louis, Venezuelan equine, Eastern 

and Western equine encephalitis, distributed in America, as well as some very rare pathogens such as viruses from 

California group, Toscana, etc., were also considered. 

CONCLUSIONS: Climate change, an increase in the distribution areas of some vectors, the emergence of new viral 

pathogens can lead to an increase in the cases of already known or the emergence of new arbovirus infections. The 

possibility of arbovirus etiology in patients with neuroinfection should not be missed or neglected, especially during 

the warm months of the year. 

KEYWORDS: neuroinfections, arboviruses, vector 

ИНФЕКЦИЯ С ВИРУСА НА ЗАПАДЕН НИЛ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2024 Г. 

К. Нгок1, И. Стойков1, И. Трифонова2, Е. Панайотова1, Е. Тасева1, И. Трифонова1, И. 

Христова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, отдел Микробиология, 2Национален 

център по заразни и паразитни болести, отдел Вирусология 

ЦЕЛ: Да се опишат епидемиологичните, клиничните и молекуларните характеристики на случаите на 

инфекция с вируса на Западен Нил (WNV) в България през 2024 г. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Анализирани бяха данни от 32 пациенти с потвърдена или вероятна инфекция 

с WNV през 2024 г. Диагнозата беше поставена чрез RT-qPCR и серологични тестове. Извърши се 

целогеномно секвениране (WGS) на две положителни проби с последващ филогенетичен анализ. 

РЕЗУЛТАТИ: Средната възраст на пациентите беше 59 години, 62.5% бяха мъже. Повечето случаи бяха 

автохтонни. Тежко невроинвазивно заболяване се разви в 21 случая (66%), включително 3 смъртни случая при 

възрастни мъже с придружаващи заболявания. Най-честите симптоми бяха температура (78%), главоболие 

(50%) и гастроинтестинални смущения (41%). Дванадесет случая бяха класифицирани като потвърдени на 
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базата на положителен RT-qPCR или наличие на специфични антитела в ликвора. Секвенираните геноми 

попадаха в централно/югоизточно-европейския клон от линия 2, с най-голяма близост до щамове от Гърция. 

Налице бяха аминокиселинни замени, предполагащи локална еволюция. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Увеличението на случаите на инфекция с WNV през 2024 г. подчертава нуждата от 

клинична бдителност и молекулярно наблюдение. Филогенетичните данни показват вероятен вирусен 

произход от Гърция, последван от локална еволюция. Молекулярното тестване и секвенирането остават 

ключови за проследяване на разпространението и еволюцията на вируса. Проучването беше финансирано от 

програмата „Научни изследвания, иновации и дигитализация за интелигентна трансформация (ПНИИДИТ)“ 

2021-2027, BG16RFPR002-1.014 „Устойчиво развитие на Центрове за върхови постижения и Центрове за 

компетентност, в т.ч. и на конкретни инфраструктури или техни обединения от НПКНИ“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Вирус на Западен Нил, България, векторно-преносими заболявания 

WEST NILE VIRUS INFECTION CASES IN BULGARIA, 2024 

K. Ngoc1, I. Stoikov1, I. Trifonova2, E. Panayotova1, E. Taseva1, I. Trifonova1, I. Christova1 

 
1National centre of infectious and parasitic diseases, department of Microbiology, 2National 

centre of infectious and parasitic diseases, department of Virology 

AIM: To describe the epidemiological, clinical and molecular characteristics of West Nile Virus (WNV) infections 

in Bulgaria in 2024. 

MATERIALS AND METHODS: Data from 32 patients with confirmed or probable WNV infection in 2024 was 

analysed. Diagnosis was based on RT-qPCR and serology testing. Whole genome sequencing (WGS) and 

phylogenetic analysis were performed on two RT-qPCR positive samples. 

RESULTS: Patients had a mean age of 59 years, 62.5% were male. Most cases were locally acquired. Severe 

neuroinvasive disease was seen in 21 (66%) cases, with 3 fatalities – all older males with comorbidities. The most 

common symptoms were fever (78%), headache (50%), and gastrointestinal issues (41%). Twelve cases were 

classified as confirmed based on positive RT-qPCR or detection of specific antibodies in the cerebrospinal fluid (CSF). 

Two complete genomes were obtained, both clustered within the Central/Southeastern Europe clade of lineage 2, 

closely related to Greek strains. Amino acid changes suggested local viral evolution. 

CONCLUSION: The increase in WNV cases in 2024 highlights the importance of clinical vigilance and molecular 

surveillance. The phylogenetic data indicate cross-border viral introduction from Greece, followed by local adaptation. 

Molecular testing and sequencing remain essential for monitoring of WNV spread and evolution. This study was 

funded by the Program “Research, Innovation and Digitalisation for Smart Transformation” (PRIDST) 2021–2027, 

BG16RFPR002-1.014 “Sustainable Development of Centers of Excellence and Centers of Competence, including 

specific infrastructures or their consortia from the National Roadmap for Research Infrastructure (NRRI)”. 

KEYWORDS: West Nile Virus, Bulgaria, vector-borne diseases 
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ОЦЕНКА НА ЛИКВОРНИТЕ БИОМАРКЕРИ ПРИ ЛАЙМСКА 

НЕВРОБОРЕЛИОЗА: СПЕЦИФИЧНИ АНТИТЕЛА И CXCL13 

И. Трифонова1, К. Нгок1, Т. Гладнишка1, И. Владимирова1, Е. Панайотова1, Е. Тасева1, В. 

Иванова1, И. Христова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Да се направи анализ на резултати от изследване на клинични материали (серумни и ликворни проби)  

за наличие на специфични антитела и повишени нива на CXCL13 в ликвор при лица, суспектни за Лаймска 

невроборелиоза. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За периода февруари 2024 – април 2025 са изследвани 58 ликворни и 35 серумни 

проби, от лица суспектни за невроборелиоза, за наличие на специфични антитела в серум и ликвор с ELISA 

метод (Euroimmun, Germany)и повишена концентрация на хемокина CXCL13 (CXCL 13 ELISA, Euroimmun, 

Germany) 

РЕЗУЛТАТИ: Изследването на ликворните проби за наличие на специфични анти-борелиини антитела 

показа наличие на ИгГ антитела в 12 проби (20,6%), а в четири от тях и специфични ИгМ антитела. В седем 

(58,3%) от тези материали се установиха и повишени нива на CXCL 13, a при два от всички ликвори – 

повишена концентрация на изследвания хемокин, но без наличие на специфични антитела в ликвора, а само в 

серума. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Нашето проучване показа, че при повече от половината ликворни проби на пациенти с 

Лаймска невроборелиоза се набюдават и повишени концентрации на хемокина CXCL 13. А в два от случаите, 

нивата бяха повишени без наличие на антитела в ликвора. Лаймската невроборелиоза е една от 

дисеминираните прояви на най-често срещаната, предавана с кърлежи инфекции в Европа. Уточняването на 

диагнозата често пъти е затруднено, като се основава на клинични и лабораторни критерии. Предвид 

ендемичното разпространение на Лаймската борелиоза в страната е препоръчително изследването на двойна 

проба серум и ликвор при засягане на ЦНС – прояви на субакутен менингит, краниални невропатии, 

радикулоневропатия и периферна невропатия, независимо, че понякога в анамнезата липсват данни за 

ухапване от кърлеж. 

Благодарности: Това проучване е извършено с подкрепата на: КП-06-Н73/4 от 05.12.2023г. „Проучвания върху 

генетичните характеристики на причинителите на Лаймската борелиоза, биомаркерите, хуморалния и 

клетъчния имунитет при пациентите с Лаймска борелиоза“ и  ПНИИДИТ 2021-2027, BG16RFPR002-1.014 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Лаймска невроборелиоза, ликвор, CXCL13 
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ASSESSMENT OF CEREBROSPINAL FLUID BIOMARKERS IN LYME 

NEUROBORRELIOSIS: SPECIFIC ANTIBODIES AND CXCL13 

I. Trifonova1, K. Ngoc1, T. Gladnishka1, I. Vladimirova1, E. Panayotova1, E. Taseva1, V. 

Ivanova1, I. Christova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases  

AIM: To analyze the results of a study of clinical materials for the presence of specific antibodies (in serum and 

cerebrospinal fluid samples) and elevated levels of CXCL13 in cerebrospinal fluid in individuals suspected of Lyme 

neuroborreliosis. 

MATERIALS AND METHODS: Between February 2024 and April 2025, 58 cerebrospinal fluid samples and 35 

serum samples were tested for the presence of specific antibodies in serum and cerebrospinal fluid using the ELISA 

method (Euroimmun, Germany) and for elevated concentrations of the chemokine CXCL13 (CXCL 13 ELISA, 

Euroimmun, Germany) 

RESULTS: Examination of cerebrospinal fluid samples for the presence of specific anti-borrelial antibodies showed 

the presence of IgG antibodies in 12 samples (20.6%), and in four of these, specific IgM antibodies were also found. 

In seven (58.3%) of these samples, elevated levels of CXCL 13 were also found, and in two of all CSF samples, 

elevated concentrations of the tested chemokine were found, but without the presence of specific antibodies in the 

CSF, only in the serum. 

CONCLUSION: Our study showed that more than half of the cerebrospinal fluid samples from patients with Lyme 

neuroborreliosis also had elevated concentrations of the chemokine CXCL 13. In two cases, the levels were elevated 

without the presence of antibodies in the cerebrospinal fluid. Lyme neuroborreliosis is one of the disseminated 

manifestations of the most common tick-borne infection in Europe. The diagnosis is often difficult to confirm and is 

based on clinical and laboratory criteria. Given the endemic spread of Lyme borreliosis in the country, it is 

recommended to test a double sample of serum and cerebrospinal fluid in cases of CNS involvement – manifestations 

of subacute meningitis, cranial neuropathies, radiculoneuropathy, and peripheral neuropathy, even if there is no history 

of tick bite. 

Acknowledgements: The study was supported by KP-06-H73/4 from 05.12.2023 “Investigations on genetic 

characteristics of the etiological agents of Lyme borreliosis, biomarkers, humoral and cell-mediated immunity in 

patients with Lyme borreliosis” and  PRIDST 2021-2027, BG16RFPR002-1.014  

KEYWORDS: Lyme neuroborreliosis, CSF, CXCL13 
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РЕАКТИВНОСТ НА РАЗЛИЧНИ СПЕЦИФИЧНИ ЗА ЛАЙМСКАТА БОЛЕСТ 

АНТИГЕНИ КЪМ АНТИ-BORRELIA BURGDORFERI IGG АНТИТЕЛА ПРИ 

LINEBLOT 

Т. Гладнишка1, И. Трифонова1, К. Нгок1, В. Иванова1, Е. Панайотова1, Е. Тасева1, И. 

Христова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, НРЛ “Векторно-преносими 

инфекции“ 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се установят най-често срещаните антигени, срещу които са насочени 

специфичните IgG антитела, произведени в отговор на инфекция с Bbsl при хората, с помощта на Lineblot. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Материали и методи: Серумни проби от 28 региона на страната, установени 

като положителни или гранични за наличие на анти-Borrelia-специфични IgG антитела (n=220) с метода 

ELISA, бяха изследвани с търговски потвърдителен Lineblot набор. 

РЕЗУЛТАТИ: Резултати: Най-често срещаните антигени, сред положително интерпретираните имуноблот 

тестове, които реагираха срещу специфичните анти-Borrelia IgG антитела бяха: p41 (97.1%), VlsE (средно 

62.1% ), p83 (32.4%), p39 (30.4%) и OspC (22.6%). Като най-чести слабоположителни антигени сред 

положително интерпретираните тестове бяха установени: OspC (17.7%), VlsE (средно 10.5%), p21 (9.8%), p39 

(8.8%) и p83 (6.9%). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Заключение: Това проучване анализира най-често срещаните антигени, към които са 

насочени специфичните IgG антитела, синтезирани след инфекция с Bbsl при хората. В някои случаи изявата 

на слабоположителни антигени се дължи на кръстосано- реагиращи антитела. Използването на нови 

специфични антигени - рекомбинантни, пречистени или химерни, на базата на избрани консервирани 

фрагменти в Bbsl, което силно ограничава взаимодействието с кръстосано-реагиращи епитопи, е предпоставка 

за по-чувствителни и специфични потвърдителни серологични анализи. Благодарности: Това проучване е 

извършено с подкрепата на: ПНИИДИТ 2021-2027,  BG16RFPR002-1.014 „Устойчиво развитие на Центрове 

за върхови постижения и Центрове за компетентност, в т.ч. и на конкретни инфраструктури или техни 

обединения от Националната пътна карта за научноизследователска инфраструктура (НПКНИ)“, финансиран 

от Програма „Научни изследвания, иновации и дигитализация за интелигентна трансформация“ и КП-06-

Н73/4 от 05.12.2023г. „Проучвания върху генетичните характеристики на причинителите на Лаймската 

борелиоза, биомаркерите, хуморалния и клетъчния имунитет при пациентите с Лаймска борелиоза“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: Лаймска болест, имуноблот, антитела  

REACTIVITIES OF SPECIFIC LYME DISEASE ANTIGENS TO ANTI-BORRELIA 

BURGDORFERI IGG ANTIBODIES BY LINEBLOT METHOD 

T. Gladnishka1, I. Trifonova1, K. Ngoc1, V. Ivanova1, E. Panayotova1, E. Taseva1, I. Christova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, NRL “Vector-borne infections” 

AIM: The aim of this study is to identify the most common antigens targeted by specific IgG antibodies produced in 

response to Bbsl infection in humans by Lineblot. 
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MATERIALS AND METHODS: Materials and methods: Serum samples from all 28 regions of the country, pre-

tested with ELISA and found to be positive or borderline for the presence of anti-Borrelia-specific IgG antibodies 

(n=220), were tested with commercially available confirmatory Lineblot kit. 

RESULTS: Results: The most common specific anti-Borrelia IgG antibodies, among the positively interpreted 

immunoblot tests  reacted with p41 (97.1%), VlsE (average of 62.1%), p83 (32.4%), p39 (30.4%) and OspC (22.6%).  

The weak positive bands among the positively interpreted blot tests were in order: OspC (17.7%), VlsE (average of 

10.5%), p21 (9.8%), p39 (8.8%), p83 (6.9%). 

CONCLUSION: Conclusions: This study analysed the most common antigens targeted by specific IgG antibodies 

synthesised after Bbsl infection in humans, for which the data in our country is still quite limited. In some cases, cross-

reactive antibodies might lead to weak positive bands. The use of new specific - recombinant, purified or chimerical 

antigens, based on selected conserved fragments within Bbsl, which very limited interacted with cross-reacting 

epitopes, is a prerequisite for more sensitive and specific serological confirmatory analysеs. Acknowledgements: This 

study was conducted with the support of: PRIDST 2021-2027, BG16RFPR002-1.014 “Sustainable Development of 

Centers of Excellence and Centers of Competence, including specific infrastructures or their consortia from the 

National Roadmap for Research Infrastructure (NRRI)“ funded by Programme “Research, Innovation and 

Digitalisation for Smart Transformation“ and KP-06-H73/4 from 05.12.2023 “Investigations on genetic characteristics 

of the etiological agents of Lyme borreliosis, biomarkers, humoral and cell-mediated immunity in patients with Lyme 

borreliosis”.  

KEYWORDS: Key words: Lyme disease, immunoblot, antibodies 

ЗАРАЗЕНОСТ С ANAPLASMA PHAGOCYTOPHILUM ПРИ КЪРЛЕЖИ, СВАЛЕНИ 

ОТ ПАЦИЕНТИ В БЪЛГАРИЯ 

Е. Панайотова1, И. Христова1, И. Трифонова1, Е. Тасева1, Т. Гладнишка1, В. Иванова1, К. 

Нгок1, И. Владимирова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Anaplasma phagocytophilum, причинителят на човешка гранулоцитна анаплазмоза (ЧГА), се предава 

чрез ухапване от кърлеж, като основен вектор в Европа са кърлежите от вида Ixodes ricinus. Данните за 

честотата на инфекция при кърлежи, свалени от пациенти, остават ограничени, особено в балканския регион. 

Последни проучвания в Европа съобщават за широка вариабилност в разпространението на A. 

phagocytophilum при кърлежи от рода Ixodes — от 0.4% в Швейцария до над 30% в части от Централна и 

Югоизточна Европа, включително Румъния и Унгария. 

Цел: Да се оцени разпространението на A. phagocytophilum при кърлежи, свалени от пациенти в България през 

2023 г. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Събрани бяха кърлежи, свалени от пациенти в периода февруари - декември 

2023 г. Кърлежите бяха определени по стадий и вид по метода на Померанцев, 1950 г. Екстракция на ДНК от 

кърлежите извършихме с помощта на циркониеви перли (0.5 мм) в хомогенизатор BeadBug Homogenizer 

(Benchmark scientific) и търговски кит за екстракция DNEasy Blood & Tissue Kit (QIAGEN, Germany). ДНК на 

причинителя на ЧГА потърсихме с real-time Taqman PCR (Viasure, Spain). 

РЕЗУЛТАТИ: За 2023 г. бяха събрани общо 1495 кърлежа, свалени от пациенти от град София и областта. 

Най-голям дял от кърлежите принадлежаха към вида Ixodes ricinus (94.8%), следвани от Dermacentor 

marginatus (2.7%), Rhipicephalus sanguineus (1.2%), Hyalomma marginatum (0.9%) и Haemaphysalis punctata 

(0.3%). Заразеността на кърлежите с причинителя на ЧГА беше 24.9%. Сред I. ricinus по-високо ниво на 
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заразеност бе установено при нимфите (37.2%) в сравнение с възрастните женски (22.4%). Допълнително, 2 

кърлежа от вида D. marginatus бяха положителни, като заразеността им с A. phagocytophilum възлизаше на 

4.9%. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Получените данни показват значително разпространение на A. phagocytophilum при 

кърлежи, свалени от пациенти в България, с най-високи стойности при нимфи на I. ricinus. Установяването на 

заразени D. marginatus подчертава необходимостта от мониторинг и на други видове кърлежи. Резултатите 

потвърждават значимостта на регулярния надзор и молекулярната диагностика на патогени, пренасяни от 

кърлежи в България. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Anaplasma phagocytophilum, real-time PCR, кърлежи 

PREVALENCE OF ANAPLASMA PHAGOCYTOPHILUM IN TICKS REMOVED 

FROM PATIENTS IN BULGARIA 

E. Panayotova1, I. Christova1, I. Trifonova1, E. Taseva1, T. Gladnishka1, V. Ivanova1, K. Ngok1, 

I. Vladimirova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: Anaplasma phagocytophilum, the causative agent of human granulocytic anaplasmosis (HGA), is transmitted 

by tick bites, with Ixodes ricinus being the primary vector in Europe. Data on infection rates in ticks removed from 

patients remain scarce, particularly in the Balkan region. Recent studies report a wide range of A. phagocytophilum 

prevalence in Ixodes ticks—from 0.4% in Switzerland to over 30% in Central and Southeastern Europe, including 

Romania and Hungary. 

Objective 

To evaluate the prevalence of A. phagocytophilum in ticks removed from patients in Bulgaria in 2023. 

MATERIALS AND METHODS: Ticks removed from patients were collected between February and December 

2023. Ticks were identified to species and developmental stage following Pomerantsev (1950). DNA extraction was 

performed using zirconium beads (0.5 mm) in a BeadBug Homogenizer (Benchmark Scientific) and the DNEasy 

Blood & Tissue Kit (QIAGEN, Germany). Real-time TaqMan PCR (Viasure, Spain) was used to detect A. 

phagocytophilum DNA. 

RESULTS: A total of 1,495 ticks removed from patients in Sofia and the surrounding region were analyzed. The 

majority were identified as Ixodes ricinus (94.8%), followed by Dermacentor marginatus (2.7%), Rhipicephalus 

sanguineus (1.2%), Hyalomma marginatum (0.9%), and Haemaphysalis punctata (0.3%). The overall positivity rate 

for A. phagocytophilum was 24.9%. Among I. ricinus, nymphs showed higher positivity (37.2%) compared to adult 

females (22.4%). Two Dermacentor marginatus ticks also tested positive, corresponding to a 4.9% infection rate. 

CONCLUSION: These findings indicate a notable prevalence of A. phagocytophilum in ticks removed from patients 

in Bulgaria, with the highest values observed in I. ricinus nymphs. The detection of infected D. marginatus underscores 

the importance of monitoring additional tick species. The results support the need for continued surveillance and 

molecular diagnostics of tick-borne pathogens in Bulgaria. 

KEYWORDS: Anaplasma phagocytophilum, real-time PCR, ticks 
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КЪРЛЕЖОВ ЕНЦЕФАЛИТ В БЪЛГАРИЯ. АНАЛИЗ ВЪРХУ СЛУЧАИТЕ ЗА 

ПЕРИОД ОТ 8 ГОДИНИ (2017-2024 Г.) 

Е. Тасева1, И. Христова1, Е. Панайотова1, И. Трифонова1, С. Тотева2 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни болести, Национална референтна 

лаборатория по Векторно-преносими инфекции, 2УМБАЛ „Софиямед“, Инфекциозно 

отделение, София 

ВЪВЕДЕНИЕ: Кърлежовият енцефалит е флавивирусна (TBE) инфекция на централната нервна система, с 

природно-огнищен характер. Пренася се чрез заразени кърлежи (род Ixodes) или в редки случаи от 

непастьоризирани млечни продукти. Инфекцията е ендемична в няколко европейски страни, с най-висока 

честота в Балтийските и Централноевропейските страни. Заболяването се характеризира с токсиинфекциозен, 

менингеален и енцефалитен синдром, с изразени миелитни прояви. В България инфекцията е регистрирана за 

първи път през 1961 г. от Андонов в Източна Стара планина. За периода 2009-2016 г. са регистрирани 5 случая.  

ЦЕЛ: Да се анализират потвърдените случаи на Кърлежов енцефалит за периода 2017-2024 г. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани бяха 124 броя серумни проби от пациенти, суспектни за Кърлежов 

енцефалит. Приложен бе ELISA метод за доказване на специфични  ИгГ и ИгМ антитела чрез търговски кит 

ЕUROIMMUN. 

РЕЗУЛТАТИ: Средната заболяемост за проучвания период беше 0,01/100 000. Бяха регистрирани 7 пациента 

с Кърлежов енцефалит с доказани ИгГ и ИгМ антитела, потвърдени чрез изследване на втора проба за 

установяване на сероконверсия. Пет от тях са от област Перник, един от област София и един от област Добрич 

(заразил се след пребиваване в Германия-Бавария). Заболелите са 6 мъже и 1 жена. Четири от тях съобщават 

за ухапване от кърлеж, а трима са се заразили след прием на сурово мляко. Всички заболели са имали развит 

токсоинфекциозен и астеноадинамичен синдром. При шест от пациентите, лабораторните изследвания 

показаха левкоцитоза и гранулоцитоза. При четири от тях неврологичния статус е бил без данни за СМРД 

(синдром на менинго-радикуларно дразнене), при трима - компютърно томографско изследване на главата 

показа начален мозъчен оток и мултиинфарктна енцефалопатия. Заболяването при всички имаше 

благоприятен изход. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Описаните случаи на ТBЕ показват, че заболяването вероятно не е необичайно в България. 

Рискът от ТВЕ в страната не бива да се подценява, особено при пациенти след ухапване от кърлеж в ендемичен 

регион и ако са налице различни прояви от страна на централната нервна система. Енцефалитът е 

животозастрашаващо заболяване, което често протича тежко и налага своевременното разпознаване, 

диагностициране и лечение. Нерядко при излекуване може да останат трайни увреждания на различни 

функции (зрение, слух, говор, обоняние и други). Установи се, че област Перник е ендемичен регион за тази 

инфекция, но вниманието трябва да се фокусира върху основните екологични и климатични фактори, 

определящи появата на нови огнища на ТВЕ в България. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: кърлежов енцефалит, ендемични региони, данни за СМРД 
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TICK-BORNE ENCEPHALITIS IN BULGARIA. CASE ANALYSIS FOR AN 8-YEAR 

PERIOD (2017-2024) 

E. Taseva1, I. Hristova1, E. Panayotova1, I. Trifonova1, S. Toteva2 

 
1National Center for Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory for 

Vector-Borne Infections, 2Sofiamed University Hospital, Infectious Diseases Department, Sofia 

INTRODUCTION: Tick-borne encephalitis is a flavivirus (TBE) infection of the central nervous system, with a 

natural focal nature. It is transmitted by infected ticks (genus Ixodes) or in rare cases by unpasteurized dairy products. 

The infection is endemic in several European countries, with the highest incidence in the Baltic and Central European 

countries. The disease is characterized by a toxiinfectious, meningeal and encephalitic syndrome, with pronounced 

myelitic manifestations. In Bulgaria, the infection was first registered in 1961 by Andonov in the Eastern Stara Planina 

Mountains. For the period 2009-2016, 5 cases were registered. 

AIM: To analyze confirmed cases of tick-borne encephalitis for the period 2017-2024. 

MATERIALS AND METHODS: 124 serum samples from patients suspected of tick-borne encephalitis were 

examined. ELISA method was applied to detect specific IgG and IgM antibodies using a commercial kit 

EUROIMMUN. 

RESULTS: The average incidence for the study period was 0.01/100,000. 7 patients with tick-borne encephalitis with 

proven IgG and IgM antibodies were registered, confirmed by testing a second sample to establish seroconversion. 

Five of them are from Pernik district, one from Sofia district and one from Dobrich district (infected after staying in 

Germany-Bavaria). The patients are 6 men and 1 woman. Four of them reported a tick bite, and three became infected 

after consuming raw milk. All patients had developed toxoinfectious and asthenodynamic syndrome. In six of the 

patients, laboratory tests showed leukocytosis and granulocytosis. In four of them, the neurological status was without 

evidence of MRDS (meningo-radicular irritation syndrome), in three - a computed tomography examination of the 

head showed initial cerebral edema and multi-infarct encephalopathy. The disease had a favorable outcome in all 

cases. 

CONCLUSION: The described cases of tick-borne encephalitis show that the disease is probably not rare in Bulgaria. 

The risk of tick-borne encephalitis in the country should not be underestimated, especially in patients after a tick bite 

in an endemic area and in the presence of various manifestations on the part of the central nervous system. Encephalitis 

is a life-threatening disease that often proceeds severely and requires timely recognition, diagnosis and treatment. 

Often, after recovery, permanent damage to various functions (vision, hearing, speech, sense of smell, etc.) may 

remain. It has been established that the Pernik region is an endemic area for this infection, but attention should be paid 

to the main ecological and climatic factors determining the emergence of new outbreaks of tick-borne encephalitis in 

Bulgaria. 

 

KEYWORDS: tick-borne encephalitis, endemic areas,  data оf meningoradicular irritation syndrome 
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ПОТЕНЦИАЛНИ ЗООНОЗИ РАЗПРОСТРАНЯВАНИ ОТ ПРИЛЕПИ  

С. Панайотов1, Б. Цафарова1, Й. Ходжев1,2, Ю. Атанасова1, О. Миков1, Н. Тошкова3, Н. 

Симов3 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, 2Нов български университет, 

3Национален природонаучнен музей – БАН 

ЦЕЛ: Целта на нашето изследване беше да се изследват кръв от прилепи и проби от вода, гуано и почва от 

български пещери за нововъзникващи или повтарящи се зоонози.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: През 2022-2024 г. анализирахме прилепи от семейства Vespertilionidae и 

Rhinolophidae, обитаващи три български пещери - Парниците, Орлова чука и Деветашката пещера. Бяха 

събрани кръвни проби по 30 μl от 200 прилепа. Изследвахме проби от почва, вода и гуано. Изолираната ДНК 

бе изследвана чрез PCR, 16S и ITS-таргетно секвениране и пълно геномно секвениране с цел да 

идентифицираме микробното биоразнообразие. Таксономичната идентификация на почистени сурови данни 

беше извършена с помощта на инструмента Kraken2 с базата данни NCBI Refseq за прокариоти, протозои, 

гъби и ДНК вируси в среда www.usegalaxy.eu. OTU таблици бяха генерирани с помощта на инструмента 

Bracken и резултатите бяха визуализирани с помощта на софтуера Pavian.  

РЕЗУЛТАТИ: Няколко патогенни микробни вида бяха открити в кръвта на прилепи. Брой ридове над 10К в 

пробите беше доказано за видове Mycobacterium, Mycoplasma, Bartonella, Plasmodium и Leishmania. В пробите 

от почва, вода и гуано доказахме висока честота на микобактериално присъствие. Множество потенциално 

патогенни гъбични видове бяха доказани. В проби събрани през 2022 г. доказахме 44% положителност за 

Leishmania spp., докато всичките 50 кръвни проби, събрани от същите пещери през 2024 г. бяха отрицателни. 

Други патогенни видове като Plasmodium spp. също бяха доказани.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Общо бяха идентифицирани седем бактериални, един гъбичен и един протозоен патоген, 

представляващи висок риск за хората. Бяха идентифицирани голям брой секвенции на видове от род Borrelia, 

но присъствието на Borrelia burgdorferi не беше доказано. Нашите резултати показват, че прилепите в 

България са носители на бартонели, микоплазми, атипични микобактерии и протозои от род Leishmania и 

Plasmodium. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Зоонози, прилепи, микобактерии 

POTENTIAL ZOONOSES SPREAD BY BATS 

S. Panaiotov1, B. Tsafarova1, Y. Hodzhev1,2, Y. Atanasova1, O. Mikov1, N. Toshkova3, N. Simov3 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, 2New Bulgarian University, Sofia, 

3National Museum of Natural History, Bulgarian Academy of Sciences 

AIM: The aim of our study was to examine blood from bats and water, guano and soil samples from Bulgarian caves 

for emerging or recurring zoonoses. 

MATERIALS AND METHODS: In 2022-2024, we analyzed bats from the families Vespertilionidae and 

Rhinolophidae inhabiting three Bulgarian caves - Parnitsite, Orlova Chuka and Devetashka Cave. 30 μl blood samples 

were collected from 200 bats. We examined soil, water and guano samples. The isolated DNA was examined by PCR, 

16S and ITS-targeted sequencing and full genome sequencing in order to identify microbial biodiversity. Taxonomic 
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identification of cleaned raw data was performed using the Kraken2 tool with the NCBI Refseq database for 

prokaryotes, protozoa, fungi and DNA viruses in the www.usegalaxy.eu environment. OTU tables were generated 

using the Bracken tool and the results were visualized using the Pavian software. 

RESULTS: Several pathogenic microbial species were detected in bat blood. Reads of over 10K in the samples were 

demonstrated for Mycobacterium, Mycoplasma, Bartonella, Plasmodium and Leishmania species. In soil, water and 

guano samples we demonstrated a high frequency of mycobacterial presence. Multiple potentially pathogenic fungal 

species were demonstrated. In samples collected in 2022 we demonstrated 44% positivity for Leishmania spp., while 

all 50 blood samples collected from the same caves in 2024 were negative. Other pathogenic species such as 

Plasmodium spp. were also demonstrated. 

CONCLUSION: In total, seven bacterial, one fungal and one protozoan pathogens were identified, posing a high risk 

to humans. A large number of sequences of Borrelia species were identified, but the presence of Borrelia burgdorferi 

was not proven. Our results show that bats in Bulgaria are carriers of Bartonella, Mycoplasma, atypical mycobacteria 

and protozoa of the genera Leishmania and Plasmodium. 

KEYWORDS: Bats, zoonoses, mycobacteria 

ПЪРВО ОТКРИВАНЕ НА ПИРЕТРОИДНА РЕЗИСТЕНТНОСТ ПРИ CULEX 

PIPIENS И НЕЙНОТО ПОТВЪРЖДЕНИЕ ПРИ AEDES ALBOPICTUS В 

РАЗЛИЧНИ ОБЛАСТИ НА БЪЛГАРИЯ 

О. Миков1, В. Якимова1, А. Иванова1, С. Бонева- Буковска1, Н. Иванова-Александрова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Да се оцени наличието на мутации L1014F за нокдаун резистентност (kdr) в комари Culex pipiens и 

V1016G в комари Aedes albopictus. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Екземпляри от Ae. albopictus са събрани през 2021 г. чрез капани за яйца в 25 

от 28-те области на България. Екземпляри от Cx. pipiens са събрани през 2024 г. от обор в област Враца и 

между 2016 и 2022 г. на различни места в три други области на страната. Мутациите в отделните комари са 

открити чрез алелспецифична полимеразна верижна реакция и гел електрофореза, следвайки общоприети 

протоколи. 

РЕЗУЛТАТИ: Резистентност към делтаметрин е открита чрез биологичен тест на СЗО в популация на Cx. 

pipiens от област Враца, при което 75% от тестваните комари са резистентни. Молекулярно изследване на 

пробите от Cx. pipiens от всичките четири изследвани региона откри рецесивния алел за kdr мутация както в 

хомозиготност, така и в хетерозиготност с чувствителния алел в Cx. pipiens биотип pipiens , Cx. pipiens биотип 

molestus и в хибриди Cx. pipiens/molestus. Рецесивната kdr мутация в Ae. albopictus е открита в 

хетерозиготност в областите Бургас, Пловдив, Силистра, Сливен и Ямбол, а в област Русе – в хетерозиготно 

и хомозиготно съсътояние. Екземплярите от всички останали региони са с хомозиготен чувствителен генотип. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Високото ниво на резистентност към пиретроиди при доказан вектор на Западнонилска 

треска трябва да послужи като аларма за спешна промяна в практиките за контрол на комарите в България. 

Появата му в популацията на азиатския тигров комар е тревожен знак, който би трябвало да доведе до други 

методи за потискане на популацията, основани на участието на обществото и биологични алтернативи. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: обикновен домашен комар, азиатски тигров комар, kdr 
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FIRST DETECTION OF PYRETHROID RESISTANCE IN CULEX PIPIENS AND ITS 

CONFIRMATION IN AEDES ALBOPICTUS IN DIFFERENT REGIONS OF 

BULGARIA 

O. Mikov1, V. Yakimova1, A. Ivanova1, S. Boneva-Bukovska1, N. Ivanova-Aleksandrova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: To assess the presence of knockdown resistance (kdr) mutations L1014F in Culex pipiens and V1016G in Aedes 

albopictus mosquitoes. 

MATERIALS AND METHODS: Specimens of Ae. albopictus were collected in 2021 by ovitraps in 25 of the 28 

regions of Bulgaria. Specimens of Cx. pipiens were collected in 2024 from an animal shelter in Vratsa region, and 

between 2016 and 2022 in various locations in three other regions of the country. The mutations in individual 

mosquitoes were detected by allele-specific polymerase chain reaction and gel electrophoresis following generally 

used protocols. 

RESULTS: Resistance to deltamethrin was detected by a WHO bioassay in a Cx. pipiens population from Vratsa 

region resulting in 75% of the tested mosquitoes being resistant. Molecular investigation of Cx. pipiens specimens 

from all the four investigated regions detected recessive kdr mutation allele in both homozygosity and heterozygosity 

with the susceptible allele in Cx. pipiens biotype pipiens, Cx. pipiens biotype molestus, and in Cx. pipiens/molestus 

hybrids. The recessive kdr mutation in Ae. albopictus was found in heterozygosity in the regions of Burgas, Plovdiv, 

Silistra, Sliven and Yambol, and in both heterozygous and homozygous states in Ruse region. The specimens from all 

other regions were found to be of the homozygous susceptible genotype. 

CONCLUSION: The high level of pyrethroid resistance in a proven West Nile vector should serve as an alarm for 

an urgent change in the mosquito control practices in Bulgaria. Its emergence in the Asian tiger mosquito population 

is a worrying sign that should lead towards other methods for population suppression based on biological alternatives 

and community participation. 

KEYWORDS: common house mosquito, Asian tiger mosquito, kdr 

СРАВНИТЕЛЕН МОЛЕКУЛЯРЕН АНАЛИЗ НА KDR РЕЗИСТЕНТНОСТ ПРИ 

КОМАРИ CULEX PIPIENS И AEDES ALBOPICTUS 

В. Якимова1, А. Иванова1, О. Миков1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Да се определи и сравни kdr–резистентност чрез детекция на мутациите V1014F при Cx. pipiens и 

V1016G при Ae. albopictus. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са възрастни комари Ae. albopictus и Cx. pipiens, събирани от 

различни райони на България. Молекулярната детекция на мутация V1014F при Cx. pipiens е направена чрез 

два паралелни алелспецифични PCR (AS-PCR) теста. Използвани са праймерите Cdq1 и Cdq2, 

амплифициращи фрагмента от гена Vssc, съдържащ kdr мутацията, и Cdq3 и Cdq4 – алелспецифични 

праймери, откриващи дивия тип и мутанта. При  Ae. albopictus мутацията V1016G се открива с един PCR тест, 

амплифициращ същия ген, чрез видовоспецифичен праймер Albo и два алелспецифични обратни праймера 

Gly и Val, съответно за мутантния и дивия тип. 
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РЕЗУЛТАТИ: Членовете на комплекса Cx. pipiens се разграничават трудно поради морфологичното си 

сходство, затова бяха молекулярно идентифицирани чрез мултиплексен PCR тест до биотиповете Cx. рipiens 

f. pipiens и Cx. рipiens f. molestus и техният хибрид. В нашите проби преобладава антропофилният биотип Cx. 

pipiens f. molestus. При Ae. albopictus не беше необходимо предварително молекулярно идентифициране, 

поради наличие на специфичен морфологичен ключ. 

При Cx. рipiens се открива наличието на мутация V1014F в три генотипа: V1014/L1014 – хомозиготни див тип, 

V1014/F1014 – хетерозиготи, F1014/F1014 – хомозиготи мутанти. Най-голяма честота има мутантният алел 

при всички биотипове, включително хибридната форма на Cx. pipiens. При Ae. albopictus се потвърди 

очакваната мутация V1016G, отговорна за kdr резистентност. Най-голям дял имат пробите, които са 

хомозиготи за чувствителния алел 1016V, последвани от хетерозиготи за мутантния алел 1016G. Само една 

проба е идентифицирана като хомозигот за мутантния алел 1016G. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Това е първото установяване на kdr-резистентност при Cx. pipiens в България и 

потвърждаване за наличието ѝ при Ae. albopictus. Установяването на резистентност на молекулярно ниво чрез 

AS-PCR е чувствителен метод, откриващ начална резистентност преди мутантните алели да достигнат 

достатъчно висока честота, за да се появят устойчиви хомозиготи сред популациите на комарите. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: AS-PCR, kdr резистентност, вектори 

COMPARATIVE MOLECULAR ANALYSIS OF KDR RESISTANCE IN CULEX 

PIPIENS AND AEDES ALBOPICTUS MOSQUITOES 

V. Yakimova1, A. Ivanova1, O. Mikov1 

 
1National Centre for Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: To determine and compare kdr resistance by detecting the V1014F mutation in Cx. pipiens and V1016G in Ae. 

albopictus. 

MATERIALS AND METHODS: Adult mosquitoes Ae. albopictus and Cx. pipiens, collected from different regions 

of Bulgaria, were used. The molecular detection of the V1014F mutation in Cx. pipiens was performed by two parallel 

allele-specific PCR ( AS-PCR) assays. The primers Cdq1 and Cdq2, amplifying the fragment of the Vssc gene 

containing the kdr mutation, and Cdq3 and Cdq4, allele-specific primers detecting the wild type and the mutant, were 

used. In Ae. albopictus, the V1016G mutation was detected by a single PCR assay amplifying the same gene, using a 

species-specific primer Albo and two allele-specific reverse primers Gly and Val for the mutant and wild type, 

respectively. 

RESULTS: The members of the Cx. pipiens complex are difficult to distinguish due to their morphological similarity, 

so a multiplex PCR test molecularly identified them to the biotypes Cx. pipiens f. pipiens and Cx. pipiens f. molestus 

and their hybrid. Our samples were dominated by the anthropophilic biotype Cx. pipiens f. molestus . In Ae. 

albopictus, no prior molecular identification was necessary due to the presence of a specific morphological key. 

In Cx. pipiens, the presence of the V1014F mutation was revealed in three genotypes: V1014/L1014 – homozygous 

wild type, V1014/F1014 – heterozygous, F1014/F1014 – homozygous mutants. The mutant allele had the highest 

frequency in all biotypes, including the hybrid form of Cx. pipiens. In Ae. albopictus, the expected V1016G mutation 

responsible for kdr resistance was confirmed. The largest proportion of samples were homozygous for the susceptible 

1016V allele, followed by heterozygotes for the 1016G mutant allele. Only one sample was identified as homozygous 

for the 1016G mutant allele. 

CONCLUSION: This is the first identification of kdr resistance in Cx. pipiens in Bulgaria and confirmation of its 

presence at Ae. albopictus. Molecular detection of resistance by AS-PCR is a sensitive method that detects initial 
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resistance before mutant alleles reach a high enough frequency for resistant homozygotes to emerge in mosquito 

populations. 

KEYWORDS: AS-PCR, kdr resistance, vectors 

АНАЛИЗ НА МАЛАРИЙНИТЕ СЛУЧАИ В БЪЛГАРИЯ - РЕТРОСПЕКТИВНО 

ПРОУЧВАНЕ ЗА ПЕТГОДИШЕН ПЕРИОД (2020 Г. - 2024 Г.) 

Н. Цветкова1, И. Райнова1, Р. Харизанов1, Р. Борисова1, М. Виденова1, В. Якимова1, А. 

Иванова1, З. Трайкова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Отдел „Паразитология и 

Тропическа Медицина“ 

ЦЕЛ: Да се анализират данните за случаите на внесена малария в страната през периода 2020 г. - 2024 г. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са данни от картите от епидемиологични проучвания на лица, 

диагностицирани с малария, извършени от Регионалните Здравни Инспекции, медицинска документация, 

както и данни от проведените лабораторни изследвания за видова идентификация на маларийните 

причинители (микроскопско изследване на кръвни капки и натривки, оцветени с боя Гимза и PCR в реално 

време) в Националната референтна лаборатория „Диагностика на паразитозите“, НЦЗПБ. 

РЕЗУЛТАТИ: За 5-годишния период на проучването регистрираните случаи на малария са 47. Заболели са 

34 български граждани и 13 чужденци. P. falciparum е причинител на 45 от случаите на внесена малария, а 2 

се дължат на P. vivax. Всичките 5 смъртни случая (сред 4 българи / 1 чужденец), регистрирани през периода 

на изследването, са причинени от P. falciparum. Анализът на данните показва тенденция на покачване на 

случаите на внесена малария, с най-нисък брой регистрирани през 2020 г. и 2022 г. (n=5) и най-висок през 

2024 г. (n=18). Само 3 от заболелите лица са провели химиопрофилактика по време на пребиваването си в 

ендемична за малария страна. На кръвопреливане на плазма е подложен 1 пациент в рамките на месеца, в 

който е диагностициран с малария. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Вносът на малария в нашата страна от ендемични региони се повишава. Процесът не 

подлежи на регулиране, поради непрекъснато нарастващия миграционен поток през последните години. Това 

създава епидемиологичен риск от нейното местно разпространение. С цел неговото предотвратяване, мерките 

за контрол и наблюдение на маларията в България трябва да бъдат засилени.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: малария, заболяемост, зоонози 

ANALYSIS OF MALARIA CASES IN BULGARIA - A RETROSPECTIVE STUDY FOR 

A FIVE-YEAR PERIOD (2020-2024) 

N. Tsvetkova1, I. Rainova1, R. Harizanov1, R. Borisova1, M. Videnova1, V. Yakimova1, A. 

Ivanova1, Z. Traykova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases (NCIPD), Department of Parasitology and 

Tropical Medicine 

AIM: To analyse the data on imported malaria cases in the country during the period 2020-2024. 
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MATERIALS AND METHODS: The data from the epidemiological survey cards of persons diagnosed with 

malaria, performed by the Regional Health Inspectorates, medical records, as well as data from the laboratory tests 

for species identification of malaria causative agents (microscopic examination of Giemsa-stained thick and thin blood 

films, and real-time PCR) performed in the National Reference Laboratory (NRL) for the Diagnosis of Parasitic 

Diseases at the NCIPD were used. 

RESULTS: During the 5-year study period, 47 cases of malaria were recorded. 34 Bulgarian citizens and 13 foreigners 

were affected. P. falciparum was the causative agent of 45 cases of imported malaria, and 2 were due to P. vivax. All 

5 deaths (among 4 Bulgarians / 1 foreigner) registered during the study period were caused by P. falciparum. Data 

analysis reveals an increasing trend in imported malaria cases, with the lowest numbers recorded in 2020 and 2022 (n 

= 5), and the highest in 2024 (n = 18). Only three of the affected individuals received chemoprophylaxis during their 

stay in a malaria-endemic country. One patient underwent plasma transfusion within the month of being diagnosed 

with malaria.  

CONCLUSION: Malaria importation into our country from endemic regions is increasing. The process is not subject 

to regulation due to the continuously increasing migration flow in recent years. This creates an epidemiological risk 

of its local spread. In order to prevent it, malaria control and surveillance measures in Bulgaria must be strengthened. 

KEYWORDS: malaria, morbidity, zoonoses 

ИЗПОЛЗВАНЕ НА S-МЕТОПРЕН ПРИ ДЕЗИНСЕКЦИЯТА СРЕЩУ КОМАРИ 

Н. Миткова1, С. Буковска1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Целта на настоящата работа е да се установи ефикасността на ларвицид с S-метопрен, срещу комари.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Биоциди с  растежния регулатор S-метопрен са налични на българския пазар. 

Изпитаният продукт съдържа смес от 5,26% свободен и микрокапсулиран S-метопрен. Продуктът беше 

тестван срещу ларви на комари Aedes aegypti, отглеждани лабораторно. Приложение: 0,022 mL продукт/m² 

водна повърхност, при дълбочина на водата <30 cm. Опитът беше проведен с три проби с по 30 ларви (общо 

90) и контрола от 30 ларви. В пробите и контролата ежедневно беше добавяна храна за ларви, а развилите се 

какавиди бяха прехвърляни в съдове с чиста вода покрити с марля. Отчетена беше степента на инхибиране 

(процент ларви, които не са успели да се развият до имаго). 

РЕЗУЛТАТИ: На 7-ия ден от опита, в пробите беше отчетено началото на какавидиране с общо 7,7% (7/90) 

живи какавиди. На 10-ия ден имаше 14,4% (13/90) умрели какавиди и 85,5% (77/90) умрели ларви. Степента 

на инхибиране беше 100%, а минималният допуск на показателя, според използваната методика, е 80%. В 

контролата смъртност не беше наблюдавана. На 7-ия ден имаше 60% (18/30) живи какавиди, от които 

имагинираха 6 комара. На 10-ия ден развитието на какавидите достигна до 83,33% (25/30), а възрастните 

комари се увеличиха до осем. До 15-тия ден какавидираха и останалите 5 ларви, а имагинирането беше 86,66% 

(26/30). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Изпитаният продукт показа добре изразено ларвицидно действие срещу комари и 

предотвратява успешно появата на имаго.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: S -метопрен, комари, ефикасност  
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TREATMENT WITH S-METHOPRENE AGAINST MOSQUITOES 

N. Mitkova1, S. Bukovska1  

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: This work aims to investigate the efficacy of a larvicide containing S-methoprene against mosquitoes. 

MATERIALS AND METHODS: Biocides with the growth regulator S-methoprene are available on the Bulgarian 

market. The tested product contains a mixture of 5.26% free and microencapsulated S-methoprene. It was tested 

against Aedes aegypti (a laboratory strain) mosquito larvae. Application: 0.022 mL product/m² of water surface, at a 

water depth <30 cm.  

The experiment was conducted with three samples of 30 larvae each (90 larvae in total) and a control of 30 larvae. 

Larval food was added daily to the samples and control, and the developed pupae were transferred to clean water 

containers covered with gauze. Adult emergence inhibition was expressed as the percentage of larvae that do not 

develop into successfully emerging adults.  

RESULTS: On the 7th day of the experiment, the pupation in the samples showed 7.7% (7/90) live pupae. On day 

10, there were 14.4% (13/90) dead pupae and 85.5% (77/90) dead larvae. The inhibition rate was 100% and the 

minimum value of the indicator, according to the methodology used, is 80%. No mortality was observed in the control. 

On the 7th day, there were 60% (18/30) live pupae, of which 6 transformed into adult mosquitoes. On the 10th day, 

pupal development reached 83.33% (25/30) and adult mosquitoes increased to eight. By the 15th day, the remaining 

5 larvae pupated and the emergence of the adults was 86.66% (26/30). 

CONCLUSION: The tested product showed well larvicidal action against mosquitoes and successfully prevented the 

emergence of adult mosquitoes. 

KEYWORDS: S-methoprene, mosquitoes, efficacy  
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СЕСИЯ VII – ИНФЕКЦИИ, ПРИЧИНЯВАНИ ОТ ХРАНИ И ВОДИ 

БЪЛГАРСКАТА ПРОГРАМА ЗА МОНИТОРИНГ НА ОТПАДНИТЕ ВОДИ ЗА 

ПАТОГЕННИ ВИРУСИ 

С. Иванов1,2, С. Шишков1,3, А. Хинков1,3, З. Уршев4, Й. Кижева1,5, М. Белухова1,6, С. 

Милева1, Д. Бинев1, К. Атанасов1 

 
1Научна група „Микробиологични рискове в околната среда“, проект SUMMIT 3.2.4., 

Биологически факултет, Софийски университет „Св. Кл. Охридски“, 2ЦБХ лаборатория 

ЕООД, София, 3Лаборатория Вирусология, Биологически факултет, Софийски 

университет „Св. Кл. Охридски“, 4Ел Би Булгарикум, 5Катедра по Обща и промишлена 

микробиология, Биологически факултет, Софийски университет „Св. Кл. Охридски“, 
6Катедра по Обща и приложна хидробиология, Биологически факултет, Софийски 

университет „Св. Кл. Охридски“ 

ЦЕЛ: Епидемиологията, базирана на отпадъчни води (ЕОВ) е интегрирана техника, свързана с екстракция, 

анализ, обработка на данни и интерпретация на присъствието на биологични мишени, екскретирани от 

изпражнения/урина в отпадъчни води. ЕОВ позволява ранно откриване и прогнозиране на епидемични 

огнища, ефективно наблюдение на хода на епидемията, както и идентифициране на нови или неочаквани 

патогени. Цел на нашия проект е да се разработи методология за идентифициране на патогенни вируси в 

отпадните води, която да се приложи за проследяване на епидемиологичния статус на населението.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: На първият етап на проекта бяха селектирани пречиствателните станции за 

отпадни води в София, Пловдив, Варна и Бургас. Основен метод за идентификация и количествено измерване 

на вирусите е молекулярна диагностика чрез мултиплекс Taq-man qPCR, процедура усъвършенствана в 

нашата лаборатория. Разработени бяха протоколи за пробонабиране, пречистване и концентриране на 

вирусите от отпадните води. Получените вирусни концентрати се съхраняват в течен азот и/или от тях се 

изолират ДНК/РНК за qPCR. Към момента се тества методология за не-таргетно проучване на отпадните води 

посредством метагеномен анализ на вирусните ДНК/РНК.  

РЕЗУЛТАТИ: От началото на пробонабирането (02.2024) са обработени над 100 проби отпадни води. През 

2025 рутинно тестваме отпадните води за наличие на 13 вирусни мишени - Sars-CoV-2, Грип А и Б, RSV, 

Ентеровируси, Аденовируси, VZV, три генотипа Норовируси, HCoV-229E, Хепатити А и Е. Сред 

изненадващите резултати беше установеното доминиране на пандемичния коронавирус през горещия летен 

сезон на 2024 и последващото затихване през зимата. През април 2025 посредством анализ на отпадните води 

в Банско установихме за 24 часа, че причинител на епидемичното огнище в града е норовирус генотип GII.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Разработената методология позволява идентификация и проследяване във времето на 

епидемиологично значимите вирусни заболявания чрез анализ на отпадните води.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: отпадни води, епидемиология, патогенни вируси 
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THE BULGARIAN WASTEWATER MONITORING PROGRAM FOR PATHOGENIC 

VIRUSES 

S. Ivanov1,2, S. Shishkov1,3, А. Hinkov1,3, Z. Urshev4, Y. Kizheva1,5, M. Belouhova1,6, S. Mileva1, 

D. Binev1, K. Atanasov1 

 
1Scientic group: "Microbiological Risks in the Environment“, project SUMMIT 3.2.4., Faculty of 

Biology, University of Sofia “St. Kl. Ohridski”, 2CFB laboratory Ltd., Sofia, 3Laboratory of 

Virology, Faculty of Biology, University of Sofia “St. Kl. Ohridski”, 4LB Bulgaricum PLC, R&D 

Department, 5Department of General and Industrial Microbiology, Faculty of Biology, 

University of Sofia “St. Kl. Ohridski”, 6Department of General and Applied Hydrobiology, 

Faculty of Biology, University of Sofia “St. Kl. Ohridski” 

AIM: Wastewater-based epidemiology (WBE) is an integrated technique related to the extraction, analysis, data 

processing and interpretation of the presence of biological targets excreted from feces/urine in wastewater. WBE 

allows for early detection and prediction of epidemic outbreaks, effective monitoring of the course of the epidemic, 

as well as identification of new or unexpected pathogens. The aim of our project is to develop a methodology for the 

identification of viruses in wastewater, which can be applied to monitor the epidemiological status of the population. 

MATERIALS AND METHODS: At the first stage of the project, the wastewater treatment plants of Sofia, Plovdiv, 

Varna and Burgas were selected. The main method for identification and quantitative measurement of viruses is 

molecular diagnostics with multiplex Taq-man qPCR, a procedure refined in our laboratory. Protocols for sampling, 

purification and concentration of viruses from wastewater were developed. The resulting viral concentrates are stored 

in liquid N and/or DNA/RNA is isolated from them for qPCR. A methodology for non-targeted wastewater study 

using metagenomic analysis of viral DNA/RNA is currently being tested. 

RESULTS: Since the beginning of sampling, over 100 wastewater samples have been processed. During 2025, we 

have been routinely testing wastewater for the presence of 13 viral targets - Sars-CoV2, Influenza A and B, RSV, 

Enteroviruses, Adenoviruses, VZV, three Norovirus genotypes, HCoV-229E, Hepatitis A and E. Among the surprising 

results was the established dominance of the Sars-CoV2 during the hot summer season of 2024 and the subsequent 

decline with the onset of winter. In April 2025, through analysis of wastewater in Bansko, we established within 24 

hours that the causative agent of the epidemic outbreak in the city was norovirus genotype GII. 

CONCLUSION: The developed methodology allows for identification and tracking over time of epidemiologically 

significant viral diseases through wastewater analysis. 

KEYWORDS: wastewater, epidemiology, pathogenic viruses 
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ИЗОЛИРАНЕ НА ВИРУСИ ОТ РОДА ENTEROVIRUS (PICORNAVIRIDAE) ОТ 

ПРОБИ ОТ ОТПАДНИ ВОДИ В КЛЕТЪЧНА КУЛТУРА 

С. Иванов1, Ст. Шишков1,2, А. Хинков1,2, П. Ангелова2  

 
1Софийски университет „Св. Кл. Охридски“,  Биологически факултет, Научна група: 

Микробиологични рискове в околната среда, проект SUMMIT 3.2.4., 2Софийски 

университет „Св. Кл. Охридски“, Биологически факултет, Лаборатория Вирусология 

ЦЕЛ: Вирусите са широко разпространени в отпадните води, което представлява риск за човешкото здраве. 

Не всички откриваеми вируси са заразни. Изолирането на потенциално патогенни вируси от отпади води в 

клетъчни култури е проблем, тъй като те могат да представляват риск за човешкото здраве и биха могли да 

бъдат източници на инфекция. В съответствие с гореизложеното, ние си поставихме за цел да определим в 

колко от пробите от отпадни води, в които е доказано наличието на представители на рода Enterovirus чрез 

qPCR, могат да бъдат изолирани в клетъчна култура.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: При изследването на инфекциозния потенциал на вирусите в пробата от 

отпадни води използвахме клетъчна линия BGM (Buffalo Green Monkey бъбречни клетки). Клетките бяха 

култивирани в матраци (фласки) за клетъчни култури, с обем 25 сm2, растежна хранителна среда Dulbecco′s 

Modified Eagle′s Medium и инкубирани при 37°C и 5% CO2. След отстраняване на културалната среда, 

клетъчният монослой беше инокулиран с пробата от отпадни води. След 2 часа беше добавена поддържаща 

хранителна среда. Продължителността на култивиране на инокулираната клетъчна линия зависеше от времето 

на поява на цитопатичен ефект, обикновено между 24 и 72 часа. Ако липсваше цитопатичен ефект, клетките 

бяха замразявани на 72-рия час и бяха извършвани още два слепи пасажа. 

РЕЗУЛТАТИ: В четири от общо девет тествани проби беше изолиран инфекциозен вирус, чиято 

принадлежност към рода Enterovirus беше потвърдена чрез qPCR. Видът и генотипът на изолираните вируси 

предстои да бъде определен. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: В отпадните води се откриват инфекциозни ентеровируси. От друга страна, не всяка проба, 

положителна за вирусната РНК, съдържа инфекциозни вириони. Нашата работа показва, че замърсяването с 

отпадни води на питейни такива, както и на храни, е реален път за предаване инфекции от ентеровируси. 

Идентифицирането и генотипирането на ентеровирусите в отпадните води е метод за епидемиологично 

проучване на заболеваемостта от тях в съответната човешка популация. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: отпадни води, род Enterovirus, клетъчни култури 

RECOVERY OF VIRUSES OF ENTEROVIRUS GENUS (PICORNAVIRIDAE) FROM 

WASTEWATER SAMPLES IN CELL CULTURE MODEL 

S. Ivanov1, St. Shishkov1,2, А. Hinkov1,2, P. Angelova2 

 
1University of Sofia “St. Kl. Ohridski”, Faculty of Biology, Scirntific group: "Microbiological 

Risks in the Environment“, project SUMMIT 3.2.4., 2University of Sofia “St. Kl. Ohridski”, 

Faculty of Biology, Laboratory of Virology 

AIM: Viruses are omnipresent and persistent in wastewater, which poses a risk to human health. Not all detectable 

viruses are infectious. The recovery in cell cultutre of potentially pathogenic viruses from wastewater is of concern 
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since it can pose risks to human health and could be the sources of infection in waterborne disease outbreaks. In 

accordance with the above we set ourselves the goal of determining in how many of the wastewater samples in which 

the presence of representatives of the genus Enterovirus was proven by qPCR could be isolated in cell culture.  

MATERIALS AND METHODS: In the study of the infectious potential of viruses in the wastewater sample, we 

used the BGM cell line. The cells were grown in Cell Culture Flask, Tissue Culture Treated, 25 сm2, growth medium 

Dulbecco′s Modified Eagle′s Medium and incubated at 37 oC and 5% CO2.  After removing the culture medium, the 

cell monolayer was inoculated with the wastewater sample. After 2 hours, maintenance medium was added. The 

duration of cultivation of the inoculated cell line depended on the time of appearance of cytopathic effect usually 

between 24 to 72 hours. In the absence of cytopathic effect, the cells were frozen at 72 hours and two more blind 

passages were performed. 

RESULTS: In four out of a total of nine samples tested, an infectious virus was isolated and its belonging to the genus 

Enterovirus was confirmed by qPCR. The genotype of the isolated viruses are yet to be determined. 

CONCLUSION: Infectious enteroviruses are found in wastewater. On the other hand, not every sample positive for 

viral RNA contains infectious virions. Our work shows that wastewater contamination of drinking water, as well as 

food, is a real route for the transmission of enterovirus infections. Identification and genotyping of enteroviruses in 

wastewater is a method for epidemiological study of their morbidity in the relevant human population. 

KEYWORDS: wastewater, genus Enterovirus, cell cultures 

ВИРУСОЛОГИЧНО РАЗШИФРОВАНЕ НА ХРАНИТЕЛНИ ВЗРИВОВЕ 

А. Стоянова1, В. Джорова-Петкова1, И. Георгиева1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, Национална референтна 

лаборатория "Ентеровируси"  

ЦЕЛ: Да се открие вирусна ли е етиологията на хранителни взривове в страната. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: От края на м. февруари до края на м. април 2025 г. в Националната референтна 

лаборатория “Ентеровируси” на Националния център по заразни и паразитни болести за диагностика на 

вирусни причинители са получени 58 проби от 5 предполагаеми взрива – 3 от взривовете са в детски градини 

(14 фекални проби от ДГ „8 март“ от РЗИ-Пловдив, 19 фекални проби от ДГ 1 „Щастливо детство“ – РЗИ-

Монтана и 9 фекални проби от ДГ 16 „Славейче“ – РЗИ-Хасково), а проби от другите 2 взрива са получени от 

РЗИ-Благоевград - 10 анални секрета от почиващи в х-л „Панорама“ в Сандански и 6 фекални проби на 

хоспитализирани в Разлог жители на Банско. Първичната детекцията е осъществена чрез имуно-ензимни 

методи (ELISA), а чрез мултиплексна полимеразно-верижна реакция с обратна транскрипция (RT-PCR) се 

определи геногрупата на норовирусите, както и се провери дали няма наличие на смесени инфекции.  

РЕЗУЛТАТИ: В 18 от всички проби (18/58; 31,03%) или при 3 от взривовете, бяха установени норовируси 

чрез ELISA - в ДГ „8 март“ в 21,4% от пробите бяха доказани норовируси (3/14), в ДГ 1 „Щастливо детство“ 

52,6% от пробите бяха положителни за наличие на норовируси (10/19) и 83,3% от получените от РЗИ-

Благоевград проби на хоспитализирани в Разлог показаха положителен резултат (5/6). Чрез молекулярно-

биологични методи се установи, че причинители на хранителното натравяне са норовируси от геногрупа II. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: При 3 от вероятните хранителни взрива се доказаха норовируси като етиологичен агент. 

Норовирусите са чести причинители на епидемии от остри небактериални гастроентерити в затворени 

колективи, а също така причиняват инфекции, предавани с храни и води. По тази причина при възникване на 
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взривове, характеризиращи се с разстройство и/или повръщане е необходимо освен микробиологично 

изследване, да се проведе и вирусологично такова.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: хранителен взрив, етиологичен агент, норовируси  

VIRUSOLOGICAL DECODING OF FOOD OUTBREAKS 

A. Stoyanova1, V. Dzhorova-Petkova1, I. Georgieva1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory 

"Enteroviruses" 

AIM: To determine if the etiology of the food outbreaks in the country is viral. 

MATERIALS AND METHODS: From the end of February to the end of April 2025 in the National Reference 

Laboratory "Enteroviruses" at the National Center of Infectious and Parasitic Diseases for the diagnosis of viral 

pathogens, 58 samples were obtained from 5 suspected outbreaks - 3 of the outbreaks were in kindergartens (14 fecal 

samples from the "8 March" DG from the Plovdiv Regional Health Institute, 19 fecal samples from the "Happy 

Childhood" DG 1 - Montana Regional Health Institute and 9 fecal samples from the "Slaveiche" DG 16 - Haskovo 

Regional Health Institute), and samples from the other 2 outbreaks were obtained from the Blagoevgrad Regional 

Health Institute - 10 anal secretions from guests staying at the "Panorama" hotel in Sandanski and 6 fecal samples 

from residents of Bansko hospitalized in Razlog. The primary detection was carried out using immuno-enzyme 

methods (ELISA), and the genogroup of the noroviruses was determined using multiplex polymerase chain reaction 

with reverse transcription (RT-PCR), as well as checking whether there were any mixed infections. 

RESULTS: By ELISA, in 18 of all samples (18/58; 31.03%) or in 3 of the outbreaks, noroviruses were detected - in 

KG "March 8th" in 21.4% of the samples noroviruses were proven (3/14), in KG 1 "Happy Childhood" 52.6% of the 

samples were positive for the presence of noroviruses (10/19) and 83.3% of the samples received from RHI-

Blagoevgrad of hospitalized patients in Razlog showed a positive result (5/6). Through molecular-biological methods, 

it was established that the causative agents of food poisoning are noroviruses of genogroup II. 

CONCLUSION: In 3 of the probable food outbreaks, noroviruses were proven to be the etiological agent. 

Noroviruses are frequent causes of epidemics of acute non-bacterial gastroenteritis in closed collectives, and also 

cause infections transmitted through food and water. For this reason, in the event of outbreaks characterized by 

diarrhea and/or vomiting, it is necessary to conduct a virological examination in addition to a microbiological 

examination. 

KEYWORDS: food outbreak, etiological agent, noroviruses 

VIBRIO CHOLERAЕ - ОТНОВО НА СЦЕНАТА В БЪЛГАРИЯ 

Р. Ненова1, И. Томова1, Б. Цафарова1,2, И. Томова2,. И. Иванов1, П. Орозова3, С. 

Панайотов1, Л. Горянова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, 2СБАЛИПБ „Проф. Иван Киров“, 

3НДНИВМИ“Проф. д-р Г. Павлов“ 

ЦЕЛ: Представяне на резултати от микробиологични изследвания на нов внесен през 2024г случай на холера. 
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Културелно за наличие на вибриони бе  изследван фецес на 23-годишен 

индийски гражданин, живеещ у нас и завърнал се от пътуване в Индия. Изолираният щам бе проучен за 

оксидазна активност иидентифициран чрез MALDI-TOF-MS, аглутинационни реакции и мултиплексен PCR. 

Щамът е секвениран целогеномно.  

РЕЗУЛТАТИ: Изолираният по класически за вибриони метод щам бе с подчертана оксидазна активност. 

Протеиновият профил показа принадлежността му към  Vibrio choleraе (score value 2.31). Серотипирането 

доказа че се касае за V. choleraе О1, серотип Огава. Молекулярната идентификация потвърди наличието на V. 

choleraе О1 и ген за токсигенност tox A. Предстои анализ на получените при WGS данни. Пациентът и негов 

контактен са микробиологично проследени до получаване на трайни отрицателни резултати. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Касае се за доказан след повече от един век вносен случай на инфекция с V. choleraе О1, 

серотип Огава. В ерата на глобализация не трябва да отслабваме вниманието си за възможността от внос на 

екзотични за страната ни инфекции и тяхното разпространение. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: V. choleraе, вносен случай  

VIBRIO CHOLERAЕ – BACK ON THE BULGARIAN STAGE 

R. Nenova1, I. Tomova1, B. Tsafarova1,2, I. Tomova2, I. Ivanov1, P. Orozova3, S. Panaiotov1, L. 

Goryanova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, 2SHATIPD “Prof Ivan Kirov”, 3NDRVMI 

"Prof d-r G. Pavlov" 

AIM: To present the results from microbiological investigations of a new imported case of cholera identified in 2024. 

MATERIALS AND METHODS: For the presence of vibrios we cultured a fecal sample from a 23-year-old Indian 

national residing in Bulgaria but who had a recent travel history to India.  

The isolated strain was tested for oxidase activity and identified using several methods: MALDI-TOF-MS, 

agglutination reactions and multiplex PCR. Whole-genome sequencing (WGS) was also performed.  

RESULTS: A strain was isolated using classical methods for vibrios and it shows strong oxidase activity. Its protein 

profile confirmed identification as Vibrio cholerae (score value 2.31). Serotyping indicated that the isolate belonged 

to V. cholerae O1, serotype Ogawa. Molecular identification confirmed V. cholerae O1  and presence of  toxA gene.  

Analysis of the WGS data is ongoing. The patient and his contact were microbiologically followed up until obtaining 

of consistently negative results. 

CONCLUSION: This is a confirmed imported case of infection with V. cholerae O1, serotype Ogawa — the first 

case documented in over a century in Bulgaria. In the era of globalization, vigilance must be maintained regarding the 

potential importation and spread of infections that are exotic for our country. 

KEYWORDS: V. choleraе, imported cholera case 
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BLASTOCYSTIS SPP. – НАЙ-ЧЕСТО ДИАГНОСТИЦИРАНИЯТ ЧРЕВЕН 

ПРОТОЗОЕН ПАТОГЕН В БЪЛГАРИЯ ЗА ПЕРИОДА ЯНУАРИ 2020 Г.– ЮНИ 2025 

Г. 

А. Иванова1, Н. Цветкова1, Р. Борисова1, М. Виденова1, В. Якимова1, З. Трайкова1, Р. 

Харизанов1, И. Райнова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни болести, Отдел Паразитология и 

тропическа медицина 

ЦЕЛ: Цел на проучването е да се определи честотата и демографските характеристики на човешката 

бластоцистоза в България за 5,5-годишен период (януари 2020 г. – юни 2025 г.).  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За определяне на нивата на опаразитеност с бластоцисти бяха събрани, 

проучени и анализирани данните за пациентите с бластоцистоза, изследвани в , Националната Референтна 

Лаборатория „Диагностика на паразитозите” (НРЛДП) и годишните отчети на Регионалните Здравни 

Инспекции (РЗИ). За периода на проучването с микроскопски методи са изследвани общо 1 902 138 лица, от 

които 3422 в НРЛДП. Диагностицирани с бластоцистоза са 6571 (146 в НРЛДП). 

РЕЗУЛТАТИ: Средната опаразитеност с Blastocystis spp. за проучвания период в България, по данни на РЗИ 

е 0,33%, докато установената в НРЛДП е по-висока – 4,27 % (2020 г. – 1,87%, 2021 – 3,59%, 2022 – 2,78%, 

2023 – 4,88%, 2024 – 5,99%, а за първите шест месеца на 2025 г. – 6,5%). От диагностицираните 146 пациента 

с бластоцистоза в НРЛДП, 91,7% (n=132) са с проявена симптоматика и само 8,3% с асимптомно носителство 

(n=12). Разпределението по пол на опаразитените с Blastocystis spp. е почти еднакво - 74 (50,7%) жени и 72 

(49,3%) мъже. Средната възраст е 40,1 (от 2 – 81 години). При двама пациенти е открита ко-инвазия с 

Enterobius vermicularis (мъже на 12 и 43 години), при четирима с Giardia duodenalis (мъже на 18, 33 и 36 години 

и една жена на 43 години) и при един с Entamoeba coli (мъж на 66 години). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Наблюдава се тенденция на покачване на случаите на бластоцистоза през изследвания 

период. По-високият процент на открити опаразитени лица в НРЛДП може да се дължи на по-широкия набор 

прилагани методи за изследване, както и на това че основният дял изследвани лица (91,7%) са с клинична 

симптоматика от страна на гастроинтестиналния тракт. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Blastocystis spp., нива на опаразитеност, анализ 

BLASTOCYSTIS SPP. - THE MOST FREQUENTLY DIAGNOSED ENTERIC 

PROTOZOAN PATHOGEN IN BULGARIA FOR THE PERIOD JANUARY 2020 - 

JUNE 2025. 

A. Ivanova1, N. Tsvetkova1, R. Borisova1, M. Videnova1, V. Yakimova1, Z. Traykova1, R. 

Harizanov1, I. Raynova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Department of Parasitology and Tropical 

Medicine 

AIM: The aim of this study is to determine the incidence and demographic characteristics of human blastocystosis in 

Bulgaria over a 5.5-year period (January 2020 - June 2025). 
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MATERIALS AND METHODS: To determine the levels of infected with Blastocystis spp. humans, the data of 

patients with blastocystosis examined in the National Reference Laboratory for Diagnosis of Parasitic Diseases 

(NRLDPD), and the annual reports of the Regional Health Inspectorates (RHI) were collected, studied and analyzed. 

During the study period, among the total of 1,902,138 individuals examined by microscopic methods, 3,422 were 

tested at the NRLDPD. The number of persons diagnosed with blastocystosis was 6,571 (146 in NRLDPD). 

RESULTS: Based on the RHI data, the average Blastocystis spp. prevalence for the study period in Bulgaria was 

0.33%, while the rate established in the NRLDPD was higher - 4.27% (2020 - 1.87%, 2021 - 3.59%, 2022 - 2.78%, 

2023 - 4.88%, 2024 - 5.99%, and for the first six months of 2025 - 6.5%). Of the 146 patients diagnosed with 

blastocystosis in the NRLDPD, 91.7% (n=132) were symptomatic and only 8.3% were asymptomatic (n=12). The 

gender distribution of those infected with Blastocystis spp. was almost equal, 74 (50.7%) females and 72 (49.3%) 

males. The mean age was 40.1 ( ranging from 2 - 81 years). Two patients were co-infected with Enterobius 

vermicularis (men aged 12 and 43 years), four with Giardia duodenalis (men aged 18, 33 and 36 years and one female 

aged 43 years) and one with Entamoeba coli (men aged 66 years). 

CONCLUSION: There was an increasing trend of blastocystosis cases during the study period. In our opinion, the 

higher percentage of detected infected persons in the NRLDPD is due to the wider range of applied testing methods, 

as well as the fact that the main group of examined persons (91.7%) had clinical manifestations from the 

gastrointestinal tract. 

KEYWORDS: Blastocystis spp., parasitic levels, analysis 

РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА ХЕПАТИТ С ВИРУСНИ МАРКЕРИ В СЕРУМНИ 

ПРОБИ НА ПАЦИЕНТИ (ИЗСЛЕДВАНИ ЗА ПЕРИОДА ЯНУАРИ.2018 – 

ЮНИ.2025Г. В НРЛ „ХЕПАТИТНИ ВИРУСИ“ 

В. Йончева1, Ч. Исмаилова1, Т. Тенев1, Е. Голкочева – Маркова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: ЦЕЛ на настоящото проучване е да се оцени разпространението на HCV вирусни маркери при пациенти, 

чиито серумни проби са  постъпили в НРЛ „Хепатитни вируси за диференциално лабораторна диагностика на 

остри или хронични вирусни хепатити. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проучването обхваща периода Януари.2018 – 

Юни.2025 г. Общо 5775 серумни проби са  изследвани посредством ELISA (DiaPro, Italy) за наличие на 

антитела срещу HCV (HCV Ab). Положителните серумни проби бяха изследвани допълнително посредством 

real – time PCR, за да се определи концентрацията на вирусната HCV РНК с цел определяне на остра или 

хронична , или отминала инфекция. 

РЕЗУЛТАТИ: РЕЗУЛТАТИ: при 380 (6,5%), от които 198 (52,1%) на HIV (+) – лица от изследваните 5775 

проби се установи наличие на антитела срещу HCV. В 313 (82,3%) от положителните за наличие на антитела 

срещу HCV се доказа наличие на HCV РНК, като вирусния товар варира от 2000 IU/ml до > 10 000 000 IU/ml. 

При 67 (17,7%)серологично положителни проби не се доказа наличие на HCV РНК, което показва прекарана 

в миналото хепатит С вирусна инфекция. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Антитела срещу HCV бяха установени при 6,5% от пациенти, чиито 

серумни проби са постъпили в НРЛ „Хепатитни вируси: за диференциално лабораторна диагностика на остри 

или хронични вирусни хепатити. Виремия се доказа при 82,3% от серологично положителните проби. 
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КЛЮЧОВИ ДУМИ: HCV Ab, HCV РНК 

SPREAD OF HEPATITIS C VIRAL MARKERS IN SERUM SAMPLES OF PATIENTS 

(TESTED FROM JANUARY 2018 TO JUNE 2025 IN NRL “HEPATITIS VIRUSES”) 

V. Ioncheva1, Ch. Ismailova1, T. Tenev1, E. Golkocheva – Markova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: AIM: Assess the prevalence of HCV viral markers in patients whose serum samples were sent to the National 

Laboratory for Hepatitis Viruses for differential laboratory diagnosis of acute or chronic viral hepatitis. 

MATERIALS AND METHODS: MATERIALS AND METHODS: The study covers the period January 2018 – 

June 2025. A total of 5775 serum samples were tested by ELISA (DiaPro, Italy) for the presence of antibodies against 

HCV (HCV Ab). Positive serum samples were investigated using real-time PCR to determine the concentration of 

viral HCV RNA and to estimate the type of infection – acute, chronic, or past infection. 

RESULTS: RESULTS: The presence of antibodies to HCV was detected in 380 samples (6.5%), 198 of them (52.1%) 

were HIV (+). The total number of investigated samples was 5775. In 313 (82.3%) of those positive for antibodies to 

HCV, the presence of HCV RNA was demonstrated, with a range of viral load from 2000 IU/ml to more than 

10,000,000 IU/ml. In 67 (17.7%) serologically positive samples, the presence of HCV RNA was not found, indicating 

a past hepatitis C virus infection. 

CONCLUSION: CONCLUSION: Antibodies against HCV were detected in 6.5% of patients, whose serum samples 

were sent to the NRL "Hepatitis viruses for differential laboratory diagnosis of acute or chronic viral hepatitis. Viremia 

was demonstrated in 82.3% of serologically positive samples. 

KEYWORDS: HCV Ab, HCV RNA
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СЕСИЯ VIII – ИНФЕКЦИИ, СВЪРЗАНИ С МЕДИЦИНСКОТО ОБСЛУЖВАНЕ И 

ИНФЕКЦИИ ПРИ ИМУНОДЕФИЦИТНИ СЪСТОЯНИЯ И ЗАБОЛЯВАНИЯ 

ФАЛШИВО ПОЛОЖИТЕЛНИ ХЕМОКУЛТУРИ – КАКВО ТРЯБВА ДА ЗНАЕМ? 

М. Мурджева1,2, Г. Ленгерова1,2,3, А. Ангелова1,2,3, З. Рачковска1,3, П. Гарджева1,3, Е. 

Христозова1,3, М. Рупчева1,2,3, Р. Николова1,2,3, Л. Койчева3, Й. Калчев1,2,3 

 
1Катедра Микробиология  и имунология „чл. кор. проф. Елисей Янев“, МФ, МУ-Пловдив, 
2Научно-изследователски институт при МУ-Пловдив, 3Лаборатория по микробиология, 

УМБАЛ „Св. Георги“- Пловдив 

ЦЕЛ: Микробиологичното изследване на хемокултури (ХК) чрез автоматизирани системи е с важно 

диагностично значение за бързо откриване на причинителите на инфекции на кръвта. Според някои автори 

фалшиво-положителните резултати достигат до 40%. Целта на проучването беше да се анализират фалшиво 

положителните хемокултури в Лабораторията по клинична микробиология на УМБАЛ „Св. Георги“-Пловдив. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Хемокултурите на хоспитализирани пациенти в лечебното заведение се 

изследваха с апарати BacТ/Аlert 3D и RENDER BC128.. Критерии за включване в проучването бяха 

позитивирали ХК по данни на апарата, без микроскопска находка и липса на растеж при субкултивиране. 

Анализираха се общо 15 фалшиво позитивни ХК за периода юни 2024 – юни 2025 г. по отношение на пол, 

диагноза, възраст, придружаващи заболявания, време на поява на резултата.  

РЕЗУЛТАТИ: Относителният дял на фалшиво положителните ХК бешe 0.3%    (15 от общо 5242 изследвани 

за периода). Преобладаваха пациентите от хирургични клиники (7), следвани от нефрология (3), 

онкохематология и КАИЛ (единични),  а 27% от всички болни бяха в детска възраст. Жените представляваха 

доминиращ пол. В 55% от случаите ХК позитивираха до 1 ден след поставянето им в апарата, като в 73% 

положителният резултат се установяваше от аеробната бутилка. Възможни обяснения за фалшиво-

положителните резултати:  1) автолиза на пневмококи в хемокултурите, 2) автоимунно заболяване, 3) 

скорошна ваксинация, 4) хиперлевкоцитоза при онкохематологични болести, при която бластите отделят СО2 

в количество, подобно на присъствието на бактерии в кръвта; 5) ранна поява на позитивен резултат и линеарна 

графика на СО2 продукция, която при истински положителните резултати е експоненциална и 6) вероятен 

растеж на нетуберкулозни микобактерии.  На базата на анализа се предложи диагностичен алгоритъм за 

уточняване на фалшиво-положителните ХК. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Фалшиво-положителните резултати от ХК изискват задълбочени познания за причините с 

интерпретация на клиничната находка, времето на поява и допълнителни лабораторни изследвания. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: хемокултура, фалшиво-положителен резултат, хиперлевкоцитоза 
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FALSE POSITIVE BLOOD CULTURES – WHAT SHOULD WE KNOW? 

M. Murdjeva1,2, G. Lengerova1,2,3, A. Angelova1,2,3, Z. Rachkovska1,3, P. Gardjeva1,3, E. 

Hristozova1,3, M. Rupcheva1,2,3, R. Nikolova1,2,3, L. Koycheva3, Y. Kalchev1,2,3 

 
1Department of Microbiology and immunology “corr. member prof. Elissey Yanev”. MF, MU-

Plovdiv ,2Research Institute of MU-Plovdiv, 3Laboratory of Microbiology, University hospital 

“St. George”-Plovdiv  

AIM: Microbiological examination of blood culture (BC) using automated systems plays an important diagnostic role 

in the rapid detection of pathogens in blood infections. According to some authors, false-positive results reach 40%. 

The aim of this study was to analyze false-positive blood cultures in the Laboratory of Clinical Microbiology of the 

University Hospital "St. George"-Plovdiv. 

MATERIALS AND METHODS: Blood cultures of hospitalized patients were examined using BacT/Аlert 3D and 

RENDER BC128 systems. Inclusion criteria were positive BC according to device data, without microscopic findings 

and lack of growth during subculturing. A total of 15 false-positive BCs were analyzed between June 2024 and June 

2025 in terms of gender, diagnosis, age, concomitant diseases, time in appearance (in days). 

RESULTS: The false-positive BCs were 0.3% (15 out of a total of 5242 BCs examined for the period). Patients from 

Surgical clinics predominated (7), followed by nephrology (3), oncohematology, and ICU (single). Out of all, 27% of 

patients were children. Women were the dominant gender. In 55% of cases, BCs tested positive within 1 day after 

being placed in the automated system, and 73% the positive results were detected in the aerobic bottle. Possible 

explanations for false-positive results: 1) autolysis by pneumococci, 2) autoimmune diseases, 3) recent vaccination, 

4) hyperleukocytosis in oncohematological disorders, in which blast cells secrete CO2 in an amount similar to the 

presence of bacteria in the blood; 5) early appearance of a positive result and a linear graph of CO2 production, which 

in true positive BCs results is an exponential curve; and 6) probable growth of nontuberculous mycobacteria. Based 

on the analysis, a diagnostic algorithm was proposed to clarify false-positive BC. 

CONCLUSION: False-positive results from BC require in-depth knowledge to understand the causes with 

interpretation of the clinical finding, time of onset of the result and additional laboratory tests. 

KEYWORDS: blood culture, false-positive result, hyperleukocytosis 
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ГЕНОТИПНИ И ФЕНОТИПНИ ХАРАКТЕРИСТИКИ НА БИОФИЛМ 

ОБРАЗУВАНЕТО ПРИ НОЗОКОМИАЛНИ ПОЛИРЕЗИСТЕНТНИ ИЗОЛАТИ 

ACINETOBACTER BAUMANNII, СЪБРАНИ В ПЕРИОДА 2004 – 2024 Г. 

Т. Стратева1, Д. Борисова2, С. Пейков1,3 

 
1Медицински университет – София, Медицински факултет, Катедра по медицинска 

микробиология, 2Българска Академия на Науките – София, Институт по микробиология 

„Стефан Ангелов“, 3Софийски университет „Св. Климент Охридски“, Биологически 

факултет, Катедра „Генетика“ 

ЦЕЛ: Да се проучат генотипните и фенотипните характеристики на биофилм образуването при нозокомиални 

изолати Acinetobacter baumannii с множествена лекарствена резистентност (MDR-AB) (n=425), събрани в 

периода 2004–2024 г. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проведени са полимеразна верижна реакция (PCR) за видова идентификация 

на A. baumannii (детекция на gyrB), PCR скрининг за присъствие на биофилм-асоциирани гени (БАГ) (bap, 

ompA, epsA и csuE), определяне на количеството формиран биофилм върху полистиренова повърхност чрез 

метода „Кристал виолет” и статистически анализ. 

РЕЗУЛТАТИ: Общата честота на разпространение на БАГ е следната: bap, 23.1%; ompA, 73.1%; epsA, 64.2%; 

и csuE, 90.8%. Генът bap се установява по-често (p<0.05–0.01) сред изолатите от ликвор (54.5%) и медицински 

устройства (40%) в сравнение с тези от долни дихателни пътища (20.4%), рани (14.8%) и горни дихателни 

пътища (5.9%). Разпределението според количеството на образувания биофилм от избрани MDR-AB (n=128) 

е както следва: силни продуценти – 81.3%, умерени – 12.5%, слаби – 3.1%, и непродуциращи – 3.1%. 

Преобладаващата част от изолатите (48.4%) притежават четирите БАГ, като групата включва силни и умерени 

продуценти на биофилм (средна OD570= 0.241 ± 0.037). Не е открита корелация между генотип, в това число 

брой БАГ, и количество на формирания биофилм върху абиотична повърхност при присъствие в генната 

комбинация на bap (p=0.2). Всички bap-положителни изолати (n=98) са продуценти на биофилм (82 силни и 

16 умерени). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Някои щамове, при които липсват един или повече БАГ, демонстрират силна биофилм-

формища способност, което показва сложната природа на този адаптивен механизъм. Необходими са бъдещи 

проучвания за по-доброто разбиране както на механизмите на формиране, така и на динамиката на биофилма 

при A. baumannii, за да бъдат разработени стратегии за неговия контрол. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Acinetobacter baumannii, биофилм, биофилм-асоциирани гени 
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GENOTYPIC AND PHENOTYPIC CHARACTERISTICS OF BIOFILM FORMATION 

IN NOSOCOMIAL MULTIDRUG-RESISTANT ACINETOBACTER BAUMANNII 

ISOLATES COLLECTED DURING THE PERIOD 2004 – 2024  

T. Strateva1, D. Borisova2, S. Peykov1,3 

 
1Medical University of Sofia, Faculty of Medicine, Department of Medical Microbiology, 

2Bulgarian Academy of Sciences – Sofia,The Stephan Angeloff Institute of Microbiology, 3Sofia 

University “St. Kliment Ohridski”, Faculty of Biology, Department of Genetics 

AIM: To explore the genotypic and phenotypic characteristics of biofilm formation in nosocomial multidrug-resistant 

Acinetobacter baumannii (MDR-AB) isolates (n=425) collected during the period 2004–2024. 

MATERIALS AND METHODS: Polymerase chain reaction (PCR) for species identification of A. baumannii 

(detection of gyrB), PCR screening for the presence of biofilm-associated genes (BAGs) (bap, ompA, epsA, and csuE), 

crystal violet microtiter plate assay for biofilm quantification, and statistical analysis were performed. 

RESULTS: The overall prevalence of BAGs was as follows: bap, 23.1%; ompA, 73.1%; epsA, 64.2%; and csuE, 

90.8%. The bap gene was detected more frequently (p<0.05–0.01) among cerebrospinal fluid (54.5%) and medical 

device (40%) isolates compared with those obtained from the lower respiratory tract (20.4%), wounds (14.8%) and 

the upper respiratory tract (5.9%). The distribution according to the amount of biofilm formed by the selected MDR-

AB (n=128) was as follows: strong producers – 81.3%, moderate – 12.5%, weak – 3.1%, and non-producers – 3.1%. 

Most isolates (48.4%) possessed all four BAGs, and the group included strong and moderate biofilm producers (mean 

OD570 = 0.241 ± 0.037). No correlation was found between genotypes, including the number of BAGs, and the 

amount of biofilm formed on abiotic surfaces when bap was present in the gene combination (p=0.2). All bap-positive 

isolates (n=98) were biofilm producers (82 strong and 16 moderate). 

CONCLUSION: Some strains lacking one or more BAGs demonstrate strong biofilm-forming ability, indicating the 

complex nature of this adaptive mechanism. Future studies are needed to better understand both the formation 

mechanisms and biofilm dynamics in A. baumannii to develop strategies for its control. 

KEYWORDS: Acinetobacter baumannii, biofilm, biofilm-associated genes 

ИНФЕКЦИОЗНА МОНОНУКЛЕОЗА – ПРОМЕНИ В КЛЕТЪЧНИЯ ИМУНИТЕТ 

 Ц. Дойчинова1,  И. Огнянова1,  С. Блажева1,  Д. Димов2, Ц. Луканов1 

 
1Инфекциозна клиника при УМБАЛ „Д-р Г. Странски“ - Плевен , Лаборатория по 

клинична имунология при УМБАЛ „Д-р Г. Странски“ - Плевен , 2Национален Център по 

Заразни и Паразитни Болести, НРЛ „Херпесни и онкогенни вируси“ 

ЦЕЛ: Целта на настоящото клинично наблюдение е да представим динамиката в честотата на заболяването 

Инфекциозна мононуклеоза (ИМ) преди и след пандемията с Ковид-19 и  промените в показателите на 

клетъчно-медиирания имунитет преди и след лечението.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Направен е ретроспективен клинико-лабораторен, имунологичен и 

епидемиологичен анализ на 177 пациенти с Инфекциозна мононуклеоза, лекувани в Клиника по Инфекциозни 

болести на УМБАЛ „Д-р Г. Странски“ – Плевен за периода 2018г – м.май 2025г.  
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РЕЗУЛТАТИ: Установява се драстично намаление на хоспитализациите по време на Ковид пандемията и 

бързото им увеличение след нея. Епидемиологичните данни показват още, че преобладава градското 

население, мъжкия пол и възрастовата група 10-19 години. Най-честите клинични симптоми са 

лимфонодуларния, токсиинфекциозния и ангинозния. Клинико-лаборанорните изследвания са с характерната 

за EBV инфекция констелация – левкоцитоза с лимфо-моноцитоза. При около 80% от случаите диагнозата е 

потвърдена серологично. Акцентът на клиничното наблюдение са промените в клетъчно-медиирания 

имунитет. Наблюдава се голям първичен взрив - настъпва много силна пролиферация на EBV-специфичните 

CD8+ Т клетки, последван от период на регулиране надолу. Отговорът на CD4+ Т клетките се характеризира 

с леко първично покачване, последвано от период на регулиране към нормата. Установените от нас 

отклонения се потвърждават от данните в достъпната литература. Интересен факт е, че при някои 

серонегативни пациенти са установени същите отклонение в КМИ. Това поставя въпроса за важността на 

имунофенотипизирането на левкоцитите при диагностични затруднения.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Разбирането на отговора на CD8+Т клетките към EBV и уточняване ролята  на CD4+Т 

клетките е важен напредък в борбата с EBV инфекции. Важни предизвикателства са разработване на ваксини 

и други форми на имунотерапия, които да се използват за предотвратяване и лечение на заболяване, свързано 

с EBV. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ИМ, КМИ, CD8+Т 

INFECTIOUS MONONUCLEOSIS – CHANGES IN CELLULAR IMMUNITY 

Ts. Doychinova1, I. Ognyanova1, S. Blazheva1, D. Dimov2, Ts. Lukanov1 

 
1Infectious Diseases Clinic at University Hospital “Dr. G. Stranski” - Pleven, Laboratory of 

Clinical Immunology at University Hospital “Dr. G. Stranski” - Pleven, 2National Centre of 

Infectious and Parasitic Diseases , NRL “Herpes and Oncogenic Viruses” 

AIM: The aim of this clinical observation is to present the dynamics of the incidence of the disease Infectious 

mononucleosis (IM) before and after the Covid-19 pandemic and the changes in the indicators of cell-mediated 

immunity before and after treatment. 

MATERIALS AND METHODS: А retrospective clinical-laboratory, immunological and epidemiological analysis 

of 177 patients with infectious mononucleosis treated at the Clinic of Infectious Diseases of the University Hospital 

"Dr. G. Stranski" - Pleven for the period 2018 - May 2025 was performed. 

RESULTS: А drastic decrease in hospitalizations during the Covid pandemic and their rapid increase after it was 

established. Epidemiological data also show that the urban population, male gender and the age group 10-19 years 

predominate. The most common clinical symptoms are lymphonodular, toxic-infectious and anginal. Clinical and 

laboratory examinations are with the constellation characteristic of EBV infection - leukocytosis with lympho-

monocytosis. In about 80% of cases, the diagnosis is confirmed serologically. The emphasis of clinical observation is 

on changes in cell-mediated immunity. A large primary burst is observed - a very strong proliferation of EBV-specific 

CD8+ T cells occurs, followed by a period of downregulation. The response of CD4+ T cells is characterized by a 

slight primary increase, followed by a period of regulation towards the norm. The deviations we have identified are 

confirmed by the data in the available literature. An interesting fact is that in some seronegative patients the same 

deviations in CMI have been identified. This raises the question of the importance of immunophenotyping of 

leukocytes in diagnostic difficulties. 

CONCLUSION: Understanding the response of CD8+T cells to EBV and specifying the role of CD4+T cells is an 

important advance in the fight against EBV infections. Important challenges are the development of vaccines and 

other forms of immunotherapy that can be used to prevent and treat EBV-related disease. 
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ПЪРВИ СЛУЧАИ В БЪЛГАРИЯ  С ДОКАЗАНА CANDIDA AURIS ПРИ 

ИМУНОКОМПРОМЕТИРАНИ ПАЦИЕНТИ 

Л. Боянова1 , З. Иванова1, А. Бъчварова2  

 
1Национален Център по Заразни  и Паразитни Болести, 2Аджибадем Сити Клиник , 

София 

ЦЕЛ: Candida auris гъбичка с патогенен потенциал, изолирана на първи път през 2009г в Япония. От тогава 

се съобщават спорадични случаи, които в последните години значително нарастват. У нас досега не беше 

изолирана тази гъбичка, въпреки търсенето й дори с ретроспективни проучвания.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В България за първи път през 2025г описваме три случая почти по едно и също 

време с изолирани щамове Candida auris при хоспитализирани пациенти от различни клинични материали. 

Всички те са имунокомпрометирани, предимно със сърдечно - съдове проблеми, но при нито един от тях не 

се изолира гъбичка от кръв. Вероятно става въпрос за колонизация.  

РЕЗУЛТАТИ: В Национална Референтна Лаборатория Микози гъбичните щамове Candida auris бяха 

потвърдени и изследвани за чувствителност към антимикотици. От тях 100 % показаха резистентност към 

Fluconazole.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Предвид честата погрешна видова идентификация на Candida auris е необходимо адекватно 

микробиологично изследване и последваща подходяща антимикотична терапия, защото тази гъбичка се 

свързва с висок процент смъртност при имунокомпрометирани, дори при започнато лечение.  

Увеличаването на случаите с Candida auris е сигнал за това, че трябва да се подготвим за все повече срещи с 

този потенциално смъртоносен нов гъбичен патоген. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: Candida auris, резистентност, антимикотици 

FIRST CASES IN BULGARIA WITH PROVEN CANDIDA AURIS IN 

IMMUNOCOMPROMISED PATIENTS 

L. Boyanova1 , Z. Ivanova1 , A. Bachvarova2 

 
1National Center for Infectious and Parasitic Diseases, 2Acibadem City Clinic, Sofia 

AIM: Candida auris a fungus with pathogenic potential, first isolated in 2009 in Japan. Since then, sporadic cases 

have been reported, which have increased significantly in recent years. This fungus has not been isolated in our country 

so far, despite its search even with retrospective studies. 

MATERIALS AND METHODS: In Bulgaria, for the first time in 2025, we describe three cases almost 

simultaneously with isolated Candida auris strains in hospitalized patients from different clinical materials. All of 

them are immunocompromised, mainly with cardiovascular problems, but in none of them was a fungus isolated from 

blood. It is probably a question of colonization. 

RESULTS: In the National Reference Laboratory for Mycoses, fungal strains Candida auris were confirmed and 

tested for susceptibility to antifungals. Of these, 100% showed resistance to Fluconazole. 
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CONCLUSION: Given the frequent misidentification of Candida auris , adequate microbiological examination and 

subsequent appropriate antifungal therapy are necessary, because this fungus is associated with a high mortality rate 

in immunocompromised individuals, even with initiated treatment. 

Candida auris cases is a signal that we need to prepare for more and more encounters with this potentially deadly new 

fungal pathogen. 

KEYWORDS: Keywords: Candida auris , resistance, antifungals 

ДОКАЗАН СЛУЧАЙ НА КОКЦИДИОИДОМИКОЗА В БЪЛГАРИЯ 

Л. Боянова1, З. Иванова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

ЦЕЛ: Кокцидиоидомикозата е микотична инфекция, която се причинява от гъбички от род Coccidioides-C. 

immitis и C. posadasii. Наричат се още “ендемични микози“, защото заедно с още два рода – Histoplasma и 

Blastomyces се срещат в определени географски региони - със сух климат в Северна Америка (Аризона, 

Невада, Калифорния, Тексас, Вашингтон) и Ню Мексико. Могат да причинят кокцидиоидомикоза, 

т.нар.’’valley fever’’ („долинна треска - треска, загуба на тегло, кашлица, умора, главоболие, болки в гърдите, 

миалгия).  

В настоящето изследване описваме клиничен случай от 2024 г в България на пациент – 52-г жена, която живее 

в щата Аризона, известен със сухия си климат. При профилактично образно изследване (компютърна 

томография) на бял дроб се визуализира белодробен възел (8x11 mm), върхово и едностранно разположен в 

десен белодробен лоб. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В НРЛ Микози направихме серологично изследване - имунодифузия за 

детекция на антитела към ендемичните гъбички – Coccidioides, Histoplasma и Blastomyces.    Резултатите от 

серологията бяха негативни. След това се направи културелно изследване от биопсичен материал от белия 

дроб. Към 5ти ден започна да расте непигментирана гъбичка със субстратен и въздушен мицел.  

РЕЗУЛТАТИ: Макроскопски гъбичката прилича на Coccicioides. Микроскопската оценка го потвърди – 

визуализират се характерните хифи с наличие на артроконидии.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Кокцидиоидомикозата трябва да се включи в диференциалната диагноза на всеки пациент 

с белодробни симптоми при завръщане от ендемични райони, суспектни за Coccidioides. Това е необходимо, 

за да се назначи съответната и навременна  антимикотична терапия. Така ще се избегне риска от 

дисеминиранена инфекцията и последващи усложнения.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: кокцидиоидомикоза, ендемични микози 

PROVEN CASE OF COCCIDIOIDOMYCOSIS IN BULGARIA 

L. Boyanova1 , Z. Ivanova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: Coccidioidomycosis is a fungal infection caused by fungi of the genus Coccidioides - C. immitis and C. 

posadasii. They are also called “endemic mycoses” because, together with two other genera – Histoplasma and 

Blastomyces are found in certain geographic regions - with a dry climate in North America ( Arizona, Nevada, 
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California, Texas, Washington ) and New Mexico. They can cause coccidioidomycosis, the so-called ''valley fever'' ( 

"valley fever - fever, weight loss, cough, fatigue, headache, chest pain, myalgia ) . 

In the present study, we describe a clinical case from 2024 in Bulgaria of a patient - a 52-year-old woman living in 

the state of Arizona, known for its dry climate. During a prophylactic imaging examination ( computed tomography ) 

of the lungs, a pulmonary nodule (8x11 mm) was visualized , apical and unilaterally located in the right lung lobe. 

MATERIALS AND METHODS: At the NRL Mycoses we performed a serological test - immunodiffusion for the 

detection of antibodies to the endemic fungi - Coccidioides , Histoplasma and Blastomyces . Serology results were 

negative. Then, a culture study was performed on biopsy material from the lung. By day 5, a non-pigmented fungus 

with substrate and aerial mycelium began to grow. 

RESULTS: Macroscopically, the fungus resembles Coccicioides . Microscopic evaluation confirmed this – the 

characteristic hyphae with the presence of arthroconidia are visualized. 

CONCLUSION: Coccidioidomycosis should be included in the differential diagnosis of any patient with pulmonary 

symptoms upon return from endemic areas suspected of Coccidioides . This is necessary to prescribe appropriate and 

timely antifungal therapy. This will avoid the risk of dissemination of the infection and subsequent complications. 

KEYWORDS: Keywords : coccidioidomycosis, endemic mycoses 

КАК ДА ОГРАНИЧИМ  РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО  НА  CRE  - ДИНАМИКА НА CR 

KLEBSIELLA  PNEUMONIAE  ПРЕЗ ГОДИНИТЕ И СЪВРЕМЕНЕН ПОДХОД ЗА 

ПРЕВЕНЦИЯ И КОНТРОЛ НА ИНФЕКЦИИТЕ 

Р. Вачева-Добревска1, П. Стефанова1, В. Дичева1, Е. Енчева1, В. Велинова1, L. Zamorano2, 

X. Mulet2, S. Alberti3,  T. Kostyanev4, A.Oliver2 

 
1УМБАЛ „Царица Йоанна-ИСУЛ“, София, 2Hospital Son Espases, Palma de Mallorca Spain, 

3Univ. of the Balearic Islands, P de Mallorca, Spain, 4Vaccine & Inf Disease Institute, Univ. 

Antwerp, Belgium 

ЦЕЛ: Цел на проучването е да се оцени разпространението на резистентни на карбапенеми CR Klebsiella 

pneumoniae в болничните отделения, динамиката на видовете карбапенемази през 2013-2025 г, препоръките 

за лечение и подходите за превенция на инфекциите (IPC). 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проведено едноцентрово, проспективно обсервационно проучване между 2013 

и 2025 г. Анализирани сто и четири единични изолати на CR K. pneumoniae . Фенотипен метод: in vitro бърз 

тест OXA-48, KPC, NDM, VIM и IMP O.K.N.V.I. RESIST-5, Coris BioConcept, Белгия. При първите 21 щама 

(2013-2015) клонална обвързаност  оценена чрез PFGE, xbaI рестрикционен ензим; модифициран Hodge тест, 

колоримет ричен анализ на хидролизата на карбапенеми ; DDST, IMP/MER-EDTA и мултиплексна PCR (VIM, 

IMP, KPC, NDM, OXA-48, GES) . Порините са анализирани чрез SDS-PAGE за  OMPs , последващ Western 

blot, специфични антитела. За 30 изолата CR K. pneumoniaе от 2015-2018 е приложено WGS  (непубликувани 

данни). 

РЕЗУЛТАТИ: Честотата на инфекции с CR K. pneumoniae в ЛЗ е с прогресивно нарастване: 2013 г. - 6 %; 

2020 г. - 15,11 %; 2023 г. - 32,47 %; 2025 г. - 57,89 % от всички изолати на K. pneumoniae. Два различни PFGE 

клона на K. pneumoniae, A (n=13) и B (n=8) (2013-2015 г.). Клон A –отрицателен за производство на 

карбапенемаза чрез PCR; модифициран M-22;  дефект в OmpK35 и OmpK36, вероятно обяснява CR. Клон B – 

позитивен PCR за NDM, идентифициран като NDM-1 чрез ДНК секвениране. WGS анализът показа, че 
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всичките 30 изолата (2015-2018) носят bla NDM-1 в комбинация с други бета-лактамази. ST тип на изолатите 

на CR K. pneumoniae е ST11. През 2025 г. поява на NDM1+OXA48; OXA48 и KPC позитивни изолати. 

Терапевтичен подход при  CRE: насоки на ESCMID, IDSA. Основни препоръки на СЗО за ПКИ с цел 

ограничаване на CRE разпространението при ИСМО.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Поставяме акцент на  персистиращ NDM-1-продуциращ клон  ST11  на CR K. pneumoniae 

в нашата болница. Този клон вече е докладван в страната, като причина на локални огнища в други болници. 

Това е опасна тенденция и изисква обединени усилия на национално ниво. Осигуряване на фонд и резерв от 

нови, стратегически антибиотици за CRE, да се  гарантира лечение и се подобри изхода за пациентите. Строга 

антибиотична политика, таргетна стратегия за ПКИ  и обучение  с цел ограничaване разпространението CR 

K. pneumoniae. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Carbapenem -resistant Klebsiella pneumoniae, NDM 1, KPC, OXA 48,  IPC  

HOW TO STOP THE SPREAD OF CRE- DINAMYCS IN CARBAPENEM RESISTANT  

KLEBSIELLA PNEUMONIAE  OVER THE YEARS AND MODERN IPC 

APPROACHES 

R. Vatcheva-Dobrevska1, P. Stefanova1, V. Dicheva1, E. Encheva1, V.Velinova1, L. Zamorano2, 

X. Mulet2, S. Alberti3,  T. Kostyanev4, A. Oliver2 

 
1University Hospital “Queen Joanna”, Sofia, 2Hospital Son Espases, P de Mallorca, 3Univ 

Balearic Islands, P de Mallorca, Spain, 4Vaccine & Inf Dis Institute, Univ Antwerp, Belgium 

AIM: The aim of this study is to evaluate the spread of carbapenem resistant CR Klebsiella pneumoniae in hospital 

wards,  dynamics in type of carbapenemases over the years , treatment recommendations and infection prevention 

(IPC) approaches 

MATERIALS AND METHODS: A single-center, prospective observational study was conducted between 2013 - 

2025. One hundred and four CR K. pneumoniae isolates, each from a different patient, were analyzed . In vitro rapid 

test OXA-48, KPC, NDM , VIM and IMP  O.K.N.V.I. RESIST-5,Coris BioConcept, Belgium . Clonal relatedness 

was assessed through PFGE, xbaI  restriction enzyme. For the first 21 strains (2013-2015) Modified Hodge test, 

colorimetric carbapenem hydrolysis assay; DDST, IMP/MER-EDTA and multiplex PCR (VIM, IMP, KPC, NDM, 

OXA-48, GES). The porins was analyzed by SDS-PAGE of OMPs followed by Western blot ;specific antibodies. For 

30 CR isolates 2015-2018 WGS was applied (unpublished data). 

RESULTS: The hospital incidence of CR K. pneumoniae infections showed an increase:2013-6 %;  2020-15,11%;  

2023-32,47%;2025- 57,89% of all K. pneumoniae isolates. Two different K. pneumoniae PFGE clones A  and B  were 

documented (2013-2015). Clone A-negative  for carbapenemase production by PCR, modified  M-22 ; defective 

OmpK35 and OmpK36, likely explaining carbapenem resistance. Clone B –positive  PCR for NDM, identified  NDM-

1 through DNA sequencing. WGS analysis showed that all 30 isolates (2015-2018) carried blaNDM-1 in combination 

with other beta-lactamases and the main ST type was ST11 .In 2025 emerged NDM1+OXA48; OXA48; KPC. Тhe 

CRE  treatment: ESCMID, IDSA guidelines . Discussion of main WHO recommendations of Guidelines for the CRE  

, intended to support IPC.  

CONCLUSION: We emphasize the persistence of NDM-1-producing ST11 CR K. pneumoniae in our hospital. This 

strain/clone has already been reported in the country as the cause of local outbreaks in other hospitals. This is a 

dangerous trend and requires concerted efforts at the national level. Ensuring a fund and reserve of new, strategic 

antibiotics for CRE to ensure treatment and improve patient outcomes. Strict antibiotic policy, targeted IPC strategy 

and training to limit spread of CR K. pneumoniae.  
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ПРИЛАГАНЕ НА СТАНДАРТНИ ПРЕДПАЗНИ МЕРКИ В ЛЕЧЕБНИТЕ 

ЗАВЕДЕНИЯ. АНАЛИЗ НА РЕЗУЛТАТИТЕ ОТ ПРОВЕДЕНА ТЕМАТИЧНА 

ПРОВЕРКА ПРЕЗ 2024Г. 

М. Николова1,3, Е. Добрева2,3, Н. Владимирова1,3 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни болести, Отдел Епидемиология, 

2Национален Център по Заразни и Паразитни болести, Отдел Микробиология, НРЛ-

КМАР, 3Национален Център по Заразни и Паразитни болести, Национален Референтен 

център по Инфекции, свързани с медицинското обслужване (НРЦ-ИСМО) 

ЦЕЛ: Въведение: Инфекциите свързани с медицинското обслужване (ИСМО) представляват сериозен 

проблем на здравеопазването. Провеждането на периодичен контрол върху изпълнението на установените 

стандарти в превенцията и контрола на инфекциите (ПКИ)  в лечебните заведения (ЛЗ) е от ключово значение 

за намаляване на ИСМО.  

Цел: Обобщаване на информацията, относно прилагането на стандартни предпазни мерки в рискови 

отделения на ЛЗ и анализ на  получените данни. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: 1) За проверката е използван чек-лист от 79 въпроса в раздели: дезинфекционна 

политика; чистота на въздуха; хигиена на ръцете; дезинфекция на повърхности; мониторинг на почистването; 

спазване подхода на „пакетните мерки“; вземане на проби за микробиология от РЗИ за извършване на 

тематичната проверка; 2) Обработени са документите от проверката на 280 клиники/отделения, рискови за 

ИСМО:ОАИЛ/ОАРИЛ(144); Неонатология(59);Урология(51); Хирургия (21); Термична травма и изгаряния 

(2)  и други три. 3) Данните са обобщени и анализирани.  

РЕЗУЛТАТИ: Установени са грешки в изпълнението на мерките за ПКИ, вероятно произтичащи от пропуски 

в знанията на персонала на ЛЗ, което се отразява и на качеството на извършвания вътрешен контрол. Анализът 

на данните показва необходимост от обучение и на специалистите от РЗИ, с цел уеднаквяване подхода на 

извършване на проверките и попълването на чек-листовете. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Прилагането на мерките по превенцията и контрола на ИСМО в ЛЗ е комплексна задача, 

изискваща достатъчно медицински персонал, правилна подготовка на персонала, осигуряване на бюджет за 

изпълнението им и постоянен контрол. Установените пропуски следва да бъдат обсъдени в/с ЛЗ, РЗИ и на 

национално ниво. Необходимостта от периодично актуализиране на знанията по ПКИ чрез обучения на 

персонала и на специалистите от РЗИ, ефективното осъществяване на вътрешен и външен микробиологичен 

контрол, доказването и регистрирането на ИСМО, са от изключително значение за подобряване качеството на 

медицинската грижа.  

 

Адрес за кореспонденция: 

disinfection@ncipd.org , elina_dobreva@ncipd.org ,  nvladimirova@ncipd.org 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Стандартни предпазни мерки; Инфекции, свързани с медицинското обслужване 

(ИСМО); Превенция и контрол на инфекциите (ПКИ) 
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APPLICATION OF STANDARD PRECAUTIONS IN HEALTHCARE FACILITIES 

ANALYSIS OF THE RESULTS OF A THEMATIC INSPECTION CARRIED OUT IN 

2024. 

M. Nikolova1,3, E. Dobreva2,3, N. Vladimirova1,3 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Disease, Department of Epidemiology, 2National 

Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Department of Microbiology, NRL-CMAR, 
3National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Centre for 

Healthcare-Associated Infections (NRC-HAIs) 

AIM: Introduction: Healthcare-associated infections (HAIs) are a serious healthcare problem. Periodic monitoring of 

the implementation of established standards in infection prevention and control (IPC) in healthcare facilities (HCFs) 

is crucial for reducing HAIs. 

Objective: Summarizing information regarding the implementation of standard protective measures in high-risk 

departments of healthcare facilities and analyzing the obtained data. 

MATERIALS AND METHODS: 1)The checklist used for the evaluation contained 79 questions in the following 

categories: Disinfection policy; Air quality; Hand hygiene; Surface disinfection; Monitoring of cleaning; Adherence 

to the "care bundles " approach; Sampling for microbiology by the RHI for the thematic inspection; 2) The documents 

from the inspection of 280 clinics/departments at risk have been processed: ICU (144); Neonatology (59); Urology 

(51); Surgery (21); Thermal Trauma and Burns (2) and three others; 3) The data were summarized and analyzed.  

RESULTS: Errors in the implementation of IPC measures were identified, which are likely due to knowledge gaps 

among the personnel of the HCFs and which also affect the quality of the internal control performed. The analysis of 

the data shows the need for training of specialists from the RHI in order to unify the approach to performing checks 

and filling out checklists. 

CONCLUSION: Implementing measures for the prevention and control of HAIs in HCFs is a complex task requiring 

sufficient medical personnel, proper personnel preparation, budget allocation for their implementation, and constant 

monitoring. The identified gaps should be discussed with the HCFs, RHI, and at the national level. There is a need for 

periodic updating of knowledge on IPC through training of personnel and specialists from RHI. The effective 

implementation of internal and external microbiological control, as well as the proof and registration of HAIs, is of 

great importance for improving the quality of medical care. 

 

Address for correspondence: disinfection@ncipd.org, elina_dobreva@ncipd.org,  nvladimirova@ncipd.org 

KEYWORDS: Standard Precautions; Healthcare-Associated Infections (HAIs); Infection Prevention and Control 

measures (IPC) 

МИВКИТЕ КАТО РИСКОВ ФАКТОР В БОЛНИЧНИ ОТДЕЛЕНИЯ - КРАТЪК 

ОБЗОР 

М. Николова1, Св. Йорданова1, Г. Гетова1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести 

Направен е кратък обзор на научни статии, доказващи връзката на предаване на причинители на 

вътреболнични инфекции (ВБИ) от близко разположени до пациента мивки към пациента и обратно от 
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пациента към мивките/сифоните.  

Мивките, благодарение на влажната среда, която поддържат, създават условия за преживяване и 

разпространение на редица микроорганизми. Контаминирането с патогени на водата, водопроводната 

инсталация, развитието на биофилм в каналите на мивките и душовете в интензивни отделения и пациентски 

стаи води до контаминиране и на околната среда, на ръцете, облеклото и консумативите за грижа за пациента. 

Наличието на мивки в близост до пациента се свързва с регистрирани взривове на (ВБИ), често причинени от 

резистентни на антибиотици бактерии, най-вече в интензивни и неонатологични отделения. 

Разгледаните проучвания потвърждават, че мивките в близост до пациента могат да бъдат рисков фактор, в 

случаите, когато се използват нецелесъобразно или при липса на ежедневна дезинфекция на коритата и 

сифоните. Като рискови дейности се считат пълнене/изпразване на чаши за вода/лекарства, изливане на 

телесни течности, промиване на пособия за многократна употреба, приготвяне/изхвърляне на храни/напитки, 

бавното оттичане на водата, поставяне на артикули за грижа за пациента върху близки до мивките плотове. 

Рискът от възникване на ВБИ, свързан с мивките, може да бъде минимизиран с въвеждане и спазване на мерки 

за предотвратяване на замърсяването на околната среда от мивките или чрез тяхното премахване в зоните 

близки до пациента - като радикален подход. 

 

SINKS AS A RISK FACTOR IN HOSPITAL WARDS - A BRIEF OVERVIEW 

M. Nikolova1, S. Yordanova1, G. Getova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

A brief review of scientific databases proving transmission of HAIs pathogens from sinks close to the patient to the 

patient and back from the patient to the sinks/syphons was performed. Sinks assists the survival and spread of a number 

of microorganisms, due to the humid/wet environment they maintain. Pathogen contamination of water, plumbing, 

biofilm development in sink and shower drains in intensive care units and patient rooms also leads to contamination 

of the environment, hands, clothing and patient care supplies 

The presence of sinks near the patient is often associated with outbreaks of nosocomial infections often caused by 

antimicrobial resistance bacteria, especially in intensive care and neonatal units. 

Studies reviewed confirm that sinks close to the patient can be a risk factor in cases they are used inappropriately or 

in the absence of daily disinfection of sink troughs and siphons. 

Risky activities include filling/emptying water/medicine cups, pouring out body fluids, rinsing reusable items, 

preparing/disposing of food/drinks, slowly draining water, and placing patient care items on counters near sinks. 

The HAIs risk associated to sinks can be minimized by implementing and following measures to prevent 

environmental contamination from sinks or by eliminating them in areas close to the patient as a radical approach. 
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РОЛЯ НА KLEBSIELLA PNEUMONIAE ЗА ВЪЗНИКВАНЕТО НА 

ЕНТЕРОКОЛИТЕН СИНДРОМ 

М. Павлова1, Р. Стоянова1, Ал. Калъчева2,3, Й. Калчев4, Й.Лазарова5,6 

 
1Национален център по заразни и паразитно болести, НРЛ по Чревни инфекции, 2УМБАЛ 

Токуда, София, 3МДЛ Цибалаб, София, 4Медициски универсаитет – Пловдив, Катедра по 

медицинска микробиология и имунология „проф. д-р Елисей Янев“, 5УМБАЛ "Проф. 

Киркович", Клиника по микробиология, Стара Загора, 6Тракийски университет, Стара 

Загора  

ЦЕЛ: Цел. Да се проучи етиологичната роля на хипервируленти щамове K. pneumoniae от фекални проби при 

симптоматични хоспитализирани пациенти и техния генетичен профил за LT. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършено е стандартно микробиологично изследване на 152 фекална проби 

от хоспитализирани пациенти, придобили внезапна диария по време на болничния престой и седмица след 

антибиотична терапия. Всеки клиничен изолат на свръхмукозна K. pneumoniae е изследван чрез PCR анализ 

за откриване на гени за термолабилни и цитотоксични за чревния епител токсини. Като контрола за 

отрицателни на токсин-образуващи гени, са изследвани 55 щама K. pneumoniae от кръв и урина. 

РЕЗУЛТАТИ: Изолираните от диарийни изпражнения в монокултура, свръхмукозни щамове на K. 

pneumoniae демонстрират наличието на ентеролабилни гени при PCR анализа. Докато клиничните изолати на 

K. pneumoniae от хемо- и уро- култури са отрицателни за гени за продукция на LT.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Хипервирулентната Klebsiella pneumoniae трябва да бъде третирана като етиологичен 

причинител на инфекции на стомашно-чревния тракт. Това поставя значителни предизвикателства в 

лечението и контрола на въреболничните инфекции, подчертавайки необходимостта от продължаващи 

изследвания и профилактични мерки с цел ефективно управление на тази развиваща се заплаха 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Klebsiella pneumoniae; ентеротоксини, вътреболнична инфекция 

THE ROLE OF KLEBSIELLA PNEUMONIAE IN THE ETIOLOGY OF 

ENTEROCOLITIC SYNDROME IN HOSPITALISED PATIENTS 

M. Pavlova1, R. Stoyanova1, A. Kalacheva2,3, Y. Kalchev4,  Y. Lazarova5,6 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, 2Tokuda University Hospital, 3Cibalab 

Laboratory, Sofia, 4Medical University of Plovdiv,  5"Kirkovich" University Hospital, 6Trakia 

University, Stara Zagora 

AIM: The objective of this study is to ascertain the etiological role of K. pneumoniae strains isolated from faecal 

samples of symptomatic hospitalised patients and to analyse their genetic markers for thermolabile toxins (LT). 

MATERIALS AND METHODS: A total of 152 faecal samples were collected from hospitalised patients who 

developed acute diarrhoea during or shortly after hospitalisation and antibiotic therapy. These samples were then 

analysed. Polymerase chain reaction (PCR) assays were conducted to detect genes encoding thermolabile and 

cytotoxic enterotoxins. A total of 55 K. pneumoniae isolates from blood and urine specimens were utilised as a control 

group in the experimental procedure. 
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RESULTS:  

CONCLUSION: Hypervirulent K. pneumoniae strains should be recognized as causative agents of gastrointestinal 

infections. Their identification poses clinical and epidemiological challenges and highlights the need for enhanced 

diagnostic vigilance and preventive measures in hospital settings. 

KEYWORDS: Klebsiella pneumoniae; enterotoxins, Nosocominal 

OFF-LABEL ПРИЛОЖЕНИЕ НА FILMARRAY BCID2 ПАНЕЛ ЗА РАННА 

ДИАГНОСТИКА НА ИНФЕКЦИИ НА КРЪВТА – КЛИНИЧЕН ОПИТ 

Г. Ленгерова1,2, Й. Калчев1,2,3, З. Рачковска1,2, А. Ангелова1,2, Е. Христозова1,2, Р. Райчева4, 

М.Митрева1, Т. Кантарджиев3, М.М. Петров1,3 

 
1Катедра по медицинска  микробиология и имунология “Проф. д-р Е. Янев“, Медицински 

факултет, Медицински университет - Пловдив, 2Лаборатория по микробиология, УМБАЛ 

„Свети Георги“, Пловдив, 3Научноизследователски институт към Медицински 

университет - Пловдив, 4Катедра по социална медицина и обществено здраве, Факултет 

по обществено здраве, Медицински университет – Пловдив 

ЦЕЛ: Въведение и цел: Ранната етиологична диагностика при инфекциите на кръвта е ключов фактор за 

навременното начало на адекватна терапия. Стандартната микробиологична диагностика изисква изчакване 

на позитивирането на хемокултура, което води до забавяне в диагностичния процес. FilmArray BCID2 панелът 

е молекулярен метод, който позволява идентификация на микроорганизми и откриване на гени за 

антимикробна резистентност в рамките на до 70 минути след позитивиране на хемокултурата. Представяме 

опит с off-label прилагане на панела, директно от хемокултура без изчакване на позитивен сигнал. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Материали и методи: Проследени са два клинични случая на пациенти в тежко 

състояние със съмнение за инфекция на кръвта. При двамата е приложен BCID2 панел, непосредствено след 

вземане на кръв за хемокултура, с цел ранна микробиологична ориентация и оптимизиране на терапевтичното 

поведение. 

РЕЗУЛТАТИ: Резултати: В двата случая молекулярният тест установи бактериален причинител в рамките на 

първите часове след постъпване на пациента, като резултатите предшестват стандартното изследване с повече 

от 48 часа. Въпреки тежкото протичане и леталния изход на пациентите, методът доказа практическа стойност 

при спешна микробиологична диагностика. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Заключение: Off-label приложението на FilmArray BCID2 панел директно от 

хемокултурата, преди позитивиране, е приложимо и клинично полезно при тежки инфекции на кръвта. 

Методът съкращава времето за диагностика и подпомага ранни терапевтични решения. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Ключови думи: mPCR, off-label приложение, инфекции на кръвта 
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OFF-LABEL USE OF THE FILMARRAY BCID2 PANEL FOR EARLY DIAGNOSIS OF 

BLOODSTREAM INFECTIONS – CLINICAL EXPERIENCE 

G. Lengerova1,2, Y. Kalchev1,2,3, Z. Rachkovska1,2, A. Angelova1,2, E. Hristozova1,2, R. Raicheva4, 

M.Mitreva1, T. Kantardjiev3, M.M. Petrov1,3  

 
1Department of Medical microbiology and immunology “Prof. E. Yanev”, Faculty of Medicine, 

Medical University - Plovdiv, 2Microbiology Laboratory, St. George University Hospital, 

Plovdiv, 3Research Institute at Medical University - Plovdiv, 4Department of Social Medicine 

and Public Health, Faculty of Public Health, Medical University – Plovdiv 

AIM: Introduction and aim: Early etiological diagnosis in bloodstream infections (BSIs) is a crucial factor in the 

timely initiation of appropriate therapy. Conventional microbiological diagnosis requires positivity of the blood 

culture, which delays the diagnostic process. The FilmArray BCID2 panel is a molecular method that enables the 

identification of pathogens and detection of resistance genes within approximately 70 minutes of blood culture 

positivity. We present experience with the off-label application of the panel directly on a blood culture bottle without 

waiting for a positive signal. 

MATERIALS AND METHODS: Materials and Methods: Two clinical cases of patients in serious condition with 

suspected blood infection were followed. In both cases, a BCID2 panel was performed immediately after blood culture 

sampling, aiming for early microbiological diagnosis and therapeutic optimization. 

RESULTS: Results: In both cases, the molecular test identified a bacterial pathogen within the first hours of the 

patient's admission, with the results obtained more than 48 hours before conventional diagnostics.. Despite the severe 

course and fatal outcome of the patients, the method proved to be of practical value in emergency microbiological 

diagnostics. 

CONCLUSION: Conclusion: Off-label use of the FilmArray BCID2 panel directly from blood culture bottles before 

positivity demonstrates feasibility and clinical utility in the management of severe bloodstream infections. The method 

shortens the time to diagnosis and supports early therapeutic decision-making. 

KEYWORDS: Keywords: mPCR,  off-label use, bloodstream infections
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СЕСИЯ IX – РАЗНИ 

ENHANCING EPIDEMIC PREPAREDNESS: AN EARLY WARNING FRAMEWORK 

FOR INFECTION SURVEILLANCE 

E. Meletis1, E. Rousogianni2, I. Poulakida3, G. Perlepe2, S. Boutlas2, G. Papadamou3, O. 

Lioupi1, K. Gourgoulianis2, P. Kostoulas1 

 
1Faculty of Public and One Health, University of Thessaly, Karditsa, Greece, 2Respiratory 

Medicine Department, University of Thessaly School of Medicine, University Hospital of 

Larissa, Larissa, Greece, 3Emergency Department, University Hospital of Larissa, Larissa, 

Greece 

AIM: Early detection of respiratory infection outbreaks is essential for effective public health responses, supporting 

the ethical imperative to minimize human suffering by providing timely, life-saving information. Surveillance systems 

often fail to keep pace with the rapid progression of diseases, hindering proactive measures and resource allocation. 

This study introduces an early warning framework that integrates innovative tools for effective monitoring of 

respiratory infections. 

MATERIALS AND METHODS: Firstly, we applied Epidemic Volatility Index (EVI), an early warning tool to data 

on respiratory infections collected from the hospital of Larissa, including daily absenteeism in schools. Secondly, we 

investigated respiratory virus, Influenzas A, B, COVID-19, RSV prevalence in adults presenting to the Emergency 

and Respiratory Medicine. We evaluated the enhanced framework incorporating daily school absenteeism and testing 

data in terms of early detection time. 

RESULTS: The enhanced framework improved early detection times. Inclusion of daily school absenteeism data and 

viral testing allowed for more precise monitoring and trend analysis. The framework accurately predicted spikes in 

respiratory infections, closely correlating with increases in school absenteeism and positive viral tests from the hospital 

data. Notably, peaks in absenteeism often preceded increases in hospital admissions, providing a crucial lead time for 

healthcare preparedness, aiding in targeted public health interventions. 

CONCLUSION: Incorporating school absenteeism records and testing into the EVI markedly improves the ability of 

surveillance systems to forecast epidemic waves. This method enhances early detection, optimizes resource 

distribution, and sharpens intervention strategies, potentially diminishing the public health impact of outbreaks. The 

ethical rationale for using such a predictive tool is its life-saving potential, underscoring our moral duty to efficiently 

anticipate and address health crises. 

KEYWORDS: early-warning; surveillance; public-health 
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INTRODUCTION TO SENTINEL PROJECT AND ITS ROLE IN FASTER AND 

BETTER DETECTION OF CCHFV IN THE BALKANS 

G. Kemenesi1 

 
1National Laboratory of Virology, University of Pécs, Hungary 

 

The SENTINEL project is a multidisciplinary initiative aiming to strengthen global pandemic preparedness through 

the development of advanced research infrastructures and rapid response capabilities. Centered on the One Health 

concept—recognizing the interconnectedness of human, animal, and environmental health—the project addresses 

emerging zoonotic threats by focusing on two World Health Organization priority pathogens: Crimean-Congo 

hemorrhagic fever virus (CCHFV) and Nipah virus. SENTINEL supports early and rapid outbreak detection by 

integrating high-quality field data collection with industrial and clinical applications, ensuring that information flows 

directly into the development of diagnostics and therapeutics. A cornerstone of the project is the development of novel, 

state-of-the-art PoC tests with PCR-grade but rapid analytic capabilities. These are designed to deploy quickly in 

outbreak scenarios and operate independently. By enhancing field-to-lab integration and supporting real-time 

pathogen surveillance, SENTINEL contributes to building a responsive and scalable framework for future epidemic 

threats. This effort not only promotes scientific innovation and operational readiness but also exemplifies how cross-

sector collaboration can enhance resilience against high-consequence pathogens worldwide. SENTINEL project is a 

great opportunity to gather recent and complex data about CCHFV epidemiology and develop the necessary tools for 

aiding rapid interventions in the Balkan area. 

EPSTEIN-BARR ВИРУС И БОЛЕСТИТЕ, КОИТО ПРИЧИНЯВА 

М. Стойчева1 

 
1Медицински университет - Пловдив 

ЦЕЛ: Цел на настоящата обзорна статия е да се представят съвременни данни за патогенезата и потографията 

на Epstein-Barr вирусната инфекция.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проведено е търсене Pub Med с ключови думи: Epstein-Barr вирус, патогенеза, 

онкогенеза, клинични синдроми, както и свободно търсене в Internet и сайтовете на СЗО и ECDC относно 

епидемиологичните и клинични характеристики на Epstein-Barr вирусната (EBV) инфекция. 

РЕЗУЛТАТИ: Честотата на инфекцията с EBV в човешката популация надвишава 95% с доживотно 

персистиране при ~90% от населението. EBV е първият вирус, идентифициран от Световната здравна 

организация (СЗО) като причиняващ рак.  

Заболяванията, причинени от EBV, обхващат широк спектър от състояния, от лека или дори асимптоматична 

инфекция до инвалидизиращи състояния и животозастрашаващи неоплазии. 

Инфекциозната мононуклеоза се среща приблизително в 35-50% от хората, които са заразени за първи път с 

EBV в юношеска възраст. Хронична активна EBV инфекция е прогресиращо заболяване с продължителност 

≥ 3 месеца и значително повишени нива на EBV ДНК при липса на имунен дефицит. EBV-асоциирани 

автоимунни заболявания (ревматоиден артрит, Сьогрен синдром, лупус еритематозус) и EBV-асоциирани 

лимфоидни и епителни ракови заболявания (лемфом на Бъркет, Ходжкинов лимфом, назофарингеален 

карцином,карцином на стомаха) и множествена склероза. 
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ: EBV е свързан с много и различни заболявания, и е значително предизвикателство за 

човешкото здраве В момента липсва ефективно лечение за EBV инфекция и най-ефективният подход е 

разработването на превантивни и терапевтични EBV ваксини. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Epstein‒Barr вирус, EBV-асоциирани заболявания 

EPSTEIN-BARR VIRUS AND THE DISEASES IT CAUSES 

M. Stoycheva1 

 
1Medical University of Plovdiv 

AIM: The aim of this review article is to present current data on the pathogenesis and pathology of Epstein-Barr virus 

infection.  

MATERIALS AND METHODS: A PubMed search was conducted with the following keywords: Epstein-Barr 

virus, pathogenesis, oncogenesis, clinical syndromes, as well as a free search on the Internet and the websites of WHO 

and ECDC regarding the epidemiological and clinical characteristics of Epstein-Barr virus (EBV) infection. 

RESULTS: The incidence of EBV infection in the human population exceeds 95% with lifelong persistence in ~90% 

of the population. EBV was the first virus identified by the World Health Organization (WHO) as causing cancer.  

Diseases caused by EBV encompass a wide spectrum of conditions, from mild or even asymptomatic infection to 

debilitating conditions and life-threatening neoplasias: (1) Infectious mononucleosis occurs in approximately 35-50% 

of people who are first infected with EBV during adolescence; (2) Chronic active EBV infection is a progressive 

disease with a duration of ≥ 3 months and significantly elevated levels of EBV DNA in the absence of 

immunodeficiency; (3)EBV-associated autoimmune diseases (rheumatoid arthritis, Sjögren's syndrome, lupus 

erythematosus); (4) EBV-associated lymphoid and epithelial cancers (Burkett's lymphoma, Hodgkin's lymphoma, 

nasopharyngeal carcinoma, gastric carcinoma) and (5) multiple sclerosis as well. 

 

CONCLUSION: EBV is associated with many different diseases and is a significant challenge to human health, and 

quality of life. Currently, there is no effective treatment for EBV infection and the most effective approach is the 

development of preventive and therapeutic EBV vaccines. 

KEYWORDS: Epstein‒Barr virus, EBV-associated diseases 

СТАФИЛОКОКОВ МЕНИНГИТ – КЛИНИЧНО ПРОТИЧАНЕ, ПАРАКЛИНИЧНИ 

ОТКЛОНЕНИЯ, ТЕРАПЕВТИЧНИ ПРОБЛЕМИ – КЛИНИЧЕН СЛУЧАЙ. 

М. Пишмишева- Пелева1, М. Шопова1, К. Соколов2, К. Петева3, Ст.Коцев1 

 
1Инфекциозно отделение – МБАЛ-Пазарджик, 2Отделение по реанимация и интензивна 

терапия – МБАЛ- Пазарджик, 3Микробиологична лаборатория- МБАЛ-Пазарджик 

ЦЕЛ: Да представим клиничен случай на стафилококов менингит – клиничното протичане, установените 

параклинични отклонения и трудностите в лечението.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Жена на 67 години с бактериален менингит. Използвани са методите на 

клинично наблюдение и проследяване, клинико-лабораторно изследване на кръв, гръчначно-мозъчна течност, 
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урина, микробиологично изследване на ликвор, кръв, урина, образни изследвания – рентгенови, ултразвукови, 

компютър-томографски.  

РЕЗУЛТАТИ: От гръбначно-мозъчна течност е изолиран S. aureus и лечението е проведено съобразно 

антибиграма. Независимо от това се наблюдава влошаване както на състоянието, така и в параметрите на 

ликвора и кръв и растеж на същия микроорганизъм при всяко последващо микробиологично изследване.   

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Необходимо е да се търсят нови подходи в лечението на инфекции, при които 

чувствителността in vitro  и in vivo  се различава. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: менингит, стафилокок, антибиотик 

STAPHYLOCOCCAL MENINGITIS: CLINICAL COURSE, PARACLINICAL 

ABNORMALITIES, AND THERAPEUTIC CHALLENGES – A CASE REPORT 

M. Pishmisheva-Peleva1, M. Shopova1, K. Sokolov2, K. Peteva3, St. Kotsev1 

 
1Department of Infectious Diseases, Pazardzhik MHAT, 2Department of Anesthesiology and 

Intensive Treatment, Pazardzhik MHAT, 3Laboratory of Microbiology and Virology, Pazardzhik 

MHAT 

AIM: To present a clinical case of staphylococcal meningitis – its clinical course, the paraclinical abnormalities, and 

treatment challenges. 

MATERIALS AND METHODS: A 67-year-old woman with bacterial meningitis. The methods used include clinical 

observation and follow-up, clinical and laboratory testing of blood, cerebrospinal fluid, and urine, microbiological 

examination of CSF, blood, and urine, and imaging studies – X-ray, ultrasound, and computed tomography. 

RESULTS: S. aureus was isolated from the CSF. Treatment was administered according to the antibiogram, however, 

worsening of patient's condition, CSF and blood parameters was observed, with persistent growth of the same 

microorganism in every subsequent microbiological examination.  

CONCLUSION: New approaches are required for the treatment of infections in which in vitro sensitivity and in vivo 

susceptibility fails to correlate. 

KEYWORDS: meningitis, Staphylococcus, antibiotic 

VZV ИНФЕКЦИИТЕ – ПОЗНАТИ И НЕ СЪВСЕМ. СОБСТВЕН ОПИТ. 

Ст. Коцев1, Д. Димов2, Дж. Емин3, М. Пишмишева-Пелева1 

 
1Инфекциозно отделение, МБАЛ Пазарджик, 2Национален Център по Заразни и 

Паразитни Болести, НРЛаборатория „Херпесни и онкогенни вируси“, 3Хематологичен 

сектор, Второ вътрешно отделение, МБАЛ Пазарджик 

ЦЕЛ: Да представим клиничното протичане и усложненията при 4 болни с VZV инфекция, лекувани в 

Инфекциозно отделение на МБАЛ Пазарджик.  
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: 4 пациенти с VZV инфекция – две деца и двама възрастни.  Използвани са 

методи на клинично наблюдение и проследяване, клинико-лабораторни, образни, микробиологични и 

вирусологични изследвания. 

РЕЗУЛТАТИ: Пациентите са развили едно или повече усложнения: пустулизация, хеморагично-некротична 

форма, варицелна пневмония с развитие на дихателна недостатъчност, церебелит, енцефалит, а при един 

болен след изтичане на карантинния период – хемолитична анемия. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: VZV инфекциите  се диагностицират най-често клинично. В хода на боледуването може да 

се развият сериозни усложнения, което налага продължително болнично лечение и проследяване. Достъпните 

ваксини осигуряват успешна профилактика на VZV заболяванията и свързаните с тях усложнения, спестяват 

медицински и финансов ресурс и спасяват животи.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: варицела, усложнения, ваксина 

VARICELLA-ZOSTER VIRUS INFECTIONS: FAMILIAR AND NOT AT ALL. 

St. Kotsev1, D. Dimov2, D. Emin3, M. Pishmisheva-Peleva1 

 
1Department of Infectious Diseases, Pazardzhik MHAT, 2National Centre of Infectious and 

Parasitic Diseases, NRLaboratory “Herpes and Oncogenic Viruses”, 3Haematology ward, 

Second Department of Internal Diseases, Pazardzhik MHAT 

AIM: To present the clinical course and complications observed in four patients with VZV infection treated at the 

Department of Infectious Diseases, Pazardzhik Hospital. 

MATERIALS AND METHODS: Four patients diagnosed with VZV infection – two children and two adults. 

Methods used include clinical observation and follow-up, laboratory diagnostics, medical imaging, microbiological 

and virological testing. 

RESULTS: The patients developed one or more complications: pustular lesions transformation, hemorrhagic-necrotic 

form, chickenpox pneumonia with respiratory failure, cerebellitis, and encephalitis. One patient developed hemolytic 

anemia after the quarantine period had ended.  

CONCLUSION: VZV infections diagnosis is based on clinical presentation. However, the course of illness may 

involve severe complications that requite prolonged hospitalization and follow-up care. Available vaccines provide 

effective prevention against VZV-related diseases and complications, reducing healthcare burden and economic costs, 

and ultimately saving lives. 

KEYWORDS: chickenpox, complications, vaccine 
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РИСК ОТ ВРОДЕНА ИНФЕКЦИЯ: РОЛЯТА НА СКРИНИНГА НА МАЙКАТА ЗА 

ПАРВОВИРУС B19 И CMV 

Р. Стефанова1, М. Христова-Савова2, Д. Димов2, Л. Велева1, П. Чавеева3, В. Калев3, Т. 

Тилкова3, Ц. Василев3, И. Димова3, Ст. Крумова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна 

лаборатория „Морбили, паротит, рубеола“, Отдел Вирусология, 2Национален Център по 

Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна лаборатория „Херпесни и 

онкогенни вируси“, Отдел Вирусология, 3Медицински комплекс „Д-р Щерев“, София 

ЦЕЛ: Целта на настоящото проучване е да се оцени разпространението на инфекции с B19V и CMV при жени 

с патологична бременност, да се оцени полезността на рутинния молекулярен и серологичен скрининг и да се 

проучи ролята му в при проследяване на бременността. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проведено е проспективно проучване, включващо 13 жени с патологична 

бременност, посещаващи пренатална клиника в болница „Д-р Щерев“, София в продължение на 12 месеца 

(април 2024 г. - април 2025 г.). Изследвани са четири вида клиничен материал: околоплодна течност (n=4), 

серум от пъпна връв (n=2), майчин серум (n=2) и фетална кръв (n=5). Участниците преминаха молекулярно 

(PCR в реално време) и серологично (ELISA IgM и IgG) изследване за B19V и CMV. Демографски данни, 

акушерска анамнеза и резултати от бременността бяха записани и анализирани. 

РЕЗУЛТАТИ: Предварителните резултати показват, че 4 (31%) от участничките са имали данни за минала 

или настояща инфекция с CMV, а 8 (62%) с B19V. Бременните жени с активни инфекции са били подложени 

на допълнително проследяване и наблюдение на плода. При една от жените, потвърдени с CMV, е установено 

мъртво раждане. Всички жени с B19V са диагностицирани с анемия, която е била успешно овладяна по време 

на бременността. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Парвовирус B19 и цитомегаловирус са значими причинители на вродени инфекции, които 

могат да доведат до неблагоприятни резултати по време на бременност, включително фетална анемия, 

хидропс на плода, вътрематочно забавяне на растежа и дългосрочни неврологични нарушения. Проучването 

подчертава значителната роля на B19V и CMV по време на бременност. Рутинният или целенасочен скрининг 

може да позволи ранно идентифициране и подходящо лечение на майчините инфекции, като в крайна сметка 

намали риска от фетални усложнения. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Бременност, B19V, CMV 
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CONGENITAL INFECTION RISK: THE ROLE OF MATERNAL PARVOVIRUS B19 

AND CMV SCREENING 

R. Stefanova1, M. Hristova-Savova2, D. Dimov2, L. Veleva1, P. Chaveeva3, V. Kalev3, T. Tilkova3, 

T. Vassilev3, I. Dimova3, St. Krumova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory "Measles, 

Mumps, Rubella", Department of Virology, 2National Centre of Infectious and Parasitic 

Diseases, National Reference Laboratory "Herpes and Oncogenic Viruses", Department of 

Virology, 3Medical Complex "Dr. Shterev", Sofia 

AIM: The present study aimed to assess the prevalence of B19V and CMV infections in women with pathological 

pregnancies, assess the utility of routine molecular and serological screening, and investigate its role in pregnancy 

follow-up. 

MATERIALS AND METHODS: A prospective study involved 13 women with pathological pregnancies attending 

the antenatal clinic at “DR. SHTEREV” Hospital, Sofia, over 12 months (April 2024-April 2025). Four types of 

clinical material were examined: amniotic fluid (n=4), umbilical cord serum (n=2), maternal serum (n=2), and fetal 

blood (n=5). Participants underwent molecular (real-time PCR) and serological (ELISA IgM and IgG) testing for 

B19V and CMV. Demographic data, obstetric histories, and pregnancy outcomes were recorded and analyzed. 

RESULTS: Preliminary findings indicate that 4 (31%) of participants had evidence of past or current infection with 

CMV, and 8 (62%) with B19V. Pregnant women with active infections were required to undergo further follow-up 

and fetal surveillance. One of the women confirmed with CMV had a stillbirth. All women with B19V were diagnosed 

with anemia, which was controlled during pregnancy. 

CONCLUSION: Parvovirus B19 and cytomegalovirus are significant causes of congenital infections that can lead to 

adverse pregnancy outcomes, including fetal anemia, hydrops fetalis, intrauterine growth restriction, and long-term 

neurodevelopmental impairment. The study highlights a considerable burden of parvovirus B19 and CMV infections 

during pregnancy. Routine or targeted screening may enable early identification and appropriate management of 

maternal infections, ultimately reducing the risk of fetal complications. 

KEYWORDS: Pregnancy, B19V, CMV 
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ХАРАКТЕРЕЗИРАНЕ НА НЕПОЛИОМИЕЛИТНИ ЕНТЕРОВИРУСИ С 

КЛАСИЧЕСКИ И МОДЕРНИ ВИРУСОЛОГИЧНИ МЕТОДИ 

И. Георгиева1, А. Стоянова1, С. Златанова3, А.-П. Донова2, И. Иванов2,4, О. Бийкинова3, В. 

Петкова1, Л. Николаева – Гломб1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална Референтна 

Лаборатория „Ентеровируси“, Отдел Вирусология, 2Специализирана болница за активно 

лечение на инфекциозни и паразитни болести „Проф. Иван Киров“ ЕАД, София, 
3Инфекциозна клиника на катедрата по инфекциозни болести, тропическа медицина и 

паразитология на МУ-Пловдив, 4Катедра по инфекциозни болести, паразитология и 

тропическа медицина на МУ - София 

ЦЕЛ: Да се изолират и идентифицират NPEV щамове от клинични материали. Да се приложат класически 

вирусологични методи, като вирусна изолация в клетъчни култури и неутрализираща реакция за 

характеризиране на вирусите. Да се включат модерни молекулярни техники като RT-PCR и секвениране за 

прецизно типиране и филогенетичен анализ. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Събиране на проби – клинични материали (фецес, ликвор и др.), събирани от 

различни източници. 

Вирусна изолация – култивиране в клетъчни линии RD и L20B, наблюдаване на цитопатичен ефект. 

Класическо характерезиране – серотипиране чрез неутрализираща реакция със специфични антисеруми. 

Молекулярни техники – Екстракция на вирусна РНК, RT-PCR с мишена 5`UTR и секвениране на геномния 

участък VP1. 

Анализи – филогенетични анализи за определяне на взаимоотношенията между изолатите. Сравняване на 

резултатите от класическите и молекулярните методи. 

 

РЕЗУЛТАТИ: Изследването се фокусира върху детайлно характерезиране на неполиомиелитните 

ентеровируси, използвайки класически вирусологични техники и съвременни молекулярни методи. Целта на 

изследването е да подобри разбирането за разнообразието на NPEV, тяхната епидемиология и патогенетичен 

потенциал, като спомага за подобряване на диагностичните възможности и опазването на общественото 

здраве. Успешно бяха изолирани множество NPEV от различни клинични материали. Класическото 

серотипиране помогна за идентифициране на няколко щама от EV-B групата, като някои изолати останаха 

нетипируеми. Молекулярните методи потвърдиха и прецизираха резултатите от серотипирането и позволиха 

идентифицирането и на ентеровируси от EV-A. Филогенетичните анализи показаха циркулиращите щамове и 

техните еволюционни взаимоотношения. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Комбинирането на класически и модерни вирусологични методи дава детайлен подход за 

характерезиране на NPEV. Молекулярните техники усилват чувствителността на детекция, дават възможност 

за прецизно типиране и улесняват епидемиологичния надзор. Този интегриран подход е важен за разбирането 

на разнообразието на NPEV и насоките за опазване на общественото здраве. 

ФИНАНСИРАНЕ:  

Това проучване е финансирано от Фонд Научни изследвания на Министерство на образованието и науката, с 

договор № КП-06-Н53/5 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Неполиомиелитни ентеровируси, молекулярно характеризиране, вирусно типиране 
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CHARACTERIZATION OF NON-POLIO ENTEROVIRUSES BY CLASSICAL AND 

MODERN VIROLOGIC METHODS 

I. Georgieva1,  A. Stoyanova1, S. Zlatanova3, A.-M. Donova2, I. Ivanov2,4, O. Boykinova3, V. 

Petkova1, L. Nikolaeva-Glomb1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory for 

Enteroviruses, Department of Virology, 2Specialized Hospital for Active Treatment of Infectious 

and Parasitic Diseases “Prof. Ivan Kirov”, Sofia, 3Infectious Diseases Clinic, Department of 

Infectious Diseases, Parasitology and Tropical medicine, Medical University, Plovdiv, 
4Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical medicine, Medical University - 

Sofia 

AIM: To isolate and identify NPEV strains from clinical samples. To apply classical virological methods such as cell 

culture and neutralization assays for virus characterization. To integrate modern molecular techniques, including RT-

PCR and sequencing, for precise typing and phylogenetic analysis. 

MATERIALS AND METHODS: Sample Collection: 

Clinical specimens (stool, cerebrospinal fluid) collected from diverse sources. 

Virus Isolation: 

Cultivation in RD, and L20B cell lines, observing cytopathic effects. 

Classical Characterization: 

Serotyping through neutralization assays using specific antisera. 

Molecular Techniques: 

Extraction of viral RNA followed by RT-PCR targeting 5`UTR and sequencing of VP1 genomic region. 

Data Analysis: 

Phylogenetic analysis using MEGA software to determine relationships among isolates. 

Comparative analysis of classical and molecular results. 

 

RESULTS: This study focuses on the comprehensive characterization of non-polio enteroviruses (NPEVs) utilizing 

both classical virological techniques and advanced modern molecular methods. The research aims to enhance 

understanding of NPEV diversity, epidemiology, and pathogenic potential, contributing to improved diagnostic 

capabilities and public health responses. 

Successful isolation of multiple NPEV strains across diverse samples. 

Classical serotyping identified several strains within EV-B group, with some isolates remaining untyped. Molecular 

methods confirmed and refined serotyping results and allawed identification of enteroviruses from EV-A as well. 

Phylogenetic analysis indicated circulating strains and their evolutionary relationships. 

 

CONCLUSION: Combining classical and modern virologic methods provides a comprehensive approach to NPEV 

characterization. Molecular techniques enhance detection sensitivity, enable precise typing, and facilitate 

epidemiological surveillance. This integrated approach is critical for understanding NPEV diversity and guiding public 

health interventions. 

FUNDING: 

This research was funded by the Science Fund at the Ministry of Education and Science of Bulgaria, project number 

KП-06-H53/5 

 

KEYWORDS: Non-polio enteroviruses, molecular characterization, virus typing 
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ПАРАЗИТНИТЕ БОЛЕСТИ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2024 Г. 

Р. Харизанов1, И. Райнова1, Н. Цветкова1, Р. Борисова1, Е. Кънева1, М. Виденова1, А. 

Иванова1, В. Якимова1, З. Трайкова1, О. Миков1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

ЦЕЛ: Цел на настоящото проучване е да се установи разпространението на паразитните заболявания – местни 

и внасяни сред населението и тяхното влияние върху системата за обществено здравеопазване. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За изготвяне на анализа са използвани данни от годишните отчети на 

Регионалните здравни инспекции и Националния център по заразни и паразитни болести. Определени са  

епидемиологични показатели като заболяемост и превалентност, изчислени съответно на 100 000 и на 100 

души население.  

РЕЗУЛТАТИ: През 2024 г. в паразитологичните лаборатории в страната са изследвани 688 887 лица, от които 

с положителен резултат за различни паразитни видове са диагностицирани 14134 (2.05%) лица. Зоонозите 

ехинококоза и трихинелоза запазват своето здравно значение. Средната заболяемост от ехинококоза за 

страната е 1.73%₀₀₀, а от трихинелоза 0.63%₀₀₀. Случаите на аскаридоза (497) и трихоцефалоза (106) не показват 

съществена динамика в сравнение с 2023 г. (447 и 50). Анализът на данните показва, че опаразитеността от 

ентеробиоза се запазва във високи стойности и през 2024 г. Установената средна превалентност за страната  е 

2.0% (1.74% за 2023 г.). 

От внасяните паразитни заболявания, с най-голямо медицинско значение е маларията. През 2024 г. са 

регистрирани 18 случая на внесена малария, като 17 са с причинител P. falciparum и един с P. vivax, като 10 от 

заболелите са български граждани и 8 са чужденци. Регистриран е и един летален случай при заболелите 

чужди граждани. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: С приключването на пандемията от COVID-19 дейностите по медицинска паразитология, 

извършвани от паразитологичната мрежа са в значително по-голям обем в сравнение с 2023 г. Анализът на 

данните показва, че разпространението на паразитните болести в България не търпи съществена динамика 

през последните години и това налага укрепване на мрежата за надзор и контрол чрез подобряване на кадровия 

потенциал на структурите по медицинска паразитология. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: паразитни болести, заболяемост, превалентност 

PARASITIC DISEASES IN BULGARIA IN 2024 

R. Harizanov1, I. Rainova1, N. Tsvetkova1, R. Borisova1, E. Kaneva1, M. Videnova1, A. Ivanova1, 

V. Yakimova1, Z. Traykova1, O. Mikov1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 

AIM: This study aims to determine the prevalence of parasitic diseases, both indigenous and imported, in the 

population and their impact on the public health system. 

MATERIALS AND METHODS: Data from the annual reports of the Regional Health Inspectorates and the National 

Centre of Infectious and Parasitic Diseases were used for the analysis. Epidemiological indicators such as incidence 

and prevalence, calculated per 100 000 and 100 population, respectively, were determined. 
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RESULTS: In 2024, 688,887 people were tested in the country's parasitology laboratories, of whom 2.05% were 

diagnosed with different parasite species. The zoonoses echinococcosis and trichinellosis maintain their health 

importance. The national average incidence of echinococcosis is 1.73% and of trichinellosis 0.63%. Cases of ascariasis 

(497) and trichuriasis (106) did not change significantly compared to 2023 (447 and 50). The prevalence of 

enterobiasis remains high in 2024. The national average prevalence is 2.0% (1.74% in 2023). 

Malaria is the most medically important imported parasitic disease. In 2024, 18 cases of imported malaria were 

registered, 17 of them with P. falciparum and one with P. vivax. Ten of the cases were registered in Bulgarian citizens 

and eight in foreigners. There was also one fatal case among foreigners. 

CONCLUSION: With the end of the COVID-19 pandemic, the medical parasitology activities performed by the 

parasitology network are at a significantly higher volume compared to 2023. The data analysis shows that the 

prevalence of parasitic diseases in Bulgaria has not undergone significant dynamics in recent years, which calls for 

strengthening the surveillance and control network by improving the human resource potential of the medical 

parasitology structures. 

KEYWORDS: parasitic diseases, incidence, prevalence 

ЕПИДЕМИОЛОГИЧНО ПРОУЧВАНЕ НА БЪЛГАРСКИ ИЗОЛАТИ 

FRANCISELLA TULARENSIS, ЧРЕЗ ЦЕЛОГЕНОМНО СЕКВЕНИРАНЕ И 

БИОИНФОРМАТИЧЕН АНАЛИЗ. 

В. Толчков1, Й. Ходжев1,2, Р. Ненова1, И. Томова1, И. Иванов1, И. Стойков1, Д. Дончев1, С. 

Панайотов1, Б. Цафарова1  

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, 2Нов Български университет 

 

ЦЕЛ: Изясняване филогенетичното родство на изолати Francisella tularensis от различни огнища в България 

при използване на целогеномно секвениране и последващ биоинформатичeн анализ 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са 23 изолата F. tularensis от различни огнища в България, събрани 

в колекцията на Националната референтна лаборатория по особено опасни бактериални инфекции. Пробите 

са взети като от от пациенти, така и от околна среда - водоизточници и диви зайци. Изолатите са потвърдени 

с  MALDI-TOF-MS. От чисти култури е изолирана бактериална ДНК. Същата е сравнена и с ДНК от контролни 

щамове. Използвана е въведената за пръв път в България от Националния център по заразни и паразитни 

болести технология на целогеномно секвениране от ново поколениe Illumina. Секвенираните фрагменти са 

асемблирани de novo с използване на асмблера Unicycler. В последствие геномните секвенции са анотирани с 

асемблера за прокариоотни геноми PROKKA. За построяването на филогенетични дървета определящи 

генетичното родство е използвана специализираната платформа Pan-genome 

РЕЗУЛТАТИ: Сред изследваните 23 щама са установени ярко изразени клъстъри, като има групи близки до 

референтния щам Ebina, и други по-близки до ваксиналния щам LVS при които дублираните проби показват 

пълна идентичност. Различните изолати проявяват различна степен на родство с референтните и ваксиналните 

щамове. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Приложената методика за генетично типиране на щамове F. tularensis показва висока 

специфичност и прецизност, което я прави незаменима при епидемиологични проучвания.   

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Тулареми, целогемно секвениране 
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EPIDEMIOLOGICAL STUDY OF BULGARIAN ISOLATES OF FRANCISELLA 

TULARENSIS, BY WHOLE-GENOME SEQUENCING AND BIOINFORMATIC 

ANALYSIS. 

V. Tolchkov1, Y. Hodzhev1,2,  R. Nenova1, I. Tomova1, I. Ivanov1, I. Stoikov1, D. Donchev1, S. 

Panaiotov1, B. Tsafarova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 2New Bulgarian University 

AIM: Estimating the phylogenetic relationship of isolates of Francisella tularensis from different outbreaks in 

Bulgaria using whole-genome sequencing and bioinformatic analysis. 

MATERIALS AND METHODS: The present study included 23 isolates of Francisella tularensis from different 

outbreaks in Bulgaria, compared with control strains collected by the National Reference Laboratory for Special 

Bacterial Pathogens. The strains were cultivated, bacterial DNA was isolated from pure cultures. The whole-genome 

sequencing technology, introduced by the new generation Illumina, was used in Bulgaria by the National Center for 

Infectious and Parasitic Diseases. The sequenced fragments were assembled de novo using the Unicycler assembler. 

Subsequently, the genomic sequences were annotated with the PROKKA prokaryotic genome assembler. The 

specialized platform Pan-genome was used to construct phylogenetic trees to determine genetic relationships. 

RESULTS: Among the 23 strains studied, pronounced clusters were identified, in which duplicate samples showed 

complete identity. Ones are more closely related to the referent strains Ebina, and other to the vaccinal strain LVS. 

Different isolates exhibited varying degrees of similarity to the reference strains and vaccine strains. 

CONCLUSION: The applied strain identification methodology shows high specificity and precision; it is 

indispensable in epidemiological studies 

KEYWORDS: Tularemia, whole-genome sequencing 

ДРОЖДИ И ПЛЕСЕНИ КАТО ЧЕСТИ ПРИЧИНИТЕЛИ НА ОНИХОМИКОЗА 

В. Райкова1, Р. Байкушев1 

 
1Катедра по Медицинска микробиология, Медицински Факултет, Медицински 

Университет-София 

ЦЕЛ: Онихомикозата е гъбична инфекция на нокътя и е най-често срещаната инфекция на ноктите в световен 

мащаб. Заболяването причинява обезцветяване и удебеляване на засегнатата нокътна плочка, но също така е 

съпроводена със структурни промени на ноктите, които предизвикват затруднения в ежедневието и 

емоционален стрес. Основни патогени са дерматофити; дрожди, недерматофитни плесени, а нерядко 

инфекцията е смесена, включвайки и бактериални агенти.  

Цел на настоящето проучване е установяване на инфекциозните причинители на ониходистрофията и в 

частност на онихомикозата, както и тяхната честота на разпространение.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани бяха материали от засегнати нокътни плочки на 22 пациента, които 

бяха проучени чрез микроскопия и последващо култириране на течни и твърди хранителни среди (Кръвен 

агар, Сабуро агар, течно Сабуро, corn meal agar, хром агар).  
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РЕЗУЛТАТИ: От изследваните 22 пациента с изменения в структурата и растежа на нокътните плочки на 

ръцете/краката при 3 не бе установен инфекциозен агент. При останалите 19 проби моно инфекция се доказа 

при 9 лица, а полиинфекция – при 10. Най-често откриваният агент беше Candida spp., следвана от Aspergillus 

spp. Установени бяха дерматофити (Trichophyton spp.), дрожди (Rhodotorula spp., Cryptococcus spp.), плесени 

(Penicillium, Curvalaria, Cladosporium, Chrysosporium), както и Staphylococcus spp, Klebsiella spp и Enterococcus 

spp. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Онихомикозата е често срещано заболяване. Проучвания за нейното разпространение и 

обследване на причинителите й в България са малко. Клинико-епидемиологичното изследване демонстрира 

дрождите и недерматофитните агенти като превалиращи спрямо очакваните дерматофити. Успехът от 

лечението, честотата на рецидивите и удовлетвореността на пациентите зависят, както от правилната 

диагноза, така и от проучване на нови локални и системни антимикотични средства и от създаване на 

стратегии за по-добро сътрудничество между лекарите от една страна и лекарите и пациента от друга. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: онихомикоза; патогени; разпространение; 

YEASTS AND MOLDS AS COMMON CAUSES OF ONYCHOMYCOSIS 

V. Raykova1, R. Baykushev1 

 
1Department of Medical microbiology, Medical Faculty, Medical University-Sofia 

AIM: Onychomycosis is a fungal infection of the nail and is the most common nail infection worldwide. The disease 

causes discoloration and thickening of the affected nail plate, but is also accompanied by structural changes in the 

nails that cause difficulties in daily life and emotional distress. 

The main pathogens are dermatophytes; yeasts, non-dermatophyte molds, and often the infection is mixed, including 

bacterial agents. 

The aim of the present study is to identify the infectious causes of onychodystrophy and, in particular, onychomycosis, 

as well as their prevalence. 

MATERIALS AND METHODS: Materials from affected nail plates of 22 patients were examined, which were 

examined by microscopy and subsequent culturing on liquid and solid nutrient media (Blood agar, Sabouraud agar, 

liquid Sabouraud, corn meal agar, chrome agar). 

RESULTS: Of the 22 patients examined with changes in the structure and growth of the nail plates of the hands/feet, 

no infectious agent was identified in 3. In the remaining 19 samples, mono-infection was proven in 9 individuals, and 

poly-infection – in 10. The most frequently detected agent was Candida spp., followed by Aspergillus spp. 

Dermatophytes (Trichophyton spp.), yeasts (Rhodotorula spp., Cryptococcus spp.), molds (Penicillium, Curvalaria, 

Cladosporium, Chrysosporium), as well as Staphylococcus spp, Klebsiella spp and Enterococcus spp. were identified. 

CONCLUSION: Onychomycosis is a common disease. Studies on its prevalence and investigation of its causative 

agents in Bulgaria are few. The clinical and epidemiological study demonstrates yeasts and non-dermatophyte agents 

as prevailing over the expected dermatophytes. Treatment success, recurrence rates, and patient satisfaction depend 

on both correct diagnosis and research into new topical and systemic antifungal agents and on creating strategies for 

better collaboration between physicians on the one hand and physicians and patients on the other. 

KEYWORDS: onychomycosis; pathogens; prevalence; 
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ПРОМЕНИ В ЦИТОКИНОВИЯ ПОТЕНЦИАЛ ПРИ ЗДРАВИ ЛИЦА С 

ИМУНОФЕНОТИПНИ БЕЛЕЗИ НА ИМУНОЛОГИЧНО ОСТАРЯВАНЕ 

Я.Тодорова1, Р. Емилова1, М. Алексова1, В. Колева2, М. Николова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, Национална референтна 

лаборатория по имунология, 2Клинична лаборатория, УМБАЛ “Аджибадем Сити Клиник 

Токуда Болница” София 

ЦЕЛ: Имунологичното остаряване се характеризира с количествени и качествени промени в имунната 

система. Основна роля в тези процеси има хроничното имунно възпаление вследствие повишена продукция 

на провъзпалителни за сметка на регулаторни цитокини. Целта на проучването анализира връзката между 

установени фенотипни маркери на имунологично остаряване и цитокиновия баланс при здрави лица в активна 

възраст. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са проби от периферна кръв на 103 клинично здрави лица (41 жени 

и 62 мъже) на възраст 27 - 93 години (средно 41.5±10.9) без анамнестични данни за остро или хронично 

заболяване към момента на пробовземане. Дефинирани са две групи: А, лица в активна възраст (<55г. n=86, 

39.7±7.2 г.) и Б, възрастни лица (>70 г. n=16, 6 мъже и 10 жени), средна възраст 70.5±8.2г. Процентът на наивни 

(CD45RO-CD27+), паметови (CD45RO+CD27-), ефекторни (CD45RO-CD27-), активирани (HLA-DR+CD38+), 

изтощени (TIGIT+), и про-апоптотични (CD57+CD27-) CD4 и CD8 T клетки са определени 

флоуцитометрично. Цитокиновата продукция е анализирана в ФХА-стимулирани проби посредством 25-

плексен микросферов метод. 

РЕЗУЛТАТИ: Не се установиха значими разлики между основните фенотипни показатели в изследваните 

групи, с изключение на 14 лица от група А (А2, 39.8±6.7 г.) със значимо повишена експресия на CD57+TIGIT+ 

T клетки (A1: на възраст 38.7±9.2): (средно±SD) 26.26 ± 3.75 vs 12.69±7.09, p<0.001). Група А2 се отличаваше 

със значимо по ниска продукция на провъзпалителни (IL-18, IL-23 и TNF-a) и регулаторни (IL-4, IL-13 и IL-

1RA) цитокини в сравнение с А1: 42±55.6 vs 168±156; 18.1±4.3 vs 22.3±27.5; 292±172 vs1331±2126; 13.3±2.0 

vs 29.2±33.8; 7.8±7 vs 37.8±51 и 74238±56773 vs 107050±492440 (p<0.05 за всички). Изненадващо, нивата на 

Th1 (IL-12p70 и IL-23), както и на Th2 (IL-4 и IL-13) цитокини в група А2 бяха значимо по-ниски в сравнение 

с група В: 1.9±0.97 vs 4.13±3.53; 18.1±4.3 vs 25.3±3.4; 30.7±31 vs 13.3±2.0 и 38.6±36.1 vs 7.8±7.1; p<0. 05 за 

всички). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Повишената експресия на някои фенотипни маркери, свързани с имунологично изтощение, 

при здрави лица е свързана с потисната способност за индукция на Th1 отговори и нарушена регулация на 

имунните реакции и могат да бъдат белег за преждевременно имунологично остаряване.  

Благодарности: Това проучване е финансирано по Програма „Научни изследвания, иновации и дигитализация 

за интелигентна трансформация“ 2021 – 2027 г., договор BG16RFPR002-1.014-0017  
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CHANGES IN CYTOKINE POTENTIAL IN HEALTHY INDIVIDUALS WITH 

IMMUNOPHENOTYPIC FEATURES OF IMMUNOSENESCENCE 

Y. Todorova1, R. Emilova1, M. Aleksova1, V. Koleva2, M. Nikolova1 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Laboratory of 

Immunology, 2Department Clinical Laboratory, “Acibadem City Clinic Tokuda Hospital”, Sofia 

AIM: Immunosenescence is characterized by quantitative and qualitative changes to the immune system. Chronic 

immune inflammation, due to increased production of proinflammatory cytokines at the expense of regulatory 

cytokines, plays a key role in these processes. The aim of  this study is to analyzed the relationship between established 

phenotypic markers of immunosenescence and cytokine balance in healthy individuals of active age. 

MATERIALS AND METHODS: Peripheral blood samples from 103 clinically healthy individuals (41 women and 

62 men) aged 27-93 years (mean 41.5±10.9) with no history of acute or chronic illness at the time of sampling were 

examined. Two groups were defined: A, active age individuals (<55 yrs, n=86, 39.7±7.2 yrs) and B, elderly individuals 

(>70 yrs, n=16, 6 males and 10 females), mean age 70.5±8.2 yrs. The percentages of naïve (CD45RO-CD27+), 

memory (CD45RO+CD27-), effector (CD45RO-CD27-), activated (HLA-DR+CD38+), exhausted (TIGIT+), and 

pro-apoptotic (CD57+CD27-) CD4 and CD8 T cells were determined flow cytometrically. Cytokine production was 

analyzed in PHA-stimulated samples using a 25-plex microsphere method. 

RESULTS: No significant differences were found between the main phenotypic parameters in the study groups, 

except for 14 individuals in group A (A2, 39.8±6.7 years) with significantly increased CD57+TIGIT+ T cell 

expression (A1: aged 38.7±9.2): (mean±SD) 26.26±3.75 vs 12.69±7.09, p<0.001). Group A2 had significantly lower 

production of proinflammatory (IL-18, IL-23 and TNF-a) and regulatory (IL-4, IL-13 and IL-1RA) cytokines 

compared to A1: 42±55. 6 vs 168±156; 18.1±4.3 vs 22.3±27.5; 292±172 vs1331±2126; 13.3±2.0 vs 29.2±33.8; 7.8±7 

vs 37.8±51 and 74238±56773 vs 107050±492440 (p<0.05 for all). Surprisingly, levels of Th1 (IL-12p70 and IL-23) 

as well as Th2 (IL-4 and IL-13) cytokines were significantly lower in group A2 compared to group B: 1.9±0.97 vs 

4.13±3.53; 18.1±4.3 vs 25.3±3.4; 30.7±31 vs 13.3±2.0 and 38.6±36.1 vs 7.8±7.1; p<0. 05 for all) 

CONCLUSION: Increased expression of certain phenotypic markers related to immunological exhaustion in healthy 

individuals is associated with suppressed ability to induce Th1 responses and impaired regulation of immune responses 

and may be a marker of premature immunosenescence. 

Acknowledgements: This work is supported by “Research, Innovation and Digitalisation for Smart Transformation” 

Programme 2021 - 2027, Contract BG16RFPR002-1.014-0017 
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ВИДОВ СЪСТАВ НА M.TUBERCULOSIS COMPLEX  В БЪЛГАРИЯ 

С. Йорданова1, Ю. Атанасова1, А. Байкова1, Е. Бачийска1, М. Евтимов2 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, НРЛ по туберкулоза, 2УМБАЛ 

„Св.Георги“ Пловдив 

 

ЦЕЛ: Да се установи видовия състав на М.tuberculosis complex в България. 
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: 175 туберкулозни щама, изолирани в периода 2022 - 2025г. бяха допълнително 

тествани с GenoType MTBC VER 1.X (Hain Lifescience GmbH – A Bruker Company), за да се определи точния 

вид. 

РЕЗУЛТАТИ: Почти всички щамове се оказаха M.tuberculosis/M.canettii (n=173; 98.85%). Установи се един 

случай на M.bovis (n=1; 0.57%), и един - на M.bovis BCG (n=1, 0.57%). M. caprae, M.africanum, или M. microti 

не бяха установени. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Видовата идентификация в МТВ комплекса е важна стъпка в ограничаване 

разпространението на инфекцията между животни и човек, както и за прецизиране лечебния режим.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: туберкулоза, говежда туберкулоза 

MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS COMPLEX SPECIES IN BULGARIA 

S. Yordanova1,  Y. Atanasova1, A. Baykova1, E. Bachiyska1, M. Evtimov2 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Department of Microbiology, National 

Reference Laboratory of tuberculosis, 2University hospital ¨St.Georgi ¨ Plovdiv 

AIM: The study aimed to reveal the MTBC species in Bulgaria. 

MATERIALS AND METHODS: For the period from 2022 to 2025, a total of 175 MTBC strains were further 

examined to differentiate the species. GenoType MTBC VER 1.X (Hain Lifescience GmbH – A Bruker Company) 

was used as a reliable tool for identification. 

RESULTS: Almost all of the cases were found to be M.tuberculosis/M.canettii (n=173; 98.85%). The prevalence of 

M. bovis was 0.57% (n=1). M. bovis BCG also was represented by a single isolate (0.57%). M.africanum, M.microti, 

or M.caprae were not detected so far. 

CONCLUSION: Species identification in the MTBC is an essential step in order to limit the transmission from animal 

to human and to refine the treatment of the affected individuals.  

KEYWORDS: M. tuberculosis, M.bovis, M.caprae 

ОБОБЩЕНИ РЕЗУЛТАТИ ОТ ИЗПЪЛНЕНИЕ НА ПРОЕКТ КР-53/4 (2021 Г.), 

ФИНАНСИРАН ОТ ФОНД „НАУЧНИ ИЗСЛЕДВАНИЯ“: КАКВО НОВО 

НАУЧИХМЕ ЗА ENTEROBIUS VERMICULARIS? 

Е. Кънева1, Р. Харизанов1, Н. Цветкова1, Д. Велчева2, И. Алексиев1, Р. Димитрова1, М. 

Павлова1, М. Виденова1, А. Иванова1, Р. Борисова1, Д. Йорданова3 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, 2МДЛ „Цибалаб“, София, 3СМДЛ 

„Рамус“ ООД, София 

ЦЕЛ: Цел на проучването е определяне на доминиращия генотип на Enterobius vermicularis (E. vermicularis), 

на локалния имунитет на гастроинтестиналния тракт и наличието на съпътстваща патогенна бактериална 

флора при лицата с ентеробиоза.  
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За периода 2022 - 2025 година са анализирани материали (скоч-лента и фецес) 

от 205 пациенти с ентеробиоза и контактни на тях лица, както и от 60 здрави лица (контролна група). 

Приложен е nested PCR за детекция на участък от гена, кодиращ митохондриалната цитохром С оксидазна 

субединица 1 (cox1) на E. vermicularis. Извършени са секвенционен анализ за определяне на генотипа на 

паразита и ELISA за определяне нивата на фекалните секреторни IgA антитела. 

РЕЗУЛТАТИ: Успешна амплификация на целевия участък от cox1 гена на E. vermicularis е постигната от 

ДНК пробите, изолирани от всички стадии на паразита (яйце, ларва и възрастна). Секвенционният анализ на 

част от получените проби показа разпространение на генотип В на E. vermicularis сред инвазираните лица в 

нашата страна. Само при две инвазирани лица е установена ко-инвазия с протозоите G. intestinalis и 

Blastocystis spp. Микробиологичните изследвания показват чести нарушения в чревната микробиота, с 

дисбактериоза и развитие на условно патогенна (най-често Klebsiella spp.) или патогенна (EPEC) бактериална 

флора. Проучването на локалния хуморален имунен отговор при хора с ентеробиоза е с данни за пряка 

корелация между наличието на клинични симптоми при ентеробиоза и повишени нива на секреторния IgA 

във фекалните проби. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Филогенетичното проучване на генотипа на E. vermicularis е първото по рода си за нашата 

страна. Ко-инфектиращите чревни патогени са подценяван проблем, често остават недиагностицирани в 

резултат на припокриващата се симптоматика и могат да доведат до промяна на гостоприемниковия имунен 

отговор, до развитието на лекарствена резистентност и да попречат на пълното излекуване на пациентите. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Enterobius vermicularis, секвениране, ко-инфекции 

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е финансирано от ФНИ (проект № KP-06-H53/4/11.11.2021), в рамките на 

„Конкурс за финансова подкрепа за проекти за фундаментални научни изследвания - 2021“. 

Адрес за кореспонденция: Елеонора Кънева – България, 1504 София, бул. Янко Сакъзов 26, НЦЗПБ, Отел 

„Паразитология и тропическа медицина“; email: kaneva@ncipd.org; Телефон: +35929446999; вътр. 310 /Факс: 

+35928438002 

SUMMARIZED RESULTS FROM THE IMPLEMENTATION OF PROJECT KR-53/4 

(2021), FUNDED BY THE NATIONAL SCIENCE FUND: WHAT WE HAVE LEARNED 

ABOUT ENTEROBIUS VERMICULARIS? 

E. Kaneva1, R. Harizanov1, N. Tsvetkova1, D. Velcheva2, I. Alexsiev1, R. Dimitrova1, M. 

Pavlova1, M. Videnova1, A. Ivanova1, R. Borisova1, D. Jordanova3 

 
1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, 2MDL “Cibalab”, Sofia, 3SMDL 

“Ramus”, Sofia 

AIM: The aim of the study was to determine the dominant genotype of Enterobius vermicularis (E. vermicularis), the 

local immunity of the gastrointestinal tract and the presence of concomitant pathogenic bacterial flora in persons with 

enterobiasis. 

MATERIALS AND METHODS: For the period 2022 – 2025, materials (scotch tape and fecal specimens) from 205 

patients and their contact persons infected with E. vermicularis, as well as from 60 healthy persons (control group) 

were analysed. To detect a region of the gene encoding the mitochondrial cytochrome C oxidase subunit 1 (cox1) of 

E. vermicularis, nested PCR was applied. The parasite genotype and the levels of fecal secretory IgA antibodies were 

determined using sequencing analysis and ELISA, respectively. 
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RESULTS: Successful amplification of the target region of the E. vermicularis cox1 gene was achieved from DNA 

samples, isolated from all developmental stages of the parasite (egg, larva and adult). Sequencing analysis of the part 

of the obtained samples showed the prevalence of genotype B of pinworm among the infected individuals in our 

country. Co-invasion with the protozoa G. intestinalis and Blastocystis spp. was determined in two of the infected 

individuals. Microbiological studies showed frequent disturbances in the intestinal microbiota, with dysbacteriosis 

and development of opportunistic (most often Klebsiella spp.) or pathogenic (EPEC) bacterial flora. The study of the 

local humoral immune response showed direct correlation between the presence of clinical symptoms in people with 

enterobiasis and increased levels of secretory IgA in fecal samples.   

CONCLUSION: The phylogenetic study of the E. vermicularis genotype is the first of its kind for our country. Co-

infecting enteric pathogens are an underestimated problem, often remain undiagnosed as a result of overlapping 

symptoms and can lead to changes in the host immune response, the development of drug resistance and prevent 

patients from fully healing.   

KEYWORDS: Enterobius vermicularis, sequencing, co-infections. 
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