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СЕСИЯ І – НАЦИОНАЛНИ РЕФЕРЕНТНИ 

ЦЕНТРОВЕ 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР „РЕСПИРАТОРНИ ИНФЕКЦИИ И 

ТУБЕРКУЛОЗА” - АНАЛИЗ НА ДЕЙНОСТТА ПРЕЗ 2022-2023 

Н. Корсун1, Е. Бачийска1, В. Левтерова1, М. Николова1, И. Трифонова1, И. Маджарова1, 
В. Добринов1, Н. Бранкова1, И. Томова1, А. Дечева1, С. Панайотов1, А. Минкова1, Н. 

Владимирова1, Ю. Атанасова1, С. Йорданова1, Я. Тодорова1, А. Байкова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести 

Обобщени са резултатите от епидемиологичния и лабораторен надзор на инфекциите 

на респираторния тракт с вирусна и бактериална етиология в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Епидемиологичният анализ на заболяемостта от 

грип/ОРЗ бе извършен въз основа на данните от интернет-базираната Информационна 

система. През сезон 2022-2023 г. 2713 назофарингеални сeкрета на пациенти с 

грипоподобни заболявания/ОРЗ бяха тествани едновременно за грипни вируси тип А/Б 

и SARS-CoV-2. Респираторни проби на 1597 пациента бяха изследвани спрямо 8 други 

респираторни вируси. Извършени бяха 631 рутинни изследвания за туберкулоза на 263 

клинични проби и 195 потвърдителни изследвания на 120 щама, изпратени от 

лабораториите в страната, както и 288 специализирани изследвания. Осъществена бе 

видова идентификация на нетуберкулозните микобактерии (NTM). Интерферон-гама 

базирани тестове бяха проведени при 44 лица със съмнение за туберкулозна инфекция. 

Чрез 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 95 деца на възраст 1-5 г. 

РЕЗУЛТАТИ: През сезон 2022-2023 г. бяха идентифицирани 694 (25,6%) грипни 

вируси: 395 A(H1N1)pdm09, 212 A(H3N2) и 117 B/Victoria. SARS-CoV-2 бе доказан в 

110 (4%) от изследваните клинични проби. Сред останалите негрипни респираторни 

вируси най-често (13%) беше идентифициран РСВ. Общо 13 щама M.tuberculosis 

complex бяха доказни като резистентни, 6 от които MDR-TB. Идентифицирани бяха 90 

щама нетуберкулозни микобактерии на 72 пациента. При интерферон-гама базираното 

тестване в 9 (20,5%) от изследваните лица бе потвърдена инфекция с МТБ. 

Положителни резултати за коклюш и паракоклюш бяха получени при 21 (14%) и 10 

(7,6%) от изследваните пациенти, съответно. N.meningitidis беше доказана в 2 (20%) от 

изследваните 10 проби. Носителство на S.pneumoniae бе установено при 24 (25,3%) 

изследвани деца на възраст 1-5 г. Легионерска болест бе диагностицирана в 4 от 

изследваните 33 суспектни случая. Характеризиран беше клетъчният и хуморален 

имунен отговор срещу SARS-CoV-2. 

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. 
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NATIONAL REFERENCE CENTER “RESPIRATORY INFECTIONS AND 

TUBERCULOSIS” – ANALYSIS OF ACTIVITY IN 2022-2023 

N. Korsun1, E. Bachiyska1, V. Levterova1, M. Nikolova1, I. Trifonova1, I. Madzharova1, V. 
Dobrinov1, N. Brankova1, I. Tomova1, A. Detcheva1, S. Panaiotov1, A. Minkova1, N. 

Vladimirova1, Y. Atanasova1, S. Yordanova1, Y. Todorova1, A. Baykova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

The results of epidemiological and laboratory surveillance of respiratory tract infections with 

viral and bacterial etiology in Bulgaria are summarized. 

MATERIALS AND METHODS: Epidemiological analysis of influenza/ARI incidence was 

performed on the basis of data from internet-based information systems. During the 2022-

2023 season, a total of 2713 nasopharyngeal swabs of patients with influenza-like illness/ARI 

were tested simultaneously for influenza type A/B viruses and SARS-CoV-2. Respiratory 

specimens of 1597 patients were examined for 8 other respiratory viruses. For tuberculosis, 

631 routine tests were performed on 263 clinical samples and 195 confirmatory tests on 120 

strains sent from laboratories throughout the country, as well as 288 specialized tests. Species 

identification of nontuberculous mycobacteria (NTM) was performed. Interferon-gamma-

based testing of 44 persons with suspected tuberculosis was conducted. 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 95 children aged 1-5 

years was studied. 

RESULTS: In the 2022-2023 season, 694 (25.6%) influenza viruses were identified: 395 

A(H1N1)pdm09, 212 A(H3N2), and 117 B/Victoria. SARS-CoV-2 was detected in 110 (4%) 

of the clinical samples studied. Among other respiratory viruses, RSV was most commonly 

(13%) identified. A total of 13 M.tuberculosis complex strains were drug-resistant, 6 of which 

were MDR-TB. A total of 90 Nontuberculous mycobacteria (NTM) strains were identified in 

72 patients. In the interferon-gamma-based testing, MTB infection was proved in 9 (20.5%) 

persons. Positive results for pertussis and parapertussis were obtained in 21 (14%) and 10 

(7.6%) of the studied patients. N. meningitidis was detected in 2 (20%) of the 10 samples 

tested. Carriers of S. pneumoniae were 24 (25.3%) children aged 1-5 years. Legionnaires' 

disease was diagnosed in 4 of the 33 suspected cases examined. The cellular and humoral 

immune response against SARS-CoV-2 was characterized. 

CONCLUSIONS: 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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НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ИНФЕКЦИИ, ПРЕДАВАНИ С 

ХРАНИ И ВОДИ (НРЦ-ИПХВ), АНАЛИЗ НА ЗАБОЛЯЕМОСТТА, 2022 Г. 

Л. Николаева-Гломб1, И. Райнова1, Х. Даскалов2, Г. Каменов1, Н. Цветкова1, М. 
Павлова1, А. Стояновa1, И. Георгиевa1, Т. Тенев1, Н. Владимирова1, А. Минкова1, Е. 
Тасева1, Н. Бранкова1, Е. Гюрова2, Г. Крумова-Вълчева2, М. Миланов2, Г. Матева2 

 

1Национален център по заразни и паразитни болести, 
2Национален център по безопасност на храните, Национален диагностичен научно-

изследователски ветеринарномедицински институт 

ЦЕЛ: Анализ на заболяемостта от инфекции с хранителен и воден произход в България 

за 2022 г. 

МАТЕРИАЛИ/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 2022 г. чревните инфекции заемат 18,88% от регистрираните 

случаи на остри заразни болести (без COVID-19) по хората в страната. Водеща остава 

групата на острите ентероколити и гастроентерити (76,4% от всички инфекциозни 

чревни заболявания). Регистрирани са 12 смъртни случая, 21,43% от всички починали 

от заразни болести (без COVID-19, грип и ОРЗ, туберкулоза, СПИН и полово предавани 

инфекции). Общият леталитет за чревните инфекции е 0,17%. Заболяемостта е както 

следва: ботулизъм – 0,01%000  (през 2021 г. няма регистрирани заболели), коремен тиф   

– 0,01%000  (през 2021 г. няма регистрирани заболели), гастроентерит/ентероколит – 

74,88%000 (42,69%000 през 2021 г.), шигелоза – 0,77%000 (0,43%000 през 2021 г.), 

йерсиниоза 0,12%000 (0,07%000 през 2021 г.), кампилобактериоза – 1,59%000 (1,45%000 

през 2021 г.), колиентерити (ешерихиози) – 4,05%000 (4,06%000 през 2021 г.), 

салмонелоза – 4,52%000 (3,47%000 през 2021 г). През 2022 г. отново няма регистрирани 

заболели от инфекции, предизвикани от Е. Coli, продуциращи Shiga/Vero токсини. 

Заболяемостта от ротавирусна инфекция е увеличена в сравнение с предходните две 

години – 12,03 %000  (4,31%000 през 2021 г. и  6,34%000 през 2020 г.). Заболяемостта от 

вирусен хепатит А е с тенденция за намаление – 4,43 %000 (10,45 %000 през 2021 г.). 

Регистрирани са 52 случая на вирусен хепатит Е, заболяемост 0,76%000 (0,67 %000 за  

2021 г.). Екстензинвазията на гиардиазата е 0,12% (0,22% през 2021 г.) от общо 430 791 

изследвани лица. Обхванатите деца от организирани детски колективи и начална 

училищна възраст са общо 117 348, от които 306 са диагностицирани с гиардиаза. През 

отчетната година e e регистриран един пациент с криптоспиридоза (НЦЗПБ). В НЦБХ 

се отбелязва устойчиво нарастване на броя на пробите за изследване на някои от 

опасните хранителни патогени. Засилва се интересът от изследване на замразени 

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

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Анализът на данните показва, че през 2022 г. се наблюдава 

увеличение на заболелите от чревни инфекции – 6702 случая, заболяемост 98,0%000 в 

сравнение с предходните две години (2021 г. – 3908 случая, заболяемост 56,50%000 и 

6358 случая, заболяемост 91,46%000 през 2020 г.).  
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КЛЮЧОВИ ДУМИ: инфекции предавани с храни и води, анализ, заболяемост. 

NATIONAL REFERENCE CENTER FOR FOOD- AND WATERBORNE DISEASES 

(NRC FWD), MORBIDITY ANALYSIS, 2021 

L. Nikolaeva-Glomb1, I. Rainova1, H. Daskalov2, G. Kamenov1, N. Tsvetkova1, M. Pavlova1, 
A. Stoianova1, I. Georgieva1, T. Tenev1, N. Vladimirova1, A. Minkova1, E. Taseva1, N. 

Brankova1, E. Gyurova2, G. Krumova-Valcheva2, M. Milanov2, G. Mateva2 

 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 2National Centre for Food Safety, 
National Diagnostic Research, Veterinary Institute 

OBJECTIVE: To analyze the incidence rate of food- and waterborne infections in 2022. 

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

the data obtained from the Microbiology, Virology and Parasitology Deapratments 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 2022, enteric infections comprised 18,68% of the totally registered acute 

infectious diseases among humans in Bulgaria. Acute enterocolitides and gastroenteritides 

remain the leading enteral infections (75.6%). In 2022, a total of 12 deaths were registered, 

(21.43% of all deaths of infectious diseases or 0.17% case fatality rate). Incidence rate of 

enteric infections is as follows: botulism 0.01%000 (no cases in 2021), 

gastroenteritis/enterocolitis 74.88%000 (42.69%000 in 2021), shigellosis 0.77%000 (0.43%000 in 

2021), yersiniosis 0.12%000 (0.07%000 in 2021), campylobacteriosis 1.59%000 (1.45%000 in 

2021), colienteritis (escherichiosis) 4.05%000 (4.06%000 in 2021), salmonellosis 4.52%000 

(3.47%000 in 2020). Infections caused by Shiga/Vero toxin producing Е. coli were not 

registered in 2022. One case of typhoid fever is registered  in Sofia-city in 2022. Incidence 

rate of rotaviral gastroenteritis shows a increasing trend – 12.03%000 (4.31%000 in 2021 and  

6.34%000 in 2020). Incidence rate of hepatitis A also reveals a decreasing trend – 4,43 %000 

(10,45 %000 in 2021 and 18,70 %000 in 2020). There were 52 HEV cases, 0,76 %000 (0,67 %000 

in 2021 and 1,27 %000 in 2020). Extense invasion of giardiasis was 0.12% (0.22% in 2021) 

among all 430 791 persons investigated for enteric parasites. The number of investigated 

children from kindergartens was 117 348 and 306 among them were positive. Three 

cryptosporidiosis cases were registered. A stable increase in the number of samples sent to the 

NCFS is registered. There is an interest in frozen soft fruit testing for norovirus and hepatitis 

A virus. 

CONCLUSION: The incidence rate of enteral infections in 2022 increases as compared to 

the previous 2 years (2022 – 6702 cases, incidence 98.0%000; 2021 – 3908 cases, incidence 

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

КEYWORDS: food- and waterborne diseases, analysis, incidence rate.  
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ДОКЛАД НА НАЦИОНАЛНИЯ РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО МИКРОБНА 

ЛЕКАРСТВЕНА РЕЗИСТЕНТНОСТ И АНТИБИОТИЧНА КОНСУМАЦИЯ 

И.Н. Иванов1, И. Стойков1,2, С. Събчева2, Д. Дончев1, Н. Корсун1, И. Алексиев1, Е. 
Добрева1, Р. Христова1, И. Филипова1, С. Ангелова1, Т. Тенев1, Р. Харизанов1, И. 

Кафтанджиев1, Н. Владимирова1, Х. Даскалов3, Т. Кантарджиев1 

 
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 противогрипни, противо-хепатитни и 
антипаразитни и антимикотични препарати както и най-актуалните данни за 
консумацията на антимикробни препарати. 

 
КЛЮЧОВИ ДУМИ: BulSTAR, микробна резистентност, EUCAST, консумация 

REPORT FROM THE NATIONAL REFERENCE CENTER FOR MICROBIAL 

DRUG RESISTANCE AND ANTIBIOTIC USE 

I.N Ivanov1, I. Stoykov1,2, S. Sabtcheva2, D. Donchev1, N. Korsun1 , I. Alexiev1, E. Dobreva1, 

R. Hristova1, I. Philipova1, S. Angelova1, T. Tenev1, R. Harizanov1, I. Kaftandjiev1, N. 
Vladimirova1, H. Daskalov3, T.Kantardjiev1 

 
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 
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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 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, anti-influenza and 

anti-hepatitis, antiparasitic and antifungal resistance will be presented, as well as the most 

recent data on antimicrobial use. 

KEYWORDS: BulSTAR, microbial resistance, EUCAST, antimicrobial use 

БАКТЕРИАЛНИ, ВИРУСНИ И ПАРАЗИТНИ ВЕКТОР-ПРЕНОСИМИ 

ИНФЕКЦИИ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2022 Г.  

И. Христова1, Р. Харизанов1, И. Трифонова1, Г. Каменов1, Е. Панайотова1, Т. 
Гладнишка1, П. Генова-Калу1, О. Миков1, В. Иванова1, Е. Тасева1, Н. Миткова1, С. 

Буковска1, И. Райнова1 
 

1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

През 2022 г. бяха регистрирани 87 случая на Лаймска борелиоза (46 случая за 2021 г., 

160 случая за 2020 г.) и 53 случая на Марсилска треска (50 за 2021 г.). Нямаше доказан 

случай на кърлежов енцефалит (1 за 2021 г.). Доказани бяха 2 случая на Кримска-Конго 

хеморагична треска (0 случая за 2021 г.). Лабораторно са установени 13 случая на Ку-

треска (68 случая за 2021 г.). Заболелите са регистрирани в 7  области от страната. Най-

висока е заболяемостта в област Благоевград, където са регистрирани 4 случая. Не са 

установени източниците на инфекцията, но се отхвърля участието на кърлежи. През 

2022 г. в страната не са регистрирани епидемични взривове от Ку-треска. През 2022 г. 

бяха регистрирани 5 случая на вносна малария всички с причинител P. falciparum. 

Четирима от заболелите са български граждани, а един е чужденец. Един от заболелите 

български граждани почина поради закъсняло търсене на медицинска помощ. През 

годината са регистрирани два местни случая на висцерална лайшманиоза при мъже над 

60 г. от областите Благоевград и Кърджали. В град София беше проведен полеви 

експеримент за сравняване на броя на яйцата на азиатския тигров комар Aedes 

albopictus в ловилките с броя на възрастните комари, привлечени от оператор и черна 

кутия. Проведени бяха 12 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, 2022 

I. Christova1, R. Harizanov1, I. Trifonova1, G. Kamenov1, E. Panayotova1, T. Gladnishka1, P. 
Genova-Kalоu1, O. Mikov1, V. Ivanova1, E. Taseva1, N. Mitkova1, S. Bukovska1, I. Rainova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

A total of 87 cases of Lyme borreliosis (46 cases in 2021, 160 cases in 2020) and 53 cases of 

Mediterranean spotted fever (50 in 2021) were reported in 2022. No cases of tick-borne 

encephalitis were detected (1 case in 2021). Two cases of Crimean-Congo hemorrhagic fever 

were registered (no cases in 2021). Q-fever was laboratory detected in 13 patients (68 cases in 

2021). The patients were registered in 7 districts of the country. The incidence was highest in 

Blagoevgrad district. The sources of the infection have not been established, but the 

involvement of ticks is ruled out. In 2022, no epidemic outbreaks of Q-fever were registered. 

In 2021, 5 imported malaria cases caused by P. falciparum were registered. Four of the 

patients are Bulgarians, and one is a foreigner. One of the sick Bulgarian citizens died, most 

likely due to a delayed search for medical help. During the year, two autochthonousl cases of 

visceral leishmaniasis were registered in men over 60 years old from Blagoevgrad and 

Kardzhali regions. A field experiment was conducted in the city of Sofia to compare the 

number of Asian tiger mosquito Aedes albopictus eggs in traps with the number of adult 

mosquitoes attracted by an operator and a black box. A total of 12 laboratory investigations 

on insecticidal and repellent efficacy of biocides with chemical, microbial and essential active 

compounds were conducted.  

KEYWORDS: vector-borne infections, Lyme borreliosis, CCHF, Mediterranean spotted 

fever, Q-fever, visceral leishmaniasis 

ЗООАНТРОПОНОЗИ С ЕПИДЕМИЧЕН РИСК, НОВИ ИНФЕКЦИИ И 

УПРАВЛЕНИЕ НА БИОРИСКА -2022 (НРЦ ЗЕРНИ-УБ)  

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

Георгиева1, Н. Корсун1, В. Толчков1, Е. Панайотова1, Л. Горянова1, И. Трифонова1, И. 

Кафтанджиев1, 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. Управлението на биориска, особено ако произтича от такива 

патогени е от критично значение. Процесите на глобализация от една страна, както и 

имиграционния натиск от друга изисква особено внимание към способността ни за 

диагностика и реакция на новооткрити, новопоявяващи се или внос на екзотични за 

България инфекции. НРЦ ЗЕРНИ-УБ поддържа готовност за своевременна и 

компетентна реакция при необходимост от детекция на потенциални биотерористични 

агенти.  
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През 2022 няма потвърдени случаи на антракс, чума, птичи грип и MERS-CoV.. През м. 

Декември е регистрирано огнище на бруцелоза, с което епидемично са свързани два 

случая при хора. За годината е диагностициран 1 заболял от туларемия. ХТБС е 

доказана при 2 пациента, а  ККХТ – при 1. Не са регистрирани взривове от Q-треска, но 

остра форма на заболяването е доказана при 10 пациента. За годината е доказан 1 взрив 

от трихинелоза с 9 заболели. Диагностицирани са 89 болни с ехинококоза. Изготвен е 

анализ на зоонозните заболявания с епидемичен риск, регистрирани и съобщени през 

2022 г. 

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

тематики, вкл. по проект BG05M20P001-1.002 „Фундаментални, транслиращи и 

клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната имунология“; 

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. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: зооантропонози, новопоявяващи и отново появяващи се 

инфекции, управление на биориска 

NATIONAL REFERENT CENTER OF ZOONOSES WITH EPIDEMIC RISK, NEW 

INFECTIONS AND BIOHAZARD MANAGEMENT – 2022 (NRC ZERNI-BM) 

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

Korsun1, V. Tolchkov1, E. Panayotova1, L.Goryanova1, I. Trifonova1, S. Angelova1, I. 

Kaftandjiev1, 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. Biohazard management, especially if derived from such pathogens is 

crucial. The globalization and the recent immigration pressure towards our country, require 

special attention on the diagnostic and responding abilities of the Public Health System with 

focus on newly discovered, re-emerging or imported exotic infections.  

In 2022, NRC ZERNI-BM maintained preparedness for timely and competent reaction for 

detection of potential bioterrorist agents. There were no confirmed cases of human anthrax, 

plague, avian flu and MERS-CoV. New focus of brucellosis was observed in December and 2 

human casess were epidemiologically connected with  it. Tularemia was diagnosed in 1 

patient,  HFRS – in 2 and CCHF – in one case. Tere were no Q fever outbreaks but acute form 

of the disease was diagnosed in 10 patients.   One outbreak of  trichinosis was registered in 

2022 with a total of 9 patients.  There have been also 89 new cases of Echinococcosis. 
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Analysis of zoonotic diseases with epidemic risk registered and reported in Bulgaria during 

2021 was prepared.  

NRC ZERNI-BM experts participated actively in the development of scientific projects, incl. 

project BG05M20P001-1.002 “Fundamental Translational and Clinical Investigations in 

Infections and Immunity”, update of guidelines for the country, Ministry of Health 

regulations, expert commissions, etc. 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 2021 were presented in a number 

of articles and congresses. 

KEYWORDS: zoonoses, emerging and reemerging infections, biohazard management 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР„СЕКСУАЛНО-ПРЕДАВАНИ 

ИНФЕКЦИИ (СПИ) И ВИРУСНИ ХЕПАТИТИ” 

И. Филипова1, Т. Тенев1, М. Николова1, Р. Емилова1, З. Иванова1, Л. Боянова1, И. 
Иванов1, П. Генова-Калу1, В. Левтерова1, И. Симеоновски1, Е. Голкочева-Маркова1, И. 

Райнова1, Н. Цветкова1, А. Иванова1, И. Алексиев1, А. Минкова1, Н. Владимирова1 
 

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 Микози и 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 

2022, 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, T. Tenev1, M. Nikolova1, R. Emilova1, Z. Ivanova1, I. Ivanov1, E. Shikova1, V. 
Levterova1, I. Simeonovski1, E. Golkolcheva-Markova1, I. Rajnova1, N. Tzvetkova1, I. 

Aleksiev1, A. Minkova1, N. Vladimirova1 

 
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 Mycology 

and 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 2022 will be summarized and analyzed as well as some of the 

current trends in STIs in Europe and in Bulgaria. 

ДЕЙНОСТИ НА НАЦИОНАЛНИЯ РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ИНФЕКЦИИ, 

СВЪРЗАНИ С МЕДИЦИНСКОТО ОБСЛУЖВАНЕ  (НРЦ-ИСМО) ПРЕЗ 2022Г.  

Е. Добрева1, Н. Владимирова1, И. Иванов1, Д. Дончев1, И. Стойков1, Р. Христова1, М. 
Николова1, С. Йорданова1, Т. Тенев1, Е. Голкочева-Маркова1, С. Крумова1, Л. 

Николаева-Гломб1, И. Томова1, А. Дечева1, Н. Богданов1, С. Иванова1, К. Иванова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

Проведен е епидемиологичен анализ, относно честота на разпространение на 

инфекциите свързани с медицинското обслужване (ИСМО); пробладаващите типове 

инфекции и най-честите причинители на ИСМО за 2022г. 

В НРЛ-КМАР са характеризирани 146 щама с рисков потенциал за здравето на 

пациенти и медицински персонал, като е установено, че 72.6% (106/146) са карбапенем 

резистентни Klebsiella pneumoniae, с нарастваща резистентност и към колистин (22.6%, 

24/106).  

 През 2022г. са изследвани  132 пациента, чрез генетични анализи за Clostridioides 

difficile, като сред амбулаторните пациенти положителен резултат се доказа при 26.7% 

(8/30), а сред хоспитализираните при 54.9% (56/102). Проведено е целогеномно 
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секвениране (WGS) на 39 изолата C. difficile, които се групират в седем МLST типа, с 

преобладаващи ST3 (46.15%, 18/39) и ST1/RT027 (33.33 %, 13/39).  

В изпълнение на „Национална програма за превенция и контрол на вирусните хепатити 

в Република България за периода 2021-2025г.“ е проведено проучване за установяване 

носителство на HBsAg и anti-HCV хепатитни маркери сред медицински специалисти. В 

НРЛ “Хепатитни вируси“ е проследен и имунния статус срещу хепатит В вирусна 

инфекция, като се установи пост-ваксинален имунитет при 64.5% (38/59) от 

изследваните. 

  Проведено е проучване сред 181 здравни работници за наличие на протективен 

имунитет срещу ваксинопредотвратимите инфекции, като IgG серопревалентността e: 

92.3% (167/181) за рубеола; 82.9% (150/181) за морбили и 76.2%  (138/181) за поратит. 

Най-голям брой неимунни лица срещу морбили и паротит са открити сред 31-40-

годишните, а срещу паротит при 41-50-годишните.  

През 2022г. в лаб. „Дезинфекция и стерилизация“ са извършени  47 изпитвания за 

оценка ефективността на дезинфектанти за повърхности и ръце, както и на апаратура за 

дезинфекция на въздух. Разработена е анкетна карта, предназначена за хирургичните 

отделения на ЛЗ, включваща въпроси за обеззаразяване на обекти с епидемиологична 

значимост; микробиологичен контрол на въздух, повърхности и ръце на медицински 

персонал. 

През изминалата и настоящата година се извърши организацията, координирането и 

провеждането на “Трето превалентно проучване на инфекции свързани с медицинското 

обслужване и антимикробна употреба в Европейските болници за активно лечение” 

(PPS III 2022-2023, ECDC)  в  България.  

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

ACTIVITIES OF THE NATIONAL REFERENCE CENTER OF HEALTHCARE-

ASSOCIATED INFECTIONS (NRC-HAI) IN 2022 

E. Dobreva1, N. Vladimirova1, I. Ivanov1, D. Donchev1, I. Stoikov1, R. Hristova1, M. 
Nikolova1, S. Yordanova1, T. Tenev1, E. Golkocheva-Markova1, S. Krumova1, L. Nikolaeva-

Glomb1, I. Tomova1, A. Detcheva1, N. Bogdanov1, S. Ivanova1, K. Ivanova1 
 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

An epidemiological analysis was conducted on the prevalence of healthcare-associated 

infections (HAIs); the prevalent infection types and the most common causative agent of  

HAIs for 2022. 

A total of 146 strains with risk potential to the health of patients and medical specialists were 

characterized in the NRL-CMAR as 72.6% (106/146) of investigated were carbapenem-

resistant Klebsiella pneumoniae with increasing resistance to colistin (22.6%, 24/106). 

In 2022, 132 patients were tested with genetic analyses for Clostridioides difficile, with a 

positive result of 26.7% (8/30) in ambulatory and 54.9% (56/102) in hospitalized patients. 

Whole genome sequencing (WGS) was performed on 39 isolates of C. difficile and were 
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grouped into seven MLST types, with predominant ST3 (46.15%, 18/39) and ST1/RT027 

(33.33%, 13/39).  

А serological survey among medical specialists was conducted in 2022 to establish the 

carriage of HBsAg and anti-HCV in the implementation of the "National Program for the 

Prevention and Control of viral hepatitis in the Republic of Bulgaria for 2021-2025". In the 

NRL "Hepatitis viruses" was monitored the immune status against hepatitis B virus infection 

in 59 healthcare workers and found that 64.5% (38/59) had post-vaccination immunity. 

In 2022, a study was conducted of 181 healthcare workers, regarding the presence of 

protective immunity against vaccine-preventable infections, and was estimated IgG 

seroprevalence as follows:  92.3% (167/181) for rubella; 82.9% (150/181) for measles, and 

76.2% (138/181) for mumps. The largest number of non-immune persons against measles and 

mumps was found among 31-40-year-olds and against mumps in 41-50-year-olds. 

In 2022 in a Lab. "Disinfection and sterilization" 47 tests were carried out to evaluate the 

effectiveness of products intended for surface disinfection, hand hygiene, and devices for air 

and surface disinfection. A questionnaire survey was developed to establish the current 

surgical ward decontamination practices, and microbiological control of air, surfaces, and 

hands of medical staff. 

The organization, coordination, and implementation of the "Third prevalence survey for 

healthcare-associated infections and antimicrobial use in European Acute care hospitals" (PPS 

III 2022-2023, ECDC) in Bulgaria has been carried out during the past and current year. 

KEYWORDS: Healthcare-associated infections (HAI) 

НАЦИОНАЛЕН РЕФЕРЕНТЕН ЦЕНТЪР ПО ВАКСИНОПРЕДОТВРАТИМИ 

ИНФЕКЦИИ: ГОДИШЕН  ДОКЛАД ЗА ДЕЙНОСТТА ПРЕЗ 2022 Г.  

Н. Владимирова¹, С. Крумова², Л. Николаева-Гломб², В. Левтерова³ 
 

¹Отдел Епидемиология, ²Отдел Вирусология, ³Отдел Микробиология, Национален 

референтен център по ваксинопредотвратими инфекции 
 

ЦЕЛ на годишният доклад е да представи работата на Националния референтен център 

по ваксинопредотвратими инфекции (НРЦ-ВПИ) по епидемиологичния и лабораторния 

надзор, както и по профилактиката на ВПИ през 2022 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 2022 г.  

РЕЗУЛТАТИТЕ СА: Анализ на ваксинопредотвратимите болести в България ( за 2021 

г.); Анализ на имунизациите и имунизационния обхват с профилактични ваксини в 

България (за 2021 г.) ; Референтна лабораторна диагностика за доказване причинители 

на ВПИ, подлежащи на лабораторен надзор; 

Подготвени и разпространени информационни материали за Европейската 

имунизационна седмица в България (2022 г.); Подготвяне на периодична информация 
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от надзора на ВПИ в страната и изпращане към Министерство на здравеопазването; 

Анализ на актуалното състояние по елиминацията на морбили и рубеола за 2021 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 в България; Интензивна дейност с ECDC – 

участие в уебинари по тема  ваксини и ваксинации; докладване в TESSy  по протокол 

на случаи на ВПИ; Представяне на  резултатите от научната работа по ВПИ в научни 

форуми; Участие на експертите от НРЦ-ВПИ в следдипломното обучение по 

Програмата за СДО  на НЦЗПБ; 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 и управлението на ВПИ.    

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ваксинопредотвратими болести, надзор, имунизации 

NATIONAL REFERENCE CENTER “VACCINE PREVENTABLE INFECTIONS”: 

ANNUAL REPORT FOR 2022  

N. Vladimirova¹, S. Krumova², L. Nikolaeva-Glomb², V. Levterova³ 

 
¹Department of Epidemiology, ²Department of Virology, ³Department of Microbiology, 

National Reference Center for Vaccine Preventable Diseases 

This annual report aims to present the work of the National Reference Centre for Vaccine-

Preventable Infections (NRC-VPI) on the epidemiological and laboratory surveillance, as well 

as prevention of VPI in 2022 

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 2022 is summarized.  

RESULTS: Analysis of vaccine-preventable diseases in Bulgaria (2021); Analysis of 

immunization coverage with preventive vaccines in Bulgaria (for 2021); Reference laboratory 

diagnostics to prove causative agents of VPIs subject to laboratory surveillance; Information 

materials prepared and distributed for the European Immunization Week in Bulgaria (2022); 

Preparation of periodic information on VPI surveillance in the country and dissemination to 

the Ministry of Health; Analysis of the current status of measles and rubella elimination for 

2021 and submission to the NVC at the MoH and to the WHO ERB; Work with the WHO 

regional office to assess the elimination of the two infections in Bulgaria; Intensive work with 

ECDC - participation in webinars on vaccines and vaccination; reporting in TESSy on 

protocol of VPI cases; Presentation of the results of scientific work on VPIs in scientific 

forums; Participation of NRC-VPI experts in the postgraduate training according to the 

NCIPD annual education program for Continuous Professional Development; Provision of 

information on the spread of specific VPIs and ways to prevent them. 

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

management of VPIs.  

KEYWORDS: vaccine preventable infections, surveillance, immunizations 
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СЕСИЯ IІ – МИКРОБНА ЛЕКАРСТВЕНА 

РЕЗИСТЕНТНОСТ 

ПОЯВА И ГЕНОМНА ХАРАКТЕРИСТИКА НА МУЛТИРЕЗИСТЕНТНИ IMP-

ПРОДУЦИРАЩИ PSEUDOMONAS ASRUGINOSA В БЪЛГАРИЯ 

И. Стойков 1,2, И.Н. Иванов1, Д. Дончев1 , Е. Добрева1 , Р. Христова1, С. Събчева2  

 

1Национален център по инфекциозни и паразитни болести, 2Университетска 
специализирана болница за активно лечение по онкология (Национален онкологичен 

център) 

ВЪВЕДЕНИЕ: Инфекциите причинени от мултирезистентни (MDR) Pseudomonas 

aeruginosa представляват сериозен проблем за общественото здраве и изискват 

цялостно разбиране на техния генетичен състав. Целта на това проучване е да се 

характеризират три клинични blaIMP-карбапенемаза продуциращи MDR щамове P. 

aeruginosa. 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Изпитването на антимикробната чувствителност беше 

извършено чрез микродулционен метод в бульон (Micronaut-S, Bruker) или градиентни 

ленти за MER/VAB, IMP/REL, Doripenem (Liofilchem) съгласно EUCAST v13. 

Карбапенемазната активност беше потвърдена чрез CarbaNP и PCR. Трансмисивността 

бе изследвана чрез конюгативни експерименти, а експресията на AMR гени бе 

проучена количествено чрез qRT-PCR. Образуването на биофилм беше измерено чрез 

теста с кристал виолет.  Данните от NGS проведен с къси (Illumina) и дълги прочити 

(Nanopore) бяха използвани в хибридно асемблиране на геномите (unicycler) след 

проверка на качеството. Анализите за наличие на AMR и детерминанти на 

вирулентност както и MLST бяха направени с ResFinder, AMR Finder+ и VFAnalyzer. 

Анотирането на геномите беше извършено с BAKTA, а генетичното обкръжение на 

blaIMP, включително плазмидният анализ, бяха изследвани с BLAST, Geneious Prime и 

визуализирани с Clinker. Пълните завършени геноми бяха депозирани в ENA. 

РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ: Трите щама, носители на IMP, бяха категоризирани 

като MDR, чувствителни на колистин, но с различни МПК на карбапенеми. Всички 

щамове бяха резистентни на CAZ/AVI, CTL/TAZ, а два от тях бяха и нечувствителни 

към цефидерокол (PA3796 и PA4782). При PA4782MK (ST233) беше открит нов 

плазмиден алел blaIMP-100, разположен в нов интегрон от клас I, подобен на In1300, 

вграден в нов предполагаем транспозон. PA4782MK се доказа и хромозомно 

разположен blaVIM-4. Два други близки хромозомни варианта IMP-13 и IMP-84 бяха 

открити съответно в PA3541(ST621) и PA3796A(ST621) в асоциирани с широко 

разпространения клон ST621. Касетите BlaIMP-13/84 бяха разположени в интегрон 

In320, намиращ се в транспозон, подобен на Tn5051 (Dortet 2015). Присъстваха и 

допълнителни беталактамази (PER-1, OXA-10/486/914) както и детерминанти на 

резистентност към повечето антимикробни групи. Повишена експресия на оперона за 

мултилекарствен ефлукс MexX се наблюдаваше в PA3541, докато инактивиране на 

OprD се доказа в 4782MK. Бяха потвърдени различни фактори на вирулентност, 

свързани с адхезията, антифагоцитозата, усвояването на желязо, кворум-сенсинга, 
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както и системи за секреция, токсини и протеази, което предполага значителен 

патогенен потенциал, съответстващ на наблюдаваната силна продукция на биофилм. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Появата на IMP-продуциращи MDR P. aeruginosa е обезпокоителна, 

тъй като те показват резистентност дори на препарати от последно поколение като 

цефидерокол. Новооткритият IMP-100 алел бе открит в плазмид от XDR щам 

резистентен към CDF.  

ФИНАНСИРАНЕ: Проучването е подкрепено от Фонд научни изследвания по проект 

KП-06-Н 23/5 

EMERGENCE AND GENOMIC CHARACTERIZATION OF IMP-PRODUCING 

MULTI-DRUG RESISTANT PSEUDOMONAS AERUGINOSA IN BULGARIA 

I. Stoykov1,2, I.N. Ivanov1, D. Donchev1, E. Dobreva1 R. Hristova1, S. Sabtcheva2 
 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 2National Oncology Center - USHATO 

BACKGROUND. Multidrug-resistant (MDR) Pseudomonas aeruginosa infections represent 

major public health concern and require comprehensive understanding of their genetic make-

up. This study aimed to characterize three clinical blaIMP- carbapenemase producing MDR P. 

aeruginosa strains. 

MATERIALS/METHODS: AST was carried out with the broth microdultion assay 

(Micronaut-S) or gradient strip for MER/VAB, IMP/REL, Doripenem (Liofilchem) according 

to EUCAST v13. Carbapenemase activity was detected by CarbaNP and PCR. Biofilm 

formation was quantified by the crystal violet assay. Carbapenemase transmissibility was 

studied through mating experiments, whereas AMR gene expression was quantified by qRT-

PCR. Both short (Illumina) and long-read NGS (Nanopore) data were applied for hybrid 

genome assembly (unicycler) after QC check. Inference of AMR, virulence determinants and 

MLST was performed with ReFinder, AMR Finder+ and VFAnalyzer. Genome annotation 

was carried out with BAKTA and blaIMP genetic environment including plasmid analysis was 

investigated by BLAST, Geneious Prime and visualized with Clinker. The complete finished 

genomes were deposited in ENA. 

RESULTS AND DISCUSSION: The three IMP-carrying strains were categorized as MDR, 

colistin susceptible with varying MICs to carbapenems. Notably, all strains were resistant to 

CAZ/AVI, CTL/TAZ and two were also cefiderocol non-susceptible (PA3796 and PA4782). 

A novel plasmid blaIMP-100  allele was found in PA4782MK (ST233) located in a novel 

In1300-like class I integron embedded in a novel putative transposon. PA4782MK also 

carried chromosomally located blaVIM-4. Two other closely related chromosomal blaIMP 

variants IMP-13 and IMP-84 were detected in PA3541(ST621) and PA3796A(ST621) 

respectively consistent with the widespread ST621 clone. BlaIMP-13/84 cassettes were situated 

in an In320 integron inserted in Tn5051-like transposon as previously reported (Dortet 2015). 

Additional betalactamases (PER-1, OXA-10/486/914) and resistance determinants to most 

antimicrobial groups were present as well. Elevated expression of MexX multi-drug efflux 

operon was observed in PA3541 whereas OprD inactivation was evident in 4782MK. A 

variety of virulence factors associated with adhesion, antiphagocytosis, iron uptake, quorum-
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sensing, as well as secretion systems, toxins, and proteases were confirmed, suggesting 

significant pathogenic potential consistent with the observed strong biofilm formation. 

CONCLUSION: Emergence of IMP-producing MDR P. aeruginosa is alarming as they 

remain unsusceptible even to last generation drugs like cefiderocol. The newly detected IMP-

100 was even located in an CDF-resistant XDR strain.  

FUNDING: The study was supported by the Bulgarian National Science Fund under Grant 

KP-06-Н 23/5 

ВИДОВА ИДЕНТИФИКАЦИЯ И АНТИБИОТИЧНА ЧУВСТВИТЕЛНОСТ НА 

ВИБРИОНИ ОТ ЧЕРНО МОРЕ С ФОКУС ВЪРХУ V. VULNIFICUS, V. 

PARAHAEMOLYTICUS И V. ALGINOLYTICUS 
 Р. Ненова1, П. Орозова 2, И. Томова1, Л. Горянова1 

 

1НРЛ ООБИ, НЦЗПБ, 2ИЛ АБВЖП, НДНИВМИ 

Холерните вибриони са повсеместно разпространени в околната среда, вкл. в морски 
води. Освен Vibrio cholerae серогрупи О1 и О139, които причиняват класическо 
холерно заболяване, в човешката патология участват и други видове от род Vibio, от 

които с най-голямо значение са V. vulnificus, V. parahaemolyticus и V. alginolyticus. 
Инфектирането с тези халофилни вибриони става чрез контакт със заразена вода и/или 

консумация на морски храни. Причиняват  най-често гастро-ентерити, както и 
извънинтестинални инфекции – главно тежки раневи. 

ЦЕЛ: Проучване разпространението на клинично значими представители на род Vibrio 
и тяхната антибиотична чувствителност в различни точки на крайбрежни води от 

българската Черноморска акватория. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са 31 водни проби от различни точки по 

българското Черноморие. За изолация на бактериалните щамове са използвани рутинни 
микробиологични методи и  MALDI-TOF-MS за тяхната идентификация. 

Чувствителността към набор от антимикробни агенти е изследвана по дисково-
дифузионен метод на Bayer-Kirby. Интерпретацията на резултатите е направена 

съгласно критериите на EUCAST версия 12.0 и CLSI М45-А за съответния 
антимикробен агент. 

РЕЗУЛТАТИ: Изолирани са 21 вида вибриони с идентифицикационни MALDI-TOF-
MS резултати от 1.92 до 2.49. Изпитването на антибиотичната чувствителност на 18 
щама V. vulnificus (8); V. parahaemolyticus (5) и  V. alginolyticus (5) сочи, че най-висока е 

резистентността към Ampicillin (6), следвана от Ciprofloxacin (3) и Levofloxacin (2). 
Интермедиерна чувствителност е доказана при V. vulnificus и V. рarahaemolyticus за 

Ampicillin (3); Gentamicin (1); Amikacin (2). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: За първи път в страната е стартирано проучване и характеризиране 

на вибриони по цялата Българска Черноморска граница. Необходимо е продължаване и 
задълбочаване на изследванията и сравняване на получените резултати с други 

международни данни. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: род Vibio, морска вода, MALDI-TOF-MS, антибиотичната 

чувствителност 
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IDENTIFICATION AND ANTIBIOTIC SUSCEPTIBILITY OF VIBRIO SPECIES 

ISOLATED FROM THE BLACK SEA WITH A FOCUS ON V. VULNIFICUS, V. 

PARAHAEMOLYTICUS AND V. ALGINOLYTICUS 

R. Nenova1, P. Orozova2, I. Tomova1, L. Goryanova1 
 

1NRL Special Bacterial Pathogens, NCIPD 
2NRL Diseases of fish, bivalve molluscs and crustaceans, NDRVMI 

Cholera vibrios are ubiquitous in the environment, incl. in sea waters. In addition to Vibrio 

cholerae serogroups O1 and O139, which cause classical cholera, other species of the genus 
Vibio are also human pathogens. From them, most important are V. vulnificus, V. 
parahaemolyticus and V. alginolyticus. Infection with these halophilic vibrios occurs through 

contact with contaminated water and/or consumption of seafood.  These species cause most 
often gastro-enteritis, as well as extraintestinal manifestatiohs - mainly severe wound 

infections. 

AIM: Study of the distribution of clinically significant species of genus Vibrio and their 

antibiotic sensitivity in different points of the Bulgarian Black Sea coastal waters. 

MATERIALS AND METHODS: Thirty-one water samples from different points along the 

Bulgarian Black Sea coast were studied. Routine microbiological methods were used for 
isolation of the bacterial strains and MALDI-TOF-MS for their identification. 

Susceptibility to a set of antimicrobial agents was tested with the Bayer-Kirby disk diffusion 
method. Interpretation of the results was made according to EUCAST version 12.0 and CLSI 

M45-A criteria. 

RESULTS: Twenty-one Vibrio species were isolated and identified with MALDI-TOF-MS 
with scores from 1.92 to 2.49. The antibiotic susceptibility testing of 18 strains of V. 
vulnificus (8); V. parahaemolyticus (5) and V. alginolyticus (5) indicated that resistance to 

Ampicillin (6) was the highest, followed by Ciprofloxacin (3) and Levofloxacin (2). 
Intermediate susceptibility has been demonstrated by V. vulnificus and V. parahaemolyticus 

to Ampicillin (3); Gentamicin (1); Amikacin (2). 

CONCLUSION: This is the first study and characterization of vibrios along the entire 

Bulgarian Black Sea border. A further and more detailed study as well as a comparison of the 
results with other international data needs to be done. 

KEYWORDS: genus Vibio, seawater, MALDI-TOF-MS, antibiotic susceptibility 

РЕШАВАЩА РОЛЯ НА ЕКСПРЕСНАТА PCR-ДИАГНОСТИКА ПРИ 

ЖИВОТОЗАСТРАШАВАЩИ ИНФЕКЦИИ 

Ц. Чалашканов1, М. Лесева1, Ц. Господинова1, М. Малчева1, Е. Терзиева1, Д.Първанова1 
 

1Лаборатория по Микробиология при УМБАЛСМ „Н.И. Пирогов” 

Чрез апарата FilmArray/BioFire на Bio-Merieux се извършва експресна мултиплекс PCR  

микробиологична диагностика. В някои случаи чрез него се осъществява детекция на 

патогенни микроорганизми, които не се изолират с рутинните културелни методи. По-

често се установяват причинителите на инфекция значително по-рано (над 48ч), в 

сравнение с културелните методи. 
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Представяме два клинични случая като демонстрация на тези възможности: детекция 

на N.meningitidis при дете с клинични данни за сепсис и на C.perfringens при дете с 

клинична диагноза- анаеробна мекотъканна инфекция. 

Благодарение на експресната PCR диагностика и своевременно започнатата адекватна 

антимикробна терапия се постига благоприятен изход при животозастрашаващи 

инфекции.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: PCR-диагностика; животозастрашаващи инфекции; 

антимикробна терапия 

CRUITIAL ROLE OF EXPRESS PCR-DIAGNOSTICS IN LIFE TREATENING 

INFECTIONS 

Ts. Chalashkanov1, M. Leseva1, Ts. Gospodinova1, M. Malcheva1, E. Terzieva1, D. 
Parvanova1 

 
1Laboratory of microbiology, UMHATEM Pirogov 

Express Multiplex PCR microbiological diagnostics is carried out through the device Film 

Array/Bio Fire, Bio Merieux. In some cases it allows detection of pathogenic organisms that 

are not cultured using the routine methods. More often are established pathogens causing 

infections significantly urlier (more than 48 hours) in comparison with the cultural methods. 

We present two clinical cases to demonstrate these two possibilities: Detection of N. 

Meningitides in child with clinical data of sepsis and detection of C. Perfringens in child with 

clinical diagnosis anaerobic soft tissue infection.  

Thanks to the express PCR diagnostics and timely initiation of adequate antimicrobial therapy 

a favourable outcome is achieved in life threatening infections. 

KEYWORDS: PCR-diagnostics; life threatening infections; antimicrobial therapy 

ПРЕВРЪЩАНЕ НА STREPTOCOCCUS AGALACTIAE В ПРОБЛЕМЕН, 

ПОЛИРЕЗИСТЕНТЕН ВИД 

В. Боянов1, Р. Гергова1 

 
1Катедра по медицинска микробиология, Медицински факултет, МУ – София 

ЦЕЛ: Проучване и оценяване резистентността към антимикробни средства при 

Streptococcus agalactiae (Streptococcus group B; GBS), изолирани от вагинален секрет на 

бременни като ко-инфекция с бактериална вагиноза в периода 2022-2023 година. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изолираната чиста култура GBS от 57 пациенти е 

идентифицирана чрез рутинни тестове и аглутинационен тест (Oxoid, Streptococcal 

Grouping Kit) и е потвърдена със специфичен праймер в PCR. Минималната потискаща 

концентрация (МПК) към 20 различни антибиотика е установена чрез STRF6 AST MIC 

Susceptibility Plates and Just One strips (TREK Diagnostic Systems UK).  

РЕЗУЛТАТИ: МПК на всички тествани щамове показаха резистентност към 

тетрациклин и хлорамфеникол. Резистентните на еритромицини бяха 59,6%, а на 
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клиндамицин 22,8%. Преобладаваше конститутивната MLSB резистентност в 13%. 

Индуцибелна MLSB резистентност имаше при 10,5% според дисково-дифузионен 

метод. Към левофлоксацин невъзприемчиви бяха 19,2%. Проследихме необичаен 

растеж на GBS при повечето изолати към пеницилин, ванкомицин и линезолид, със 

стойности близки до граничните МПК, но все още в рамките на чувствителността.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Установената притеснителна тенденция за развитие на устойчивост 

към повече от три антимикробни средства в поне 20% от тестваните изолати GBS, 

превръща тези изолати в полирезистентни бактерии (MDR). Наблюдаваните високи 

гранични нива на МПК при антибиотици, за които се смята, че всички GBS са 

възприемчиви, подчертава склонността към увеличаваща се резистентност и 

алармираща нужда от навременни мерки за ограничаването й. При бременни жени 

колонизацията със S. agalactiae носи висок риск от вътреутробна и послеродова 

инфекция. Ето защо е толкова необходимо навременното откриване при бременни на 

GBS и тяхното трайно ерадикиране. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: бременност, Streptococcus agalactiae, полирезистентност 

TRANSFORMATION OF STREPTOCOCCUS AGALACTIAE INTO A 

PROBLEMATIC MULTIDRUG-RESISTANT SPECIES 

V. Boyanov1, R. Gergova1 
 

1Department of Medical Microbiology, Medical Faculty, Medical University of Sofia 

AIM: To study and evaluate antibiotic`s resistance of Streptococcus agalactiae 

(Streptococcus group B; GBS) isolated from vaginal samples in pregnant women as co-

infection with bacterial vaginosis during 2022-2023y. 

MATERIALS AND METHODS: The identification of isolated pure culture GBS from 57 

females with bacterial vaginosis was performed with routine tests and agglutination test 

(Oxoid Streptococcal Grouping Kit) and confirmed via specific primer using PCR. The 

minimal inhibitory concentration (MIC) to 20 various antimicrobials was established by 

STRF6 AST MIC Susceptibility Plates and Just One strips (TREK Diagnostic Systems UK). 

RESULTS: All tested strains were resistant to tetracyclines and chloramphenicol. Resistance 

was detected in 59,6% for erythromycin and 22,8% for clindamycin. According to disc-

diffusion method inducible MLSB resistance was 10,5%. Constitutive MLSB resistance was 

found in 13%. Levofloxacin resistance was 19,2%. In most GBS we observed unusual growth 

close to MIC breakpoint (still in susceptibility values) for penicillin, vancomycin and 

linezolid. 

CONCLUSION: The found alarming trend of development of resistance to more than 3 

antimicrobial agents from different classes in at least 20% of tested GBS defines these isolates 

as multidrug-resistant bacteria (MDR). Observation of growth close to MIC breakpoint for 

antibiotics that in general are considered as highly effective in GBS infections emphasized 

tendency of increasing resistance which requires prompt measures. In pregnant women, 

colonization with S. agalactiae is linked with a high risk of intrauterine and postpartum 
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infection. That is why timely detection of GBS in pregnant ones and their permanent 

eradication is so important and necessary. 

KEYWORDS: pregnancy, Streptococcus agalactiae, multidrug resistance 

ПОВИШАВАЩА СЕ МАКРОЛИДНА И ЛИНКОЗАМИДНА РЕЗИСТЕНТНОСТ 

ПРИ STREPTOCOCCUS AGALACTIAE 

В. Боянов1, Р. Гергова1 

 
1Катедра по медицинска микробиология, Медицински факултет, МУ – София 

ЦЕЛ: Проучване и оценяване на честота на гените за резистентност към макролиди и 

линкозамиди при клинични изолати Streptococcus agalactiae (Streptococcus group B; 

GBS) от влагалищен секрет на бременни като ко-инфекция с бактериална вагиноза в 

периода 2022-2023. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изолираната чиста култура GBS от 57 пациенти е 

идентифицирана чрез рутинни тестове и аглутинационен тест (Oxoid Streptococcal 

Grouping Kit) и е потвърдена със специфичен праймер в PCR. Установяване на 

минимална потискаща концентрация (МПК) чрез E-test (Hi Media, India), а фенотипа е 

oпределен с дисково-дифузионен метод. С PCR са установени гените, кодиращи 

макролидна и линкозамидна резистентност (ermA/Tr, ermB, ermC, mefA). 

РЕЗУЛТАТИ: Установи се резистентност при 59,6% за еритромицини 22,8% за 

клиндамицин. Индуцибелната MLSB резистентност се доказа с дисково-дифузионния 

метод при 10,5%, но преобладаваше конститутивната MLSB резистентност - 13%. 

Разпределението на съответните гени за невъзприемчивост беше: ermA/Tr (22,8%), 

ermB (45,6%), ermC (0%) и mefA (31,6%). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Най-често се откриваха erm гените, в над 68%. Те се свързват с 

високо ниво на резистентност, реагираща кръстосано и към двата класа антимикробни 

средства макролиди и линкозамиди, тъй като кодират ензими, модифициращи 

рибозомните субдиници, т.е. изменят мишената. В близо 32% се доказаха mefA, 

свързани с по-ниско ниво, кодиращи ефлуксни помпи и корелиращи предимно с М-тип 

резистентност. Наличието на силно резистентни изолати, на практика елиминира 

съответният клас антибиотици от лечебните схеми. Това крие сериозен риск особено 

при полирезистентните щамове и подчертава важността за провеждане на правилна 

антибиотична политика в лечебните заведения.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Streptococcus agalactiae, макролиди, линкозамиди 

INCREASE OF MACROLIDE AND LINCOSAMIDE RESISTANCE IN 

STREPTOCOCCUS AGALACTIAE 

V. Boyanov1, R. Gergova1 

 
1Department of Medical Microbiology, Medical Faculty, Medical University of Sofia 
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AIM: To study and evaluate rates of macrolide and lincosamide resistance genes from clinical 

isolates Streptococcus agalactiae (Streptococcus group B, GBS) obtained from vaginal 

samples of pregnant women as co-infection with bacterial vaginosis during 2020-2023y. 

MATERIALS AND METHODS: The identification of isolated pure culture GBS from 57 

females with bacterial vaginosis was performed via routine tests and agglutination test (Oxoid 

Streptococcal Grouping Kit) and confirmed through specific primer using PCR. The minimal 

inhibitory concentration (MIC) was established by E-test (Hi Media, India) and phenotype 

with disc-diffusion susceptibility method. PCR was applied to determine gene encoding 

macrolide and lincosamide resistance (ermA/Tr, ermB, ermC, mefA). 

RESULTS: Resistance was detected in 59,6% to erythromycin and 22,8% to clindamycin. 

According to disc-diffusion method inducible MLSB resistance was 10,5%, but constitutive 

MLSB resistance in 13%. Distribution of respective genes responsible for lack of 

antimicrobial susceptibility is: ermA/Tr (22,8%), ermB (45,6%), ermC (0%) and mefA 

(31,6%). 

CONCLUSION: Erm genes prevailed with frequency of 68%. They are associated with high 

level of antibiotic resistance which cross-reacts to macrolides and lincosamides. This is due to 

target modification, since erm genes encode enzymes that modify ribosome subunits. MefA is 

present in near 32% of isolates. This gene encodes efflux pumps corresponding to M-type 

resistance mostly and is related to lower level of resistance. Presence of high resistance 

isolates virtually eliminates respective groups of antibiotics from treatment regiments arising 

concern about multi-drug resistant strains and highlights importance of proper antibiotic 

policy.  

KEYWORDS: Streptococcus agalactiae, macrolides, lincosamides. 

ГЕНОТИПНИ И ФЕНОТИПНИ ХАРАКТЕРИСТИКИ НА ЩАМОВЕ H. 
INFLUENZA ИЗОЛИРАНИ ОТ ДЕЦА С ОСТЪР СРЕДЕН ОТИТ 

А. Александрова1, И. Сираков1, К. Михова2, 
Л. Сечанова3, П. Христова4, Х. Хиткова4, Р. Гергова1 

 

1Катедра по медицинска микробиология, МУ-София. 2Катедра по медицинска химия и 
биохимия, МУ-София, 3Лаборатория по микробиология, УМБАЛ Св. Иван Рилски – 

София. 4Катедра по микробиология и вирусология, Медицински университет – Плевен 

ЦЕЛ: Отитът на средното ухо (ОМ) е често срещано заболяване сред децата. 

Проучването имаше за цел да оцени капсулираните и некапсулираните варианти 

(NTHi), биотипове, чувствителност към антибиотици и молекулярна епидемиология на 

щамове H. influenzae, изолирани от деца с ОМ. Методи. Откриването на капсула се 

извърши чрез PCR за bexB ген, липсващ в NTHi. Всички капсулирани щамове бяха 

подложени на PCR серотипиране. Тестовете за антимикробна чувствителност бяха 

извършени съгласно критериите на EUCAST. PCR бяха извършени за β-лактамаза-

кодиращи гени при β - лактамаза-положителни ампицилин-резистентни (BLPAR) 

изолати и ftsI ген при β - лактамаза-отрицателни ампицилин-резистенти (BLNAR) 

щамове. Мултилокусно секвениране (MLST) беше проведено за всички 71 OM изолата. 
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РЕЗУЛТАТИ: H.influenzae бяха доказани в (n=23) секрета от средно ухо и (n=48) 

назофарингеални проби, предимно в пациенти на възраст под 5 години (77.5%). Биотип 

I беше преобладаващ (42.3%). NTHi доминираше в нашето проучване (90.1%). PCR - 

серотипирането разкри типове “a” (n=3), “f” (n=3), и “c” (n=1). Бета-лактамна 

резистентност бе установена при 35.2% от щамовете. Сред тях BLPAR щамовете бяха 

52.0%, само с TEM-1 β-лактамаза, а ftsI амплификацията потвърди 36.0% BLNAR 

щамове и три β - лактамаза-положителни, устойчиви на амоксицилин-клавуланова 

киселина (BLPACR) шамове. MLST разкри 18 клонални комплекса, сред които по-

широко преставените бяха: ST-3, ST-57, ST-105 и ST-1426. 42,3% от STs показаха 

връзка с международни клонове от различни географски области. Преобладаваше 

международен тип 2 (11.3%), откриващ се главно в Италия, Полша и САЩ. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Изследваната популационна структура беше хетерогенна и 

представи успешно разпространените клонове в нашия географски район, повечето от 

които нетипабилни BLPAR щамове от биотип 1. 

KЛЮЧОВИ ДУМИ: H.influenzae, otitis media, MLST 

GENOTYPIC AND PHENOTYPIC CHARACTERISTICS OF H. INFLUENZAE 

STRAINS RECOVERED FROM CHILDREN WITH ACUTE OTITIS MEDIA 

A. Alexandrova1, I. Sirakov1, K. Mihova2, 
L. Setchanova3, P. Hristova4, H. Hitkova4, R.  Gergova1 

 
1Department of Medical Microbiology, Medical University of Sofia, 2Department of Medical 

Chemistry and Biochemistry, Medical University of Sofia, 3Laboratory of Microbiology, 

UMBAL St. “Ivan Rilski” – Sofia, 4Department of Microbiology and Virology, Medical 
University – Pleven 

AIM: Otitis media (OM) is a common disease among children. This study aimed to estimate 
the encapsulated and non-capsulated variants (NTHi), biotypes, antibiotic susceptibility, and 

molecular epidemiology of H. influenzae strains recovered from children with OM. 

METHODS: Capsule detection was done by PCR for bexB gene, absent in NTHi. All 
encapsulated strains were subjected to PCR serotyping. The antimicrobial susceptibility 
testing was performed according to the criteria of EUCAST. PCRs were performed for β-

lactamase–encoding genes in β - lactamase-positive ampicillin-resistant (BLPAR) isolates and 
ftsI gene in β - lactamase-negative ampicillin-resistant (BLNAR) strains. Multilocus sequence 

typing (MLST) was conducted for all 71 OM isolates. 

RESULTS: H.influenzae were recovered from (n=23) middle ear fluids and (n=48) 

nasopharyngeal specimens, mostly from patients younger than 5 years of age (77.5%). 
Biotype I was the most predominant (42.3%). NTHi prevailed in our study (90.1%). PCR 

serotyping disclosed types “a” (n=3), “f” (n=3), and “c” (n=1). A β-lactam resistance was 
found in 35.2% of the isolates. Among them, the BLPAR strains were 52.0% only with TEM-
1 β-lactamase, ftsI amplification verified 36.0% BLNAR strains, and three strains were β - 

lactamase-positive amoxicillin-clavulanate-resistant (BLPACR). MLST disclosed 18 clonal 
complexes, the most represented were: ST-3, ST-57, ST-105, and ST-1426. 42.3% of STs 

showed relatedness to international clones in different geographic areas. International type 2, 
which is found mainly in Italy, Poland, and USA (11.3%) was predominant. 
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CONCLUSION: The studied population structure was heterogenic and represented the 
successfully spread clones in our geographic area, most of them non-typeable BLPAR strains 

from biotype 1. 

KEYWORDS: H.influenzae, otitis media, MLST 
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СЕСИЯ IІI – COVID-19  

SARS-COV-2 THE LAST PANDEMIC? 

Prof. Massimo Ciccozzi 
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Faculty of Medicine 
Vice Director of Specialization School in Clinical Pathology and Clinical Biochemistry 

mobile: 3336410871 

Campus Bio-Medico University 
Via Alvaro del Portillo 21-00128, Rome (Italy) 

Nowadays, the world continues its fight against the COVID-19 pandemic declared by the 

World Health Organization (WHO) on March 11th,As of November 6, 2022, the WHO stated 

that there were over  629 million confirmed cases and over 6.5 million deaths due to COVID-

19 . This pandemic has been caused by the coronavirus SARS-CoV-2, which was identified 

for the first time in December 2019 during a pneumonia outbreak in Wuhan  (China). Along 

the pandemic course, SARS-CoV-2 has evolved with the generation of many new variants 

endowed with progressive increase in transmissibility, hence perpetuating the pandemia 

despite the availability since early 2021, of safe and effective vaccines. With time, the virus 

variants have shown an increasing trend to escaping from antibody immunity conferred by the 

vaccines and infections are likely to remain a problem for the time  being in most countries. 

SARS-CoV-2 is a positive-sense, single-stranded RNA virus, of  which replication and 

transcription are made by the viral RNA-dependent RNA polymerase (RdRp, nsp12), and 

during its RNA replication, very often errors occur. Owing to this rapid evolution, mainly 

shaped by natural selection, the formation of new variants is not a novelty or a sporadic case, 

but it is a certainty that periodically recurs. Accordingly,many variants emerged since 

pandemia start in China and continue to emerge till the present days. Some of these variants 

have been given Greek names (i.e. Alpha, Beta, Gamma, Delta, and Omicron) and declared 

by the WHO to be of particular concern because of their high  transmissibility and impact on 

populations health. Since the end of 2021, the Omicron variant has out-competed previous 

variants,becoming the dominant one worldwide and continuing to spread through the 

generation of a number of sub-variants, which include BA.1, BA.2, BA.3, BA.4, BA.5, and 

descendant  lineages. One of the most recent descendant lineages is represented by the 

Omicron subvariants, as BQ.1, also known as Cerberus. BQ.1 is a direct descendant of BA.5 

and carries out some additional spike mutations in some key antigenic site (K444T and 

N460K), and its first descendant, BQ.1.1 (as of November 1, 2022 there are at least 5 further 

descendants),carries a further additional mutation (R346T). As of October 9, 2022 BQ.1 has 

been detected in 65 countries with an overall prevalence of 6%. Considering that these 

additional mutations confer further immune escape ability over other circulating lineage  a 

constant genome-based monitoring is mandatory. In such a context, we have devised an 

approach whereby results on genetic variability/phylodynamics, structural and 

immunoinformatics were compared and integrated in order to obtain an as complete as 

possible nuance of this rapidly evolving and potentially  high transmissible for all the variants 

of concern as so as Omicron subvariants. Our studies has been important to establish the 

importance of molecular surveillance to immediately act in the next pandemic event. 
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АСОЦИАЦИЯ МЕЖДУ КЛИНИЧНАТА СИМПТОМАТИКА С ТЕЖЕСТТА НА 

ПРОТИЧАНЕ И ИЗХОДА НА COVID-19  

М. Стойчева1, М. Генева-Попова2, П. Василев3, Т. Велянова 3, И. Балтаджиев3, О. 
Бойкинова3, А. Тодев3, Д. Дончев4 

 
1НИИ – МУ Пловдив, 2Катедра по Пропедевтика на Вътрешни болести, МФ, МУ- 
Пловдив, Клиника по Ревматология, УМБАЛ „Свети Георги“ – ЕАД, 3Катедра по 

Инфекциозни болести, паразитология и тропическа медицина, МФ, МУ- Пловдив, 
Клиника по Инфекциозни болести и паразитология, УМБАЛ „Свети Георги“ – ЕАД, 

4Катедра по вероятности, операционни изследвания и статистика, СУ „Св. Климент 

Охридски“ 

Светът продължава да се бори с коронавирусната болест от 2019 г (COVID-19). 

Пандемията е овладяна, но заболяванията продължават и е изключително важно да 

разполагаме с алгоритми за ранно диагностично и прогностично ориентиране. 

ЦЕЛ: да се потърси корелация между спектъра от клинични симптоми с тежестта на 

протичане и изхода на COVID-19, с оглед максимално ранна диагноза и установяване 

на ранни предиктори за хода и фаталния изход. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проучването включва 169 възрастни пациенти,  

хоспитализирани в УМБАЛ „ Св Георги“ ЕАД Пловдив в периода 2021- 2022г с PCR 

верифицирана диагноза COVID-19. Използвани са методите на клиничен анализ, PCR и 

образна диагностика (Rö, CT). За статистическа обработка на данните е използван 

SPSS. За целите на настоящото проучване пациентите са разпределени на следните 

групи: (1) до 60 г;  (2) над 60 г; според тежестта на протичане, (3) средно тежка, (4) 

тежка/критична; и според изхода (5) преживели и (6) починали. 

РЕЗУЛТАТИ: Разпределението на болните според демографските показатели, сочи че 

91 са  мъже (53.8%), до 60 години са 60 (35.5%), със средно тежко протичане са 133 

болни (78.5%.  Заболяването има постепенно начало при 122 (72%) болни. Най-често 

дебют на болестта са: фебрилитет и отпадналост (52%), следвани от втрисане и 

отпадналост (22%) и фебрилитет и артро-миалгии (20%).131 болни  (81.4%) имат 

придружаващи заболявания, като при 47 придружаващите заболявания са ≥ 2. COVID-

19 протече тежко/критично съответно в  11.3% от пациентите до 60 години, и 27.1% от 

пациенти ≥ 60 г (p < 0.01). Леталитетът в групата до 60 г е 7.7%, а при тези ≥ 60г 21.1% 

(p < 0.03). COVID-19 протече тежко/критично в 15% от пациентите с едно 

придружаващо заболяване, в 23% от тези с 2 придружаващите заболявания и 44.7% от 

болните с ≥ 3 придружаващи заболявания (p< 0.05).  

В заключение нашите данни подчертават значението на възрастта над 60 години и 

придружаващите заболявания, артериална хипертония и захарен диабет,  като високо 

рискови фактори за тежко протичане и фатален изход на  COVID-19 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, клинична тежест, изход 

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е реализация на Проект с Договор КП-06-ДК1/6 от 

29.03.2021 г. „COVID-19 HUB – Информация, иновации и имплементация на 

интегративни научни разработки“, финансиран по  „Конкурс за финансиране на 
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AND OUTCOME OF COVID-19 
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The world continues to struggle with the 2019 coronavirus disease (COVID-19). The 

pandemic is under control, but diseases continue and it is extremely important to have 

algorithms for early diagnostic and prognostic guidance. 

OBJECTIVE: to look for a correlation between the spectrum of clinical symptoms with the 

severity of the course and the outcome of COVID-19, with a view to maximally early 

diagnosis and establishing early predictors of the course and fatal outcome. 

MATERIALS AND METHODS: The study includes 169 adult patients hospitalized in the 

UMBAL "St. George" EAD Plovdiv in the period 2021-2022 with a PCR verified diagnosis 

of COVID-19. The methods of clinical analysis, PCR and imaging diagnostics (Rö, CT) were 

used. SPSS was used for statistical data processing. For the purposes of the present study, 

patients were divided into the following groups: (1) up to 60 years; (2) over 60 years; 

according to the severity of the course, (3) moderate, (4) severe/critical; and according to the 

outcome (5) survived and (6) died. 

RESULTS: The distribution of the patients according to the demographic indicators shows 

that 91 are men (53.8%), 60 (35.5%) are under the age of 60, 133 patients (78.5%) have a 

moderately severe course. The disease has a gradual onset in 122 (72%) patients. The most 

frequent onset of the disease are: feverishness and fatigue (52%), followed by chills and 

fatigue (22%) and feverishness and arthro-myalgias (20%). 131 patients (81.4%) have 

accompanying diseases, and in 47 accompanying diseases were ≥ 2. COVID-19 was 

severe/critical in 11.3% of patients under 60 years and 27.1% of patients ≥ 60 years, 

respectively (p < 0.01). Mortality in the group up to 60 years was 7.7%, and in those ≥ 60 

years 21.1% (p < 0.03). COVID-19 had severe/critical course in 15% of patients with one 

comorbidity, 23% of those with 2, and 44.7% of patients with ≥ 3 comorbidities (p< 0.05). 

In conclusion, our data highlight the importance of age over 60 years and comorbidities, 

arterial hypertension and diabetes mellitus, as high risk factors for severe course and fatal 

outcome of COVID-19 
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БЪЛГАРИЯ И COVID-19 – ИЗХОД ПРИ ВАКСИНИРАНИ И НЕВАКСИНИРАНИ 

БОЛНИ С ЕДНО ХРОНИЧНО ЗАБОЛЯВАНЕ  (МАРТ 2020 – АПРИЛ 2022) 

Р. Аргирова1, Г. Димитров2, Т. Вълков3,  Х. Бацелова4, О. Кунчев5, Г. Момеков6 
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информатика, Българска Академия на науките, София, 6Катедра по фармакология, 
фармакотерапия и токсикология, Факултет по фармация, МУ - София 

ВЪВЕДЕНИЕ: България е сред страните с най-висока смъртност и най-ниско 

ваксинално покритие за  СOVID-19 в Европа. В същото  време страната се сочи като 

пример за колебание по отношение на приемането на  ваксини въобще и 

профилактиката на хронични заболявания. Проведено бе национално проучване с цел 

оценка на изхода от COVID-19 при лица с пълен ваксинационен курс  и неваксиниране 

– всички високо-рикови пациенти с едно социално значимо хронично заболяване 

(cърдечно-съдово, онкологично или хронично белодробно). 

ПАЦИЕНТИ И МЕТОДИ: Общо 1,126,946 пациенти потвърдени с COVID-19 бяха 

ретроспективно анализирани за периода март 2020 – април  2022. Фокусирахме се 

върху кохорти само с едно документално доказано хронично заболяване: сърдечно-

съдова патология, онкологично или хронично белодробно страдание, cравнявайки 

изхода от болестта при ваксинирани и неваксинирани лица, разделени по възраст, пол  

и в условия на амбулаторно, болнично и лечение в спешно отделение. 

РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ: От всички потвърдени хоспитализирани 247,441 

COVID-19 случаи, 57,846 (23.3%) бяха с документирано сърдечно-съдово заболяване, 

2140  (0.9%) – с онкологично  (независимо от стадия) и 3243 (1.3%) – с установено 

хронично белодробно заболяване като единствена хронична патология. Кумулативният 

брой смъртни случаи във всяка подгрупа бяха 10,105 (в болница = 5812 и в спешно отд. 

= 4353); 344 (в болница  = 196 и в спешно отд. = 148); и 494 (в болница = 287 и в 

спешно отд.= 207), респ. Данните представят алармираща популярност на анти-

ваксинално  отношение в обществото , вкл. у лица с хронични заболявания. 

Статистическа значимост  (p<0.001) бе открита  в полза на ваксинираните кохорти - 

намалена смъртност в амбулаторни условия, при хоспитализирани и лежащи в спешно 
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отделение,  a  BNT162b2  бе доказана като най-ефективна ваксина, предпазваща от 

смъртен изход във всички подгрупи и възрасти. Като причина за това разглеждаме и 

отчитаме широк набор от комуникационни, политически, здравно-професионални и 

лични проблеми – всички те възможни за преодоляване само след убедителна 

професионална информационна кампания от компетентни учени, но не от политици.   

BULGARIA AND COVID-19 - OUTCOMES  IN  VACCINATED AGAINST NON-

VACCINATED PATIENTS WITH SINGLE COMORBIDITIES  (MARCH 2020 – 

APRIL 2022) 

R. Argirova1, G. Dimitrov2, T. Valkov3, H. Batselova4, O. Kounchev5, G. Momekov6 
 

1Department of Clinical Laboratory, Acibadem City Clinic Tokuda Hospital, Sofia, 
2Department of Medical Oncology, Medical University of Sofia, University Hospital “Tsaritsa 

Yoanna”,Sofia, 3Department of Infectious diseases, Medical University of Sofia, Prof. Ivan 

Kirov hospital,  Sofia, 4Department of epidemiology and Disaster Medicine, Medical 
University of Plovdiv, University Hospital “St. George”, Plovdiv , 5Institute of Mathematics 

and Informatics. Bulgarian Academy of Sciences, Acad. G. Bonchev st., bl. 8, 1113 Sofia, 
6Department of Pharmacology, Pharmacotherapy, and Toxicology, Faculty of Pharmacy, 

Medical University of Sofia 

INTRODUCTION: Bulgaria ranks as one of the countries with the highest mortality rate and 

lowest number of COVID-19 vaccinated individuals in Europe. At the same time, the country 

is listed amongst one of the highest in regards to vaccine hesitancy and prevalence of chronic 

diseases. A nation-wide retrospective analysis was conducted to assess COVID-19 outcome in 

both fully vaccinated and non-vaccinated, high-risk patients harboring a single socially 

significant chronic condition (i.e., cardiovascular, solid malignancy or a chronic pulmonary 

disease). 

METHODS: A total of 1,126,946 confirmed COVID-19 patients were retrospectively 

analyzed between March 2020 and April 2022. We focused on cohorts harboring a single 

documented chronic comorbidity: Cardiovascular pathology, an oncological disease or a 

chronic pulmonary disorder, comparing the outcomes in vaccinated and non-vaccinated 

populations classified by gender and age groups in the ambulatory, hospital and ICU settings. 

RESULTS AND DISCUSSION: Out of all the confirmed 247,441 hospitalized COVID-19 

cases, 57,846 (23.3%) had a documented cardiovascular disease, 2140 (0.9%) had a 

confirmed solid malignancy (regardless of stage) and 3243 (1.3%) had an established chronic 

pulmonary disorder as their only chronic pathology. The cumulative deaths in each subgroup 

were 10,105 (in-hospital = 5812 and ICU = 4353); 344 (in-hospital = 196 and ICU = 148); 

and 494 (in-hospital = 287 and ICU = 207), resp.Our findings suggested alarming increasing 

popularity of anti-vaccine attitudes in society, including among people suffering from 

cardiovascular, oncological or chronic pulmonary diseases.  Statistical significance (p<0.001) 

was obtained in favor of reduced ambulatory, hospitalization and both in-hospital and ICU 

related mortality, favoring the vaccinated cohorts, and BNT162b2 as the most effective, at 

preventing mortality vaccine in all age groups. . As a reason for that situation we consider 

and analyze a range of communication, political, health professional and personal 

problems – all of them possible to be overcome by a systemic continuous positive 

information campaign headed by professionals but not by politicians.  
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РЕСПИРАТОРНИ ВИРУСНИ КО-ИНФЕКЦИИ С УЧАСТИЕТО НА SARS-COV-

2: ПРОСЛЕДЯВАНЕ НА ЕТИОЛОГИЯТА, РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО И 

ГЕНЕТИЧНАТА СТРУКТУРА НА УЧАСТНИЦИ В СМЕСЕНИ ИНФЕКЦИИ 
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ВЪВЕДЕНИЕ: Това проучване има за цел да определи дела на ко-инфекциите на 

SARS-CoV-2 и други респираторни вируси и да се изясни генетичната структура на 

участниците в смесени инфекции.  

МЕТОДИ: В периода от октомври 2020 до края на юни 2023 бяха  подбрани 1867 

назофарингеални  проби от положителни за SARS-CoV-2 пациенти. Multiplex- Real-time 

PCR беше използван за доказване на SARS-CoV-2, грипен вирус А и В, респираторен 

синцитиален вирус (RSV), човешки метапневмовирус (HMPV), параинфлуенца вирус 

(PIV) 1,2,3, риновирус (RV), аденовирус (AdV) и бокавируси (BoV). Методът ново 

генерационно секвениране (NGS) беше използван за определяне генетичната 

последователност на геномa при 24 проби с кит Respiratory Virus Oligo Panel и  Illumina  

в комбинация с MiSeq Reagent Kit v3 (600 цикли). 

РЕЗУЛТАТИ:  За наличие на ко-инфекции бяха изследвани 1867 положителни проби 

за  SARS-CoV-2, като дела на доказаните ко-инфекции бе n=137 (7,3%). Техният ред на 

доказване беше както следва  SARS-CoV-2 в комбинация с: n= 34 (25%) RSV,  n= 16 

(11,8%) HMPV,  n= 16 (11,8%) RV, n= 24 (17,7%) AdV, n=21 (15,5%) BoV, n=2 (1,5%) 

PIV2, n=12 (8,8%) PIV3, n=5 (3,7 %) А(H3N2), n=3 (2%) А(H1N1), n=2 (1.5%) B-Victoria, 

n=1 (0,74%) RV+HMPV и n=1 (0,74 %) RV+BoV.  При най-малките деца от 0-5 години 

бяха доказани най-голям процент на ко-инфекции 46 (15%). При 12 проби бяха 

изолирани едновременно геномните последователности,  както на SARS-CoV-2 така и 

на другия участник в смесената инфекция. Установени бяха аллфа, делта и омикрон  

варианти на SARS-CoV-2,  участващи в съвместни инфекции с други респираторни 

вируси. Тяхното разпределение беше както следва: A(H3N2)+ B.1.1.529, A(H3N2)+ 

BA.2, A (H1N1)pdm+ B.1.1.529, A (H1N1)pdm+ EH.1, RSV-A+ B .1.1.7, n=2 PIV3+ 

B.1.1.7, AdV/C2+ B.1.1.7, AdV/C2+ B.1.1.529, BoV/V1+ B.1.617.2, BoV/V1+ AY.92 и 

HPeV1+ AY.92. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: В този приблизително тригодишен период на проучване на ко-

инфекции с SARS-CoV-2,  бяха доказани широк спектър от ко-инфекции, като тези с 

участието на RSV бяха с най-висок процент на доказване. Секвентационият анализ 

едновременно и на двата респираторни патогена позволи да проследим генетичната им 

структура и да определим вариантите на SARS-CoV-2. По-широкото използване на този 

анализ би допринесло за изясняването на генетичните взаимодействия между патогени  

участващи в смесени инфекции. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: секвениране, ко-инфекции, SARS-CoV-2 
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RESPIRATORY VIRAL CO-INFECTIONS INVOLVING SARS-COV-2: TRACING 

THE ETIOLOGY, DISTRIBUTION, AND GENETIC STRUCTURE OF THE 

PARTICIPANTS IN MIXED INFECTIONS 

I. Trifonova1, N. Korsun1, I. Madzharova1, L. Grigorova1, I. Alexiev1
, I. Ivanov1

, P.Velikov2, R. 
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Hospital “Prof. Ivan Kirov”, Department for Infectious Diseases, Parasitology and Tropical 

Medicine, Medical University of Sofia, Bulgaria 

INTRODUCTION:  This study aims to determine the proportion of co-infections of SARS-

CoV-2 and other respiratory viruses and to elucidate the genetic structure of participants in 

mixed infections. 

METHODS: Between October 2020 and the end of June 2023, 1,867 nasopharyngeal 

samples from SARS-CoV-2-positive patients were collected. Multiplex- Real-time PCR was 

used to detect SARS-CoV-2, influenza virus A and B, respiratory syncytial virus (RSV), 

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

adenovirus (AdV), and bocaviruses (BoV). The next-generation sequencing (NGS) method 

was used to determine the genetic sequence of the genome in 24 samples with the Respiratory 

Virus Oligo Panel kit and Illumina in combination with the MiSeq Reagent Kit v3 (600 

cycles). 

RESULTS: For the presence of co-infections, 1867 positive samples for SARS-CoV-2 were 

examined, and the proportion of proven co-infections was n=137 (7.3%). Their order of 

evidence was as follows SARS-CoV-2 in combination with: n= 34 (25%) RSV, n= 16 

(11.8%) HMPV, n= 16 (11.8%) RV, n= 24 (17.7%) AdV, n=21 (15.5%) BoV, n=2 (1.5%) 

PIV2, n=12 (8.8%) PIV3, n=5 (3.7%) A(H3N2), n=3 (2%) A(H1N1), n=2 (1.5%) B-Victoria, 

n=1 (0.74%) RV+HMPV and n=1 (0.74%) RV+BoV. In the youngest children of 0-5 years, 

the highest percentage of co-infections was proven 46 (15%).  

In 12 samples, the genomic sequences of both SARS-CoV-2 and the other participants in the 

mixed infection were isolated simultaneously. Alpha, delta, and omicron variants of SARS-

CoV-2 were found to be involved in co-infections with other respiratory viruses. Their 

distribution was as follows: A(H3N2)+ B.1.1.529, A(H3N2)+ BA.2, A (H1N1)pdm+ 

B.1.1.529, A (H1N1)pdm+ EH.1, RSV-A+ B .1.1.7, n=2 PIV3+ B.1.1.7, AdV/C2+ B.1.1.7, 

AdV/C2+ B.1.1.529, BoV/V1+ B.1.617.2, BoV/V1+ AY.92 and HPeV1+ AY.92. 

CONCLUSION: In this approximately three-year study period of co-infections with SARS-

CoV-2, a wide range of co-infections were demonstrated, with those involving RSV having 

the highest rate of evidence. Simultaneous sequence analysis of the two respiratory pathogens 
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allowed us to trace their genetic structure and identify SARS-CoV-2 variants. Wider use of 

this analysis would contribute to the elucidation of genetic interactions between pathogens 

involved in mixed infections. 

KEYWORDS: sequencing, co-infections, SARS-CoV-2 
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ДЪЛЪГ COVID-19 И СИНДРОМ НА ХРОНИЧНА УМОРА: ПРЕСЕЧНИТЕ 

ТОЧКИ 

М. Николова1, Х. Тасков2, М. Ивановска2, М. Божкова2, Т. Калфова2, С. Петров2, Я. 
Тодорова1, М. Алексова1, Р. Емилова1, М. Мурджева2 
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2Катедра Микробиология и имунология „проф. д-р Е. Янев“ и Научно-изследователски 

институт, МУ, Пловдив 

ВЪВЕДЕНИЕ: С „дълъг COVID-19“ (LC) се означават разнообразни  соматични и 

психически симптоми, продължаващи над 3 месеца след инфекция със SARS-CoV-2. 

Основните оплаквания напомнят друго неизяснено състояние: синдромът на хронична 

умора (CFS). Допуска се сходна имунопатогенеза, водеща до усложнения в резултат на 

нерегулирано възпалително състояние. 

ЦЕЛ: Да се сравнят основните показатели на клетъчния имунитет и цитокиновият фон 

при пациенти с установен дълъг COVID-19 (n=56) и  CFS (n=50). 

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИ: Флоуцитометрично (FACSCanto II, FACSDiva)  са 

изследвани проби от периферна кръв на пациенти с доказани CFS (n=50) или LC (В, 

n=56), в сравнение с референтна група здрави контроли (n=20); определени са 

процентните съотношения и абсолютен брой (AC) на CD4+ и CD8+Т, В, NK, CD57+ 

NK, CD57+T лимфоцити (TBNK, TRUCount), както и плазмените концентрация на IFN-

γ, TNFα, IL-2, IL-4, IL-6, IL-10 и IL17 (CBA, BD) 

РЕЗУЛТАТИ: Процентните съотношения и абсолютният брой на основните 

лимфоцитни популации в двете групи не се отличаваха значимо помежду си (unpaired 

T-test, p>0,05). В сравнение с референтните стойности за здрави лица, установихме 

значимо понижен абсолютен брой на CD8+T и съответно повишен CD4/CD8 индекс 

само в групата с LC  (p < 0.01за двете сравнения). И в двете групи броят на 

цитотоксични CD57+CD56+ NK клетки беше значимо намален (средно 0.031 и 0.037 vs. 

0.25, p<0.001). Отклоненията в цитокиновия фон бяха по-изразени в групата с CFS. В 

сравнение с групата LC при CFS е по-висок делът на случаите с повишени нива на 

провъзпалителни цитокини:  TNFα (44% срещу 36% ), IL-6, (48% срещу 32%) и  IL-17 

(17% срещу11%). При  CFS се среща по-често увеличение и на антивъзпалителните 

цитокини IL-4 (46%  срещу 23%) и IL-10  (30% срещу 20%). 
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ИЗВОДИ: Получените резултати потвърждават хипотезата за дисбаланс на ефекторни 

и регулаторни механизми на фона на продължаващо имунно възпаление от 

инфекциозен или друг произход.   
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LONG COVID-19 AND CHRONIC FATIFUE SYNDROM: POINTS OF 

INTERSECTION 
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Diseases, Sofia, 2Microbiology and Immunology Department „Prof. E.Yanev“and Research 
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INTRODUCTION: Long COVID-19 (LC) denotes a variety of somatic and mental 

symptoms, lasting more than 3 months after SARS-CoV-2 infection. The main symptoms 

evoke another unexplained condition: the chronic fatigue syndrom (CFS). Lately, the 

hypothesis of a similar immunopathogenesis associated with the complications of 

uncontrolled inflammation, was put forward. 

AIM: To compare basic parameters of cellular immunity and cytokine background на 

клетъчния in patients with diagnosis of long COVID-19 (n=56) and CFS (n=50). 

MATERIAL AND METHODS: The shares and absolute counts (AC) of CD4+ and CD8+ 

Т, В, NK, CD57+ NK, CD57+T as well as the plasma concentrations of  IFN-γ, TNFα, IL-2, 

IL-4, IL-6, IL-10 и IL17 were determined in peripheral blood samples of CFS (n=50) and LC 

patients (n=56) in comparison to healthy controls (n=20). To this end, multi-color 

immunophenotyping (TBNK, TRUCount), and cytokine microbead array (CBA, BD) were 

used and analysed on a FACSCanto II flow cytometer (FACSDiva). 

RESULTS: Percentage and AC of basic lymphocyte subsets did not differ significantly 

between the two patients’ groups (unpaired T-test, p>0,05). As compared to the reference 

ranges for healthy subjects a significantly decreased CD8+TAC and correspondingly 

increased   CD4/ CD8 index (p < 0.01 for both comparisons) were established only in LC 

patients. In both patients’ groups    CD57+CD56+ NK AC was significantly decreased 

(average 0.031 and 0.037 vs. 0.25 cells/µl, p<0.001). Significant changes in cytokine 

background were more frequent in CFS. As compared to   LC patients, CFS patients had often 

increased concentrations of proinflammatory cytokines: TNFα (44% vs.36%), IL-6, (48% 

vs.32%), and IL-17 (17% vs.11%).  At the same time, an important share of CFS patients had 

increased anti-inflammatory mediators IL-4 (46% vs. 23%) and IL-10 (30% vs. 20%). 

CONCLUSIONS: These results are in line with the hypothesis of effector/regulatory 

dysbalance as a result of chronic immune activation cause of infectious or non-infectious 

origin.    
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ДЪЛГОЖИВЕЕЩИ SARS-COV-2 ВАРИАНТ-СПЕЦИФИЧНИ Т-ЛИМФОЦИТИ 
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ВЪВЕДЕНИЕ: Дългоживеещите Т лимфоцити, способни да разпознават няколко 

варианта на SARS-CoV-2, са от ключово значение за защитния ефект на имунната 

памет в годините след COVID-19 пандемията. 

ЦЕЛ: Да се идентифицират и характеризират SARS-CoV-2 вариант-специфичните 

паметови T лимфоцити повече от една година след естествена/хибридна експозиция. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани бяха проби от 20 лица (7 мъже и 13 жени), на 

възраст 44.8 (25-63) години, средно 488 (365-900) дни след положителен SARS-CoV-2 

PCR тест. Вирус-специфичните Т лимфоцити бяха идентифицирани чрез експресията 

на активационно-индуцирани молекули (AIM), (CD69, CD137, CD154) след 20 часа 

стимулация с пептидни пулове от SARS-CoV-2 варианти (Alpha B.1.1.7; Beta B.1.351; 

Gamma P.1; Delta B.1.617.2 и Lambda C.37) чрез 10-параметърна флоуцитометрия 

(FACSAria, FlowJo). Стволовите паметови Т лимфоцити (TSCM) бяха дефинирани като 

CD45RA+CCR7+CD95+CD27+. 

РЕЗУЛТАТИ: Независимо от тяхната специфичност към тестваните варианти на 

SARS-CoV-2 AIM+CD4+ T бяха по-високи в сравнение с AIM+CD8+T лимфоцити, като 

техният дял беше както следва: 1,5%, 1,9%, 2,1%, 2,2% и 2% спрямо 1,1%, 0,8% , 0,7%, 

0,4% и 0,8%, съответно за B.1.1.7, B.1.351, P.1, B.1.617.2 и C.37. Вариант специфичните 

TSCM (AIM+ TSCM) показват сравними средни стойности както в CD4+, така и в CD8+ T. 

Докато делът на AIM+ TSCM CD4+ беше значимо по-висок в сравнение с AIM+ TSCM 

CD8+ Т (7,1%, 8,2% и 8,9% спрямо 2,3%, 1,5% и 2,1%, р<0.009, p<0.03 и p<0.03, 

съответно за B.1.351, P.1 и C.37), за разлика от B.1.1.7- и B.1.617.2-специфичните CD4+ 

спрямо CD8+, където не се установяват значими разлики (7,8% и 7,6%  спрямо 2,9% и 

2,2%, p<0.2 и p<0.06, съответно). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Паметовите Т лимфоцити, специфични за различни варианти на 

SARS-CoV-2, могат да бъдат открити повече от една година след инфекцията. В 

допълнение към защитата срещу развиващите се варианти на SARS-CoV-2, 

дългоживеещите специфични за SARS-CoV-2 Т стволови паметови клетки са важни за 

разработването на ваксини и колективен имунитет. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: стволови паметови Т клетки, SARS-CoV-2 варианти 
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BACKGROUND: In the years following COVID-19 pandemic, long-living T-cells capable 

of recognizing several SARS-CoV-2 variants are crucial for the protective effect of T-cell 

immune memory.  

AIM: Our study aimed to determine circulating SARS-CoV-2 variant-specific T memory 

cells beyond one year after natural/hybrid exposure.  

MATERIAL AND METHODS: Peripheral blood samples from 20 individuals (7 male, 13 

female) average 44.8 (25-63) years old, were collected 488 (365-900) days after a positive 

SARS-CoV-2 PCR test. Virus-specific T-lymphocytes were identified by the expression of 

activation-induced molecules (AIM), (CD69, CD137, CD154) after 20h stimulation with 

peptide pools from its variants (Alpha B.1.1.7; Beta B.1.351; Gamma P.1; Delta B.1.617.2 

and Lambda C.37) by 10-parameter flow cytometry (FACSAria, FlowJo). T stem cell 

memory cells (TSCM) were defined as CD45RA+CCR7+CD95+CD27+.  

RESULTS: Regardless of their variant specificity, beyond one-year post-infection, SARS-

CoV-2 specific CD4+ T were more prevalent as compared to SARS-CoV-2 specific CD8+T. 

The average frequencies of variant-specific CD4+ vs. CD8+T were as follows: 1,5%, 1,9%, 

2,1%, 2,2% and 2% vs. 1,1%, 0,8%, 0,7%, 0,4% and 0,8%, for B.1.1.7, B.1.351, P.1, 

B.1.617.2 and C.37, respectively. The variant-specific TSCM (AIM+ TSCM) showed 

comparable average values both within CD4+ and CD8+ T. While the share of AIM+ TSCM 

CD4+ was significantly higher as compared to their CD8+ counterparts (7,1%, 8,2% and 

8,9% vs. 2,3%, 1,5%, and 2,1%, р<0.009, p<0.03 and p<0.03 respectively for B.1.351, P.1 

and C.37), on the other hand there was no statistical significance between B.1.1.7- and 

B.1.617.2-specific CD4+ vs. CD8+T (7,8% and 7,6% vs. 2,9% and 2,2%, p<0.2 и p<0.06, 

respectively).  

CONCLUSION: Beyond one-year post-infection, memory T cells specific to different 

SARS-CoV-2 variants can be detected. In addition to the protection against evolving SARS-

CoV-2 variants, long-living SARS-CoV-2-specific T stem cells are important for the 

development of vaccines and herd immunity. 
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ПРОСЛЕДЯВАНЕ НА ПОСТВАКСИНАЛНИ РЕАКЦИИ И ЕФИКАСНОСТ 

СЛЕД ПРИЛОЖЕНИЕТО НА ВЕКТОРНА ВАКСИНА СРЕЩУ SARS-COV-2 ПРИ 

40 ЛИЦА, ЖИВЕЕЩИ С HIV 

Е. Драгушева¹, Г. Попов¹, Н. Янчева², Р. Аргирова³  
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3Клинична лаборатория, Аджибадем Сити клиник болница Токуда 

ВЪВЕДЕНИЕ: Пандемията, предизвикана от SARS-CoV-2, постави сериозно 

предизвикателство пред медицинската общност, но именно дългите усилия за 

създаването на ваксина срещу HIV, дадоха възможност за бързото появяване на 

ваксините срещу COVID-19. Широкото им прилагане и разпространение по целия свят 

гарантира по-бързото овладяване и намаляване на негативните ефекти от вируса, 

особено в рисковите популации. Една от тях са лицата, живеещи с HIV. Целта на 

настоящия доклад е да представи постваксиналните реакции след прилагането на 

ChAdox1 S /AstraZeneca/ ваксина и получените резултати за хуморален 

вируснеутрализиращ отговор при 40 лица, носители на HIV в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В настоящия доклад са представени данните на 40 

PLHIV, техните актуални резултати от изследване на VL, CD4+T-Ly, посваксиналните 

им реакции след прилагането на първа и втора доза от съответната ваксина срещу 

COVID-19. Всички пациенти, включени в изследването, са редoвно придържащи се към 

терапевтичния си АРТ режим, повечето с добър имунологичен и вирусологичен 

контрол на заболяването - 85% от тях са с неоткирваем вирусен товар, а останалите 

15% с временни блипове до 400 копия/мл. 

РЕЗУЛТАТИ: Пациентите са проследени след поставяне на първата и втората доза от 

ваксината в първите месеци на започналата ваксинална профилактика, а именно - с 

начало февруари 2021г. Представени са техните постваксинални реакции, които не се 

различават от докладваните до момента в литературата за общата популация, както и 

при проследените от нас лица от контролна група. На втория постваксинален месец 

след завършен ваксинален курс е взета венозна кръв за серологично изследване чрез 

блокираща ELISA и са представени резултатите за VNT %, за всички участвали PLHIV 

те са положителни (с резултат >30% според използвания cPass GenScript кит). 

ДИСКУСИЯ: Данните в литературата за постваксиналните ефекти и индуциран 

хуморален имунен отговор след ваксините срещу SARS-CoV-2 в групата на PLHIV не 

са мащабни, поради това и малкото участвали и изследвани лица представляват научен 

интерес. Получените резултати подкрепят ниската реактогенност, както и добрата 
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ефикасност на приложената ваксина и дават зелена светлина за нейното по-широко 

прилгане в посочената таргет група. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: SARS-CoV-2, PLHIV, ваксини, вируснеутрализиращи антитела 

ОПРЕДЕЛЯНЕ НА ВИРУСЕН ТОВАР И СПЕЦИФИЧЕН АНТИТЯЛО 

ОТГОВОР ПРИ COVID-19 ПАЦИЕНТИ  

И. Трифонова1, И. Христова1, К. Нгок1, Т. Гладнишка1, В. Иванова1, М. Пишмишева-

Пелева2, М. Баймакова3, А. Зашева3, К. Плочев3, Р. Михайлова-Гарнизова3 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести, 2Инфекциозно отделение, МБАЛ 
Пазарджик, Пазарджик, 3Клиника по инфекциозни болести, ВМА, София 

ЦЕЛ: Определяне на вирусен товар и установяване на специфичен антитяло отговор 

при пациенти с COVID-19. Проследяване на тяхната динамика и установяване на 

връзка с    клиничната тежест на инфекцията. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В настоящото проучване бяха изследвани 270 

назофарингеални секрети и 450 серумни проби от пациенти с потвърдена COVID-19 

инфекция. За определяне на вирусния товар беше приложен Real time RT-PCR (Clonit 

Srl., Italy). Серологичните изследвания бяха проведени с ELISA метод (Euroimmune, 

Germany) за установяване на специфични ИгА, ИгМ и ИгГ антитела. Пациентите 

(n=122) бяха разделени в три групи според тежестта на протичане на COVID-19 

инфекцията: лека, умерено тежка и тежка. 

РЕЗУЛТАТИ: Беше направено сравнение на нивата на вирусния товар между трите 

групи, както и беше проследена неговата динамика в хода на заболяването. Най-

високите нива на вирусен товар се откриваха през първите 10 дни от появата на 

симптомите, независимо от клиничната тежест. При леките случаи след 

четиринадесетия ден се установяше бърз спад, за разлика от другите две групи, при 

които ниски нива на детекция на SARS-CoV-2 РНК бяха открити до 25 ден от началото 

на симптомите. Наличието на специфичен антитяло отговор беше проследено до 18 

месеца след преболедуване. При пациентите с умерено тежка и тежка клинична форма 

се установиха по-високи титри на специфичните антитела. ИгА и ИгГ антителата се 

повишаваха по-бързо и се запазваха по-продължително време, за разлика от ИгМ които 

бързо намаляваха.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Различните проучвания показват противоречиви резултати за 

връзката между нивата на вирусния товар и антитяло отговора с тежестта на протичане 

на COVID-19. Това, наред със сравнително краткото време в което патогена е познат, 

показва ноебходимостта от внимателна интерпретация на резултатите и включване в 

анализа на и други важни рискови фактори като възраст, имунологичен статус, наличие 

на съпътстващи заболявания и др. 

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е финансирано от Националния фонд за научни 

изследвания по проект КП-06-ДК1/7/29.03.202. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, вирусен товар, антитела 
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VIRAL LOAD AND SPECIFIC ANTIBODY RESPONSE IN COVID-19 PATIENTS 

I. Trifonova1, I.Christova1, K. Ngoc1, T. Gladnishka1, V. Ivanova1, M. Pishmisheva-Peleva2, 

M. Baymakova3, A. Zasheva3, K. Plochev3, R. Mihaylova-Garnizova3 
 

1Department of Microbiology, National Center of Infectious and Parasitic Diseases, 
2Department of Infectious Diseases, Hospital for Active Treatment, Pazardzhik , 3Department 

of Infectious Diseases, Military Medical Academy, Sofia 

OBJECTIVES: Determination of viral load and establishment of specific antibody immune 

response in patients with COVID-19. Follow up their dynamics and establish a relationship 

with the clinical severity of the infection. 

MATERIALS AND METHODS: We examined 270 nasopharyngeal secretions and 450 

serum samples from patients with confirmed COVID-19 infection. Real time RT-PCR was 

applied to determine viral load (Clonit Srl., Italy). Serological investigations were carried out 

with an ELISA method (Euroimmune, Germany) to establish specific IgA, IgM and IgG 

antibodies. Patients (n=122) were divided into three groups according to the severity of 

COVID-19 infection: mild, moderate and severe. 

RESULTS: A comparison of viral load levels between the three groups was made as well as 

its dynamics in the course of the disease was followed. The highest levels of viral load were 

detected during the first 10 days of onset of the symptoms, regardless of clinical severity. In 

mild cases, a rapid decline of viral load was detected after the fourteenth day, in contrast to 

the other two groups, in which low levels of SARS-CoV-2 RNA detection were detected 

within 25 days of the onset of the symptoms. The presence of a specific antibody response 

was followed up to 18 months after illness. In patients with moderate and severe course of 

infection, higher specific antibody levels were found. Appearance of IgA and IgG antibodies 

was faster and they persisted longer, unlike IgM antibodies, which decreased rapidly. 

CONCLUSION: Different studies have shown conflicting results on the relationship between 

viral load and antibody response levels with the severity of COVID-19. This, along with the 

relatively short time in which the pathogen is known, shows the need for careful interpretation 

of the results and inclusion in the analysis of other important risk factors such as age, 

immunological status, presence of concomitant diseases, etc. 

ACKNOWLEDGEMENTS: This research was funded by Bulgarian Fund for scientific 

investigations, grant number КP-06-DК1/7/29.03.2021 

KEYWORDS: COVID-19, viral load, antibodies 
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COVID 19 ПУСКОВ МЕХАНИЗЪМ ЗА АВТОИМУННИ ЗАБОЛЯВАНИЯ 
С. Генова1, М. Божкова2,3,4, А. Балджиева2,3,4, Т. Калфова2,3, С. Петров2,3, Х. Тасков2,4, 

П. Василев5, Т. Велянова5, М. Стойчева5, М. Мурджева2,3,4 , Е. Телкиян6, Ю. Ананиев7, М. 
Пенчева 8, Ц. Абаджиева9 

 

1Катедра по Обща и клинична патология, Медицински Факултет, Медицински 
Университет Пловдив. УМБАЛ„Свети Георги”-Пловдив, България.2Научно-

изследователски институт, Медицински университет – Пловдив 3Катедра по 
медицинска микробиология и имунология ,,Проф. д-р Ел. Янев‘‘ – Медицински 

университет – Пловдив 4Лаборатория по клинична имунология – УМБАЛ „Св. Георги” 

– Пловдив 5Катедра по инфекциозни болести, паразитология и тропическа медицина, 
Медицински университет – Пловдив  6II Катедра по вътрешни болести, Медицински 

факултет, Медицински университет Пловдив. УМБАЛ “Каспела”, Клиника по 
нефрология, Пловдив, България  7Катедра по обща и клинична патоанатомия и 
деонтология, Медицински факултет, Тракийски Университет,  Стара Загора8 

Катедра по медицинска физика и биофизика, Медицински Университет-Пловдив, 
Пловдив, България.  9Катедра по Дерматология и венерология, Медицински Факултет, 

Медицински Университет-Пловдив. УМБАЛ„Свети Георги”-Пловдив, България.  

УВОД: Доказано е, че тежкият остър респираторен синдром коронавирус 2 (SARS-

CoV-2) може да предизвика появата или обострянето на автоимунни заболявания. 

Свързаният с антинеутрофилно цитоплазмени антитела (ANCA) васкулит (AAV) е 

системно автоимунно заболяване, което може да доведе до белодробни и бъбречни 

автоимунни болести, дължащо се на инфилтрация от мононуклеарни клетки и 

разрушаване на малки и средни по размер кръвоносни съдове.  

ЦЕЛ: Да се изследват антинеутрофилно цитоплазмените антитела в кръвта при 

пациенти с остър COVID 19 и постковид имунни и автоимунни бъбречни и белодробни 

увреждания.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са pANCA и cANCA в кръвта на 45 пациента 

с COVID 19. При починали от тежък COVID19 се търсеха белодробни имунни 

увреждания с отлагане на IgG4. Групата с нефрологични увреждания наброява 94 

пациента, които се изследваха биопсично, имунохистохимично и имунофлуоресцентно. 

РЕЗУЛТАТИ: При сравнителният анализ, се установи че 44% са позитивни на 

pANCA, 13 (28%) са положителни и за двата вида pANCA и cANCA. Белодробните 

промени се характеризират с фибриноидна некроза на алвеоларните септи с IgG4 

отлагане, което установихме при 4/30 (13.3%) от починалите пациенти. Бъбречните 

увреждания се характеризират с полулунен гломерулонефрит  ПГН при 15/94 пациенти, 

което е 15,95% от бъбречните биопсии. Олиго-имунни са 11, анти-гломерулобазално 

мембранни 1, имуно-комплексни 3 случая. 

ИЗВОДИ: Проучванията на новия вирус SARS-CoV-2 и неговите предполагаемите 

усложнения трябва да продължат с оглед новите данни за имунни и автоимунни 

постCOVID 19 заболявания.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID19, антинеутрофилно цитоплазмените антитела, 

полулунен гломерулонефрит 
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COVID 19 TRIGGER MECHANISM FOR AUTOIMMUNE DISEASES 
S. Genova1, M. Bozhkova2,3,4, A. Baldzhieva2,3,4, T. Kalfova2,3, S. Petrov2,3, H. Taskov2,4, P. 

Vasilev5, T. Velyanova5, М. Stoycheva5, М. Murdjeva2,3,4, E. Telkiyan6 , J. Ananiev7, M. 
Pencheva8, Tsv. Abadzhieva 9  

 

1Department of General and Clinical Pathology, Faculty of Medicine, Medical University of 

Plovdiv. UMBAL "St. George" - Plovdiv, Bulgaria, 2Research Institute, Medical University – 
Plovdiv, 3Department of Medical Microbiology and Immunology, Prof. Dr. L. Yanev'' - 

Medical University – Plovdiv, 4Laboratory of Clinical Immunology - UMBAL "St. Georgi" – 

Plovdiv, 5Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical Medicine, Medical 
University – Plovdiv, 6II Department of Internal Medicine, Faculty of Medicine, Plovdiv 

Medical University. UMHAT "Kaspela", Clinic of Nephrology, Plovdiv, Bulgaria, 
7Department of General and Clinical Pathoanatomy and Deontology, Faculty of Medicine, 

Thracian University, Stara Zagora, 8Department of Medical Physics and Biophysics, Medical 

University-Plovdiv, Plovdiv, Bulgaria, 9Department of Dermatology and Venereology, 
Faculty of Medicine, Medical University-Plovdiv. UMHAT "St. George" - Plovdiv, Bulgaria. 

INTRODUCTION: It has been shown that severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 

(SARS-CoV-2) can trigger the onset or exacerbation of autoimmune diseases. Antineutrophil 

cytoplasmic antibody (ANCA)-associated vasculitis (AAV) is a systemic autoimmune disease 

that can lead to pulmonary and renal autoimmune diseases due to mononuclear cell 

infiltration and destruction of small and medium-sized blood vessels. 

AIM: To investigate anti-neutrophil cytoplasmic antibodies in the blood of patients with 

acute COVID 19 and post-covid immune and autoimmune kidney and lung damage.  

MATERIALS AND METHODS: pANCA and cANCA were investigated in the blood of 45 

patients with COVID 19. In those who died of severe COVID19, pulmonary immune lesions 

with IgG4 deposition were sought. The group with nephrological damage included 94 patients 

who were examined by biopsy, immunohistochemistry and immunofluorescence.  

RESULTS: In the comparative analysis, 44% were found to be positive for pANCA, 13 

(28%) were positive for both types of pANCA and cANCA. Pulmonary changes were 

characterized by fibrinoid necrosis of alveolar septa with IgG4 deposition, which we found in 

4/30 (13.3%) of the deceased patients. Renal lesions were characterized by crescentic 

glomerulonephritis in 15/94 patients, which is 15.95% of renal biopsies. Oligo-immune are 

11, anti-glomerulobasal membrane 1, immune-complex 3 cases.  

CONCLUSIONS: Studies of the novel SARS-CoV-2 virus and its probable complications 

should continue in view of new data on immune and autoimmune post-COVID 19 diseases. 

KEYWORDS: COVID19, antineutrophil cytoplasmic antibodies, crescentic 

glomerulonephritis 
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COVID-19 -НАРУШЕНИЯ В КЛЮЧОВИ СИГНАЛНИ ПЪТИЩА  
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РЕЗЮМЕ: Разкриването на молекулните пътища след инфекция с коронавирусна 
инфекция с тежък остър респираторен синдром (SARS-CoV2) − е важно за по-доброто 

разбиране на болестта и планирането на лечението. Разбирането на начина на 
протичане на заболяването, както и засягането на молекулните пътища, позволява по-
добра диагностика и избор на лечение. Разглеждайки причините и поредицата от 

сигнални събития, които водят до цитокинова буря и човешки смърт след вирусна 
инфекция, ще имаме по-добра информация за така наречения дълъг ефект на COVID-

19. 

В това проучване имаме за цел да последваме патологията на COVID-19 чрез 

експресията на ключови маркери като ACE2, TGF-β1, IL-1β, nNOS и eNOS в материали 
от аутопсия. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършени са 27 аутопсии на пациенти, започнали от 
инфекция с COVID-19, потвърдени с PCR. Аутопсионният материал беше изследван 

чрез хистологичен и имунохистохимичен метод. 

РЕЗУЛТАТИ: След тежък COVID-19 бяха установени макро- и макро- 

хипоксични/исхемични увреждания и инфаркти при аутопсиран бял дроб. 

Заключение: Разкриването на механизмите на действие на ACE2, TGF-β1, IL-1β, nNOS 
и eNOS ще позволи разработването и прилагането на ефективните терапии за 
намаляване на техните отрицателни ефекти. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Молекулярен път, патология; пневмония. 

Статията е част от проучване по Проект КП-06-ДК1/6 -29.03.2021 г. COVID-19 HUB - 
Информация, иновации и внедряване на интегративна изследователска дейност, 

Национален фонд „Научни изследвания“, Министерство на Образованито, България. 
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ABSTRACT: Unraveling the molecular pathways following infection with severe acute 
respiratory syndrome coronavirus (SARS-CoV 2) − is important for better understanding of 

the disease and treatment planning. Understanding the progression of the disease and the 
molecular pathways involved allows for better diagnosis and treatment choices. By looking at 
the causes and the sequence of signaling events that lead to the cytokine storm and human 

death after viral infection, we will have better information about the so-called long effect of 
COVID-19. 

In this study, we aim to follow the pathology of COVID-19 through the expression of key 
markers such as ACE2, TGF-β1, IL-1β, nNOS and eNOS in autopsy materials. 

MATERIALS AND METHODS: 27 autopsies of patients with onset of PCR-confirmed 
COVID-19 infection were performed. Autopsy material was examined by histological and 

immunohistochemical method. 

RESULTS: After severe COVID-19, micro- and macro- hypoxic/ischemic damage and 
infarcts were found in the autopsied lung. 

CONCLUSION: Unraveling the mechanisms of action of ACE2, TGF-β1, IL-1β, nNOS and 
eNOS will allow the development and application of effective therapies to reduce their 

negative effects. 

KEYWORDS: Molecular pathway, pathology; pneumonia. 

The article is part of a study on Project КP-06-DК1/6 - 29.03.2021 COVID-19 HUB - 
Information, innovations and implementation of integrative research activities, National 

Scientific Fund, Ministry of Education Bulgaria. 

НОВИ ВЪЗМОЖНОСТИ НА ИЗКУСТВЕНИЯТ ИНТЕЛЕКТ В 

ОБЩЕСТВЕНОТО ЗДРАВЕ СЛЕД ПАНДЕМИЯТА 

Г. Каменов.1, Ж. Гецова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести 

Въпреки, че за изкуствен интелект (ИИ) се говори съвсем отскоро, през изминалото 

десетилетие, напредъкът в  много области на медицината, дължащ се  на ИИ, е 

забележителен. Очаква се базирани на ИИ медицински изделия и алгоритми да 

трансформират и усилят ефекта на  превантивните, диагностични и терапевтични 

интервенции. ИИ инструментите вече превишават експертните човешки интерпретации 

на медицински образи в областта на радиологията, патологията, дерматологията, 

гастроентерологията и офталмологията. 

В обзора се разглеждат водещите принципи за използване на ИИ в интервенциите  на 

общественото здраве, целящи да смекчат етичния риск за правата на индивида, като 

предоставят етична основа  и прозрачност, защита на данни, научен интегритет, 

откритост и споделеност на данни и инструменти. Липсата на човешки контрол над 

технологиите се разглежда като възможност за справяне с проблемите на 

дискриминацията. 

Дискутират се възможни направления за използване на ИИ в общественото здраве като 

образна диагностика, използване на необразни данни като текст и геномни секвенции 

за откриване на нови зависимости и лекарства, създаване на алгоритми за генериране 
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на правила и процедури, когнитивни проучвания, роботи за доставка на услуги, 

лекарства и дезинфекция. Успешните  примери за използване на ИИ по време на 

COVID-19 пандемията като моделите за машинно предсказване на тежестта на 

заболяването, имунните маркери за мониториране на тежестта и лечението, както и 

анализа на социалните медии за отношението към ваксинациите, са показателни за 

огромния потенциал на ИИ в общественото здраве. 

Въпреки че приложенията на ИИ в медицината  и общественото здраве са все още в 

ранна фаза, ясно е че ефективността и ползите от тях само ще нарастват. Обсъждат се 

възможни приложения и разработки в областта на ИИ за внедряване и практическо 

използване. 

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е осъществено с финансовата подкрепа на 

Европейския фонд за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и 

образование за интелигентен растеж“ 2014-2020, договор BG05M2OP001-1.002-0001-

C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите 

и инфекциозната имунология“ 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: изкуствен интелект, обществено здраве, приложение 

NEW OPPORTUNITIES FOR ARTIFICIAL INTELLIGENCE IN POST-PANDEMIC 

PUBLIC HEALTH 

G. Kamenov1, Zh. Getsova1 
 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

Although artificial intelligence (AI) has only recently been talked about, in the past decade, 

the advances in many areas of medicine due to AI have been remarkable. AI-based medical 

devices and algorithms are expected to transform and enhance the effect of preventive, 

diagnostic and therapeutic interventions. AI tools already exceed expert human interpretations 

of medical images in the fields of radiology, pathology, dermatology, gastroenterology and 

ophthalmology. 

The review examines guiding principles for the use of AI in public health interventions aimed 

at mitigating ethical risk to individual rights by providing an ethical foundation and 

transparency, data protection, scientific integrity, openness and sharing of data and tools. The 

lack of human control over technology is seen as an opportunity to address discrimination 

issues. 

Possible directions for using AI in public health such as imaging, using non-image data such 

as text and genomic sequences to discover new patterns and drugs, creating algorithms to 

generate rules and procedures, cognitive studies, service/drugs/disinfection delivery robots are 

discussed. Successful examples of the use of AI during the COVID-19 pandemic such as 

machine learning models for predicting disease severity, immune markers for monitoring 

severity and treatment, and social media analysis of vaccination attitudes are indicative of the 

enormous potential of AI in public health. 
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Although the applications of AI in medicine and public health are still in their early stages, it 

is clear that their effectiveness and uses will only grow. Possible applications and 

developments in the field of AI for implementation and practical use are discussed. 

ACKNOWLEDGMENTS: This work was funded by the European Fund for regional 
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СЕСИЯ IV – ИНФЕКЦИИ НА 

РЕСПИРАТОРНИЯ ТРАКТ 

ИНФЕКЦИИ ОТ РЕСПИРАТОРНО-СИНЦИТИАЛЕН ВИРУС ПРИ 

ПЕДИАТРИЧНИ ПАЦИЕНТИ ОТ ОБЛАСТ ПЛОВДИВ 

A. Ангелова1,2,3, K. Кетев4,5, И. Паскалева5, М. Атанасова1,3,6, Р. Комитова7, Й. 
Калчев1,2,3, Г. Ленгерова1,2,3, Т. Димчева8, М. Мурджева1,2,3 

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

Фармацевтичен факултет, Медицински университет – Пловдив, 2Лаборатория по 
микробиология, УМБАЛ „Св. Георги“ – Пловдив, 3Научноизследователски институт 

на Медицински университет - Пловдив (НИМУ), 4Медицински Симулационен 

Тренировъчен Център към НИМУ на Медицински университет-Пловдив, 5Клиника по 
педиатрия и медицинска генетика, УМБАЛ „Св. Георги“ – Пловдив, 6Лаборатория по 

вирусология, УМБАЛ „Св. Георги“ – Пловдив, 7Катедра по инфекциозни болести, 
паразитология и тропическа медицина, Медицински факултет, Медицински 

университет-Пловдив, 8Катедра по медицинска информатика, биостатистика и 

електронно обучение, Факултет по обществено здраве, Медицински университет-
Пловдив 

ЦЕЛ:  Да се проучат характеристиките на инфекциите от респираторно-синцитиален 

вирус (RSV), установени с мултиплексен PCR (mPCR) при педиатрични пациенти oт 

област Пловдив. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За периода 01.01.2019г.–01.02.2023г. чрез mPCR 

(FilmArray, bioMerieux, France) са доказани общо 35 случая на деца с RSV инфекции, 

наложили хоспитализация и/или интензивно лечение. От тях са изследвани 32 

назофарингеални секрета и 3 бронхоалвеоларни лаважа (БАЛ).  

РЕЗУЛТАТИ: При разпределението на пациентите по възрастови групи се установява, 

че най-голям е делът на заболелите кърмачета: n=27 (77,14%), последвани от децата 

между 1 и 2 годишна възраст (n=4) и тези от 2 до 5 години (n=4).  Най-честата диагноза, 

в 65,71% от случаите, е пневмония (n=23). При 8 деца има бронхиолит, а 4 са с 

ларинготрахеит. Данни за патологично протекла бременност и недоносеност има при 6 

от тях, като при 5 от тях се наблюдава тежко протичане. При половината от случаите се 

откриват комбинирани инфекции от RSV и други респираторни вируси или бактерии 

(n=17; 48,57%). Най-честите ко-инфекции са между RSV и Human 

Rhinovirus/Enterovirus (RV/EV). Откриват се две ко-инфекции между SARS-CoV-2 и 

RSV, едната от които e с фатален изход. С прояви на дихателна недостаъчност и с 

необходимост от интензивно лечение са общо 20 случая, по равно сред моно и ко-

инфектираните пациенти.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: От RSV пневмония и бронхиолит най-често боледуват деца в 

кърмаческа възраст. Комбинираните инфекции от RSV и други респираторни патогени 

са чести. Недоносеността и коморбидитетът са важни фактори, допринасящи за по-

тежкото протичане на моно и ко-инфекциите. Съвременната mPCR диагностика 

осигурява бърза и точна детекция на RSV самостоятелно и в съчетания с други 

патогени.  
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КЛЮЧОВИ ДУМИ: Респираторно-синцитиален вирус, mPCR, деца, респираторни 

вируси 

RESPIRATORY SYNCYTIAL VIRUS INFECTIONS IN PEDIATRIC PATIENTS 

FROM PLOVDIV REGION 

A. Angelova1,2,3, K. Ketev4,5, I. Paskaleva5, M. Atanasova1,3,6, R. Komitova7, G. Lengerova1,2,3, 
Y. Kalchev1,2,3, T. Dimcheva8, M. Murdjeva1,2,3 
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Department of Medical Microbiology and Immunology „Prof. Dr. Elissay Yanve”, Faculty of Pharmacy, 

Medical University – Plovdiv, 
2
Laboratory of Microbiology, St. George University Hospital – Plovdiv, 

3
Research 

Institute at Medical University of Plovdiv (RIMU), 
4
Medical Simulation Training Center at RIMU of Medical 

University – Plovdiv, 
5
Clinic of Pediatrics and Medical Genetics, St. George University Hospital – Plovdi, 

6
Laboratory of Virology, St. George University Hospital – Plovdiv, 

7
Department of Infectious Diseases, 

Parasitology and Tropical Medicine, Faculty of Medicine, MU- Plovdiv, 
8
Department of Medical Informatics, 

Biostatistics, and e-Learning, Faculty of Public Health, MU - Plovdiv  

OBJECTIVE: To study the characteristics of respiratory syncytial virus (RSV) infections, 

detected by multiplex PCR (mPCR) in pediatric patients from the Plovdiv region. 

MATERIALS AND METHODS: Over the period  01.01.2019  - 02.01.2023, a total of 35 

children with RSV infections requiring hospitalization and/or intensive care were diagnosed 

by mPCR (FilmArray, bioMerieux, France). From these patients, 32 nasopharyngeal 

secretions and 3 bronchoalveolar lavages (BAL) were examined. 

RESULTS: In the distribution of patients by age groups, it was found that the largest 

proportion of RSV-infected patients is infants: n=27 (77.14%), followed by children aged 

between 1 and 2 years (n=4) and from 2 to 5 years (n=4). The most common clinical 

diagnosis (in 65.71% of cases), was pneumonia (n=23).  8 children had bronchiolitis, and 4 

had laryngotracheitis. Data on pathological pregnancy and prematurity were present in 6 of 

them, as in almost all of them a severe course of the infection was observed. Combined RSV 

infections with other respiratory viruses or bacteria were found in half of the cases (n=17; 

48.57%). The most common co-infections were between RSV and Human 

Rhinovirus/Enterovirus (RV/EV). Two co-infections between SARS-CoV-2 and RSV were 

detected, one of which was fatal. There were a total of 20 cases with a severe course 

(manifestations of respiratory failure) and a need for intensive care, equally represented by 

mono- and co-infected patients. 

CONCLUSIONS: Infants are the main age group of patients, affected by RSV pneumonia 

and bronchiolitis. Co-infections of RSV and other respiratory pathogens are common. 

Prematurity and comorbidity are important contributing factors to the severity of both RSV 

mono and co-infections. Modern mPCR diagnostics provide rapid and accurate detection of  

RSV аlone or in combination with other respiratory pathogens. 

KEYWORDS: Respiratory syncytial virus, mPCR, children, respiratory infections 
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РИНОВИРУСНИ ГЕНОТИПОВЕ, ЦИРУЛИРАЩИ В БЪЛГАРИЯ, 2018-2021 

И. Георгиева1, А. Стоянова1, С. Ангелова2, Н. Корсун2, Л. Николаева-Гломб1 

 
1Национална Референтна Лаборатория „Ентеровируси“, Отдел „Вирусология“, 

НЦЗПБ, 2Национална Референтна Лаборатория „Грип и ОРЗ“, Отдел „Вирусолгия“, 

НЦЗПБ 

ВЪВЕДЕНИЕ: Риновирусите (RV) са едни от най-честите причинители на 
респираторни инфекции със значително социално-икономическо въздействие. RV 

инфекциите не подлежат на съобщаване в България и малко се знае за различните RV 
генотипове, циркулиращи в страната. Настоящото изследване има за цел да проучи 
разнообразието от RV генотипове, циркулиращи в България в периода 2018-2021 г. 

МЕТОДИ: В проучването са включени респираторни проби от симптоматични 

пациенти, събрани между 2018 г. и 2021 г. Пробите са взети предимно през студените 
месеци на годината, когато има повишена заболеваемост от респираторни инфекции. 
Определянето на генотипа се основава на секвениране и филогенетичен анализ на 

5`нетранслиращата се област и VP4-VP2 област от риновирусния геном. От общо 1385 
тествани назофарингеални материала, 166 са положителни за RV (степен на откриване 

на RV 11,99% (166/1385). Тези със ct стойност < 25 са избрани за генотипиране (n = 63). 

РЕЗУЛТАТИ: RV изолатите бяха успешно генотипирани и класифицирани в 34 

генотипа в рамките на видовете Rhinovirus A (RV-A), Rhinovirus B (RV-B) и Rhinovirus 
C (RV-C). Предполагаеми събития на рекомбинация между 5`UTR и VP4-VP2 области 
бяха открити в три от изолатите. RV-A и RV-C бяха преобладаващите видове RV, със 

значително по-чести откривания на RV-A в годините преди пандемията от COVID-19 в 
сравнение с периода след пандемията, когато RV-C преобладава. Настоящото 

изследване е първото за определяне на RV генотипове в България и за първи път в 
страната е описана циркулация на RV-C. 

ЗАКЛЮЧЕНИЯ: Нашите наблюдения показват, че множество генотипове могат да 
бъдат открити в България от 2018 г. до 2021 г. По-голямата част от циркулиращите RV 

видове са RV-A и RV-C. Забелязва се, че при по-леките случаи преобладава RV-A, а 
при по-тежките – RV-C. Настоящото проучване предоставя подобрени познания за 
разнообразието и генетичните характеристики на RV. 

ФИНАНСИРАНЕ: Това проучване е финансирано от Фонд „Научни изследвания“ по 

проект КП-06-Н23/10 

 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: риновирус, генотипиране 
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RHINOVIRUS GENOTYPES CIRCULATING IN BULGARIA, 2018-2021 

I. Georgieva1, A. Stoyanova1, S. Angelova2, N. Korsun2, L. Nikolaeva-Glomb1 
 

1National Reference Laboratory "Enteroviruses”, Department of Virology, NCIPD 
2National Reference Laboratory “Influenza and ARI”, Department of Virology, NCIPD 

BACKGROUND: Rhinoviruses (RV) are one of the most common causative agents of 

respiratory infections with significant socio-economic impact. RV infections are not notifiable 
in Bulgaria, and little is known about different RV genotypes circulating in the country. This 

study aims to investigate the diversity of RV genotypes circulating in Bulgaria in the period 
2018-2021.  

METHODS: Respiratory samples from symptomatic patients, collected between 2018 and 
2021 were enrolled in this study. The samples were obtained mainly during the cold months 

of the year, when there is an increased incidence of respiratory infections. Genotype 
assignment was based on sequencing and phylogenetic analysis of the 5`untranslated region 
and VP4-VP2 region. Out of a total of 1385 nasopharyngeal swabs tested, 166 were RV 

positive (RV detection rate 11.99% (166/1385). Those with cycle threshold < 25 were 
selected for genotyping (n = 63).  

RESULTS: RV isolates were successfully genotyped and classified in 34 genotypes within 
Rhinovirus A (RV-A), Rhinovirus B (RV-B) and Rhinovirus C (RV-C) species. Presumptive 

recombination events between 5`UTR and VP4-VP2 regions were detected in three of the 
isolates. RV-A and RV-C were the prevalent RV species, with significantly more frequent 
detections of RV-A in the years before the COVID-19 pandemic compared to the post-

pandemic period, when RV-C prevailed. The present study is the first to determine RV 
genotypes in Bulgaria and circulation of RV-C has been described for the first time in the 

country. 

CONCLUSIONS: Our observations indicate that multiple genotypes could be detected in 

Bulgaria from 2018 to 2021. The majority of circulating RV species were RV-A and RV-C. It 
was noticed that RV-A prevailed in milder cases, and RV-C in the more severe ones. The 

present study provides improved knowledge of the diversity and genetic characteristics of 
RVs. 

FUNDING: This work was supported by project КП-06-Н23/10 of the Bulgarian National 
Science Fund, Ministry of Education and Science, Sofia, Bulgaria 

Key words: rhinovirus, genotypes 
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ЕПИДЕМИОЛОГИЧНА СЪПОСТАВКА НА РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА ГРИП, 

ОРЗ И COVID-19 В БЪЛГАРИЯ ЗА ПЕРИОДА 2017-2022 Г.  

Ж. Гецова1, А. Минкова1, Р. Цонева1, К. Петкова1 
 

1Национален Център по заразни и паразитни болести 

ЦЕЛ: Настоящият доклад представя съпоставка на заболяемостта от респираторни 

инфекции – грип, други остри респираторни инфекции и COVID-19 за периода 2017-

2022 г. Направен е сравнителен анализ на епидемиологичната динамика в различните 

области в страната.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани  са обществено достъпни данни от 

Годишните анализи на заболяемостта от остри заразни болести в страната, изготвени в 

НЦЗПБ в периода 2017-2022 г. за инфекции от грип и други остри респираторни 

заболявания (ОРЗ) и периода 2020-2022 г. за инфекции, причинени от SARS-CoV-2. 

Проследена е продължителността на регистрираните епидемични вълни, както и 

регистрацията им в седмичен порядък.  

РЕЗУЛТАТИ: Анализът показва съществена разлика в динамиката на разпространение 

на грип и ОРЗ и SARS-CoV-2 по области. Ретроспективното проучване идентифицира 

областите Кърджали и Монтана като области с най-висок интензитет на грипните 

вълни в предпандемичния период и заболяемост, преминаваща прага на 99-ти 

персентил за съответната област. Отчетената максимална седмична заболяемост по 

време на грипните епидемии в Кърджали през 2019 и 2020 г. е съответно 486.34 %оо и 

573.54%оо. По време на пандемичните вълни на SARS-CoV-2 област Кърджали остана 

най-леко засегната,  като не надхвърли 324.80 заболели на 100 хиляди за седмица при 

максимална отчетена седмична заболяемост за страната от 915. Подобно на област 

Кърджали, област Монтана демонстрира най-висок интензитет на грипните вълни през 

2017 и 2018 г. и заболяемост от COVID-19 по-ниска от общата за страната (791.46 на 

100 хиляди на седмична база).  

Подобна тенденция обаче не се отчита в област Благоевград, където заболяемостта от 

грип и ОРЗ е традиционно по-висока от средната за страната. Едноседмичната 

заболяемост от COVID-19 там достига пик от 1389.43 заболели на 100 хиляди, най-

високата стойност за страната.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ:  Въпреки, че COVID-19 е респираторна инфекция, епидемиологията 

на това заболяване е различна в същността си от останалите вируси, които засягат 

дихателната система. Разликите в засягането на областите Кърджали, Монтана и 

Благоевград по време на грипните епидемии и ковид вълните са интересна находка, 

която би могла да бъде изследвана в детайли в следващи проучвания.  

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е осъществено с финансовата подкрепа на 

Европейския фонд за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и 

образование за интелигентен растеж“ 2014-2020, договор BG05M2OP001-1.002-0001-

C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите 

и инфекциозната имунология“ 



49 

 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: грип, COVID-19, заболяемост 

EPIDEMIOLOGICAL COMPARISON OF THE SPREAD OF INFLUENZA, ACUTE 

RESPIRATORY INFECTIONS AND COVID-19 IN BULGARIA FOR THE PERIOD 

2017-2022. 

Zh. Getsova1, A. Minkova1, R. Tsoneva1, K. Petkova1 
 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

PURPOSE: Thе report presents a comparison of the incidence of respiratory infections - 

influenza, other acute respiratory infections and COVID-19 for the period 2017-2022. A 

comparative analysis of the epidemiological dynamics in different areas of the country is 

made. 

MATERIALS AND METHODS: We used publicly available data from the Annual analyzes 

of the incidence of acute infectious diseases in the country, prepared in the National Center of 

Infectious and Parasitic Diseases from the 2017-2022 period for Influenza and other acute 

respiratory infections and from the 2020-2022 period for infections caused by SARS-CoV-2. 

The duration of the registered epidemic waves was tracked, as well as their time temporality. 

RESULTS: The analysis shows a significant difference in the dynamics of spread of 

influenza and other acute respiratory infections and SARS-CoV-2 by region. The 

retrospective study identified the regions of Kardzhali and Montana as regions with the 

highest intensity of influenza waves in the pre-pandemic period and incidence exceeding the 

99th percentile threshold for the respective region. The reported highest weekly incidence 

during the flu epidemics in Kardzhali in 2019 and 2020 was 486.34%oo and 573.54%oo, 

respectively. During the pandemic waves of SARS-CoV-2, Kardzhali region remained the 

least affected, not exceeding 324.80 cases per 100 000 weekly, with a maximum reported 

weekly incidence for the country of 915. Like the Kardzhali region, the Montana region 

demonstrated the highest intensity of influenza waves in 2017 and 2018 and a lower incidence 

of COVID-19 than the maximal national average (791.46 per 100 000 weekly). 

However, such a trend is not reported in the Blagoevgrad district, where the incidence of 

influenza and acute respiratory infections is traditionally higher than the average for the 

country. The weekly incidence of COVID-19 there reached a peak of 1389.43 cases per 100 

000, the highest value for the country. 

CONCLUSION: Although COVID-19 is a respiratory infection, the epidemiology of this 

disease is fundamentally different from the other viruses that affect the respiratory system. 

The differences in the impact observed in the districts of Kardzhali, Montana and 

Blagoevgrad during the influenza epidemics and COVID-19 waves is an interesting finding 

that could be explored in detail in future studies. 

ACKNOWLEDGMENTS:This work was funded by the European Fund for regional 

development through Operational Program Science and Education for Smart Growth 2014 - 

2020, Grant BG05M2OP001-1.002-0001-C04 “Fundamental Translational and Clinical 

Investigations on Infections and Immunity”. 

KEYWORDS: Influenza, COVID-19, incidence 
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СЕСИЯ V – СЕКСУАЛНО-ПРЕДАВАНИ 

ИНФЕКЦИИ 

АКТУАЛНИ ДАННИ ЗА СЕКСУАЛНО ПРЕДАВАНИТЕ ИНФЕКЦИИ В 

БЪЛГАРИЯ 

И. Филипова1 
 

1НРЛ Микози и СПИ, Национален Център по заразни и паразитни болести 

По време на пандемията от COVID-19 покритието на медицинските услуги за 

превенция, тестване и лечение, свързани с сексуално предаваните инфекции (СПИ) 

драстично намаля в много държави, което доведе до възход на СПИ и появата на 

некласически СПИ в световен мащаб. 

Държавите с добър надзор над СПИ, като Съединените щати и страните от Западна 

Европа, съобщават за увеличение на поне 3 СПИ: сифилис, гонорея и хламидия. 

Последните доклади от различни региони на света съобщават за увеличаване на 

случаите на гонорея сред хетеросексуалните популации. Епидемичните взривове на 

некласически СПИ, разпространявани чрез сексуален контакт, като Shigella sonnei, 

хепатит А, Neisseria meningitidis, Zika и Ebola, зачестяват. Има съобщения за повторна 

поява на пренебрегвани СПИ, като lymphogranuloma venereum (LGV) сред ключови 

популации и увеличаване на случаите на инфекции с Mycoplasma genitalium. В 

допълнение, разпространението на антибиотичната резистентност при Neisseria 

gonorrheaе и M. genitalium представлява заплаха за ефективното лечение и продължава 

да поражда опасения за възможни терапевтични затруднения в бъдеще. 

Във тази връзка ще бъде направен преглед на текущите въпроси, свързани с 

разпространението, диагностиката, антибиотичната резистентност и терапия на 

гонорея, хламидия и инфекциите с M. genitalium в България. 

AN UPDATE ON SEXUALLY TRANSMITTED INFECTIONS IN BULGARIA 

I. Philipova1 
 

1NRL Mycoses and STIs, National Center of Infectious and Parasitic Diseases 

During the COVID-19 pandemic, coverage of medical services for the prevention, testing and 

treatment of sexually transmitted infections (STIs) has declined dramatically in many 

countries, leading to the rise of STIs and the emergence of non-classic STIs worldwide. 

Countries with good STI surveillance, such as the United States and Western European 

countries, have reported increases in at least 3 STIs: syphilis, gonorrhea, and chlamydia. 

Recent reports from various regions of the world have reported an increase in cases of 

gonorrhea among heterosexual populations. Epidemic outbreaks of non-classic sexually 

transmitted STIs such as Shigella sonnei, hepatitis A, Neisseria meningitidis, Zika and Ebola 

are increasing. There have been reports of a re-emergence of neglected STIs such as 

lymphogranuloma venereum (LGV) in key populations and an increase in Mycoplasma 

genitalium infections. In addition, the spread of antibiotic resistance in Neisseria gonorrheae 
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and M. genitalium poses a threat to effective treatment and continues to raise concerns about 

possible therapeutic difficulties in the future. 

In this regard, a review will be made of the current issues related to the prevalence, diagnosis, 

antibiotic resistance and therapy of gonorrhea, chlamydia, and M. genitalium infections in 

Bulgaria. 

ЗНАЧЕНИЕ НА ТРАНСМИСИОННИТЕ КЛЪСТЕРИ ЗА УСКОРЕНОТО 

РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА РЕЗИСТЕНТНИТЕ МУТАЦИИ НА HIV ПРИ ЛИЦА 

НАИВНИ ЗА АНТИРЕТРОВИРУСНА ТЕРАПИЯ 

И. Алексиев1, Л. Григорова1, А. Парцунева1, Р. Димитрова1, Р. Емилова2, М. Николова2 
 

1Национална референтна потвърдителна лаборатория по НІV (НРПЛ по HIV), 
2Национална референтна лаборатория по имунология, НЦЗПБ, София 

 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се идентифицира и анализира лекарствената 

резистентност на HIV-1 и формираните трансмисионни клъстери в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Анализирано е разпространението на мутациите 

отговорни за трансмисионната лекарствена резистентност и генетичното разнообразие 

на HIV-1 в България за периода 2012-2020 г. В проучването са включени 1053 pol 

секвенции от общо 2010 (52,4%) лица, наивни за антиретровирусна терапия (ART). 

Секвенциите са анализирани за наличие на резистентни мутации съгласно списъка на 

СЗО (HIV SDRM), внедрен в инструмента за популационна резистентност на 

Станфордския университет. Генетичното разнообразие е установено с помощта на 

автоматизирани инструменти за субтипиране и филогенетика. Откриването и 

характеризирането на клъстери е извършено с помощта на MicrobeTrace и ClusterPicker. 

РЕЗУЛТАТИ: Проучването установи, че общата честота на трансмисионната 

лекарствена резистентност е  5,7% (60/1053), като 2,2% имат резистентност към 

нуклеозидни инхибитори на обратната транскриптаза (NRTI), 1,8% към ненуклеозидни 

инхибитори на обратната транскриптаза (NNRTI), 2,1% към протеазни инхибитори (PI) 

и 0,4% са с резистентност към два класа. Идентифицирано е голямо разнообразие на 

HIV-1 субтипове, като по-голяма част от секвенциите се причисляват към субтип B - 

60,4%, следван от F1 - 6,9%, CRF02_AG  - 5,2%, A1 - 3,7%, CRF12_BF - 0,8% и други 

субтипове и рекомбинантни форми - 23,0%. Значителна част от резистентните мутации 

56,7% присъстват в трансмисионни клъстери от различни субтипове, съставени 

предимно от мъже, които правят секс с мъже. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проучването предоставя ценна информация за динамиката на 

предаване на лекарствената резистентност на HIV в контекста на голямото генетично 

разнообразие в България. Данните от проучването могат да подпомогнат 

предприемането на подобрени стратегии за превенция и ограничаване на епидемията. 

БЛАГОДАРНОСТИ: Проучването е финансирано от "Национална програма за 

превенция и контрол на ХИВ и сексуално предавани инфекции (СПИ)". От 

Европейския фонд за регионално развитие чрез Оперативна програма Наука и 

образование за интелигентен растеж 2014 - 2020 г.; Грант BG05M2OP001-1.002-0001-
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C04 „Фундаментални транслационни и клинични изследвания на инфекциите и 

имунитета“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Резистентни мутации; НІV; трансмисионни клъстери. 

IMPORTANCE OF TRANSMISSION CLUSTER FOR THE ACCELERATED 

SPREAD OF RESISTANCE HIV MUTATIONS IN ANTIRETROVIRAL THERAPY-

NAIVE PERSONS 

I. Alexiev1, L. Grigorova1, A. Partsuneva1, R. Dimitrova1, R. Emilova2, M. Nikolova2 
 

1National Reference Laboratory of HIV, National Center of Infectious and Parasitic Diseases 
(NCIPD), Sofia, Bulgaria, 2National Reference Laboratory of Immunology, NCIPD, Sofia, 

Bulgaria 

 

AIM: The aim of the study was to identify and analyze the transmitted HIV-1 drug resistance 

and transmission clusters in Bulgaria. 

MATERIALS AND METHODS: We determined the prevalence of surveillance drug 

resistance mutations (SDRMs) and HIV-1 genetic diversity in Bulgaria during 2012-2020 

using polymerase sequences from 1053 of 2010 (52.4%) antiretroviral therapy (ART)-naïve 

individuals. Sequences were analyzed for DRM using the WHO HIV SDRM list implemented 

in the calculated population resistance tool of the Stanford University. Genetic diversity was 

inferred using automated subtyping tools and phylogenetics. Cluster detection and 

characterization was performed using MicrobeTrace and ClusterPicker.  

RESULTS: The overall rate of SDRMs was 5.7% (60/1053) with 2.2% having resistance to 

nucleoside reverse transcriptase inhibitors (NRTIs), 1.8% to non-nucleoside reverse 

transcriptase inhibitors (NNRTIs), 2.1% to protease inhibitors (PIs) and 0.4% with dual-class 

SDRMs. We found high HIV-1 diversity with the majority being subtype B - 60.4% followed 

by F1 - 6.9%, CRF02_AG - 5.2%, A1 - 3.7%, CRF12_BF - 0.8% and other subtypes and 

recombinant forms - 23.0%. Most of the SDRMs 56.7% were present in transmission clusters 

of different subtypes composed mostly of male-to-male sexual contact (MMSC).  

CONCLUSION: Our study provides valuable information on the transmission dynamics of 

HIV drug resistance in the context of high genetic diversity in Bulgaria for enhanced 

prevention strategies for limiting the epidemic. 

ACKNOWLEDGMENTS: This work was supported by: National Center of Infectious and 

Parasitic Diseases, National Program for Prevention and Control of HIV and Sexually 

Transmitted Infections and European Regional Development Fund through the Operational 

Program Science and Education for Smart Growth 2014 - 2020; Grant BG05M2OP001-1.002-

0001-C04 "Fundamental Translational and Clinical Research in Infection and Immunity". 

KEYWORDS: Resistance mutations; HIV; transmission clusters. 
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Т-КЛЕТЪЧНА МИТОХОНДРИАЛНА МАСА И МЕМБРАНЕН ПОТЕНЦИАЛ – 

БИОМАРКЕРИ ЗА ИМУННО ОСТАРЯВАНЕ ПРИ HIV+АРТ+ ЛИЦА 

Д. Вангелов1, Р. Емилова1, Я. Тодорова1, И. Алексиев2, 
Л. Григорова2, Р. Димитрова2, Н. Янчева3, М. Николова1  

 

1Национална референтна лаборатория по Имунология, НЦЗПБ, София, 2Национална 
референтна потвърдителна лаборатория по HIV, София, 3Специализирана болница за 

Активно лечение на инфекциозни и паразитни болести „Проф. Иван Киров“, София, 
България 

ВЪВЕДЕНИЕ: Митохондриалната дисфункция е съществен елемент от клетъчното 

остаряване, наблюдавано както при хроничните инфекции така и при физиологичното 

стареене. Характеризирането на митохондрии в CD4 и CD8 Т-клетъчните популации 

при HIV+ лица на комбинирана антиретровирусна терапия (cАРТ) може да подобри 

мониторинга на имунологичното възстановяване. 

ЦЕЛ: Да се оцени митохондриалния мембранен потенциал (ММП) и 

митохондриалната маса (ММ) в CD4 и CD8 Т-клетъчните субпопулации на HIV+ лица 

на продължителна cАРТ с недоловим HIV вирусен товар и CD4 абсолютен брой 

(АС) >350 кл/µl.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са проби от периферна кръв на HIV+ лица 

(n=17) на дълготрайна cАРТ (медиана 9 г., обхват 3-24 г.) и HIV- контроли (n=11) 

сходни по пол и възраст. HIV вирусен товар е определен в плазмата чрез диагностичен 

набор Abbott RT HIV-1 (LLOD 40 копия/ml). CD4 AC и CD4/CD8 индекс са определени 

чрез стандартна флоуцитометрия. ММ и ММП са определени по средния интензитет на 

флуоресценция (MFI) на Green и Red MitoTracker флуоресцентни багрила (ThermoFisher 

Scientific), (BD FACSAria, FACSDiva 9.0.1) в изолирани мононуклеарни клетки от 

периферна кръв, маркирани с CD45/CD3/CD8 антитела. 

РЕЗУЛТАТИ: Не се установяват корелации между ММ и ММП с CD4/CD8 или CD4 

AC. 

CD4MM и CD8MM са значително по-високи при HIV+ лица, сравнени с HIV- контроли 

(MFI 4327 vs 2911, p<0.05) и (MFI 2618 vs 1234, p<0.01) съответно. CD4 ММП също е 

по-висок при HIV+ лица сравнен с HIV - контроли (MFI 727 vs 312, p<0.05).  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Митохондриалните параметри на CD4 и CD8 T лимфоцити могат да 

подобрят цялостното проследяване на имунното възстановяване при HIV+ лица на 

cАРТ. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HIV, АРТ, митохондрии,  

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 

за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за 

интелигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, 

транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната 

имунология“  
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T CELL MITOCHONDRIAL MASS AND MEMBRANE POTENTIAL - 

BIOMARKERS OF IMMUNE AGEING IN HIV+PERSONS ON ART 

D. Vangelov1, R. Emilova1, Y. Todorova1, I. Alexiev2, 
L. Grigorova2, R. Dimitrova2, N. Yancheva3, M. Nikolova1 

 

1National Reference Laboratory of Immunology, NCIPD, Sofia 
2National Reference Confirmatory Laboratory of HIV, NCIPD, Sofia,  

3Specialized Hospital for Active Treatment of Infectious and Parasitic Diseases, "Prof . Ivan 
Kirov", Sofia,  

BACKGROUND: Mitochondrial dysfunction is an important element of cellular senescence 

in the course of ageing and/or chronic infections. The characterization of CD4 and CD8 T cell 

mitochondria in HIV+ individuals on combined antiretroviral therapy (cART) may 

considerably improve the monitoring of their immune restoration. 

AIM: To evaluate the mitochondrial membrane potential (MMP) and mitochondrial mass 

(MM) in CD4+ and CD8+ T-cell subsets of HIV+ individuals on long-term cART with 

undetectable HIV viral load and CD4+ absolute count (AC) >350 cells/µl. 

MATERIALS AND METHODS: Peripheral blood samples were collected from age and 

sex-matched HIV+ individuals (n=17) on cART (median 9 years, range 3-24 years) and HIV- 

controls (n=11). Plasma HIV viral load was determined by Abbott RT HIV-1 assay (LLOD 

40 copies/mL). CD4 AC, CD4/CD8 ratio determined by standard flow cytometry. MM and 

MMP were quantified in CD45/CD3/CD8 stained peripheral blood mononuclear cells, 

according to the mean fluorescence intensity (MFI) of Green and Red MitoTracker 

fluorescent dyes (ThermoFisher Scientific), (BD FACSAria, FACSDiva 9.0.1). 

RESULTS: MM and MMP do not correlate with CD4/CD8 or CD4 AC. MM CD4 and CD8 

are significantly higher in HIV+ individuals compared to HIV- controls (MFI 4327 vs 2911, 

p<0.05) and (MFI 2618 vs 1234, p<0.01), respectively. CD4 MMP is higher in HIV+ 

individuals compared to HIV- controls (MFI 727 vs 312, p<0.05). 

CONCLUSIONS: Mitochondrial parameters in CD4 and CD8 T cells could improve the 

integral immune reconstitution monitoring of HIV+ individuals on long-term cART. 

KEYWORDS: HIV, cART, mitochondria  

ACKNOWLEDGEMENTS: The study is supported by the European Fund for regional 

development through Operational Program Science and Education for Smart Growth, Grant 

BG05M2OP001-1.002-0001-C04 “Fundamental Translational and Clinical Investigations on 

Infections and Immunity”  
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РАЗПРОСТРАНЕНИЕ И ГЕНОТИПИРАНЕ НА CHLAMYDIA TRACHOMATS 

СРЕД СИМПТОМАТИЧНИ И АСИМПТОМАТИЧНИ ЛИЦА, ПОСЕЩАВАЩИ 

СПЕЦИАЛИЗИРАНИ КЛИНИКИ В СОФИЯ, БЪЛГАРИЯ 
В. Райкова1 

 

1Медицински Университет, Катедра по Медицинска микробиология 

Chlamydia trachomatis серотипове D до K са важни полово предавани патогени, 
свързани със спектър от заболявания, включително уретрит, епидидимит, цервицит и 

салпингит. Нелекуваните инфекции могат да хронифицират и да доведат до тазова 
възпалителна болест, стерилитет и безплодие.  

Цел на настоящото изследване е установяване разпространението на C. trachomatis при 
симптоматични и асимптоматични лица, както и провеждане на първото за България 

генотипиране на откритите щамове, за да се получи информация за циркулиращите в 
общността серотипове. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В изследването бяха включени 413 материала - 348 
цервиковагинални и 65 уретрални секрета. За вземане, транспортиране и съхранение на 
пробите бе използвана специална среда 2SP. След екстракция на ДНК пробите бяха 

използвани за доказване на ендогенния плазмид на патогена чрез полимеразна верижна 
реакция (PCR). Всяка реакция бе съпроводена от качествен контрол, отрицателни и 

положителни контроли (C. trachomatis No. 1206) и проба за човешки b-глобин. За 
установяванена  генетичния вариант на C. trachomatis и съответно неговото 
серотипиране положителните материали бяха подложени на директно генотипно 

секвениране на omp1 (имунодоминантния антиген на C. trachomatis). 

РЕЗУЛТАТИ: Установената честота на разпространение на C. trachomatis бе 0,73%. 
Микроорганизмът бе доказан в два (3,08%) уретрални и една (0,29%) цервикална 
проби. Срещаните генотипове при изследваните пациенти бяха серотип D (един 

цервикален и един уретрален щам), както и серотип E (един уретрален щам). 

ИЗВОДИ: Регистрирана е ниска честота на C. trachomatis при изследваните 
симптоматични и асимптоматични лица, посещаващи специализирани клиники в 
София, България - 0,73%. Това е първото, доколкото ни е известно, изследване за 

България, установяващо генотипавете на положителни хламидиялни проби. Генотип D, 
който се счита за един от най-разпространените хламидиални изолати в света, е 

преобладаващ, следван от генотип Е. Необходими са допълнителни изследвания.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Chlamydia trachomatis; разпространение; генотипиране;  
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CHLAMYDIA TRACHOMATS PREVALENCE AND GENOTYPING IN 

SYMPTOMATIC AND ASYMPTOMATIC PERSONS VISITING CLINICS IN 

SOFIA, BULGARIA 

V. Raykova1 

 
1Medical University – Sofia, Department of Medical microbiology 

BACKGROUND: Chlamydia trachomatis serotypes D through K are important sexually 
transmissible pathogens that are associated with a spectrum of clinical diseases, including 

urethritis, epididimitis, cervicitis and salpingitis. Untreated infections may chronify and give 
rise to complications such as pelvic inflammatory disease, sterility and infertility.  

The aim of the present study was to determine C. trachomatis prevalence in symptomatic and 
asymptomatic people as well as to perform the first for Bulgaria genotyping of the detected 

strains in order to receive information about the variants circulating in the community.  

MATERIALS AND METHODS: A total of 413 samples were examined - 348 

cervicovaginal and 65 urethral. Special transport medium was used for the sampling 2SP. 
Aliquots of the 2SP sample were used for DNA extraction and afterwards polymerase chain 
reaction (PCR) for detection of the endogenous plasmid of C. trachomatis was performed.  

Each PCR was accompanied by quality control, negative and positive controls (C. 
trachomatis No. 1206) and PCR for human b-globin. To identify the genetic variant of C. 

trachomatis the positive samples were subjected to direct genotyping sequencing of omp1 
(the immunodominant antigen of C. trachomatis).  

RESULTS: The registered prevalence of C. trachomatis was 0.73%. The microorganism was 
established in two (3.08%) urethral and one (0.29%) cervical samples. The encountered 

genotypes in the tested patients were D and E (one cervical and one urethral serotype D, as 
well as one urethral serotype E).  

CONCLUSIONS: Low prevalence of C. trachomatis was registered in the tested 
symptomatic and asymptomatic persons visiting clinics in Sofia, Bulgaria - 0.73%. This is the 

first to our knowledge study in Bulgaria for the genotyping of positive chlamydial samples.  
Genotype D, which is considered to be one of the most prevalent chlamydial isolate 
worldwide was the predominant one, followed by genotype E. Further investigations are 

needed.   

KEYWORDS: Chlamydia trachomatis; prevalence; genotyping; 

  



57 

 

СЕСИЯ VI – ВАКСИНО-ПРЕДОТВРАТИМИ 

ИНФЕКЦИИ 

ВАКСИНАЛНО ПОКРИТИЕ СРЕЩУ ВИРУСЕН ХЕПАТИТ В СРЕД 

ПЕРСОНАЛА НА МБАЛ-ПАЗАРДЖИК – АКТУАЛНИ ДАННИ 

М. Пишмишева-Пелева1, С. Коцев1, Е. Станчева1, Н. Ватев2,3 

1Инфекциозно отделение – МБАЛ-Пазарджик, 2Административен блок – МБАЛ-
Пазарджик, 

3Катедра по епидемиология и МБС – Пловдив 

РЕЗЮМЕ: От 1992г. ваксината срещу хепатит В е включена като задължителна в 

имунизационния календар на РБългария.  За медицинските работници е осигурена 

ваксина срещу заболяването и тя се прилага в лечебните заведения. ЦЕЛ: да се 

представят актуални данни за ваксиналното покритие срещу хепатит В сред персонала 

на МБАЛ-Пазарджик. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: 684 лица – лекари, медицински сестри, санитари на рбота 

в МБАЛ-Пазарджик. Използвани са методи на анкета и преглед на имунизационни 

карти. 

РЕЗУЛТАТИ: От 684 лица имунизирани са 378 като 64 лица от персонала са родени 

сед 1992 година и подлежат на задължителна имунизация. Неимунизираните са 295. 

Преболедували остър хепатит В са 6, а 4 са с положителна серология без прекарано 

заболяване. Като най-чести причини за отказ от ваксина са посочени - „лични“. 

ИЗВОДИ: След въвеждането на В хепатитната ваксина заболяемостта от остър хепатит 

В в страната намалява. Въпреки това остава висок процентът на неимунизирани лица и 

тос ред рискови групи. Не са ясни причините за отказ от ваксина сред медицинските 

лица, още повече, че хепатит В е инфекция с непредвидимо развитие и изход. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: хепатит В, ваксина, медицински персонал 

HEPATITIS B VACCINATION COVERAGE AMONG HEALTHCARE 

PERSONNEL OF PAZARDZHIK MHAT -RECENT DATA. 

M. Pishmisheva-Peleva1, S. Kotsev1, E. Stancheva1, N. Vatev2,3 

1Department of Infectious Diseases, MHAT – Pazardzhik, 2Administrative 

Office, MHAT – Pazardzhik, 3Department of epidemiology and Disaster 

Medicine, MU Plovdiv 

In 1992 vaccination against hepatitis B became mandatory and was included in the Bulgarian 

immunization calendar. The vaccine is provided for healthcare workers and is administered in 

medical facilities. 

AIM: To present recent data on hepatitis B vaccination coverage among healthcare personnel 

of Pazardzhik MHAT. 
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MATERIALS AND METHODS: 648 people – physicians, nurses and orderlies work at the 

hospital. The methods used include questionnaire and immunization cards analysis. 

RESULTS: 378 of all 684 healthcare workers are immunized; 64 were born after 1992. 295 

workers are unimmunized; 6 had had acute hepatitis B and 4 are with positive serology with 

no history of illness. The most common reasons of vaccine refusal were defined as 

”personal”. CONCLUSIONS: After the introduction of hepatitis B vaccine, acute hepatitis B 

morbidity has decreased in Bulgaria. However, the percentage of unimmunized people 

remains high, even among risk groups. The reasons behind healthcare workers’ refusal are 

unknown, nontheless, hepatitis B is an infection with unpredictable course and outcome.  

KEYWORDS: hepatitis B, vaccine, healthcare personnel. 

МУЛТИДИСЦИПЛИНАРЕН ПОДХОД ПРИ ВАКСИНОПРОФИЛАКТИКАТА 

А. Галев1 

1НПЦВЕХ - ВМА, София 

Ваксинопрофилактиката е отдавна утвърдено направление в превантивната медицина, 

която на съвременен етап допринася значително за минимизиране на риска от появата и 

за ограничаване разпространението на множество инфекциозни заболявания. В тази 

връзка, правилният епидемиологичен мироглед изисква непрекъснато адаптиране на 

имунизационния подход при осъществяване на такава дейност сред населението. 

Цел на мултидисциплинарния подход към ваксинацията е постигането на информирано 

решение за ваксиниране, което да е безопасно и ефективно, т.е. ваксината да се постави 

в момент, в който би се изградил необходимият титър антитела. 

В рутинната практика постоянно се внедряват нови ваксини, а наличните схеми за 

профилактика се оптимизират. Независимо от достиженията на имунопрофи-лактиката, 

има някои основни положения, които са останали непроменени в продължение на 

десетилетия и повече. Това са стойностите (нивата) на колективния имунитет за 

отделните инфекции. 

Ваксините не се поставят единствено в детска възраст, а са за цял живот, с особено 

значение за възрастта след 60 години. Инфекциозните заболявания усложняват 

подлежащите соматични заболявания, като: диабет, ХОББ, сърдечна недостатъчност, 

ревматични заболявания и други. На преден план излиза проблемът с имуносеценцията, 

който налага схемите за ваксиниране да бъдат адаптирани при възрастни пациенти. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: мултидисциплинарен подход, ваксинопрофилактика, 

имуносеценция 

A MULTIDISCIPLINARY APPROACH TO VACCINE PROPHYLAXIS 

А. Galev1 

1SCMEH – MMA, Sofia 

Vaccine prophylaxis is a long-established trend in preventive medicine, which at the modern 

stage contributes significantly to minimizing the risk of occurrence and limiting the spread of 
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many infectious diseases. In this regard, the correct epidemiological view requires continuous 

adaptation of the immunization approach when carrying out such an activity among the 

population. 

The purpose of a multidisciplinary approach to vaccination is to make an informed decision 

about vaccination that is safe and effective, i.e. the vaccine should be gived at a time when the 

necessary antibody titer would have been built up. 

In routine practice, new vaccines are constantly being introduced, and available prophylaxis 

schemes are being optimized. Despite the advances in immunoprophylaxis, there are some 

fundamentals that have remained unchanged for decades and more. These are the values 

(levels) of collective immunity for different infections. 

Vaccines are not given only in childhood, but are for life, with particular importance for the 

age after 60 years. Infectious diseases complicate underlying somatic diseases, such as: 

diabetes, COPD, heart failure, rheumatic diseases and others. The problem with 

immunosenescence comes to the fore that vaccination schemes have to be adapted for adult 

patients. 

KEYWORDS: multidisciplinary approach, vaccine prophylaxis, immunosenescence 

МОЛЕКУЛЯРНА ЕПИДЕМИОЛОГИЯ НА МОРБИЛНИЯ ВИРУС В БЪЛГАРИЯ 

ЗА ПЕРИОД ОТ ДЕСЕТ ГОДИНИ (2012-2021) 

С. Крумова1, Р. Стефанова1, И. Андонова1, Н. Владимирова2, К. Пармакова3, 

епидемиолози от РЗИ4 
 

1Национална референтна лаборатория “Морбили, паротит, рубеола”, НЦЗПБ, 
2Секция „Епидемиология и ранно оповестяване на заразните болести”, НЦЗПБ, 

3Министерство на здравеопазването, 4Регионални здравни инспекции (РЗИ) 

Молекулярно епидемиологичните проучвания са ключов компонент за проверка на 

морбилната елиминация. Генетичните данни в комбинация със стандартната 

епидемиологична информация, може да се използват за проследяване на трансмисията 

и идентифициране на източниците на инфекцията. От друга страна само 

секвенционният анализ може да послужи за разграничаване на ваксиналната реакция от 

инфекцията с див тип вирус. 

ЦЕЛ: Да се проследи циркулацията на диви морбилни генотипове в страната в период 

на елиминация (2012-2021). 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Изследвани бяха общо 754 клинични материала (560 

носогърлени секрета и 194 проби урина) на пациенти с диагноза „възможно морбили“, 

за период от десет години (2012-2021). Използвани бяха молекулярно-генетични 

методи (one step и real time PCR) за доказване на нуклеопротеинов (N) и свързващ (F) 

гени от вирусния геном. Извършен беше секвенционен и филогенетичен анализ, 

посредством софтуерни програми SeqScape v2.7, BioEdit v7.1 и MEGA v. 11. 

РЕЗУЛТАТИ: Сред изследваните проби инфекция с морбилен вирус беше доказана 

при 325/754 (43%). Заболелите бяха главно деца на възраст 1-4 и 5-9 години. 
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Циркулацията на морбилен вирус в страната показва епидемични пикове през 2017, 

2019 и 2020 година, със засягане на големите областни градове от Западна и Централна 

България (София, Благоевград, Перник, Пловдив, Пазарджик). Установено е 

разпространението на три морбилни генотипа B3, D8 и H1, с техните подварианти B3, 

MVs/Dublin.IRL/08.16 и D8, “D8-Frankfurt-Main”, в т. ч. открити мутантни местни 

варианти на генотип В3. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Морбили е ваксинопредотвратима инфекция, чието значение като 

основна причина за заболяемост и смъртност в детската възраст не намалява в глобален 

мащаб. Това поражда необходимостта от засилен мониторинг и наблюдение на 

източниците на инфекцията, от бързо и адекватно лабораторно и епидемиологично 

разшифроване на възникнали епидемични взривове.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: морбили, генотипиране, елиминация 

MOLECULAR EPIDEMIOLOGY OF MEASLES VIRUS IN BULGARIA FOR A 

PERIOD OF TEN YEARS (2012-2021) 

S. Krumova1, R. Stefanova1, I. Andonova1, N. Vladimirova2, K. Parmakova3, epidemiologists 

from RHI4 

 
1National Reference Laboratory of Measles, Mumps, Rubella, 2Unit of Epidemiology and CD 

Surveillance, 3Ministry of Health, Sofia, Bulgaria, 4Regional Health Inspectorates (RHI) 

BACKGROUND: Molecular epidemiologic studies are a key component of verification of 

measles elimination. Genetic data in combination with standard epidemiological information 

can be used to track transmission patterns and identify sources of infection. On the other hand 

only sequence analysis can distinguish vaccine reactions from infection with wild type virus. 

AIM: To determine the circulation of wild measles genotypes in the country during the 

elimination period (2012-2021). 

MATERIALS/METHODS: A total of 754 clinical materials (560 nasal swabs and 194 urine 

samples) of patients diagnosed with "possible measles" over a ten-year period (2012-2021) 

were tested. Molecular genetic methods (one step and real time PCR assays) were used to 

prove nucleoprotein (N) and fusion (F) genes from the viral genome. Sequencing and 

phylogenetic analysis was performed using software programs - SeqScape v2.7, BioEdit v7.1 

and MEGA v. 11. 

RESULTS: Among the tested samples, measles virus infection was proven in 325/754 (43%). 

The patients were mainly children aged 1-4 and 5-9 years. The circulation of measles virus in 

the country shows epidemic outbreaks in 2017, 2019 and 2020, and affecting the large 

regional cities of Western and Central Bulgaria (Sofia, Blagoevgrad, Pernik, Plovdiv, 

Pazardjik). The distribution of three measles genotypes B3, D8 and H1, with their subvariants 

B3, MVs/Dublin.IRL/08.16 and D8, “D8-Frankfurt-Main”, including detected mutant local 

variants of genotype B3, was established. 

CONCLUSION: Measles is a vaccine-preventable infection whose importance as a major 

cause of morbidity and mortality in childhood is not decreasing on a global scale. This gives 
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rise to the need for increased monitoring and surveillance of the sources of infection, for rapid 

and adequate laboratory and epidemiological deciphering of epidemic outbreaks. 

KEYWORDS: measles, genotyping, elimination 

АКТУАЛНИ ЕПИДЕМИОЛОГИЧНИ ДАННИ И ДИНАМИКА НА 

ПНЕВМОКОКОВИТЕ СЕРОТИПОВЕ ПРИ ДЕЦА ДО 6 Г. ВЪЗРАСТ В 

БЪЛГАРИЯ 

В. Левтерова1 , И. Симеоновски1, Н. Бранкова1, М. Иванова, И. Филипова1, З. Иванова1, 
Л. Боянова1, Т. Кантарджиев1 

 

 1Национален център по заразни и паразитни болести 

УВОД: Streptococcus pneumoniae е един от често срещащите се причинители на 

заболявания, които са с глобално разпространение. В момента въз основа на химически 

различия в строежа на капсулните полизахариди, пневмококите имат  вече над 100 

серотипа. През 2010г. в България е въведена 10-валентна пневмококова конюгирана 

ваксина (PCV10). В периода 2011-2017 г., тя е била с над 90% покритие (оценка на СЗО 

и УНИЦЕФ за националните имунизации през 2010 г.). Ваксиналните серотипове 

(серотип 1, 4, 5, 6В, 7F, 9V, 14, 18С, 19F и 23F), които са най-чести причинители на 

инвазивни пневмококови заболявания, след ваксинация са изолирани с многократно по 

– ниска честота при деца носители на пневмококи. В момента се наблюдава 

относително увеличение на честотата на носителство на неваксинални серотипове.  

ЦЕЛ: Целта на това изследване беше да се проучат циркулиращите серотипове 

Streptococcus pneumoniae при назофарингеално носителство на деца в България, 

ваксинирани с PCV10. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани са общо 315 деца на възраст от 3 месеца до 5 

години и 11 месеца за период от две години. Те са изследвани културелно и чрез 

генетични методи.   Вземаха се назофарингеални секрети с два тампона, един в среда 

eSwab (Copan, Italy) и един сух за изолиране на ДНК. Пробите бяха култивирани на 

агар  Columbia CNA с 5% овча кръв, като се поставяше оптохинов диск, за да бъдат 

разграничени пневмококите от друга микробна флора. От сухите тампони беше 

паралелно изолирана ДНК и културелно отрицателните проби бяха подложени на 

скрининг с RT-PCR за наличие на пневмококова ДНК. Изолати, които бяха 

положителни по cpsA и lytA гени бяха типизирани чрез полимеразно верижна реакция 

и след това с алелна хибридизация за 75 серотипа.  

РЕЗУЛТАТИ: Носителство беше установено в 38% от пробите. От директно 

изолираната ДНК бяха установени някои проби с повече от един серотип – два, три и 

четири серотипа/серогрупи, колонизиращи назофаринкса по едно и също време. 

Установено е преобладаващо носителство на серотип 19B/19C, 23B, 15B/15C и 

нетипабилни. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проведените лабораторни изследвания в НРЛ „Молекулярна 

микробиология” показаха, че при деца до 5 годишна възраст в България  има висок 

процент носителство, характеризиращо се основно с неваксинални серотипове. 

Колонизацията с ваксинални серотипове съдържащи се в PCV10 при деца е силно 
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намаляла, но въпреки това остава налична десет години след въвеждането на ваксината 

при не ваксинирани.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: пневмококово носителство, типизиане, PCV10 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е финансирано от ФНИ по проект №: КП-

06Н43/4 от 30.11.2020г "Молекулярно-генетична идентификация и създаване на 

архивна геномна банка на циркулиращите S. pneumoniae при деца, както и анализ на 

разпространените серотипове, свързани с въвеждане на пневмококовите ваксини в Р. 

България" 

CURRENT EPIDEMIOLOGICAL DATA AND DYNAMICS OF PNEUMOCOCCAL 

SEROTYPES IN CHILDREN OF AGE UP TO 6 YEARS IN BULGARIA 

V. Levterova1, I. Simeonovski1, N. Brankova1, I. Filipova1, Z. Ivanova11, L. Boyanova1, T. 
Kantardzhiev1 

 

1National Center for Infectious and Parasitic Diseases (NCIPD) 

INTRODUCTION: Streptococcus pneumoniae is one of the common causes of diseases 
that are globally prevalent. Currently, based on chemical differences in the structure of 

capsular polysaccharides, pneumococci are already more than 100 serotypes. In 2010, а 10-
valent pneumococcal conjugate vaccine (PCV10) has been introduced in Bulgaria. In the 
period 2011-2017, it had over 90% coverage (based on WHO and UNICEF data for national 

immunizations in 2010). Vaccine serotypes (serotypes 1, 4, 5, 6B, 7F, 9V, 14, 18C, 19F and 
23F), which are most common causes of invasive pneumococcal disease, were isolated with a 

lower incidence in children carriers after vaccination. There is currently a relative increase in 
the number of non-vaccine serotypes. 

OBJECTIVE: The aim of this study was to investigate the circulating serotypes of 
Streptococcus pneumoniae in nasopharyngeal children carriers in Bulgaria, vaccinated with 
PCV10. 

MATERIALS AND METHODS: The research covered  315 children of age from 3 months 

to 5 years and 11 months for a period of two years. They have been examined culturally and 
by genetic methods. Nasopharyngeal secretions were taken with two swabs, one in eSwab 
culture media (Copan, Italy) and one dry for DNA isolation. Samples were cultured on 

Columbia CNA agar with 5% sheep blood using an optochin disk in order to separate 
pneumococci from other microbial flora. DNA was isolated in parallel from the dry swabs, as 

culture-negative samples were screened by RT-PCR for pneumococcal DNA. The positive 
isolates for cpsA and lytA genes were typed by polymerase chain reaction and afterwards by 
allelic hybridization for 75 serotypes. 

RESULTS: S. pneumoniae carriage was detected in 38% of the samples. From the directly 

isolated DNA, some samples were indentified with more than one serotype – two, three or 
four serotypes / serogroups, colonizing the nasopharynx at the same time. There is a 
predominant carriage of serotypes 19B/19C, 23B, 15B/15C аnd untypical. 

CONCLUSION: The conducted laboratory examinations in NRL "Molecular Microbiology", 
showed that in children up to 5 years of age in Bulgaria, there is a high percentage of carriage, 

characterized mainly by non-vaccine serotypes. Colonization with vaccine serotypes 
contained in PCV10 in children has greatly decreased, but nevertheless, it remains present ten 

years after the introduction of the vaccine in the unvaccinated. 
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СРАВНЕНИЕ НА MLVA-ГЕНОТИПОВЕТЕ НА BORDETELLA PERTUSSIS ПРИ 

ВАКСИНИРАНИ И НЕВАКСИНИРАНИ ПАЦИЕНТИ В БЪЛГАРИЯ 

Надя Бранкова1, Иван Иванов1, Виктория Левтерова1, Иван Симеоновски1, Мария 
Малчева2, Д. Дончев1 

 

1 Национален център по заразни и паразитни болести (НЦЗПБ), София 
2 УМБАСМ „Н.И.Пирогов” 

Коклюшът е ваксинопредотвратима, остра респираторна инфекциозна болест с 

нарастващо разпространение през последните години. През последните две десетилетия 

в епидемиологията на коклюша се наблюдават значителни генетични промени, водещи 

до намаляване и преодоляване на ефекта от ваксинациите с ацелуларни ваксини.  

ЦЕЛ: Цел на настоящето проучване е да се приложи мултилокусен ДНК анализ - 

Multiple Locus Variable-number Tandem Repeat Analysis (MLVA), метод за директно 

типизиране на ДНК изолати Bordetella pertussis от клинични материали и да се сравнят 

профилите на вариабилните последователности в изолати от ваксинирани и 

неваксинирани пациенти в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Клиничните материали за провеждане на анализите бяха 

назофарингеални секрети от пациенти, взети от горни дихателни пътища. От тези 

материали беше изолирана ДНК за MLVA анализ. Пациентите, включени в 

проучването са с активна инфекция причинена от Bordetella pertussis, доказана чрез 

Real-Time PCR. Те бяха разделени на две групи в зависимост от имунизационния статус 

- без приложени дози ваксина против коклюш и с приложен пълен курс на ваксинация 

по Имунизационния календар на Република България. След доказване на B. pertussis 

инфекцията с Real-Time PCR, изолатите ДНК бяха типизирани чрез метода MLVA. За 

провеждането му бяха използвани 10 различни праймерни двойки за 10 VNTR повтора. 

Всички получени цифрови данни за броя на VNTR повторите при пациенти и при 

референтни щамове бяха изчислени спрямо данните за референтен щам Bordetella 

pertussis Tohama I chromosome, complete genome GenBank: CP039022.1.  

РЕЗУЛТАТИ: Установихме значителни различия в профилите на десетте вариабилни 

участъка при референтни щамове, изолати от пациенти без ваксинация и при пациенти 

с пълен курс ваксинални дози. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: За по-ефективни ваксинационни програми за контрол на 

разпространението на коклюша в световен мащаб е необходимо да се проследяват 

генетичните промени в B. pertussis и спрямо тях да се адаптира състава на прилаганите 

ацелуларни ваксини.  
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КЛЮЧОВИ ДУМИ: типизиране, MLVA, Bordetella pertussis 
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COMPARISON BETWEEN MLVA-GENOTYPES OF BORDETELLA PERTUSSIS 

AMONG VACCINATED AND UNVACCINATED PATIENTS IN BULGARIA 

Nadia Brankova1, Ivan Ivanov1, Victoria Levterova1, Ivan Simeonovski1, Мariya Malcheva2, 
D. Donchev1 

 

1  National Centre for Infectious and Parasitic Diseases (NCIPD), Sofia 
2 University Multiprofile Hospital for Active Treatment and Emergency Medicine 

(UMHATEM) “N. I. Pirogov” 

AIM: The aim of the present study is to apply Multilocus Variable-number Tandem Repeat 
Analysis (MLVA), a method for direct typing of DNA isolates from clinical materials with 

Bordetella pertussis and to compare the variable sequence profiles (Variable number of 
tandem repeats -VNTRs) in isolates from vaccinated and unvaccinated patients in Bulgaria. 
 

MATERIALS AND METHODS: Clinical materials for conducting the analyzes were 
nasopharyngeal secretions from patients taken from the upper respiratory tract. DNA was 

isolated from these materials for the MLVA method. The patients included in the study had an 
active infection caused by Bordetella pertussis, proven by Real-Time PCR. They were 
divided in equal numbers into two groups depending on the immunization status - without 

administered doses of pertussis vaccine and with administered full course of vaccination 
according to the Bulgarian Immunization Calendar. After detection of B. pertussis infection 

by Real-Time PCR, the DNA isolates were typed by the MLVA 10 method with different 
primer pairs for VNTR used to conduct it. All obtained numerical data for the number of 
VNTR repeats in patients and in reference strains were calculated against the data for 

reference strain Bordetella pertussis Tohama I chromosome, complete genome GenBank: 
CP039022.1. 

RESULTS: The data has shown significant differences in the profiles of the ten variable 
repeats in reference strains isolated from unvaccinated patients and in patients with a full 
course of vaccine doses. 

CONCLUSION: For more effective vaccination programs and control of pertussis spread 
worldwide it is necessary to track the genetic changes in B. pertussis and to adapt the 
composition in the administered acellular vaccines accordingly. 
 

KEYWORDS: genotyping, MLVA, Bordetella pertussis 
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ПАРВОВИРУС В19 И ЕНТЕРОВИРУСИ - ПОТЕНЦИАЛНИ КАРДИОТРОПНИ 

ВИРУСИ СРЕД БЪЛГАРСКИ ПАЦИЕНТИ 

Р. Стефанова1, Ир. Георгиева2, А. Стоянова2, Л. Николаева-Гломб2, Ст. Крумова1 

 
1 Национална референтна лаборатория “Морбили, паротит, рубеола”, НЦЗПБ  

2 Национална референтна лаборатория “Ентеровируси”, НЦЗПБ  

Вирусите са най-честите инфекциозни агенти, причиняващи възпалителни заболявания 

на сърцето (миокардит, перикардит). Сред кардиотропните вируси водещо място заемат 

парвовирус В19 и ентеровирусите. 

ЦЕЛ: Да се определи участието на парвовирус В19 и ентеровируси в развитието на 

миокардит, перикардит и дилатативна кардиомиопатия (ДКМП) чрез доказване на 

специфични антивирусни антитела в серумни проби на пациенти. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани бяха общо 55 серумни проби на пациенти с 

миокардит (n=39), перикардит (n=13) и ДКМП (n=3), заболели през периода 2019-2022 

г. Проучените пациенти бяха на възраст от 1 до 87 години (median 14,5). Клиничните 

проби бяха осигурени от Национална кардиологична болница, София, във връзка с 

провеждане на диференциално лабораторна диагностика и изясняване на потенциалния 

етиологичен причинител на възникналите кардиологични заболявания. Използвани 

бяха серологични имуноензимни (ELISA) методи за доказване на специфични IgM/IgG 

антитела спрямо парвовирус В19 и ентеровируси. 

РЕЗУЛТАТИ: Сред изследваните 55 серумни проби, първично реактивни IgM 

антитела спрямо ентеровируси бяха доказани при 10/55 (18%) проби. Разпределението 

им по диагноза, е както следва при 7/39 (18%) пациентите с миокардит, при 2/13 (15%) 

от тези с перикардит и 1/3 (33%) с ДКМП. Инфектираните са на възраст от една до 33 

години. Сред всички изследвани наличие на В19V-IgM антитела е открито при 3/55 

(5%), деца на възраст 3, 8 и 10 години, с миокардит (n=2) и перикардит (n=1).  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проучването показва участието на ентеровируси и парвовирус В19 в 

развитието на възпалителни заболявания на сърцето (миокардит и перикардит).  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: парвовирус В19, ентеровируси, миокардит, перикардит, ELISA 

PARVOVIRUS B19 AND ENTEROVIRUSES - POTENTIAL CARDIOTROPIC 

VIRUSES AMONG BULGARIAN PATIENTS 

 

R. Stefanova1, I. Georgieva2, А. Stoyanova2, L. Nikolaeva-Glomb2, St. Ivanova1 

 
1National Reference Laboratory of Measles, Mumps, Rubella, NCIPD  

2National Reference Laboratory of Enteroviruses, NCIPD 
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Inflammatory diseases of the heart (myocarditis, pericarditis) are commonly caused by 

viruses. Among human cardiotropic virus parvovirus B19 and enteroviruses play a leading 

role. 

AIM: To determine the causative role of parvovirus B19 and enteroviruses in the 

development of myocarditis, pericarditis and dilated cardiomyopathy by demonstrating the 

presence of specific antiviral antibodies in patient’s serum samples. 

MATERIALS AND METHODS: Serum samples gathered in 2019-2022 from 55 patients 

with myocarditis (n = 39), pericarditis (n = 13) and dilated cardiomyopathy (n = 3), were 

tested. The patients studied ranged in age from 1 to 87 years (median 14.5). The clinical 

samples were provided by the National Cardiology Hospital, Sofia, in connection with 

conducting differential laboratory diagnostics and clarifying the potential etiological cause of 

the cardiac diseases that occurred. Serological (ELISA) methods for detection of specific 

IgM/IgG antibodies to parvovirus B19 and enteroviruses were used. 

RESULTS: Among the 55 serum samples tested, primary reactive IgM antibodies against 

enteroviruses were demonstrated in 10/55 (18%) samples. Their distribution by diagnosis was 

as follows in 7/39 (18%) patients with myocarditis, in 2/13 (15%) of those with pericarditis 

and 1/3 (33%) with dilated cardiomyopathy. The infected were on age from one to 33 years 

old. Among all tested, the presence of B19V-IgM antibodies was found in 3/55 (5%), children 

aged 3, 8 and 10 years, with myocarditis (n=2) and pericarditis (n=1). 

CONCLUSION: The present study reveals the involvement of parvovirus B19 and 

enteroviruses in the development of inflammatory diseases of the heart (myocarditis and 

pericarditis).  

KEYWORDS: parvovirus B19, Coxsackie B, adenoviruses, myocarditis, pericarditis, 

ELISA, PCR 

ОТКРИВАНЕ НА ЕНТЕРОВИРУСИ ПРИ РАЗЛИЧНИ БОЛЕСТИ И 

СИНДРОМИ, 2019-2022 Г. 

И. Георгиева1, А. Стоянова1, Л. Николаева – Гломб1 
 

1Национална Референтна Лаборатория „Ентеровируси“,  Отдел Вирусология, 
НЦЗПБ, София, България 

РЕЗЮМЕ: Ентеровирусите (EV) са широко разпространена хетерогенна група РНК 

вируси, които могат да причинят редица заболявания и синдроми при хората. 

Разбирането на разпространението и клиничните последици от ентеровирусните 

инфекции при различни болестни състояния е от решаващо значение за ефективна 

диагностика, лечение и стратегии за превенция. Това изследване има за цел да проучи 

наличието на ентеровируси при различни заболявания и синдроми, като хвърли 

светлина върху техния потенциален принос към патогенезата и клиничното протичане. 

МЕТОДИ: Проведен е цялостен ретроспективен анализ на клинични проби, получени 

между 2019 г. и 2022 г., от пациенти, с широк спектър от заболявания и синдроми, в 

това число засягащи централната нервна система, сърдечни аномалии и HFMD 

(n=2243). Изолирането на вируси в клетъчни култури, серология и полимеразна 
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верижна реакция (PCR) в реално време бяха използвани за откриване на ентеровируси. 

Различни серотипове бяха идентифицирани чрез вирус-неутрализираща реакция. 

РЕЗУЛТАТИ: Предварителните констатации разкриват значително присъствие на 

ентеровируси в изследваните заболявания и синдроми (122/2243, 5,43%). Установено е, 

че общата степен на откриване на EV е по-висока при определени състояния, като 

менингит/енцефалит (54/244, 22,1%) и HFMD (26/60, 43,3%). Освен това беше 

идентифицирано значително разнообразие от ентеровирусни серотипове, което 

подчертава необходимостта от непрекъснато наблюдение и генетична характеристика. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Това проучване предоставя ценна представа за ролята на 

ентеровирусите при различни заболявания и синдроми. Получените резултати 

подчертават значението на ентеровирусните инфекции като потенциални участници в 

патогенезата и клиничните протичане на тези състояния. Бъдещите изследвания трябва 

да се съсредоточат върху изясняването на основните механизми и разработването на 

целенасочени интервенции за смекчаване на тежестта на заболяванията, свързани с 

ентеровирус. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ентеровирус, откриване, разпространение 

ФИНАНСИРАНЕ: Европейския фонд за регионално развитие чрез ОП Наука и 

образование за интелигентен растеж 2014-2020, грант BG05M2OP001-1.002-0001-C04 

„Фундаментални транслационни и клинични изследвания на инфекции и имунитет“ 

ENTEROVIRUS DETECTIONS IN DIVERSE DISEASES AND SYNDROMES, 2019-

2022 

I. Georgieva1, A. Stoyanova1, L. Nikolaeva-Glomb1 
 

1National Reference Laboratory for Enteroviruses, Department of Virology,  
National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia, Bulgaria 

ABSTRACT: Enteroviruses (EV) are a widely distributed heterogenic group of RNA viruses 

that can cause a range of diseases and syndromes in humans. Understanding the prevalence 

and clinical implications of enterovirus infections in various disease states is crucial for 

effective diagnosis, treatment, and prevention strategies. This study aimed to investigate the 

presence of enteroviruses in diverse diseases and syndromes, shedding light on their potential 

contributions to the pathogenesis and clinical outcomes. 

METHODS: A comprehensive retrospective analysis was conducted on clinical samples 

obtained between 2019 and 2022, from patients presenting with a spectrum of diseases and 

syndromes, including central nervous system manifestations, cardiac abnormalities, and 

HFMD (n=2243). Virus isolation in cell cultures, serology and real-time polymerase chain 

reaction (PCR), were utilized to detect enteroviruses. Different serotypes were identified by 

virus neutralization reaction. 

RESULTS: Preliminary findings revealed a substantial presence of enteroviruses across the 

studied diseases and syndromes (122/2243, 5,43%). The overall detection rate of EV was 

found to be higher in certain conditions, such as meningitis/encephalitis (54/244, 22,1%) and 
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HFMD (26/60, 43,3%). Additionally, a notable diversity of enterovirus serotypes was 

identified, highlighting the need for ongoing surveillance and genomic characterization. 

CONCLUSION: This study provides valuable insights into the role of enteroviruses in 

diverse diseases and syndromes. The findings underscore the importance of considering 

enterovirus infections as potential contributors to the pathogenesis and clinical outcomes of 

these conditions. Future research should focus on elucidating the underlying mechanisms and 

developing targeted interventions to mitigate the burden of enterovirus-associated diseases. 

KEYWORDS: enterovirus, detection, prevalence 
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СЕСИЯ VII – ИНФЕКЦИИ, ПРИЧИНЯВАНИ 

ОТ ХРАНИ И ВОДИ 

НОРОВИРУС GII.4 ВЪЗВРЪЩА ДОМИНАНТНАТА СИ РОЛЯ КАТО 

ПРИЧИНИТЕЛ НА НЕБАКТЕРИАЛНИ ГАСТРОЕНТЕРИТИ У НАС 

А. Стоянова1, И. Георгиева1, Л. Николаева-Гломб1  
 

1Национална референтна лаборатория "Ентеровируси", Национален център по 
заразни и паразитни болести, София  

ЦЕЛ: Да се установи генотипа на циркулиращите в страната норовируси. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В Националната референтна лаборатория 

“Ентеровируси” на Националния център по заразни и паразитни болести за диагностика 

на вирусни чревни инфекции (ВЧИ) или по програмата за надзор на ротавирусните 

гастроентерити са получени 150 фекални проби. Първичната детекцията на вирусния 

причинител е осъществена чрез имуно-ензимни методи (ELISA), а чрез мултиплексна 

полимеразно-верижна реакция с обратна транскрипция (RT-PCR) се цели откриването 

на смесени инфекции. Генотиповата принадлежност на доказаните норовируси е 

определена чрез секвениране и последващ филогенетичен анализ на частта от гена, 

кодиращ големия капсиден протеин.  

РЕЗУЛТАТИ: В 13 от пробите (13/150; 8,7%) бяха установени норовируси чрез ELISA, 

а мултиплексният RT-PCR показа наличие на норовируси от геногрупа II. Продуктите 

от амплификацията бяха подложени на секвениране и филогенетичен анализ, като 

данните установяват генотип 4, вариант Sydney 2012 (GII.4 Sydney_2012).  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Генотип GII.4 вероятно отново заема водеща роля в циркулацията на 

норовирусите у нас. След като се завърна като доминиращ генотип при епидемичен 

взрив в спортно училище в гр. Пловдив през 2022 г., сега той се открива и при 

спорадичните случаи. Получените резултати показват необходимостта от мониторинг и 

търсене на широк спектър вирусни чревни агенти при съмнение за остри небактериални 

гастроентерити. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: спорадични случаи, секвениране, доминиращ генотип 

NOROVIRUS GII.4 RETURNS ITS DOMINANT ROLE AS A CAUSE OF NON-

BACTERIAL GASTROENTERITIS IN OUR COUNTRY  

A. Stoyanova1, I. Georgieva1, L. Nikolaeva-Glomb1 
 

1National Reference Laboratory "Enteroviruses", 
National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia 

OBJECTIVE: To determine the genotype of circulating noroviruses in the country. 

MATERIALS AND METHODS: In the National Reference Laboratory "Enteroviruses" at 

the National Center of Infectious and Parasitic Diseases for the diagnosis of viral enteric 

infections (VII) or under the rotavirus gastroenteritis surveillance program, 150 fecal samples 
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were obtained. The first detection of the viral agent was established by immuno-enzymatic 

methods (ELISA), and by multiplex polymerase chain reaction with reverse transcription 

(RT-PCR) a completely mixed infection was detected. The genotypic affiliation of the proven 

noroviruses was determined by sequencing and subsequent phylogenetic analysis of the part 

of the gene encoding a large capsid protein. 

RESULTS: By ELISA, in 13 of the samples (13/150; 8.7%) noroviruses were detected, and 

multiplex RT-PCR showed the presence of noroviruses genogroup II. Amplification products 

were subjected to sequencing and phylogenetic analysis, as given established genotype 4, 

variant Sydney 2012 (GII.4 Sydney_2012). 

CONCLUSION: Genotype GII.4 probably again occupies a leading role in the circulation of 

noroviruses in our country. After returning as a dominant genotype in an epidemic outbreak at 

a sports school in the city of Plovdiv in 2022, it is now also detected in sporadic cases. The 

obtained results indicate the need for monitoring and searching for a wide range of viral 

enteric agents when acute non-bacterial gastroenteritis is suspected. 

KEYWORDS: sporadic cases, sequencing, dominant genotype 

КЛИНИКО-ЕПИДЕМИОЛОГИЧНА ХАРАКТЕРИСТИКА НА ПАЦИЕНТИТЕ 

СЪС САЛМОНЕЛОЗА ХОСПИТАЛИЗИРАНИ В КЛИНИКА ПО 

ИНФЕКЦИОЗНИ БОЛЕСТИ, УМБАЛ “СВ ГЕОРГИ“ ПЛОВДИВ В ПЕРИОДА 

2020-2022 Г. 

В. Трендафилова2, В. Констадинова2, А. Тодев1,2, П. Василев1,2, И. Балтаджиев1,2, О. 
Бойкинова1,2 

 
1Катедра по инфекциозни болести, паразитология и тропическа медицина, МФ, МУ 

Пловдив, 2Клиника по инфекциозни болести, паразитология, УМБАЛ “Св Георги“ 

Пловдив. 

ВЪВЕДЕНИЕ: Салмонелозите остават едно от доминиращите инфекциозни 
заболявания в структурата на бактериалните чревни инфекции с диариен синдром. 

Нещо повече, урбанизацията, глобализацията, засиленият търговски обмен и 
туристически бизнес допринасят за нарастване заболяемостта от салмонелоза.  

ЦЕЛ: Да се представят актуалните клинико-епидемиологични характеристики на 
пациенти със салмонелоза, хоспитализирани в Клиника по инфекциозни болести и 
паразитология, в периода 2020г-2022г. 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Проучването включва 68 пациенти със салмонелоза, 

хоспитализирани в Клиника по инфекциозни болести и паразитология, УМБАЛ “Св 
Георги“ Пловдив. При всички диагнозата е културелно верифицирана. Използвани са 
методите на клинико-епидемиологично проучване, клинико-лабораторни, 

микробиологични и образни изследвания. Методите за етиологична диагностика 
включват културелно изследване на фецес за установяване на чиста култура и 

чувствителност по антибиограма. 

РЕЗУЛТАТИ: В периода 2020-2022г. през Клиниката по инфекциозни болести са 

лекувани 68 пациента със салмонелоза, на възраст между 0 и 80 години (36 деца и 32 
възрастни). Спорадични случаи 60 и епидемични взривове 4. Доминиращият 

микробиологичен изолат е Salmonella Enteritidis (41 % ), следван от Salmonella enterica 
gr. ''C'' (21 %). Основните симптоми и синдроми, които са наблюдавани са 
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токсиинфекциозен, горно-диспептичен, диариен , дехидратация , хипотенсия  и 
бъбречна недостатъчност. Всички пациенти са със стомашно-чревна форма на 

салмонелоза. Според тежестта на протичане: лека , средно тежка  и тежка. Средният 
болничен престой е 8 дни (5 и 42).  67 пациента са изписани клинично здрави, а един е 
починал (леталитет – 1,47%) 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Салмонелите остават най-честият причинител на чревни 

инфекциозни заболявания и поразяват всички възрастови групи. Възможността за 
тежко протичане изисква ранна клинико-епидемиологична диагноза и адекватна 
терапия. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Салмонелози; клинично протичане. 

CLINICAL-EPIDEMIOLOGICAL CHARACTERISTICS OF PATIENTS WITH 

SALMONELLOSIS HOSPITALIZED IN THE CLINIC OF INFECTIOUS DISEASES, 

UMHAT "ST. GEORGE" PLOVDIV IN THE PERIOD 2020-2022. 

V. Trendafilova2, V. Konstadinova2, A. Todev1,2, P. Vasilev1,2, I. Baltajiev1,2, O. Boykinova 1,2. 
 

1Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical Medicine, MF, MU Plovdiv. 
2Clinic of infectious diseases, parasitology, University Hospital “Sveti Georgi” 

INTRODUCTION: Salmonellosis remains one of the dominant infectious diseases in the 

structure of bacterial intestinal infections with Diarrhoea. Moreover, urbanization, 

globalization, increased trade and tourism  contribute to the increase in the incidence of 

salmonellosis. 

OBJECTIVE: To present the current clinical and epidemiological characteristics of patients 

with salmonellosis, hospitalized in the Clinic of Infectious Diseases and Parasitology, in the 

period 2020-2022 

MATERIALS/METHODS: The study included 68 patients with salmonellosis, hospitalized 

in the Clinic of Infectious Diseases and Parasitology, University Hospital “Sveti Georgi” 

Plovdiv. In all cases, the diagnosis was verified with microbial culture. The methods of 

clinical-epidemiological research, clinical-laboratory, microbiological and imaging studies 

were used. Methods of etiological diagnosis include examination of feces with microbial 

culture to establish a pure culture and sensitivity according to an antibiogram. 

RESULTS: In the period 2020-2022, 68 patients with salmonellosis, aged between 0 and 80 

years (36 children and 32 adults) were treated at the Infectious Diseases Clinic. Sporadic 

cases 60 and epidemic outbreaks 4. The dominant microbiological isolate was Salmonella 

Enteritidis (41%), followed by Salmonella enterica Gr. ''C'' (21 %). The main symptoms and 

syndromes observed are toxic-infectious, upper dyspeptic, diarrhea, dehydration, hypotension 

and renal failure. All patients had gastrointestinal form of salmonellosis. According to the 

severity of the course: mild, moderate and severe. The average hospital stay is 8 days (5 and 

42). 67 patients were discharged clinically healthy, and one died (mortality – 1.47%). 

CONCLUSION: Salmonella remains the most common cause of intestinal infectious 

diseases and affects all age groups. The possibility of a severe course requires an early clinical 

and microbiological diagnosis and adequate therapy. 

KEYWORDS: Salmonellosis; clinical course. 
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ЗНАЧЕНИЕТО НА ЕНТЕРОТОКСИГЕННА KLEBSIELLA PNEUMONIАЕ ПРИ 

ДИАГНОСАТИКА НА ЕНТЕРОКОЛИТЕН СИНДРОМ НА ЛИЦА С ДИАРИЯ 

М. Павлова1, Р. Стоянова1, Г. Т. Лазарова2,3, С. Исенджик2,3, П. Гергиева2,3 
 

1НРЛ Чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия, НЦЗПБ , 2УМБАЛ „Проф. Д-р 

Ст. Киркович“, 3Стара Загора, Медицински факултет, Тракийски университет, 
Стара Загора 

ВЪВЕДЕНИЕ: До съвсем скоро изолираните от фецеси Klebsiella spp. се разглеждаха 

само и единствено като нормална чревна флора. Поради това, дори когато са изолирани 

от диарийни проби в монокултура, тези бактерии не са били третирани като 

етиологичен фактор за инфекции на стомашно-чревния тракт. По- често са спрягани 

като сигнификантни за бедна чревна флора- дисбиоза, след продължителен прием на 

антибиотични препарати. 

ЦЕЛТА: на настоящото проучване е да се оцени способността на Klebsiella да 

произвеждат LT ентеротоксини, с които би могла да причиняват диария при хората. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Чрез mPCR за доказване на гени за производството на 

топлинно лабилни и стабилни ентеротоксини са изследвани 24  щама свръх мукозни K. 

pneumoniae, изолиртани като монокултура от фецеси на лица с умерена до тежка 

диария на възраст 0 – 67 години. 

РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ: Петнадесет от 24-те щама демонстрираха 

положителни резултати и за двата ентеротоксина. Според литературните данни 

токсигенността на бактериалните патогени може да се прехвърля чрез плазмиден 

трансфер. Най-вероятно се касае именно за пренос на плазмидни гени свързани с 

топлинно лабилни и/или стабилни токсини от представителите на ентеротоксигенни 

Escherichia coli на реципиентната Klebsiella pneumoniae. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Klebsiella pneumoniae, колонизираща колона би могла да 

предизвиква ентеротоксигенна диария,  произвеждайки топло лабилени и/или стабилни 

ентеро токсини. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Klebsiella pneumonia, Enterotoxin production, Diarrhoea. 

Благодарности: GRAND BG05M2OP001-1.002-0001. 

THE SIGNIFICANCE OF ENTEROTOXIGENIC KLEBSIELLA PNEUMONIAE IN 

THE DIAGNOSIS OF ENTEROCOLITIS SYNDROME IN PERSONS WITH 

DIARRHOEA 

M. Pavlova1, R. Stoyanova1, G. Т. Lazarova 2,3, S. Isenцик 2,3, P. Gergieva 2,3 

 
1NRL Enteric diseases, pathogenic cocci and diphtheria, NCIPD, 2UMBAL "Prof. Dr. St. 

Kirkovich", ,3Stara Zagora, Faculty of Medicine, Thrace University, Stara Zagora 

INTRODUCTION: Recently, Klebsiella spp. isolated from faeces were considered only and 

exclusively as normal intestinal flora. Therefore, even when isolated from diarrheal samples 

in monoculture, these bacteria were not treated as an etiologic factor for gastrointestinal tract 

infections. They are more often conjectured to be indicative of poor gut flora dysbiosis after 



73 

 

prolonged intake of antibiotic drugs. The present study aimed to evaluate Klebsiella's ability 

to produce LT enterotoxins that could cause diarrhoea in humans. 

MATERIALS AND METHODS: Twenty-four super mucosal Klebsiella pneumoniae strains 

were screened by mPCR for evidence of genes for producing heat-labile and stable 

enterotoxins. К. pneumoniae isolated as monoculture from feаces of individuals with 

moderate to severe diarrhoea aged 0 - 67 years. 

RESULTS AND DISCUSSION: Fifteen of the 24 strains demonstrated positive results for 

both enterotoxins. According to the literature, the toxicity of bacterial pathogens can be 

transferred by plasmid transfer. Most likely, it is the transfer of plasmid genes associated with 

heat-labile and/or stable toxins from representatives of enterotoxigenic Escherichia coli to 

recipient Klebsiella pneumoniae. 

CONCLUSION: Klebsiella pneumoniae colonizing the colon could induce enterotoxigenic 

diarrhoea by producing heat-labile and/or stable enterotoxins.  

KEYWORDS: Klebsiella pneumonia, Enterotoxin production, Diarrhoea. 

Acknowledgements: GRAND BG05M2OP001-1.002-0001. 

ПЪРВИ РЕЗУЛТАТИ ОТ ПРИЛОЖЕНИЕТО НА REAL-TIME PCR 

GASTROINTESTINAL ПАНЕЛ НА RIDACOM В АМБУЛАТОРНАТА 

ПРАКТИКА 

Б. Чакърова1, Е. Руева2 
 

1 Тракийски университет – Стара Загора, Медицински факултет, Катедра „Хигиена, 
епидемиология, микробиология, паразитология и инфекциозни болести“, 2 СМДЛ 

Новалаб - Стара Загора 

Съвременната етиологична диагноза на гастроинтестиналните инфекции и терапията 
им са предизвикателство в амбулаторната практика на общопрактикуващите и 
профилирани лекари, специалисти. Прилагането на биомолекулярните ДНК методи за 

диагностика повишава възможностите за идентификация, съкращава времето до 
получаването на резултата и последващото своевременно лечение на редица 

заболявания с инфекциозна етиология. 

ЦЕЛ: на настоящото съобщение е да споделим първите си резултати от приложението 

на Real-Time PCR Gastrointestinal панел на RIDACOM в условията на извънболничната 
практика. 

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИ: Изследвани са 101 фецеса на пациенти с водещи 
гастроинтестинален, колитен, алергичен, обривен синдроми. Приложен е Real-Time 

PCR Gastrointestinal панел, представен от 18 патогена или части от тях (от които 5 – 
паразитни), с фирма производител RIDACOM. 

РЕЗУЛТАТИ: Положителните проби са 62 (61,4%), получени от 50 положителни 
пациенти (49,5%). Средната възраст на изследваните лица е 37,59±22.37 години (0 – 90 

години), а средната възраст на положителните за чревни патогени е 37,04±23.5 години 
(0 – 89 години). По полова принадлежност, съотношението е 1:1. Aeromonas sp. е 
представен в 14 (22.6) проби, Campylobacter sp. – в 11 (17.7%), Clostridium difficile – в 

10 (16.1%), Blastocystis hominis – в 7 (11.3%), E. coli * eae gene – в 6 (9.7%), C. difficile = 
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Toxin B – 5 (8.1%), Dientamoeba fragilis – в 4 (6.5%). Идентифицирани са и 
Shigella/EIEC, Yersinia enterocolitica, E. coli/Shigela * (stx1 and stx2 genes), E. coli (ETEC 

- lt gene), Giardia lamblia - в 5 проби.  

Навлизането на биомолекулярните методи за рутинна диагностика дава бърза и 

качествена етиологична диагностика в инфекиозната патология. Прилагането ѝ 
ускорява решенията за адекватна терапия и предприемането на противоепидемични 

мерки. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Real-Time PCR Gastrointestinal панел, чревни патогени, чревни 

паразити 

FIRST RESULTS OF THE APPLICATION OF RIDACOM'S REAL-TIME PCR 

GASTROINTESTINAL PANEL IN OUTPATIENT PRACTICE 

B. Chakarova1, E. Rueva2 
 

1Trakia University - Stara Zagora, Faculty of Medicine, Department of "Hygiene, 
Epidemiology, Microbiology, Parasitology and Infectious Diseases" , 2SMDL Novalab - Stara 

Zagora 

Modern etiological diagnosis of gastrointestinal infections and their therapy are a challenge in 

the outpatient practice of general practitioners and profiled doctors-specialists. The 

application of biomolecular DNA methods for diagnostics increases the possibilities of 

identification, shortens the time until obtaining the result and the subsequent timely treatment 

of a number of diseases with an infectious etiology. 

The purpose of this report is to share our first results from the application on Real-Time PCR 

Gastrointestinal Panel of RIDACOM's in the outpatient setting. 

MATERIAL AND METHODS: 101 feces of patients with leading gastrointestinal, colitis, 

allergic, rash syndromes were examined. A Real-Time PCR Gastrointestinal panel, 

represented by 18 pathogens or their parts (of which 5 are parasitic), with the manufacturer 

RIDACOM, was applied. 

RESULTS: Positive samples were 62 (61.4%) obtained from 50 positive patients (49.5%). 

The mean age of the patients was 37.59±22.37 years (0 – 90 years), and the mean age of those 

positive for enteric pathogens was 37.04±23.5 years (0 – 89 years). By gender, the ratio is 1:1. 

Aeromonas sp. was represented in 14 (22.6) samples, Campylobacter sp. – in 11 (17.7%), 

Clostridium difficile – in 10 (16.1%), Blastocystis hominis – in 7 (11.3%), E. coli * eae gene – 

in 6 (9.7 %), C. difficile = Toxin B – 5 (8.1%), Dientamoeba fragilis – in 4 (6.5%). 

Shigella/EIEC, Yersinia enterocolitica, E. coli/Shigela * (stx1 and stx2 genes), E. coli (ETEC 

- lt gene), Giardia lamblia - in 5 samples were also identified. 

The introduction of biomolecular methods for routine diagnosis provides fast and qualitative 

etiological diagnosis in infectious pathology. Its application accelerates decisions on adequate 

therapy and the initiation of anti-epidemic measures. 

KEYWORDS: Real-Time PCR Gastrointestinal panel, intestinal pathogens, intestinal 

parasites 
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СЕСИЯ VIII – ВЕКТОРНО-ПРЕДАВАНИ И 

ДРУГИ ИНФЕКЦИИ 

ПРОСТРАНСТВЕНА ВРЪЗКА МЕЖДУ НАЛИЧИЕТО И ОТСЪСТВИЕТО НА 

LEISHMANIA SPP. И ЛАЙШМАНИОЗИ, И ФЛЕБОТОМНИТЕ ИМ 

ПРЕНОСИТЕЛИ В БЪЛГАРИЯ 

О. Миков1, Р. Харизанов1, И. Кафтанджев1, Н. Цветкова1, Р. Борисова1, А. Иванова1, 

М. Виденова1, И. Райнова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести, София 

УВОД: Лайшманиозите са група заболявания, причинени от Leishmania spp. и 

предавани от флеботоми. В Европа и съседните райони те са ендемични в страни, 

граничещи със Средиземно море и Черно море. Видовете Leishmania, описани в тази 

област, са L. infantum, L. donovani s.str., L. major и L. tropica. Доказани или 

предполагаеми преносители на Leishmania spp. в континентална Европа и съседните 

страни са 15 вида кръвосмучещи двукрили от род Phlebotomus, осем от които се срещат 

в България. 

ЦЕЛ: Да се предостави анализ на пространствената връзка между наличието и 

отсъствието на автохтонни Leishmania spp. (L. infantum, L. tropica, L. major и L. donovani 

s.str.) и клинични случаи при хора с наличието и отсъствието на техните съответни 

доказани или предполагаеми вектори Phlebotomus spp. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Географското разпространение на Phlebotomus alexandri, 

Ph. balcanicus, Ph. kandelakii, Ph. neglectus, Ph. papatasi, Ph. perfiliewi s.l., Ph. sergenti и 

Ph. tobbi в България е сравнено с разпространението на 155 първични местни случаи на 

човешка висцерална лайшманиоза, регистрирани между 1988 и 2021 г. Данните са 

картирани на регионално (NUTS3) ниво. 

РЕЗУЛТАТИ: Картите показват четири комбинации от променливи: (1) отсъствие 

както на случаи на лайшманиоза, така и на вектори; (2) отсъствие на случаи на 

лайшманиоза и наличие на вектори; (3) наличие на случаи на лайшманиоза и отсъствие 

на вектори; (4) наличие както на случая на лайшманиоза, така и на вектори. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Има редица региони, в които са диагностицирани случаи на 

лайшманиоза, но досега не са съобщавани вектори, което подкрепя необходимостта от 

засилен надзор над преносителите. Разширен епидемичен надзор над Leishmania spp. в 

периендемичните области, където присъстват вектори, може да улесни откриването на 

вноса на паразити чрез движение на заразени хора и животни. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: лайшманиоза, вектори, картиране 
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SPATIAL RELATIONSHIP BETWEEN THE PRESENCE AND ABSENCE OF 

LEISHMANIA SPP. AND LEISHMANIASES, AND PHLEBOTOMINE SAND FLY 

VECTORS IN BULGARIA 

O. Mikov1, R. Harizanov1, I. Kaftandjiev1, N. Tsvetkova1, R. Borisova1, A. Ivanova1, M. 
Videnova1, I. Rainova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia 

INTRODUCTION: The leishmaniases are a group of diseases caused by Leishmania spp., 

transmitted by phlebotomine sand flies. In Europe and its neighbourhood, they are endemic in 

countries bordering the Mediterranean Sea and the Black Sea. Species of Leishmania 

described in this area are L. infantum, L. donovani s.str., L. major and L. tropica. Proven or 

suspected vectors of Leishmania spp. in mainland Europe and neighbouring countries include 

15 sand fly species of genus Phlebotomus, eight of which are present in Bulgaria. 

OBJECTIVE: To provide an analysis of the spatial relationship between the presence and 

absence of autochthonous Leishmania spp. (L. infantum, L. tropica, L. major and L. donovani 

s.str.) and clinical cases in humans, and the presence and absence of their confirmed and 

suspected respective Phlebotomus spp. vectors. 

MATERIALS AND METHODS: The geographical distribution of Phlebotomus alexandri, 

Ph. balcanicus, Ph. kandelakii, Ph. neglectus, Ph. papatasi, Ph. реrfiliеwi s.l., Ph. sergenti, 

and Ph. tobbi in Bulgaria was compared to the distribution of 155 primary autochthonous 

cases of human visceral leishmaniasis, registered between 1988 and 2021. Data were mapped 

at regional (NUTS3) level. 

RESULTS: The maps show four combinations of variables: (1) absence of both leishmaniasis 

cases and vectors; (2) absence of leishmaniasis cases and presence of vectors; (3) presence of 

leishmaniasis cases and absence of vectors; (4) presence of both leishmaniasis cases and 

vectors. 

CONCLUSION: There is a number of regions where leishmaniasis cases have been 

diagnosed but no vectors have been reported so far, supporting the need for enhanced vector 

surveillance. Considering enhanced Leishmania spp. surveillance in periendemic areas where 

vectors are present may facilitate detection of parasite introduction via movement of infected 

people and animals. 

KEYWORDS: leishmaniasis, vectors, mapping 

ИЗПОЛЗВАНЕ НА МОЛЕКУЛЯРНО-БИОЛОГИЧНИ МЕТОДИ ЗА 

ИДЕНТИФИЦИРАНЕ НА БЛИЗКОРОДСТВЕНИ ВИДОВЕ КОМАРИ ОТ 

КОМПЛЕКСА CULEX PIPIENS И ПЪРВО УСТАНОВЯВАНЕ НА CULEX 
TORRENTIUM В БЪЛГАРИЯ 

В. Якимова1, А. Иванова1, О. Миков1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, София 

УВОД: Комарите от комплекса Culex pipiens са най-разпространеният вид комари в 

Европа и други региони с умерен климат, където играят ролята на основни преносители 

на различни арбовируси, включително вируса Западен Нил. Членовете на комплекса се 
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разграничават трудно поради морфологичното си сходство, но се различават 

значително по поведение, физиология и предпочитания към гостоприемника. 

Морфологично неотличим от тях е Cx. torrentium в Северна Европа. 

ЦЕЛ: Да се определи чрез молекулярно-биологични методи кои членове на комплекса 

Cx. pipiens и сродни видове се срещат в България. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В проучването са включени сухи и съхранявани в етанол 

комари от род Culex, събирани като ларви или имаго от различни райони на България 

между 2016 и 2022 г. Молекулярната идентификация е осъществена чрез 

конвенционален PCR, използващ специфичните за гена ace-2 праймери В1246s, ACEpip 

и ACEtorr. В резултат на това се генерира уникален електрофоретичен профил от ДНК 

бандове с големина 610 bp за Cx. pipiens s.str. и 416 bp за Cx. torrentium. 

РЕЗУЛТАТИ: В пробите от възрастни комари от Варна е установен само Cx. pipiens 

s.str. В проби от ларви от Хасково и София, отгледани до имаго в лабораторни условия, 

са установени Cx. pipiens s.str. и Cx. torrentium. Това е първото установяване на Cx. 

torrentium в България, който преобладава над Cx. pipiens s.str. в северните географски 

ширини на Европа и служи като преносител на вирусите Окелбо и Синдбис. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Въпреки че всички видове от комплекса Cx. pipiens се различават по 

формата на мъжките гениталии, този белег не може да се използва за идентифициране 

на женски комари, които са основна цел на програмите за надзор. Получените 

резултати показват, че молекулярният подход е добра алтернатива на морфологичната 

идентификация. Чрез него за кратък период от време се получават резултати с висока 

точност и информативност на данните. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: видово определяне, PCR, Culex torrentium 

Благодарности: Това проучване е финансирано от ФНИ по проект КП-06-Н41/5. 

USE OF MOLECULAR BIOLOGICAL METHODS TO IDENTIFY CLOSELY 

RELATED SPECIES OF MOSQUITOES FROM THE CULEX PIPIENS COMPLEX 

AND FIRST DETECTION OF CULEX TORRENTIUM IN BULGARIA 

V. Yakimova1, A. Ivanova1, O. Mikov1 
 

1National Centre for Infectious and Parasitic Diseases, Sofia 

INTRODUCTION: The mosquitoes of the Culex pipiens complex are the most common 

mosquito species in Europe and other temperate regions, where they act as main vectors of 

various arboviruses, including the West Nile virus. Members of the complex are difficult to 

distinguish due to their morphological similarity but differ significantly in behaviour, 

physiology and host preferences. Morphologically indistinguishable from them is Cx. 

torrentium in northern Europe. 

OBJECTIVE: To identify by molecular biological methods which members of the Cx. 

pipiens complex are present in Bulgaria. 

MATERIALS AND METHODS: The study included dry and ethanol-preserved mosquitoes 

of the genus Culex, collected as larvae or imagoes from different regions of Bulgaria between 
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2016 and 2022. Molecular identification was performed by conventional PCR using the ace-2 

gene-specific primers B1246s, ACepip and ACEtorr. As a result, a unique electrophoretic 

profile of 610 bp DNA bands was generated for Cx. pipiens s.str. and 416 bp for Cx. 

torrentium. 

RESULTS: Only Cx. pipiens s.str. was found in the samples of adult mosquitoes from Varna. 

In samples of larvae from Haskovo and Sofia, reared to imagoes in laboratory conditions, 

both Cx. pipiens s.str. and Cx. torrentium were found. This is the first detection of Cx. 

torrentium in Bulgaria, which prevails over Cx. pipiens s.str. in the northern latitudes of 

Europe and serves as a vector of Okelbo and Sindbis viruses. 

CONCLUSION: Although all species of the Cx. pipiens complex differ in the shape of the 

male genitalia, this feature cannot be used to identify female mosquitoes, which are the 

primary target of surveillance programs. The results show that the molecular approach is a 

good alternative to morphological identification. Through it, in a short time, results are 

obtained with high accuracy and relevance of the data. 

KEYWORDS: species identification, PCR, Culex torrentium 
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ЗАРАЗЕНОСТ С BORRELIA BURGDORFERI S.L ПРИ КЪРЛЕЖИ ОТ ПТИЦИ  

Н. Миткова1, И. Трифонова1
,
 И. Христова1, Д. Димитров2, М.П. Маринов2, Е. 

Панайотова1, Е. Тасева1, Т. Гладнишка1, В. Иванова1, Г. Каменов1, П. Зехтинджиев2 

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

и екосистемни изследвания, БАН 

ВЪВЕДЕНИЕ: Етиологичният причинител на Лаймската болест в Европа, Borrelia 

burgdorferi s.l, обичайно циркулира между кърлежите Ixodes ricinus и голямо 

разнообразие от гръбначни гостоприемници, някои от които заразяват кърлежите. 

Изобилието от кърлежи в даден регион и разпространението на B. burgdorferi s.l сред 

тях, са основните рискови фактори определящи предаването на инфекцията към хората.  

ЦЕЛ: на настоящата работа е да се проучи ролята на дивите птици като резервоарни 

гостоприемници на Лаймска болест чрез изследване за заразеност при кърлежи свалени 

от птици.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани за B. burgdorferi s.l бяха 345 кърлежи I. 

ricinus събрани от 75 птици (10 вида) в София (столица) и област Силистра (БЕБ 

Калимок) през 2020 – 2022 г. За екстракцията на ДНК беше използван готов кит DNеasy 

blood & tissue, а за откриване на ДНК на B. burgdorferi s.l. nested PCR за намножаване 

на интергенен спейсърен регион между 5S и 23S rRNA гени. Ампликоните бяха 

визуализирани чрез агарозна гел-електрофореза. Определена беше минималната 

заразеност при кърлежите (ако само 1 ларва или 1 нимфа в пул е положителна).   

РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ: Минималната заразеност при кърлежите беше 8,1% 

(28/345) при 27% (28/102) положителни пулове. Инфектирани кърлежи открихме при 
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кос (Turdus merula), поен дрозд (T. philomelos) и червеногръдка (Erithacus rubecula). 

Косът беше най-честият гостоприемник на кърлежи, включително и на инфектирани. 

Четиридесет и четири (69%) от общо 64 индивиди бяха опаразитени, а 22 (34,4%) с 

инфектирани кърлежи. Средната стойност на инфекцията беше 9,4% (38% положителни 

пулове). Само сред ларвите заразеността беше 13,3% (36% положителни пулове), а сред 

нимфите 8% (40% положителни пулове). Заразени ларви носеха 10 коса – осем от 

София и два от Калимок. При пойния дрозд открихме само инфектирани нимфи при 

една птица от София, а при червеногръдките само една инфектирана ларва при птица от 

Калимок. Транспортирането на заразени I. ricinus от често опаразитявани птици като 

косовете, е очевиден механизъм за разпространението на Лаймската болест. Като 

имаме предвид,  че трансовариалният механизъм на предаване на борелии се случва 

рядко, то наличието на 13,3% инфектирани ларви при косовете показва, че този вид 

птици вероятно участва и в заразяването на кърлежите, освен в разпространението.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: птици, кърлежи, Borrelia burgdorferi s.l. 

Благодарности: Това проучване е финансирано от ФНИ по проект КП-06-Н33/16/ 

21.12.2019 

BORRELIA BURGDORFERI S.L. INFECTION IN TICKS FROM BIRDS 

N. Mitkova1, I. Trifonova1, I. Christova1, D. Dimitrov2, M. Marinov2, E. Panayotova1, E. 

Taseva1, T. Gladnishka1, V. Ivanova1, G. Kamenov1, P. Zehtindjiev2  

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia, 2Institute of Biodiversity and 

Ecosystem Research, Sofia 

INTRODUCTION: The etiologic agent of Lyme disease in Europe, Borrelia burgdorferi s.l., 

typically cycles between ticks Ixodes ricinus and a great variety of vertebrate hosts. Some of 

host species can transmit the causative agent to the ticks. The abundance and infection 

prevalence of ticks are main risk factors in the Lyme disease epidemic. 

The aim of this work is to investigate the role of wild birds as reservoirs of Lyme disease by 

testing of ticks removed from birds. 

MATERIALS AND METHODS: Study was carried out in Sofia (capital) and Silistra region 

between 2020 – 2022. A total of 345 I. ricinus ticks from 75 birds, belonging to 10 species 

were tested for B. burgdorferi s.l. presence. Ticks were separated in pools and the minimal 

rate of infection was calculated (if one larva or one nymph in pool are positive). DNA 

extraction was performed with a ready-to use kit DNеasy blood & tissue. For B. burgdorferi 

s.l. DNA detection was used a nested PCR for amplification of an intergenic spacer region 

between the 23S and 5S rRNA genes. Amplicons were visualized by agarose-electrophoresis.  

RESULTS AND DISCUSSION: The minimal rate of infection was 8,1% (28 of 345) with 

27% (28/102) positive pools. Infected ticks carried individuals of Eurasian blackbird (Turdus 

merula), Song thrush (T. philomelos) and European robin (Erithacus rubecula). Eurasian 

blackbird was the most common infested species, including by infected ticks. Forty-four 

(69%) of 64 examined individuals harboured ticks and 22 (34,4%) had infected ticks. Borrelia 

burgdorferi was found in 9,4% of the ticks (38% positive pools). Among larvae and nymphs, 
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the rate of infection was 13,3% (36% positive pools) and 8% (40% positive pools), 

respectively. Infected larvae had 10 individuals – 8 from Sofia and 2 from Kalimok. The Song 

thrush carried only infected nymphs (one bird from Sofia) and European robin had only an 

infected larva (a bird from Kalimok). Dissemination of infected I. ricinus ticks from 

frequently infested birds as Eurasian blackbird is an obvious mechanism of Lyme disease 

spread. As the prevalence of B. burgdorferi among ticks by transovarial transmission is low, 

the occurence of 13,3% infected larvae from Eursian blackbird suggests that this species is 

capable of transmitting the infection agent to vectors. 

KEYWORDS: birds, ticks, Borrelia burgdorferi s.l 
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21.12.2019, Bulgarian National Science Fund 

ЛИМФОЦИТАРЕН ХОРИОМЕНИНГИТ - ДАННИ ЗА 2015-2022 ГОДИНИ ОТ 

БЪЛГАРИЯ И КРАТЪК ОБЗОР 

Т. Гладнишка1, И. Трифонова1, В. Иванова1, И. Христова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести, София 

ЦЕЛТА: е да се изследва Лимфоцитарния хориоменингит (ЛХМ) при хоспитализирани 

пациенти през 2015-2022г. в България и получените данни да се анализират в сравнение 

със световните данни в тази сфера на проучванията. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Събрани бяха общо 66 серумни и 25 ликворни проби от 

73 пациенти със съмнение за ЛХМ от различни болници в България. Използван беше 

търговски кит ELISA LCMV-Ab (SSBT, Китай), двоен сандвичев модел за откриване на 

човешки антитела срещу вируса на ЛХМ. 

РЕЗУЛТАТИ: Открити бяха общо 11/91 (12,09%) положителни проби през целия осем 

годишен период на проучването. От положителните проби - 3/25 (12%) бяха установени 

в ликвор и 8/66 (12,12%) бяха намерени в серумни проби. Това бяха пациенти  със 

следните диагнози: менингит (5 случая), менингоенцефалит (4 случая), енцефалит (1 

случай), церебрална оедема (1 случай). 

ИЗВОДИ: В резултат на проведеното проучване беше установено, че ЛХМ се среща у 

нас и не бива да се подценява, поради възможното тежко неврологично протичане и  

ролята на LCMV като TORCH агент. Диагностиката на ЛХМ,  базирана на предходния 

опит се поставя в светлината на непрекъснатото въвеждане на нови, по-чувствителни и 

специфични подходи. От ключово значение е прилагането на съвременни антивирусни 

терапевтични средства, което е добра бъдеща перспектива за лечението на това 

заболяване у нас. 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 

за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за 

интелигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001 „Фундаментални, 

транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната 

имунология“. 
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LYMPHOCYTIC CHORIOMENINGITIS VIRUS INFECTION - DATA FOR 2015-

2022 FROM BULGARIA AND A SHORT REVIEW 

T. Gladnishka1, I. Trifonova1, V. Ivanova1, I. Christova1 
 

1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia 

The aim is to investigate infection with Lymphocytic choriomeningitis virus (LCMV) in 

hospitalized patients in 2015-2022 in Bulgaria and to analyse the data compared to the 

worldwide data in this field of research. 

MATERIALS AND METHODS: A total of 66 serum samples and 25 CSF samples from 73 

patients suspected for LCMV infection from different hospitals in Bulgaria were collected. 

Human LCMV-Ab ELISA kit (SSBT, China) was conducted, based on the double-antibody 

sandwich technique to detect Human LCMV-Antibody. 

RESULTS: A total of 11/91 (12.09%) positive samples were found throughout the 8-year 

study period. A total of 3/25 (12%) positive samples were from CSF samples and 8/66 

positive samples (12.12%) were from serum samples. They were from patients with the 

following diagnoses: meningitis (5 cases), meningoencephalitis (4 cases), encephalitis (1 

case), cerebral oedema (1 case). 

CONCLUSIONS: It is found that this infection occurs in our country and should not be 

underestimated, due to the possible severe neurological course and the emerging role of 

LCMV as a TORCH agent. The diagnosis of LCMV infection based on previous experience 

is placed in the light of the continuous introduction of new, more sensitive and specific 

approaches. It is key to apply new contemporary antiviral therapeutic drugs in treatment that 

is good future prospect for healing of this disease in our country.  

KEYWORDS: Lymphocytic choriomeningitis virus, diagnosis, serology  
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 ФЕЛИНОЗАТА - ЗАБРАВЕНО ЗАБОЛЯВАНЕ, КОЕТО Е СРЕД НАС 

С. Коцев1, К. Иванова2, М. Пишмишева-Пелева1 
 

1Инфекциозно отделение – МБАЛ-Пазарджик, 2СМДЛ „Микробиолаб“- гр. София 

РЕЗЮМЕ: Болестта на котешкото одраскване - фелиноза, е подостро инфекциозно 

заболяване, което протича с унилатерален лимфонодулит и слабо изразени 

токсоинфекциозни прояви. Причинява се от бактерии от род Bartonella. Човек се 

заразява при одраскване и/или ухапване от котка, а между животните инфекциозният 

агент се предава посредством котешката бълха. Заболяването е характерно за деца и 

млади хора, които често изграят с котки. 
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ЦЕЛ: на настоящето съобщение е да представим клиничното протичане на  фелиноза 

при наблюдавани от нас пациенти. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: 4-ма болни с фелиноза, лекувани в инфекциозно 

отделение на МБАЛ-Пазарджик за периода 2022-2023 г. 

Използвани са МЕТОДИТЕ на клинично наблюдение, лабораторни изследвания, 

образна и хистологична диагностика. Болестта при всички е потвърдена серологично с 

установяване на специфични антитела срещу причинителя. Заболяването протече с 

токсиинфекциозни прояви при 3/4, унилатерален шиен лимфонодулит – при 3/4 и 

билатерален шиен – 1/4. Отклонения в параклиничните показатели се установяват при 

¾ болни - повишени стойности на цитолитичните ензими и тромбоцитопения. При 1 

болен тромбоцитите са в критично ниски стойности – 13Г/л, но без  клинични прояви 

на кървене. При пациента с двустранен шиен лимфонодулит е извършена и биопсия с 

цел отхвърляне на онкохематологично заболяване. И при четиримата заболяването има 

благоприятен изход. 

ИЗВОДИ: Най-вероятно фелинозата е по-често срещано, отколкото  диагностицирано 

заболяване. Тя трябва да бъде включена в диференциалната диагноза на симптома - 

лимфонодуломегалия. Има лаборатории, в които заболяването може да бъде 

потвърдено или отхвърлено, а с поставяне на точна диагноза се пести време и тревоги  / 

на лекар и пациент/ и финансов ресурс. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: котешко оздраскване, лимфонодулит, бартонела 

FELLINOSIS – FORGOTTEN DISEASE THAT IS AMONG US. 

S. Kotsev.1, K. Ivanova2, M. Pishmisheva-Peleva1 
 

1Department of Infectious Diseases, 2MHAT – Pazardzhik, Microbiolab – Sofia. 

ABSTRACT: Cat scratch disease – felinosis, is a subacute infectious disease that presents 

with unilateral lymphonodulitis and mild toxiinfectious manifestations. The causative agents 

are bacteria from genus Bartonella. People get infected via cat scratch and/or cat bite and 

bacteria are transmitted via fleas among animals. Cat scratch diseases typically affects 

children and youngsters that are often in contact with cats. 

AIM: to present the clinical course of felinosis. 

MATERIALS AND METHODS: 4 patients with felinosis were treated at the Department of 

Infectious Diseases of Pazardzhik MHAT between 2022 - 2023. The methods used include 

clinical observation, laboratory tests, medical imaging, and histological diagnosis. The 

diagnosis was confirmed with serological test for specific antibodies detection. 3/4 of the 

patients had toxiinfectious syndrome; unilateral cervical lymphonodulitis was observed in 3/4, 

and bilateral in 1/4. Laboratory changes were found in 3/4 – transaminitis and 

thrombocytopenia. 1 of the patients had severely low platelets count – 13G/l, however, he had 

no bleeding. The patient with bilateral cervical lymphonodulitis underwent a biopsy to 

exclude oncohematological disease. The disease had a favourable outcome in all patients. 
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CONCLUSIONS: Probably felinosis is more commonly seen than diagnosed. It should be 

considered in the differential diagnosis of lymphonodulomegaly. There are laboratory tests 

that could confirm or reject the diagnosis. Moreover, proper diagnosis establishment saves 

time, worries for both patient and physician, as well as financial resources. 

KEYWORDS: cat scratch, lymphonodulitis, Bartonella. 

СЪСТОЯНИЕ НА ПАРАЗИТОЗИТЕ В БЪЛГАРИЯ ПРЕЗ 2022 Г. 

Р. Харизанов1, И. Райнова1, Н. Цветкова1, Р. Борисова1, Е. Кънева1, А. Иванова1, И. 

Кафтанджиев1, О. Миков1, М. Виденова1 
 

1Отдел „Паразитология и тропическа медицина” (ОПТМ), Национален център по 
заразни и паразитни болести (НЦЗПБ), София 

ВЪВЕДЕНИЕ: В България местно разпространение имат над 20 паразитни инвазии, а 

повече от 50 внасяни протозоози и хелминтози представляват диагностично и 

терапевтично предизвикателство пред здравната система, и създават епидемиологичен 

риск поради възможността за местно разпространение.  

ЦЕЛ на настоящата работа е оценка на състоянието на паразитозите в България през 

2022 г. и тяхната значимост за общественото здраве. 

МЕТОДИ: За изготвяне на анализа са използвани данни от годишните отчети на 

паразитологичните структури от регионалните здравни инспекции, диагностични 

лаборатории, медицински университети и Националния център по заразни и паразитни 

болести.   

РЕЗУЛТАТИ: Общо през 2022 г. са изследвани 635522 лица, от които 

диагностицирани с различни паразитози са 1.82%. При местните хелминтозоонози като 

ехинококоза и трихинелоза се наблюдава значително понижение в заболяемостта – 

1.3%₀ ₀ ₀  (n = 89) за кистна ехинококоза и 0.16%₀ ₀ ₀  (n = 9) за трихинелоза. При 

геохелминтозите (аскаридоза и трихоцефалоза) заболяемостта е съответно 6.7%₀ ₀ ₀  

и 0.5%₀ ₀ ₀ . Данните за ентеробиозата не показват особена динамика и през 2022 г. 

екстензинвазията за страната е 1.48%, а при децата посещаващи детски заведения - 

2.45%. През годината в страната са регистрирани общо седем случая на вектор-

преносими паразитози: вносна малария е диагностицирана при 5 пациенти (4 български 

граждани и един чужденец), а автохтонна висцерална лайшманиоза при две лица. 

ИЗВОДИ: Анализът на данните ни дава основание да считаме, че независимо от 

тенденцията за спад на заболяемостта при някои социално значими протозоози и 

хелминтози, паразитните заболявания все още представляват съществен проблем със 

социални и медицински последици за жителите на страната ни и за това е необходимо 

запазване и укрепване на мрежата за надзор и контрол и особено включването в 

структурите по медицинска паразитология на нови кадри.   

КЛЮЧОВИ ДУМИ: паразитози, заболяемост, зоонози 
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STATUS OF PARASITIC DISEASES IN BULGARIA IN 2022 

R. Harizanov1, I. Rainova1, N. Tsvetkova1, R. Borisova1, E. Kaneva1, A. Ivanova1, I. 

Kaftandjiev1, O. Mikov1, M. Videnova1 

 
1Department "Parasitology and Tropical Medicine" (DPTM), National Center of Infectious 

and Parasitic Diseases (NCIPD), Sofia 

INTRODUCTION: In Bulgaria, more than 20 parasitic infections have a local spread, and 

more than 50 imported protozoa and helminths represent a diagnostic and therapeutic 

challenge for the health system and create an epidemiological risk due to the possibility of 

local transmission. The present work aims to assess the state of parasitic infections in 

Bulgaria in 2022 and their significance for public health. 

METHODS: We used the annual reports by regional health inspectorates, diagnostic 

laboratories, medical universities, and data from the National Centre of Infectious and 

Parasitic Diseases on all individuals infected with parasitic diseases in the country. 

RESULTS: A total of 635,522 persons were examined in 2022, of which 1.82% were 

diagnosed with various parasitic infections. In the local helminthic zoonoses such as 

echinococcosis and trichinellosis, a significant decrease in morbidity was observed – 

1.3%₀ ₀ ₀  (n = 89) for cystic echinococcosis and 0.16%₀ ₀ ₀  (n = 9) for trichinellosis. In the 

soil-transmitted helminthiases (ascariasis and trichuriasis), the incidence was 6.7%₀ ₀ ₀  and 

0.5%₀ ₀ ₀ , respectively. The data on enterobiasis do not show any particular dynamics, and 

in 2022. The registered prevalence for the country was 1.48%, and for children from various 

childcare facilities - 2.45%. During the year, seven cases of vector-borne parasitosis were 

registered in the country: imported malaria was diagnosed in 5 patients (4 Bulgarian citizens 

and one foreigner), and autochthonous visceral leishmaniasis in two persons. 

CONCLUSIONS: The analysis of the data gives us reason to consider that, regardless of the 

trend of the decline of morbidity in some socially significant protozoan and helminth 

infections, human parasitic diseases still represent a significant problem with social and 

medical consequences for the inhabitants of our country, and for this, it is necessary to 

preserve and strengthen the surveillance and control network and especially the inclusion of 

new personnel in medical parasitology structures. 

KEYWORDS: parasitoses, morbidity, zoonoses  
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СЕСИЯ IX – ИНФЕКЦИИ, СВЪРЗАНИ С 

МЕДИЦИНСКОТО ОБСЛУЖВАНЕ 

ЧРЕВЕН МИКРОБИОМ И СИНДРОМ НА ХРОНИЧНА УМОРА -  ПРЕСЕЧНА 

ТОЧКА 

М. Мурджева1, Р. Николова1, М. Ивановска1, Т. Калфова1, С. Петров1, Х. Тасков1, М. 
Маес1 

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

Научноизследователски институт, Медицински университет – Пловдив 

Човешкият чревен микробиом може да повлияе  множество имуномедиирани 

нарушения. Целта на това проучване е да направи преглед на специализираната 

литература относно данни за чревната дисбиоза и как промените в микробиома 

допринасят за развитието на миалгичния енцефаломиелит/ синдром на хроничната 

умора (МЕ/СХУ). 

Извършеното проучване установи, че има научни доказателства за повишена 

стимулация на вродения имунитет, дължаща се на увеличена продукция на 

липополизахариди (ЛПЗ), бактериална дисбиоза и повишената чревна пропускливост, 

които могат да доведат до системно възпаление и/или възпалителна реакция на 

централната нервна система. Налице са обаче и противоречиви данни - някои автори 

съобщават за намаляване на количеството бактерии в червата при пациенти с ME/CFS, 

докато други доказват увеличаването му. Някои проучвания установяват, че нивата на 

ЛПЗ, липополизахарид-свързващи протеини и sCD14 са повишени при пациенти с 

МЕ/СХУ, а разнообразието на бактериалните видове в пробите от същите пациенти е 

намалено. Открито е намаляване на относителното количество и разнообразие на тип 

Firmicutes (особено семейство Ruminococcaceae), докато относителното количество на 

Proteobacteriа е увеличено. Родовете Roseburia и Clostridium също са свързани с 

MЕ/СХУ. Увеличаването количеството на бактериите от вид Alistipes и намаляването 

на бутират-продуциращите бактерии от род Faecalibacterium се считат за най-важните 

биомаркери с потенциална диагностична стойност при ME/CFS. 

В допълнение, D-млечната киселина и амонякът, а също и късоверижните мастни 

киселини, които са метаболити от бактериалната ензимна активност на някои 

микроорганизми от видовете Lactobacillus, Enterococcus and Streptococcus, могат да 

бъдат невротоксични. Независимо от натрупаните данни причинно-следствената връзка 

между чревния микробиом и ME/CFS е ненапълно изяснена. 

Нашият екип участва в изследователска програма, която има за цел да проучи имунния 

механизъм при ME/CХУ и конкретни молекулни биомаркери за диагностиката му. 

Представяме програмата, която се фокусира върху изследване състава на чревната 

микробиота при болни спрямо здрави чрез 16S rRNA генно секвениране. Анализът на 

микробиологичните данни, получени от секвенирането на 16S rRNA, ще бъде сравнен с 

цитокиновия профил и епидемиологичните данни, за да се свърже ролята на чревната 

микробиота с възпалителните симптоми при ME/CХУ. Това ще бъде основа за 
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допълнителни хипотези. Изучаването ролята на чревния микробиом при ME/CХУ може 

да послужи за прилагане на терапия с хранителен режим при тези хора, което е 

възможно да промени микробиома и да повлияе на възстановяването. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: чревен микробиом, Синдром на хронична умора, молекулни 

маркери 

Изследването е финансирано от  „Програма за стратегически изследвания и иновации 

за развитие на МУ – Пловдив (ПСНИИР-МУП)“ по Националния план за 

възстановяване и устойчивост на България 

GUT MICROBIOME AND CHRONIC FATIGUE SYNDROME – INTERSECTION 

POINT  

M. Murdjeva1, R. Nikolova1, M. Ivanovska1, T. Kalfova1, S. Petrov1, H. Taskov1, M. Maes1 
 

1Department of Medical Microbiology and Immunology “Prof. E. Yanev”, Research Institute 

of 
Medical University of Plovdiv 

The human gut microbiome may affect many immune–mediated disorders. The purpose of 

this review was to assess the specialized literature for evidence of gut dysbiosis and how 

changes to microbiome contribute to the development of myalgic encephalomyelitis/chronic 

fatigue syndrome (ME/CFS).   

It has been shown that increased stimulation of the innate immune system due to production 

of more lipopolysaccharides (LPS), bacterial dysbiosis, and increased intestinal permeability 

can lead to production of systemic and/or central nervous system inflammation. However, 

there are conflicting results – some authors report a general decrease in bacterial abundance in 

ME/CFS subjects, whereas others report an increase.  It has been found that levels of LPS, 

LBP, and sCD14 were elevated in ME/CFS patients, and bacterial diversity was decreased in 

ME/CFS specimens. Reduction in the relative abundance and diversity of the Firmicutes 

phylum (especially family Ruminococcaceae) were detected whereas higher relative 

abundance of Proteobacteria was shown. Roseburia and Clostridium genera are also 

associated with ME/CFS. An increase of Alistipes and a decrease of butyrate-producer 

Faecalibacterium are considered as top biomarkers with potential diagnostic value. 

In addition, D-lactic acid and ammonia, and even short-chain fatty chains are metabolites of 

bacterial enzyme activity of some Lactobacilli, Enterococcus and Streptococcus spp. and may 

exert neurotoxicity. Nevertheless, an association between the gut microbiome and ME/CFS is 

plausible and as causality remains unclear. 

Our team is involved in a research program which aims to study the immune mechanism in 

ME/CFS and objective molecular markers for its diagnosis. Here we present the project 

aiming also to examine gut microbiota composition in the diseased vs. healthy subjects by 

16S rRNA gene sequencing. The analysis of microbiological data obtained from 16S rRNA 

sequencing will be compared with the cytokine profile and epidemiological data in order to 

correlate the role of gut microbiota with the inflammatory symptoms in ME/CSF developing 

further hypotheses. Studying the role of gut microbiome in ME/CFS may have therapeutic 

impact with nutritional tools that can alter the microbiome and influence the recovery.  
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KEYWORDS: gut microbiome, Chronic fatigue syndrome, molecular markers 

The study is funded by the “Program of strategic research and innovation for development of 

MU-Plovdiv according to the National plan of recovery and sustainability of Bulgaria.  

ИНФЕКЦИИ НА КРЪВТА ПРИЧИНЕНИ ОТ ESKAPEEC ПАТОГЕНИ: 30-

ДНЕВЕН ЛЕТАЛИТЕТ И РИСКОВИ ФАКТОРИ ЗА НЕБЛАГОПРИЯТЕН 

ИЗХОД 

Т. Стоева1, Д. Ниязи1, 2, К. Докова3 
 

1Лаборатория по Клинична Микробиология, УМБАЛ“Света Марина“, Варна  , 
2Катедра по Микробиология и Вирусология, Медицински Университет, Варна, 

3Катедра по социална медицина и организация на здравеопазването, Медицински 

Университет, Варна   

ЦЕЛ: да се проучaт епидемиологията  и рисковите фактори за 30-дневен леталитет при 

инфекции на кръвта, причинени от ESKAPEEc патогени. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: в проучването са включени 798 пациенти с лабораторно 

потвърдени инфекции на кръвта, причинени от S. aureus, S. pneumoniae, E. coli, K. 

pneumoniae, E. cloacae complex, A. baumannii и P. aeruginosa, хоспитализирани в 

УМБАЛ“Света Марина“, Варна в периода 2016 - 2020г.  Микробиологични резултати и 

клинични данни (27 променливи) са събрани и анализирани с цел определяне на 30-

дневния леталитет и идентифициране на рисковите фактори за неблагоприятен изход 

чрез използване на бинарна едно- и многофакторна логистична регресия. 

РЕЗУЛТАТИ: 30-дневният леталитет в проучвания 5-годишен период е 26%, като в 

групата на вътреболничните инфекции на кръвта е 31.3%,  а при тези, придобити в 

обществото - 20.8% (p=0.001). E. coli (23.6%), S. aureus (20.7%) и K. pneumoniae (19.2%) 

се асоциират с най-голям брой смъртни случаи. Най-висок 30-дневен леталитет се 

доказва в групата на инфекциите, причинени от A. baumannii (53.6%). Аминогликозид, 

хинолон и meropenem-резистентните A. baumannii (15.9-16.3%) се асоциират с най-

голям брой смъртни случаи, следвани от ampicillin-резистентните E. coli (15.9%) и 

резистентните на цефалоспорини трета генерация K. pneumoniae (14.9%). Шест 

показателя: „възраст“ (p=0.001), „вид на клиника“ (p=0.007), „предшестваща 

хоспитализация“ (0.029), „вид на провежданата терапия (ICU и/или хирургическо 

лечение) (р<0.00001), „бактериален вид“(p=0.001) и „инфекциозен синдром“(p=0.001) 

са идентифицирани като независими фактори, които влияят съществено на прогнозата 

за преживяемост до 30-ден. В случаите на Е. coli инфекции, факторите „резистентност 

към цефалоспорини от трета генерация“, „предхождаща хоспитализация“ и 

„хирургично и ICU лечение“ са значимо свързани с риска за умиране (p<0.05), а при S. 

aureus инфекциите  - такива фактори са „възраст“ и „хирургическо лечение“ (p<0.05). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: проучването идентифицира няколко рискови фактора за 30-дневен 

леталитет при пациенти с инфекции на кръвта, причинени от ESKAPEEc групата 

патогени и демонстрира, че този тип инфекции имат много значителен принос за 

болничната смъртност. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: инфекции на кръвта, леталитет, рискови фактори 



88 

 

BLOOD STREAM INFECTIONS CAUSED BY ESKAPEEC PATHOGENS: 30-DAY 

MORTALITY AND RISK FACTORS FOR UNFAVORABLE OUTCOME 

Т. Stoeva1,2, D. Nyazi1,2, K. Dokova3 
 

1Laboratory of Clinical Microbiology, University Hospital “St. Marina”, Varna, Bulgaria , 
2Department of Microbiology and Virology, Medical University, Varna, Bulgaria, 

3Department of Social Medicine and Healthcare Organization, Medical University, Varna, 

Bulgaria 

AIM: to investigate the epidemiology of Blood Stream Infections (BSIs) caused by 

ESKAPEEc pathogens and the risk factors associated with 30-day mortality. 

MATERIAL AND METHODS: a total of 798 patients with laboratory confirmed BSIs 

caused by S. aureus, S. pneumoniae, E. coli, K. pneumoniae, E. cloacae complex, A. 

baumannii and P. aeruginosa, hospitalized in the University Hospital ”Saint Marina”, Varna 

during the period 2016-2020 were included. Microbiological results and clinical data (27 

variables) were collected for each patient and analyzed to determine the 30-day morality rate 

and to identify the risk factors for unfavorable outcome using binary multivariate logistic 

regression modelling. 

RESULTS: During the 5-year period the 30-day mortality rate was 26%. The 30-day 

mortality was higher in the hospital acquired BSIs (31.3%) than in the group of community 

acquired infections (20.8%) (p=0.001). E. coli (23.6%), S. aureus (20.7%) and K. pneumoniae 

(19.2%) were associated with the highest number of lethal cases. The highest 30-day 

mortality was detected in the group of A. baumannii BSIs (53.6%). The aminoglycoside, 

quinolone, and meropenem-resistant A. baumannii (15.9-16.3%) were associated with the 

highest number of lethal cases, followed by the ampicillin-resistant E. coli (15.9%) and 3-rd 

generation cephalosporin resistant K. pneumoniae (14.9%). Six variables: “age” (p=0.001), 

“department type” (0.007), “previous hospitalization” (p=0.029), “type of treatment 

(ICU/surgical treatment)” (p<0.00001), „bacterial species“ (p=0.001) and “infectious 

syndrome“ (p=0.001) were identified as independent risk factors for mortality. In the group of 

Е. coli BSIs, the variables ”3-rd generation cephalosporin resistance”, “previous 

hospitalization” and „surgical and ICU treatment “were significantly associated with the risk 

for unfavorable outcome (p<0.05). In the group of S. aureus BSIs, “age” and “surgical 

treatment” were identified as independent risk factors for mortality (p<0.05). 

CONCLUSIONS:  this study identifies several risk factors associated with 30-day mortality 

in patients with BSIs caused by ESKAPEEc pathogens and demonstrates that BSIs are an 

important contributor to in-hospital mortality. 

KEYWORDS: Blood stream infections, mortality, risk factors 

ИНФЕКЦИИ НА КРЪВООБРАЩЕНИЕТО, СВЪРЗАНИ С ИМПЛАНТИРУЕМИ 

ПОРТ КАТЕТРИ ЗА ВЕНОЗЕН ДОСТЪП  ПРИ ОНКОХЕМАТОЛОГИЧНИ 

ПАЦИЕНТИ 

Р. Вачева-Добревска1, П. Стефанова1 , В. Дичева1  , И. Филипова2 , Т. Кантарджиев2 

 
1Лаборатория Микробиология и вирусология”, УМБАЛ „Царица Йоанна”, София, 

2НРЛ по Микози и Полово-предавани инфекции, НЦЗПБ, София 
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ЦЕЛ: Candida spp са едни от най-честите причини за инфекции на кръвообращението 

при имунокомпрометирани пациенти. Способността за образуване на биофилм върху 

импланти улеснява инфекциите, свързани с катетъра. Цел на проучването: изследване 

взрив на инфекции на кръвния поток при педиатрични хематологично-онкологични 

пациенти с напълно имплантируеми системи за венозен достъп (НИСВД). 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Общо 36 епизода на сепсис, свързан с НИСВД при 11 

пациенти  в януари и май 2021 г. Хемокултури, игли, i.v. катетри, сакове, ръце на 

персонал, са изследвани. Изолация на Candida spp.  - SDA. Идентификация: VITEK 2 и 

api20CAUX, Bio Merieux, Франция. Потвърдени с MALDI-TOF (MALDI-Biotyper, 

Bruker). Секвенира не на целия геном в НРЛ микози и СПИ, НЦЗПБ. Екстрахирана 

геномна ДНК. Вътре шен транскрибиран спейсър (ITS1 и ITS2) амплифициран с 

универсални праймери прав 5’-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3’; обратен 5’-

TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’ и секвениран. 

РЕЗУЛТАТИ: Данните показват, че всички пациенти са били с неутропения и треска 

по време на вземане  хемокултури и  кандидемия. Шест  пациенти с по един епизод на 

сепсис; пет- с три или четири епизода, в март и май 2021 г. Всички изолати от 

хемокултури и игли - Candida parapsilosis sensu stricto с 99-100% сходство GenBank 

номер за достъп KP 131792 и са идентични в молекулярния анализ. При пет пациенти с 

персистираща кандидемия и  треска, освен противогъбична терапия, отстранени 

портовете. Открити пропуски в практиките за превенция и контрол на инфекциите 

(ПКИ): лошо спазване на хигиената на ръцете, недостиг на персонал, използване на 

голям обем  бутилка с физиологичен разтвор и др. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Напълно имплантируемите портови системи представляват висок 

риск от усложнения от инфекции на кръвния поток при педиатрични 

онкохематологични пациенти. Ръцете на медицинския персонал и пропуски в системата 

за ПКИ са рисков фактор за контаминация с Candida parapsilosis. Необходимо е 

създаване на специален пакет и стратегически мерки за ПКИ в случай на НИСВД, както 

и обучение на медицински персонал. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ:  имплантируеми порт катетри, взрив,  Candida parapsilosis. 

BLOODSTREAM INFECTIONS ASSOCIATED WITH IMPLANTABLE VENOUS 

ACCESS PORT CATHETERS IN ONCOHEMATOLOGY PATIENTS 

R. Vatcheva-Dobrevska1, P. Stefanova1,V. Dicheva1  I. Filipova2, T. Kantardjiev2 

 
1Microbiology and Virology Department, University Hospital Queen Joanna, Sofia, 2National 

Reference Lab Mycosis and STI, NCIPD, Sofia 

AIM: The Candida spp is one of the most common causes of bloodstream infections(BSI) in 

immunocompromised hosts. The ability of  biofilm formation on different implants facilitate 

the catheter-related infections. The study aim: to investigate an outbreak of BSI in pediatric 

hematology-oncology patients with totally implantable venous access port systems (TIVAPS). 

MATERIAL AND METHODS: A total of 36 episodes of port system-related BSIs   in 11 

patients  in January and May, 2021.  Blood cultures, needles, i.v. plastic lines , bags, staff 
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hands  samples investigated. The Candida spp. isolation on SDA. The isolates identification 

by VITEK 2 and api20CAUX, BioMerieux,France. Re-identified by MALDI-TOF (MALDI-

Biotyper, Bruker . Whole genome sequencing was prepared in the National Reference Lab. 

Mycosis and STI. Genomic DNA was extracted. The internal transcribed spacer (ITS1 and 

ITS2) was amplified with universal primers forward 5’-GGAAGT 

AAAAGTCGTAACAAGG-3’; reverse, 5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’ and 

sequenced. 

RESULTS: The data shows that all patients were  neutropenic  and with fever at the time of  

blood cultures and candidemia observed. Six patientс had one sepsis episode each; five had 

three or four sepsis episodes, in March and May, 2021. The all blood cultures isolates as well 

as needles’ isolates  were identified as Candida parapsilosis senu stricto with 99-100% 

similarity GenBank accession number KP 131792 and are identical in molecular assey.  In 

five patients with persistent candidemia and ongoing fever, additionally to antifungal therapy,  

the ports were removed.Various gaps in the IPC practices : poor hand hygiene compliance, 

shortage of staff; incidents of using a common saline solution bottle etc. 

CONCLUSIONS: The TIVAPS represent a high risk of BSI complications in pediatric onco-

hematology patients. The healthcare workers hands can IPC gaps are risk factors for  

contamination with Candida parapsilosis. Need to create a special bundle and develop 

strategic IPC measures  in case of TIVAPS as well as a medical staff training programme. 

KEYWORDS: implantable venous access port catheters, outbreak , Candida parapsilosis. 

ЕДИН БАКТЕРИОЛОГИЧЕН  ОТЧЕТ НА ДЕТСКАТА БОЛНИЦА В СОФИЯ 

(СБАЛДБ)  ЗА  2022 Г. КАТО ПОВОД ЗА ДИСКУСИЯ НА ТЕМА „БОЛНИЧНА 

АНТИБИОТИЧНА ПОЛИТИКА“ 

Проф. д-р Н. Хаджиева, дм.1, В. Генова, дб.1, Доц. д-р М. Петров, дм, мзм.2,3 

 
1Специализирана болница за активно лечение по детски болести „Проф. Д-р Иван 

Митев" ЕАД – София, 2Катедра по медицинска микробиология и имунология „Проф. Д-

р Елисей Янев“, ФФ, Медицински университет – Пловдив, 3Научно-изследователски 
институт на Медицински университет - Пловдив (НИМУ) 

ЦЕЛТА на настоящата работа е да представи синтезиран отчет за работата на 

Лабораторията по микробиология при СБАЛДБ-София, през 2022 година.   

РЕЗУЛТАТИ: Етиологичната структура на инфекциите не се различава съществено от 

предишни години, като най-често срещаните бактериални изолати в болницата са S. 

aureus, S. epidermidis, Е.coli, Klebsiella pneumoniae и Candida spp. (около 5%). След 

драстичното намаляване на изолатите S. pyogenes и S. pneumoniae  през годините на 

КОВИД-19 пандемията, сега те възвърнаха своето етиологично значение. 

Съотношението Грам-положителни/Грам-отрицателни микроорганизми доскоро беше в 

полза на Грам (+), а сега е обратно (48,2/51,8%), което показва заниженото хигиенно 

състояние на болницата след отпадането на мерките поради пандемията и е повод за 

тревога!  
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MRSA се повишили почти 2 пъти от 14,5% на 26%, а MRSE са 74 %. Резистентните на 

трето-генерационни цефалоспорини Klebsiella spp. са 67%, а карбапенем-резистентните  

Pseudomonas и Acinetobacter spp.  са съответно 56 % и 42 %. 

Отделенията се оценяват по съотношението между броя микробиологични изследвания 

към общия брой на болните и са класифицирани  според получения индекс като 

интензивни или неинтензивни звена. С индекс над 1,3 са само ОАРИЛ и нефрологията.  

По данни на болничната аптека най-често използваните антибиотици  в болницата са 

цефтриаксон, меропенем, ципрофлоксацин, колистин и антимикотици. Тази изкривена 

картина показва наличието на сериозни проблеми  при употребата на антимикробни 

препарати. Свръхупотребата на колистин се обяснява с високия процент 

полирезистентни Acinetobacter spp., но остава спорен въпросът за етиологичната роля 

на тези изолати, като според нас това е по-скоро колонизация, отколкото инфекция.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Всички тези данни могат да послужат като основа на дискусия по 

тема за детско здравеопазване, етиологична структура на инфекциите и особено АБ 

политика и АБ лечение на децата в болниците и извънболничната система. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: детски болести, инфекции, антибиотична резистентност. 

A BACTERIOLOGICAL REPORT OF THE SPECIALIZED HOSPITAL FOR 

PEDIATRIC DISEASES IN SOFIA, BULGARIA FOR 2022 AS AN POINT FOR A 

DISCUSSION ON THE TOPIC OF "HOSPITAL ANTIBIOTIC POLICY" 

Prof. N. Hadzjieva, MD, PhD, MHM 1, V. Genova, DB 1, Assoc. Prof. M. Petrov, MD, PhD, 
MHM 2,3 

 
1Specialized Hospital for Pediatric Diseases "Prof. Ivan Mitev" Sofia, Bulgaria, 2Department 
of Medical Microbiology and Immunology “Prof. D-r Elisey Yanev”, Faculty of Pharmacy, 

Medical University of Plovdiv, Bulgaria, 3Research Institute at the Medical University of 
Plovdiv (RIMU). 

AIM: The aim of this study is to present a synthesized report on the workflow of the 

Laboratory of Microbiology at the main Specialized Hospital for Pediatric Diseases in 

Bulgaria for 2022.   

RESULTS: The etiological structure of infections did not differ significantly from previous 

years, with S. aureus, S. epidermidis, E. coli, Klebsiella pneumoniae, and Candida spp. (about 

5%) being the most common bacterial isolates in the hospital. After the drastic decline of S. 

pyogenes and S. pneumoniae isolation during the COVID-19 pandemic, they have regained 

their etiological importance. 

The ratio of Gram-positive/Gram-negative microorganisms was until recently in favor of 

Gram (+), but is now reversed (48.2/51.8%), indicating the low hygiene status of the hospital 

after the lifting of measures due to the pandemic and is a cause for concern!       

MRSA have increased almost 2-fold from 14.5% to 26% and MRSE are 74%. Third-

generation cephalosporin-resistant Klebsiella spp. are 67% and carbapenem-resistant 

Pseudomonas and Acinetobacter spp. are 56% and 42%, respectively. 
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Hospital departments were stratified by the ratio of the number of microbiological tests to the 

total number of patients and were classified according to the resulting index as intensive or 

non-intensive units. With an index above 1.3, only the ICU and nephrology were included as 

real intensive-care units. 

According to the hospital pharmacy, the most commonly used antibiotics were ceftriaxone, 

meropenem, ciprofloxacin, colistin, and antimycotics. This distorted picture indicates the 

presence of serious problems in the use of antimicrobials. The overuse of colistin has been 

attributed to the high percentage of polyresistant Acinetobacter spp. However, the etiological 

role of these isolates remains controversial. 

CONCLUSION: All these data can serve as a basis for a discussion on the topic of child 

health care, the etiological structure of infections, and especially AB policy and AB treatment 

of children in hospitals and outpatient settings. 

KEYWORDS: pediatric infections, antimicrobial resistance, antibiotic stewardship 

ПРИЛОЖЕНИЕ НА БАКТЕРИЦИДНИТЕ ЛАМПИ В МЕДИЦИНСКАТА 

ПРАКТИКА - КАКВО СЕ ПРОМЕНИ ПРЕЗ ПОСЛЕДНИТЕ 10 ГОДИНИ? 

М. Николова1, С. Йорданова1 
 

1Национален център по заразни и паразитни болести, София 

disinfection@ncipd.org; disinfection@abv.bg 

Бактерицидните лампи са задължителен елемент от оборудването на операционните 

зали в лечебните заведения в страната. 

ЦЕЛ: Целта на настоящото съобщение е да се направи сравнителен анализ на 

резултатите от проведени през 2014 г. и 2023 г. анкетни проучвания, относно 

използването на бактерицидните лампи за дезинфекция в медицинската практика. 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Разработените анкетни карти са изпратени със 

съдействието на Министерство на здравеопазването и регионалните здравни инспекции 

(РЗИ) до лечебните заведения в страната. Сравнителният анализ на данните обхваща 

работния режим на лампите, мястото им на монтиране, контрола на UVC емисията и 

мерките за безопасна работа.  

РЕЗУЛТАТИ: Продължава да се отчита по-висок процент на стенно монтирани UV 

устройства, в сравнение с таванно монтирани, а делът на мобилните облъчватели се 

увеличава от 4 % през 2014 г. на 26 % през 2023 г. В болниците преобладават 

бактерицидни пури, използвани повече от 5 години, поради което съществува риск от 

неефективна UVС дезинфекция. Запазва се високият процент лечебни заведения, в 

които лампите се оставят да работят повече от 5 часа при еднократно облъчване (28 % 

през 2014 г. и 31 % през 2023 г.). Обезпокояващ факт е и продължаващата липса на 

контрол на UVC емисията на бактерицидните облъчватели в голяма част от лечебните 

заведения (повече от 60 % и в двете проучвания), както и оскъдното използване на UVC 

- метри за осъществяване на реален контрол на UVC интензитета. 

mailto:disinfection@ncipd.org
mailto:disinfection@abv.bg
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Сравнителният анализ на получените резултати не показва 

съществена промяна в посока подобряване ефективността от приложението на 

бактерицидните лампи в медицинската практика, което вероятно се дължи и на факта 

че медицинските специалисти у нас все още не разполагат с разписани 

указания/препоръки за работа с този тип апаратура за дезинфекция на въздух и 

повърхности. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: UVC дезинфекция, бактерицидни лампи 

THE USE OF GERMICIDAL LAMPS IN MEDICAL PRACTICE - WHAT HAS 

CHANGED IN THE LAST 10 YEARS? 

M. Nikolova1, S. Yordanova1 
 

1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases 
disinfection@ncipd.org; disinfection@abv.bg 

Germicidal lamps are a mandatory equipment of operating theatres in hospitals in Bulgaria. 

OBJECTIVE: The aim of this study is to compare the results of surveys conducted in 2014 

and 2023 regarding the use of germicidal lamps for disinfection in medical practice.  

METHODS: Multicenter questionnaire surveys were performed by specialists of the lab. 

„Disinfection and Sterilization”, NCIPD. The questionnaires were sent to hospitals in the 

country with the assistance of Ministry of Health and Regional Health Inspectorates. The 

comparative analysis of the data focused on the operating mode of the lamps, their position in 

the operating rooms, the control of UVC emission and safety measures at work. 

RESULTS: Both studies reported a higher percentage of wall-mounted UV units compared to 

ceiling-mounted ones. Mobile UV devices are increasing from 4% in 2014 to 26% in 2023. 

UVC tubes used for more than 5 years prevail in hospitals and for this reason there is a risk of 

low UV disinfection levels. The high percentage of medical facilities in which the lamps are 

left to work for more than 5 hours during a single exposure is maintained (28% in 2014 and 

31% in 2023). A worrying fact is the lack of control of the UVC emission of the bactericidal 

lamps in a large part of medical facilities (more than 60% in both studies) as well as 

insufficient use of UVC meters for real UVC intensity control. 

CONCLUSION: The results do not show an improvement in the practical use of germicidal 

lamps, which is necessary condition to achieve effective UVC disinfection. The lack of 

positive change is probably due to the lack of written national instructions/recommendations 

for working with this type of device designed for surface and air disinfection. 

KEYWORDS: UVC disinfection, germicidal lamps 

mailto:disinfection@ncipd.org
mailto:disinfection@abv.bg
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ПОСТЕРИ 

1.МИКРОБИОЛОГИЧНИ ИЗСЛЕДВАНИЯ ПРИ ДЕЦА С 

ФАРИНГИТ/СКАРЛАТИНА ОТ ЕПИДЕМИЧНИЯ ВЗРИВ СЪС 

STREPTOCOCCUS PYOGENES - 2023 

Г. Тодоров1, Д. Хамидов1, Е. Кьолеян1, Б. Георгиева2, Й. Узунова2 

 
1Лаборатория „Клинична микробиология и вирусология”- УМБАЛ „Лозенец” 

2Клиника по педиатрия – УМБАЛ „Лозенец“ 

 

ЦЕЛ: От декември 2022 г. у нас, Великобритания, Франция, Ирландия, Нидерландия, 

Швеция и други, бе наблюдаван епидемичен взрив от фарингити и скарлатина, а CDC 

докладва и увеличени инвазивни заболявания със Streptococcus pyogenes (GAS). Цел на 

натоящата работа са изследвания при амбулаторни и хоспитализирани деца в УМБАЛ 

„Лозенец“, доказващи и характеризиращи S. рyogenes от текущия епидемичен взрив.  

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Посевките на гърлен секрет на кръвен агар бяха 

култивирани в  5% СО2 18-48 часа; от  характерните β-хемолитични колонии се 

извършваше идентификация на MALDI-TOF, Brucker, DE. Изпитана бе  

чувствителността към клинично значими антибиотици чрез дифузионен дисков метод 

на Мюлер-Хинтон агар с 5 % конска кръв и NAD. При част от децата се провеждаше 

бърз скрининг хроматографски тест (OSOM Strep A Test – SEKISUI Diagnostics, USA) с 

резултат за отчитане 10 минути.  

РЕЗУЛТАТИ: За периода 01.01. – 31.05.2023 г, се проведоха 284 бързи теста, 125 

положителни. Бяха изолирани S. рyogenes при 50 деца. Анализът на антибиотичната 

чувствителност показа запазена чувствителност към пеницилини, цефалоспорини, 

Linezolid и Vancomycin (както се очакваше); болшинството щамове (74%) бяха 

устойчиви на co-trimoxazole, само единични демонстрираха устойчивост към 

тетрациклини. Редуцирана чувствителност към Levofloxacin бе установена при 28 % от 

щамовете. Чувствителността към макролиди и линкозамини бе запазена в 100 %, което 

е различно от предишни проучвания у нас и предполага епидемичното разпространение 

на нов emm тип GAS. Децата бяха лекувани успешно - основно с перорални β-лактами, 

а в единични по-сериозни случаи –  с парентерални. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проведеният анализ установи уникален фенотип на  антибиотична 

чувствителност на щамове S. рyogenes (запазена към  макролиди и линкозамини) и 

предполага по-нататъшни изследвания, както във връзка с епидемиологията, но и 

поради възможността да причиняват широк спектър от заболявания, вкл. живото-

застрашаващи. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Streptococcus pyogenes; антибиотична чувствителност, 

епидемичен взрив 
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1.MICROBIOLOGICAL STUDIES IN CHILDREN WITH PHARYNGITIS/SCARLET 

FEVER FROM THE EPIDEMIC OUTBREAK WITH STREPTOCOCCUS 

PYOGENES - 2023 

G. Todorov1, D. Hamidov1, E. Keuleyan1, B. Georgieva2, Y. Uzunova2 

 
1Laboratory of Clinical Microbiology and Virology - UMBAL "Lozenetz" 

2Department of Pediatrics - UMBAL "Lozenetz" 

 

OBJECTIVE: Since December 2022, there has been an epidemic outbreak of pharyngitis 

and scarlet fever in Bulgaria, the United Kingdom, France, Ireland, the Netherlands, Sweden, 

and other countries. The CDC has also reported increased invasive infections with 

Streptococcus pyogenes (GAS). The aim of this study was to investigate and characterize S. 

pyogenes strains from the current epidemic outbreak in ambulatory and hospitalized children 

at UMBAL "Lozenetz." 

MATERIALS/METHODS: Throat secretions were cultured on blood agar plates in a 5% 

CO2 environment for 18-48 hours. Identification of the characteristic β-hemolytic colonies 

was performed using MALDI-TOF (Brucker, DE). The sensitivity to clinically significant 

antibiotics was tested using the disc diffusion method on Mueller-Hinton agar with 5% horse 

blood and NAD. Rapid chromatographic testing (OSOM Strep A Test - SEKISUI 

Diagnostics, USA) with results available in 10 minutes was performed in some children. 

RESULTS: From January 1 to May 31, 2023, a total of 284 rapid tests were conducted, with 

125 testing positive. S. pyogenes was isolated in 50 children. Analysis of antibiotic 

susceptibility showed preserved susceptibility to penicillins, cephalosporins, linezolid, and 

vancomycin (as expected). The majority of strains (74%) were resistant to co-trimoxazole, 

while only isolated strains demonstrated resistance to tetracyclines. Reduced susceptibility to 

levofloxacin was observed in 28% of the strains. Susceptibility to macrolides and 

lincosamides was preserved at 100%, which differs from previous studies in Bulgaria and 

suggests the epidemic spread of a new emm type GAS. The children were successfully treated 

primarily with oral β-lactams, and in isolated severe cases, with parenteral administration. 

CONCLUSION: The conducted analysis identified a unique antibiotic susceptibility 

phenotype of S. pyogenes strains (preserved susceptibility to macrolides and lincosamides) 

and suggests the need for further research, both in terms of epidemiology and the potential to 

cause a wide range of diseases, including life-threatening conditions. 

KEYWORDS: Streptococcus pyogenes; antibiotic susceptibility; epidemic outbreak. 
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2.ВЛИЯНИЕ НА НАЗАЛНАТА КОЛОНИЗАЦИЯ НА S. AREUS  ВЪРХУ 

СЕРУМНИТЕ СПЕЦИФИЧНИ НИВА НА IGE ПРИ ПАЦИЕНТИ С АЛЕРГИЧЕН 

РИНИТ 

Д. Христова1, А. Дечева2, Д. Дончев3, Д. Вангелов1, В. Донев1, Г. Николов,1 М. Николова1 
 

1Национална Референтна Лаборатория по Имунология, Национален център по заразни 
и паразитни болести, София,  2Национална Референтна Лаборатория по Чревни 

инфекции, Патогенни коки и Дифтерия, Национален център по заразни и паразитни 
болести, София, 3Национална Референтна Лаборатория  по Контрол и Мониториране 

на Антибиотична резистентност, Национален център по заразни и паразитни 

болести, София 

ВЪВЕДЕНИЕ: Алергичният ринит засяга приблизително 400 милиона души по света. 

Колонизацията със S. aureus е по-честа при пациенти с по-висок симптомен скор на 

ринитните прояви. Стафилококовите ентеротоксини  действат като суперантигени, 

предизвикващи интензивно поликлонално Т клетъчно  активиране и освобождаване на 

интерлевкин (IL)-4, IL5 и IL-13, които потенцират изотипното превключване  към клас  

IgE и еозинофилно възпаление. 

ЦЕЛТА на нашето проучване е да проверим дали серумните алерген-специфични нива 

на IgE могат да бъдат повлияни от колонизацията със  S. Aureus. 

МЕТОДИ: Събрахме  55 пациенти (средна възраст 29,9 години) с персистиращи 

назални симптоми от поне 2 месеца  или предварително диагностициран алергичен 

ринит. Микробиологичното изследване на назалните проби  за S.aureus беше 

извършено върху кръвен агар и впоследствие потвърдено чрез  MALDI Byotyper® IVD  

System ( масспектрометър Bruker Daltonics).   Алерген-специфиченият  серумен IgE 

тест се определи посредством системата Euroline Allergy Profile Inhalation, Enzyme 

Allergo Sorbent Test (EAST) на Euroimmune® за следните алергени: сладка пролетна 

трева, ежова главица, тимотейка, култивирана ръж, елша, бреза, леска, дъб, амброзия, 

пелин, живовляк, Dermatophagoides pter., Dermatophagoides farinae, котка, куче, кон, 

Penicilliin notatum, Cladosporium herbarum, aspergillus fumigatus, Alternaria alternata. 

РЕЗУЛТАТИ: S.aureus се  изолира при 17 участници с алергичен ринит. 41 от  

серумните проби са положителни за поне един специфичен инхалаторен алерген. Не се 

установи  значителна разлика между алерген-специфичните нива на IgE при S. aureus 

положителни и S. aureus отрицателни пациенти с ринит (p=0,24, r=0,86; p=0,26). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Колонизацията със S. aureus не е свързана с нивата на серум 

специфичния IgE при пациенти с ринит. 

Благодарности: Фонд научни изследвания, Конкурс за финансиране на 

фундаментални научни изследвания на млади учени и постдокторанти – 2022 г., 

Договор N KП -06-М63/9, 16.12.2022г. и с помощта на Европейския фонд за регионално 

развитие чрез ОП „Наука и образование за интелигентен растеж“ 2014-2020, 

BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични 

изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната имунология“. 
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2.INFLUENCE OF NASAL S. AREUS COLONIZATION ON SERUM SPECIFIC IGE 

LEVELS IN PATIENTS WITH ALLERGIC RHINITIS 

D. Hristova1, A. Decheva2, D. Donchev3, D. Vangelov1, V. Donev1, G. Nikolov1, M. Nikolova1 

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

Diseases - Sofia (Bulgaria), 2National Reference Laboratory for Intestinal Infections, 
Pathogenic Cocci and Diphtheria, 3National Reference Laboratory for Control and 

Monitoring of antimicrobial Resistance, National Center of Infectious and Parasitic Diseases 
- Sofia (Bulgaria) 

BACKGROUND: Allergic rhinitis affects approximately 400 million people worldwide.  S. 

aureus colonization is more frequent in patients with higher nasal symptom scores. 

Staphylococcal enterotoxins (SEs) act  as superantigens  inducing  an intense polyclonal T 

activation and  release of interleukin (IL)-4, IL5 and IL-13 that can enhance IgE class switch  

and eosinophilic inflammation.  

The AIM of our study was to check whether serum allergen- specific IgE levels might be 

influenced by S. aureus colonization 

METHODS: We recruited 55 patients (average age 29.9) with persistent nasal symptoms at 

least 2months  or previously diagnosed allergic rhinitis.  The microbiological examination of 

nasal swab for S.aureus was carried out on blood agar and subsequently confirmed through 

MALDI Biotyper® IVD System (microflex LT mass spectrometer (Bruker Daltonics).  

Allergen- specific serumIgE testing was performed with Euroline Allergy Profile Inhalation, 

Enzyme Allergo Sorbent Test (EAST) of Euroimmune® for following allergens: gweet vernal 

grass, orchard grass, tymothy grass, cultivated rye, alder, birch, hazel, oak, common ragweed, 

mugwort, english plantain, dermatophagoides pter., dermatophagoides farinae, cat, dog, 

horse, Penicilliin notatum, Cladosporium herbarum, aspergillus fumigatus, Alternaria 

alternata. 

RESULTS:  S. aureus was isolated in 17 participants with allergic rhinitis.  41 serum samples 

were positive for at least one specific aeroallergen.   There was no significant difference 

between the allergy- specific IgE levels in S. aureus positive  and S. aureus negative patients 

with rhinitis (p=0.24, r=0.86; p= 0.26). 

CONCLUSION: S. aureus colonization is not associated with serum specific IgE levels in 

patients with rhinitis.  

Acknowledgments: The study is supported by the National Science Fund, „Competition for 

financial support for project of junior basic researchers and postdocs – 2022”, Contract N 

KП -06-М63/9, 16 Dec 2022 and with the support of the European Fund for regional 

development through OP Science and Education for Smart Growth 2014-2020, Grant 

BG05M2OP001-1.002-0001-C04 Fundamental Translational and Clinical Investigations on 

Infections and Immunity. 
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3.ЛЕТАЛЕН СЛУЧАЙ НА ПОСТОПЕРАТИВЕН СЕПСИС, ПРЕДИЗВИКАН ОТ 

VTEC 0157:H7 

М. Павлова1, Р. Стоянова1, И. Иванов2, М. Попов3 

 

1НРЛ Чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия, НЦЗПБ, 2НРЛ КМАР, НЦЗПБ, 
3Отделение по инфекциозни болести, МБАЛ‘‘ Св. Иван Рилски‘‘ ЕООД, град Дупница 

Представяме клиничен случай при 78 годишна жена с постоперативен сепсис. Поради 

настъпила закрита перитрохантерна фрактура се налага операция за  поставяне на 

изкуствена тазобедрена става. Операцията се извършва успешно в Ортопедично 

отделение на МБАЛ Благоевград. Болната е с артериална хипертония и застой на 

сърдечна недосттъчност, за която е прилагана терапия. По време на престоя си в 

Отделението по ортопедия пациентката е имала кървави, диарични изхождания и 

няколкократни повръщания, като не е регистриран фебрелитет. Това наложило 

превеждането й за лечение в Отделение по инфекциозни болести на МБАЛ‘‘ Св. Иван 

Рилски‘‘ ЕООД Дупница. В НРЛ по Чревни инфекции, патогенни коки и дифтерия чрез 

mPCR метод се доказва наличие на Verotoxin 1 и 2 продуциращи E. coli и антиген на E. 

coli O157:H7 в клинична проба фецес от пациентката. В хода на заболяването общото 

състояние на болната е флуктуабилно. На третия ден състоянието на болната се 

подобрява след интензивна рехидратрираща терапия, без прилагане на антибиотици, 

поради риска от възникване на хемолитично-уремичния синдром (ХУС) и острата 

бъбречна недостатъчност (ОБН) от патогена. Двадесет и четири часа след 

подобрението състоянието на жената прогресивно се влошава с персистираща водниста 

дефекация до 8-9 за денонощие, тахиаритмична сърдечната дейност, левкоцитоза, 

анурия и масивни отоци. Налага се провеждане на интензивна интравенозна 

рехидратация, добавени са интравенозно, последователно Цефтриаксон и 

Метронидазол, поради възможността и за настъпило септично състояние с причинител 

ЕHEC 0157:H7. Въпреки симптоматичната и емпирична терапия, на седмия ден след 

превеждане в инфекциозно отделение, с остра дихателна и сърдечна недостатъчност 

пациентката прави екзитус леталис. Като основна причина за смъртта обсъждаме 

септичното състояние, дължащо се на колиентерит, а като придружаващи рискови 

фактори за настъпването на леталния ход обсъждаме пост оперативното състояние на 

тазобедрената става, както и придружаващите кардиологични заболявания.  

Благодарности. Проучването е осъществено с помощта на Европейския фонд за 

регионално развитие чрез ОП „Наука и образование за интелигентен растеж“ 2014-

2020, BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични 

изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната имунология“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: VTEC, 0157:H7; ХУС; кървава диария. 

3.A LETHAL CASE OF POSTOPERATIVE SEPSIS, CAUSED BY VTEC 0157:H7 

M. Pavlova1, R. Stoyanova1, I. Ivanov2, M. Popov3 

 
1NRL Enteric diseases, pathogenic cocci and diphtheria, NCIPD, 2NRL CMAR, NCIPD, 

3Department of Infectious Diseases, St. Ivan Rilski'' Ltd Hospital, Dupnitsa 



99 

 

We present a case of a 78-year-old woman with postoperative sepsis. Due to a closed peri 

trochanteric fracture, surgery for artificial hip replacement was required. The operation was 

successfully performed in the Orthopedic Department of Blagoevgrad Hospital. The patient 

had arterial hypertension and congestive heart failure for which therapy was administered. 

During her stay in the Orthopedics Department, the patient had bloody diarrhoea and several 

vomiting episodes, and no febrility was recorded. This necessitated her transfer to the 

hospital’s Infectious Diseases Unit for treatment.'' St. Ivan Rilski'' Dupnitsa. In the NRL for 

Enteric Diseases, the mPCR method confirmed the presence of Verotoxins 1 and 2 producing 

E. coli and antigen of serogroup O157:H7 in a clinical faecal sample from the patient. During 

the course of the disease, the patient's general condition was fluctuant. On the third day, the 

patient's condition improved after intensive rehydration therapy, without antibiotic 

administration, due to the risk of a hemolytic uremic syndrome (HUS) and acute renal failure 

(ARF) from the pathogen. Twenty-four hours after improvement, the woman's condition 

progressively worsened with persistent watery defecation up to 8-9 per day, tachyarrhythmic 

heart rate, leukocytosis, anuria, and massive edema. Intensive intravenous rehydration was 

required, and intravenous Ceftriaxone and Metronidazole were added, due to the possibility of 

sepsis also occurring with an EHEC 0157:H7 causative agent. Despite symptomatic and 

empiric therapy, on the seventh day after transfer to the infectious disease ward, with acute 

respiratory and cardiac failure, the patient made an exit lethal. We discuss the septic condition 

due to colienteritis as the underlying cause of death. We also discuss the postoperative hip 

condition and the accompanying cardiac disease as risk factors for the lethal course.  

Acknowledgements: The study was carried out with the support of the European Fund for 

regional development through OP Science and Education for Smart Growth 2014-2020, 

Grant BG05M2OP001-1.002-0001-C04 Fundamental Translational and Clinical 

Investigations on Infections and Immunity. 

KEYWORDS: VTEC, 0157:H7; HUS; bloody diarrhea  

4.ПРОУЧВАНЕ НА ЕТИОЛОГИЯТА НА УРОИНФЕКЦИИ В ПЛОВДИВСКИ 

РЕГИОН 

М. Рупчева1,2, М. Петров1,3, Й. Калчев1,2,3, Г. Ленгерова1,2,3, М. Мурджева 1,2,3 

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

Фармацевтичен Факултет, Медицински университет – Пловдив, 2Лаборатория по 
микробиология, УМБАЛ „Св. Георги“ Пловдив, България, 3Научно-изследователски 

институт на Медицински университет - Пловдив (НИМУ) 

ЦЕЛТА на настоящото изследване е да представи ретроспективен комплексен анализ 

на етиологичната структура на уроинфекциите и антимикробната чувствителност на 

изолати от урина в област Пловдив за периода 2017-2022 г.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За шест годишен период на проучването бяха изследвани 

77 621 материала от 25 087 пациенти. Изолатите бяха идентифицирани чрез стандартно 

биохимично изследване, полуавтоматизирани и автоматизирани методи (MALDI-TOF 

MS и Vitek 2 Compact). Антимикробната чувствителност беше тествана чрез дисково-

дифузионен метод, минимална потискаща концентрация, Е-тест, автоматизирана 

система (Vitek 2 Compact) и интерпретирани според EUCAST стандартите. 
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РЕЗУЛТАТИ: Доказаха се 10 177 изолата с голямо етиологично разнообразие. Най-

често се установиха Грам-отрицателни бактерии (74%), сред които преобладаваха 

представителите на разред Enterobacterales. E. coli се изолираха в 41% от случаите, 

втори по честота беше E. faecalis (15%), а трети – K. pneumoniae (11%). Към Candida 

spp. принадлежаха 3% от всички изолати. От E.coli 36% бяха продуценти на ESBLs. 

Установени бяха 0,33% карбапенем резистентни E. coli. От Enterococcus spp. 2/3 бяха с 

високостепенна аминогликозидна резистентност. Изолирани бяха ванкомицин 

резистентни 0,1% E. faecalis и 6,7% E. faecium. 72% от K. pneumoniae са резистентни на 

трето-генерационни цефалоспорини, а карбапенем-резистентните бележеха значителен 

пик – 40% през 2022 г. Изолирани бяха голям процент колистин резистентни K. 

pneumoniae 36% (2021г.) и 22% (2022 г.). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: При уроинфекции в Пловдивска област се установяват типичните 

клинично-значими патогени. Наблюдава се нарастване на изолатите с проблемна 

резистентност (ESBLs, VRE, HLAR, карбапенемазна резистентност и Col-R). 

Необходимо е  внедряване на съвременни молекулярно-генетични методи за ускорена 

етиологична диагностика с цел избор на най-подходящото антимикробно лечение и 

мерки за ограничаване на нарастващата антимикробната резистентност.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: уроинфекции, етиологична структура, антибиотична 

резистентност. 

4.STUDY ON THE  ETIOLOGY OF URINARY TRACT INFECTIONS IN THE 

PLOVDIV REGION 

M. Rupcheva 1,2, M. Petrov  1,3, Y. Kalchev 1,2,3, G. Lengerova 1,2,3, M. Murdjeva 1,2,3 
 

1Department of Medical Microbiology and Immunology “Prof. d-r Elissay Yanev”, Medical 
University of Plovdiv, 2Laboratory of Microbiology, University Hospital St. George – 

Plovdiv, 3Research Institute at Medical University of Plovdiv (RIMU). 

 
AIM/OBJECTIVES: Our investigation aims to present a retrospective complex analysis of 

the etiological structure of urinary tract infections and the antimicrobial susceptibility of urine 

isolates in Plovdiv region for the period 2017-2022. 

MATERIALS AND METHODS: Over a six-year study period, 77 621 materials from 25 

087 patients were examined. Isolates were identified by standard biochemical testing, semi-

automated and automated methods (MALDI-TOF MS and Vitek 2 Compact). Antimicrobial 

susceptibility was tested by disk diffusion method, minimal inhibitory concentration, E-test, 

automated system (Vitek 2 Compact) and interpreted according to EUCAST standards. 

RESULTS: Out of all 10 177 isolates with great etiological diversity were identified. Gram-

negative bacteria (74%) were found most often, among which the order Enterobacterales 

predominated. E. coli was isolated in 41% of cases, the second most frequent was E. faecalis 

(15%), and the third – K. pneumoniae (11%). To Candida spp. belong 3% of all izolates. Of 

E. coli 36% were ESBLs producers. Out of all E. coli, 0,33% were found carbapenem 

resistant. From Enterococcus spp. 2/3 were with high level aminoglycosides resistance. From 

E. faecalis 0,1% and E. faecium 6,7% were vancomycin-resistant. K. pneumoniae were 
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resistant to third-generation cephalosporins in 72%, and carbapenem resistance marked a 

significant peak - 40% in 2022. A large percentage of K. pneumoniae strains were colistin 

resistant – 36% in 2021 and 22% in 2022. 

CONCLUSION: In urinary tract infections in the Plovdiv region, the typical clinically 

significant patogenes were found. There is an increase in isolates with problematic resistance 

(ESBLs, VRE, HLAR, carbapenemase resistance and Col-R). It is necessary to implement 

modern molecular genetic methods for accelerated etiological diagnosis in order to choose the 

most appropriate antimicrobial treatment and measures to limit the growing antimicrobial 

resistance. 

KEYWORDS: urinary tract infections, etiological structure, antimicrobial resistance. 

5.SENSITITRE™ MYCOTBI AST PLATE ЗА ИЗПИТВАНЕ 

ЧУВСТВИТЕЛНОСТТА НА MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS КЪМ ШИРОК 

НАБОР ОТ АНТИТУБЕРКУЛОЗНИ ЛЕКАРСТВА 

С. Йорданова1, Ю. Атанасова1, А. Байкова1, Е. Бачийска1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести (НЦЗПБ), гр. София 

 
ЦЕЛ: Да се направи оценка на MYCOTBI AST Plate за изпитване лекарствената 

резистентност и определяне на минималните инхибиращи концентрации на 

M.tuberculosis complex. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са както клинични изолати, така и 

референтни туберкулозни щамове с позната чувствителност и определени генетични 
детерминанти на резистентността. Спазени са всички изисквания на производителя към 
културите, условията за работа и стъпките по разреждането и инокулацията на плаките.  

РЕЗУЛТАТИ: Методът е възпроизводим, а установените с него минимални 

инхибиращи концентрации са в съгласие с установените мутации. Чрез плаките може 
да се изпитва чувствителността към 12 противотуберкулозни лекарствени средства, с 
изключение на бедаквилин и линезолид. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Изпитването на минимални инхибиращи концентрации дава ценна 

информация при случаи на резистентност, в които се търсят алтернативи при 
изготвянето на терапевтичния режим. 

Благодарности. Проучването е осъществено с помощта на Европейския фонд за 

регионално развитие чрез ОП „Наука и образование за интелигентен растеж“ 2014-

2020, BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични 

изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната имунология“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: минимални инхибиращи концентрации, M. tuberculosis 

5.SENSITITRE™ MYCOTBI AST PLATE FOR TESTING MYCOBACTERIUM 
TUBERCULOSIS SUSCEPTIBILITY TO BROAD RANGE OF 

ANTITUBERCULOSIS DRUGS 

S. Yordanova1, Y. Atanasova1, A. Baikova1
, E. Bachiyska1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases (NCIPD), Sofia, Bulgaria 



102 

 

AIM: The aim of the study was to evaluate the MYCOTBI AST Plate for testing drug 
resistance and determining minimum inhibitory concentrations of M.tuberculosis complex. 

MATERIALS AND METHODS: We used both clinical isolates and reference tuberculosis 
strains with known susceptibility and defined genetic determinants of resistance. All 

manufacturer's requirements for cultures, operating conditions, dilutions and plate inoculation 
steps were followed.  

RESULTS: The obtained results are reproducible. The determined minimum inhibitory 
concentrations were in agreement with the detected mutations. MYCOTBI AST Plate offers 

simultaneously testing to 12 anti-tuberculosis drugs, except to bedaquiline and linezolid. 

CONCLUSION:  Minimum inhibitory concentration testing provides valuable information in 

TB resistant cases in which alternatives are sought in order to compose an adequate treatment 
regimen. 

Acknowledgments: The study was carried out thanks to Project No. BG05M2OP001-1.002-
0001, financed by the Operational Program "Science and Education for Smart Growth", co-

financed by the European Union through the European Regional Development Fund. 

KEYWORDS: minimal inhibitory concentration, M.tuberculosis 

6.БИОЛОГИЧНО РАЗНООБРАЗИЕ В БЪЛГАРСКИТЕ ПЕЩЕРИ НА 

НЕТУБЕРКУЛОЗНИ МИКОБАКТЕРИИ  

Ю. Атанасова 1, Р. Антова 2 , Л. Боянова 1, Л. Григорова 1, С. Йорданова 1 
1НЦЗПБ, 2студент СУ „Св. Кл. Охридски“ 

ВЪВЕДЕНИЕ: Нетуберкулозните микобактерии (НТМ) са нововъзникващи патогени, 

причиняващи опортюнистични инфекции при хора и животни. Разпространението им 

във водите и пещерите на България е слабо проучено. Те играят съществена роля в 

създаването на резервоари на някои видове НТМ в околната среда. 

ЦЕЛТА е да се подобри разбирането за екологичните източници в България на някои 

клинично значими видове НТМ. 

МЕТОДИ: оптимизиране на методите за успешно изолиране на НТМ от околната 

среда и идентификация чрез молекулярно-генетични методи. 

РЕЗУЛТАТИ: Общо 235 проби (карстова вода, седименти, почва, гуано от прилепи) са 

събрани в някои пещери от 203 - район Враца, 204 - район Понор, 205 - Безденски 

район и 303 - район Боснек. По-успешно е първичното изолиране на НТМ на твърда 

хранителна среда Löwenstein-Jensen при стайна температура. Изолирахме и 

определихме 24 (10%) НТМ от изследваните проби. Видовото разнообразие на НТМ 

включва: M. chelonae (n=3), M. gordonae (n=2), M. intermedium (n=3), M. scrofulaceum 

(n=1), M. szulgai (n=4) , M. fortuitum group (n=4), смесена култура НТМ (n=5), M. terrae 

комплекс (n=1), Mycobacterium sp. (n=1). Най-разпространени са бързорастящите НТМ 

видове (M. chelonae, M. fortuitum). Изолатите принадлежат към: група сапрофити 

(рискова група 1) и потенциални патогени (рискова група 2). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Успешно адаптирахме и приложихме процедура за деконтаминация 

и изолация на НТМ за материали от околната среда. За първи път в страната се 

характеризират видовете НТМ изолирани от пещерен биофилм и карстови води и да се 
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анализира географското им разпространение, като се картират най-често изолираните 

НТМ по местообитания. Установихме, че видовото им разнообразие е сравнимо с най-

често изолираните НТМ видове в Европа. Наличието на НТМ в пещерните екосистеми 

представлява потенциален източник за заразяване на човек. 

Благодарности: Проучването е осъществено с помощта на ФНИ - KП-06-

М61/15.12.2022 и доброволците от спелео клуб „Хеликтит“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: нетуберкулозни микобактерии, биоразнообразие, български 

пещери.  

6.NONTUBERCULOUS MYCOBACTERIA DIVERSITY IN KARST WATERS AND 

BIOFILMS IN BULGARIAN CAVES 

Y. Atanasova1, R. Antova2, L. Boyanova1, L. Grigorova1, Stanislava Yordanova1 
 

1NCIPD, Sofia, Bulgaria, 2student, Sofia University „St. Kliment Ohridski“, Sofia, Bulgaria 

INTRODUCTION: Nontuberculous Mycobacteria (NTM) are emerging pathogens causing 

opportunistic infections in humans and animals. They distribution in the waters and caves of 

Bulgaria is poorly studied. Climatic changes are associated with changes in the amplitudes of 

ambient and water temperature, as well as changes in the amount of precipitation, which play 

an essential role in the creation of reservoirs of some types of NTM in the environment.  

OBJECTIVE OF this study is to improve the understanding of the specific environmental 

predictors leading to the spread of NTM in the country  

METHODS: optimization of the methods for successful isolation of environmental NTM and 

identification through molecular genetic methods. 

RESULTS: A total 235 samples (karst water, sediments, soil, bat guano) were collected in 

some caves from 203 - Vratsa Karst area, 204 - Ponor Karst area, 205 - Bezdenski area and 

303 - Karst and caves in Bosnek region. Primary isolation of mycobacteria by Löwenstein–

Jensen at room temperature was more successful than the one on liqid media at 37°C. We 

identified 24 (10%) NTM from this materials. The diversity of NTM includes: M. chelonae 

(n=3), M. gordonae (n=2), M. intermedium (n=3), M. scrofulaceum (n=1), M. szulgai (n=4), 

M. fortuitum group (n=4), NTM mix culture (n=5), M. terrae complex (n=1), Mycobacterium 

sp. (n=1). Species from rapidly growing NTM (M. chelonae, M. fortuitum group) are the most 

common. The isolates belong to group of environmental saprophytes (Risk group 1) and 

potential pathogens (Risk group 2). 

CONCLUSIONS: We have successfully implemented a procedure for decontamination and 

isolation of NTM species from the environment. For the first time in the country, the species 

of NTM recovered from cave biofilm and karst waters. NTM are distributed in natural 

habitats in the country and that their species diversity is comparable to the most frequently 

isolated NTM species in Europe. The presence of NTM in cave ecosystems represents a 

potential source of human infection.  

KEYWORDS: Nontuberculous Mycobacteria, geographical diversity, Bulgarian caves. 
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7.РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА ГЕНИ, КОДИРАЩИ ФАКТОРИ НА 

ВИРУЛЕНТНОСТ ПРИ КЛИНИЧНИ И ИНТЕСТИНАЛНИ ВАНКОМИЦИН-

РЕЗИСТЕНТНИ ЕНТЕРОКОКИ 

П. Христова1, Т. Българанова1, Н. Йорданова1, E. Валентина1. Едрева1, Х. Хиткова1 

 
1Катедра Микробиология и вирусология, Медицински университет – Плевен, България 

ЦЕЛ: Целта на настоящето проучване е да се определи разпространението на гени, 

кодиращи фактори на вирулентност при ванкомицин-резистентни ентерококи (VRE), 

изолирани от клинични и интестинални проби на хоспитализирани пациенти. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследването е проведено върху 163 VRE изолатa (94 

клинични и 69 интестинални) от пациенти лекувани в Университетската болница ”Д-р 

Г. Странски”, Плевен. Видовото разпределение на тестваните клинични и интестинални 

VRE е както следва: E. faecium – 85 и 14, E. gallinarum – 5 и 33, E. casseliflavus –3 и 21, 

1 E. durans и 1 E. faecalis. Гените, кодиращи вирулентност ace/acm, asa1, cylA, efaA, esp, 

gelE и hyl бяха открити посредством мултиплекс PCR. 

РЕЗУЛТАТИ: Общо 107 (65.6%) VRE бяха носители на фактори за вирулентност: 85 

клинични и 14 интестинални изолата E. faecium, 1 клиничен E. durans, 1 интестинален 

E. faecalis и 6 интестинални E. gallinarum. Нито един от тестваните E. casseliflavus не 

беше положителен за гени, кодиращи фактори на вирулентност. 

Комбинацията от acm и esp беше установена при 77 клинични и 12 интестинални E. 

faecium. Допълнителен ген, кодиращ вирулентност – gelE или hyl се установен при 6 

клинични и 2 интестинални E. faecium. Един клиничен изолат беше положителен само 

за gelE, а друг – за gelE, asa1, esp и ace. При E. faecalis бяха потвърдени 4 гена (gelE, 

asa1, efaA и ace), а при E. durans – съответно 2 гена (acm и hyl). 

При 6 чревни изола E. gallinarum, 3 бяха носители на acm в комбинация с esp или hyl, 2 

бяха положителни за hyl или esp и 1 за asa1, efaA, esp, ace и cylA. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Голямо разнообразие от детерминанти на вирулентност се установи 

при 65.6% от проучваните VRE. Kомбинация от 2 гена, основно acm и esp, беше 

доказана при 94 (87.8%) от изолатите с вирулентни фактори. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ванкомицин-резистентни ентерококи, гени, вирулентни фактори 

7.DISTRIBUTION OF GENES ENCODING VIRULENCE FACTORS IN CLINICAL 

AND INTESTINAL VANCOMYCIN-RESISTANT ENTEROCOCCI  

P. Hristova1, T. Bulgaranova1, N. Yordanova1, V. Edreva1, H. Hitkova1 
 

1Department of Microbiology and Virology, Medical University – Pleven, Bulgaria 

AIM: The aim of the current study was to determine the prevalence of genes encoding 

virulence factors in vancomycin-resistant enterococci (VRE) isolated from clinical and 

intestinal samples of hospitalized patients. 
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MATERIALS AND METHODS: The study was performed on 163 VRE isolates (94 

clinical and 69 intestinal) from patients treated in the University Hospital ”D-r G. Stranski”, 

Pleven. The species distribution of the tested clinical and intestinal VRE was as follow: E. 

faecium – 85 and 14, E. gallinarum – 5 and 33, E. casseliflavus – 3 and 21, 1 E. durans and 1 

E. faecalis. The virulence genes ace/acm, asa1, cylA, efaA, esp, gelE and hyl were detected 

using multiplex PCR. 

RESULTS: A total of 107 (65.6%) VRE were carriers of virulence factors: 85 clinical and 14 

intestinal E. faecium isolates, 1 clinical E. durans, 1 intestinal E. faecalis and 6 intestinal E. 

gallinarum. None of the tested E. casseliflavus was positive for genes encoding virulence 

factors. 

The combination of acm and esp was found in 77 clinical and 12 intestinal E. faecium. 

Additional virulence gene – gelE or hyl were detected in 6 clinical and 2 intestinal E. faecium. 

One clinical isolate was positive only for gelE and other – for gelE, asa1, esp and ace. In E. 

faecalis were confirmed 4 genes (gelE, asa1, efaA and ace), and in E. durans – 2 genes (acm 

and hyl).  

Among the 6 intestinal E. gallinarum isolates, 3 were carriers of acm in combination with esp 

or hyl, 2 were positive for hyl or esp and 1 for asa1, efaA, esp, ace and cylA. 

CONCLUSION: High diversity of virulence determinants was found among 65.6% of the 

studied VRE. A combination of 2 genes, mainly acm and esp, was detected in 94 (87.8%) of 

the isolates with virulence factors. 

KEYWORDS: vancomycin-resistant enterococci, genes, virulence factors 

8.МНОЖЕСТВЕНИ ИНФЕКЦИИ С HELICOBACTER PYLORI 

Л. Боянова1, Л. Боянова1, П. Хаджийски2, Н. Кандиларов3, Д. Йорданов1, Р. Гергова1, Р. 

Марковска1 
 

1Катедра по Медицинска микробиология, Медицински факултет, Медицински 

университет - София, София, България, 2Специализарана болница за активно лечение 
по дестски болести, Медицински факултет, Медицински университет - София, 

София, България, бул. „Aкад. Иван Евстатиев Гешов“, 1606 София, България, 
3Клиниката по обща и чернодробно-панкреатична хирургия, Катедра по хирургия, 

Медицински факултет, Медицински университет - София, София, България 

ЦЕЛ: Да се изследва честотата на множествени инфекции с повече от един щам 

Helicobacter pylori (H. pylori) сред български пациенти за периода 2017-2022 г. Да се 
установи има ли зависимост между наличието на множествена инфекция и клиничната 

диагноза.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Бяха изследвани 155 проби от стомашни биопсии на 

диспептични пациети, от които 134 възрастни и 21 деца. Видовата идентификация беше 
направена с културелен метод. Бактериална ДНК, добита чрез термоекстракция, беше 

използвана за извършване на полимаразно верижна реакция, която се отчиташе с гел-
електрофореза. Бяха изследвани следните гени и алелни вариации: ureA, cagA, vacA – s 
регион (s1a, s1b, s1c, s2), vacA – m регион (m1a, m1b, m2), vacA – i регион (i1 и i2), iceA 

(A1 и А2). Наличието на над един алелен вариант в една проба, беше счетено като 
индикация за наличие на множествена инфекция с повече от един щам H. pylori. 
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РЕЗУЛТАТИ: Множествените инфекции бяха с честота 36.1%, като тези с два щама са 
преобладаващи (34.8 %), докато 1.3% (2 проби) бяха тройно позитивни.  Най-честата 

комбинация от алели беше vacA s1as2 и vacA s1cs2. При двамата пациенти, 
инфектирани с три щама, се доказаха следните субтипове: vacA s1bs1cs2i1i2/iceA1A2 и 
vacA s1as1cs2. Те бяха възрастни мъже с хроничен гастрит, изследвани през 2022 г.  

При никой от пациентите с язвена болест (8 на брой) не се доказа множествена 
инфекция.  Наблюдаваше се повишена честота на смесените инфекции за периода 2020-

2022 г., в сравнение с периода 2015-2019 г. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Честота на множествените инфекции корелира с високата степен на 

разпространение на микроорганизма сред българската популация (72.4% през 2011 г.). 
Доказването на повече смесени инфекции в периода на COVID пандемията може да се 

дължи на по-близкия вътресемеен контакт. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: H. pylori, множествени, инфекции 

Финансиране: Тази работа е финансирана от Грантов Договор № D-129/14.06.2022 г., 

Проект № 7307/17.11.2021 г. на Медицински университет в София (Съвет по 

медицински науки). Работата е подкрепена и от българското Министерство на 

образованието и науката по Националната програма за научни изследвания „Млади 

учени и постдокторанти”. 

8.MULTIPLE HELICOBACTER PYLORI INFECTIONS 

L. Boyanova1, L. Boyanova1, P. Hadzhiyski2, N. Kandilarov3, D. Yordanov1, R. Gergova1, 
R. Markovska1 

 
1Department of Medical Microbiology, Medical Faculty, Medical University of Sofia, Sofia, 

Bulgaria, 2Specialized Hospital for Active Pediatric Treatment, Medical Faculty, Medical 
University of Sofia, “Acad. Ivan Evstatiev Geshov” blvd., 1606 Sofia, Bulgaria, 3Department 
of General and Hepatobiliary Pancreatic Surgery, Department of Surgery, Medical Faculty,  

Medical University of Sofia, Sofia, Bulgari 

AIM: To evaluate the rates of Helicobacter pylori (H. pylori) infections with multiple strains 

among Bulgarian patients for period 2017-2022. To examine the association between 

presence of multiple infection and clinical diagnosis. 

MATERIALS AND METHODS: We examined 155 stomach biopsies of dyspeptic patients. 

Majority of them were adults (134) and 21 were children. Species identification was 

performed using cultural method. We acquired bacterial DNA through thermo extraction and 

subsequently used it as template for polymerase chain reaction (PCR) that was read through 

gel-electrophoresis. We examined the following genes and alleles: ureA, cagA, vacA – s 

region (s1a, s1b, s1c, s2), vacA – m region (m1a, m1b, m2), vacA – i region (i1 и i2), iceA 

(A1 и А2). Detection of more than one allelic variant in a single sample indicated multiple H. 

pylori infection. 

RESULTS: Multiple infection rate was 36.1%. Most of them were combination of two 

strains (34.1%), while 1.3% (2 patients) were triple-strain infections. The most common 

allelic combinations were vacA s1as2 and vacA s1cs2. The two patients with triple infections 

had the following subtypes: vacA s1bs1cs2i1i2/iceA1A2 and vacA s1as1cs2. They both were 

adult males with chronic gastritis examined in 2022. None of the ulcer patients (n=8) had 
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multiple subtype infection. We observed increasing in the number of multiple infections for 

the period 2020-2022 compared to 2015-2019. 

CONCLUSION: Multiple infection rates corresponded to the high prevalence of H. pylori 

infection among Bulgarian population (72.4% in 2011). The reason behind increased number 

of multiple infections around COVID pandemics period may be the close contact between 

family members.  

KEYWORDS: Helicobacter pylori, multiple, infections 

Funding: This work was funded by the Grant Contract No. D-129/14.06.2022, Project 

No.7307/17.11.2021 of Medical University of Sofia (Medical Science Council). This work 

was also supported by the Bulgarian Ministry of Education and Science under the National 

Program for Research ''Young Scientists and Postdoctoral Students''. 

9.КЛИНИЧЕН СЛУЧАЙ НА БЕЛОДРОБНА НОКАРДИОЗА ПРИ 

ИМУНОКОМПРОМЕТИРАН ПАЦИЕНТ 

Л. Боянова1, З. Иванова1, И. Филипова1 

 

1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести 

ЦЕЛ: В нашия клиничен случай описваме белодробно заболяване, при което се 

изолира Nocardia nova от  бронхо–алвеоларен лаваж, последвано от изолиране на 

сигнификантно количество чиста култура гъбички – плесен – Aspergillus fumigatus. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: От културелното изследване се изолира микроорганизъм 

с белезникав въздушен и субстратен мицел, вкопан в агара. Микроорганизмът беше 

идентифициран с технологията MALDI-TOF (Biotyper Bruker) като Nocardia nova. 

Последва определяне на антимикробната активност.  

От културелното контролно изследване след терапията за N.nova се изолира в 

сигнификантно количество чиста култура гъбички – плесен – Aspergillus fumigatus . 

Последва определяне на антимикотичната чувствителност на плесента. 

РЕЗУЛТАТИ: Изолираният щам N.nova показва резистентност на хинолони и 

аминогликозиди, на тетрациклини и на клиндамицин. Бактерията също показа 

резистентност на ампицилин и чувствителност на Amoxicillin/Clav.acid, вероятно бета-

лактамаза продуциращ щам. Чувствителността към макролиди за N.nova беше 

очаквана. 

Aspergillus fumigatus се оказа чувствителен щам към изследваните антимикотици-

Itraconazole, Voriconazole, Nystatin, Isavuconazole, Anidulafungin, AmphotericinB и 

Posaconazole. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Препоръката е включване на антимикотици при продължителна 

антибиотична терапия, както и при инхалаторно приложение на кортикостероиди, 

които са доказано рисков фактор за поява на медицински значими гъбички.  

Няма спецефични мерки за предотвратяване на нокардиоза. Доказано е обаче, че 

едновременното прилагане на TMP/SMX профилактично при получаване на високи 
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дози имуносупресори след трансплантация, би могло да намали рискът от нокардиални 

инфекции. 

KEYWORDS: Nocardia, Aspergillus, MALDI TOF 

Благодарности. Проучването е осъществено с помощта на Европейския фонд за 
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2020, BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични 
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9.A CLINICAL CASE OF PULMONARY NOCARDIOSIS IN AN 

IMMUNOCOMPROMISED PATIENT 

L. Boyanova1 , Z. Ivanova1 , I. Filipova1 

  

1National Center for Infectious and Parasitic Diseases 

PURPOSE: In our clinical case, we describe a lung disease in which Nocardia nova was 

isolated from broncho-alveolar lavage, followed by the isolation of a significant amount of 

pure culture fungus - mold - Aspergillus fumigatus . 

MATERIALS AND METHODS: A microorganism with a whitish aerial and substrate 

mycelium embedded in the agar was isolated from the cultural study. The microorganism was 

identified with MALDI-TOF technology(Biotyper Bruker) as Nocardia nova. Determination 

of antimicrobial activity followed. 

From the post-therapy culture control study for N.nova is isolated in a significant amount of a 

pure culture fungus - mold - Aspergillus fumigatus . This was followed by determination of 

the antifungal sensitivity of the mold. 

RESULTS: N.nova strain showed resistance to quinolones and aminoglycosides, to 

tetracyclines and to clindamycin. The bacterium also showed resistance to ampicillin and 

sensitivity to Amoxicillin/ Clav.acid , probably a beta-lactamase producing strain. Macrolide 

sensitivity for N.nova was expected. 

Aspergillus fumigatus proved to be a sensitive strain to the studied antimycotics - 

Itraconazole, Voriconazole, Nystatin, Isavuconazole, Anidulafungin, AmphotericinB and 

Posaconazole. 

CONCLUSION: The recommendation is the inclusion of antimycotics in long-term 

antibiotic therapy, as well as in the case of inhaled corticosteroids, which are a proven risk 

factor for the occurrence of medically significant fungi. 

There are no specific measures to prevent nocardiosis. However, it has been shown that the 

concomitant administration of TMP/SMX prophylactically when receiving high-dose 

immunosuppressants after transplantation could reduce the risk of nocardial infections. 

Acknowledgements: The study was carried out with the support of the European Fund for 

regional development through OP Science and Education for Smart Growth 2014-2020, 

Grant BG05M2OP001-1.002-0001-C04 Fundamental Translational and Clinical 

Investigations on Infections and Immunity. 
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10.ЦЕЛИ, ЗАДАЧИ И ПОСТИГНАТИ РЕЗУЛТАТИ ПО 

НАУЧНОИЗСЛЕДОВАТЕЛСКИ ПРОЕКТ № КП-06-Н33/18 НА ТЕМА 

„МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧНИ ПРОУЧВАНИЯ ВЪРХУ 

РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА ПНЕВМОЦИСТОЗАТА ПРИ ХОРАТА В 

БЪЛГАРИЯ” 

Н. Цветкова1, А. Иванова1, И. Райнова1, Р. Харизанов1, Н. Янчева-Петрова3, Д. 
Страшимиров3, Р. Еникова1, М. Виденова1, Е. Канева1, И. Кафтанджиев1, В. 

Левтерова2, И. Симеоновски2, Николай Янев4 
 

1Катедра по паразитология и тропическа медицина, НЦЗПБ, София, България, 
2Катедра по микробиология, НЦЗПБ, София, България, 3Отделение за лечение на 

придобита имунна недостатъчност, Специализирана болница за активно лечение по 

инфекциозни и паразитни болести „Проф. Иван Киров“, София, България, 
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лечение (УМБАЛ) "Свети Иван Рилски" ЕАД, бул. Акад. Иван Гешов. 15, 1431 София, 

България 

ЦЕЛ: да се проучи разпространението на пневмоцистозата при различни групи 

имунокомпрометирани и имунокомпетентни лица, да се установят нивата на 

колонизация от патогена сред рискови групи на населението и да се изясни тяхната 

роля като възможен резервоар за разпространение на инфекцията с P. jirovecii. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Приложeни са микроскопски и генетични методи за 

откриване на патогена в проби от горните и долните дихателни пътища (ГДП/ДДП). 

Изследваните лица са разпределени в три основни групи: различни рискови 

контингенти имунокомпетентни, имунокомпрометирани и клинично здрави лица, без 

признаци и симптоми на инфекции на дихателната система. За откриване на точкови 

мутации в кодони 55 и 57 на гена, кодиращ дихидроптероат синтаза (DHPS), прицелно 

място в механизма на действие на прилаганите като първа линия за 

профилактика/лечение на пневмоцистоза, сулфони и сулфонамиди, са използвани 

респективно рестриктазите АссI и HaeIII.   

РЕЗУЛТАТИ: За периода януари 2019 г. - май 2023 г. са анализирани 365 проби от 

ГДП и ДДП на пациенти със съмнение за пневмоцистоза. Микроскопското изследване 

на оцветени натривки показа ниска чувствителност (12+) в сравнение с приложените 

PCR анализи в реално време (56+). Най-висока честота на пневмоцистна инфекция 

(84%) е наблюдавана при имуносупресираните пациенти в сравнение с 

имунокомпетентните лица. Всички изследвани за мутации изолати на P. jirovecii са 

носители на дивия тип на dhps ген.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Генетичните техники за откриване на P. jirovecii, позволяват 

доказването на патогена в получени чрез неинвазивни процедури клинични материали, 

като храчка, трахеален аспират, в които обикновено количеството на патогена не е 

високо. Данните от проучването на местните изолати на P. jirovecii за наличие на 

мутации в кодони 55 и 57 на dhps ген показват липса или много ниска честота на 

тяхната поява в България. Резултатите от изследванията по проекта имат практическо 
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приложение за повишаване откриваемостта на патогена чрез оптимизиране на 

лабораторната диагностика.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Pneumocystis jirovecii пневмония (PCP), оцветителни методи, PCR 

в реално време 
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развитие чрез ОП „Наука и образование за интелигентен растеж“ 2014-2020, 

BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, транслиращи и клинични 

изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната имунология“. 

10.GOALS, TASKS AND ACHIEVED RESULTS OF RESEARCH PROJECT NO. КP-

06-N33/18 TITLED "MOLECULAR GENETIC STUDIES ON THE PREVALENCE 

OF HUMAN PNEUMOCYSTIS PNEUMONIA IN BULGARIA" 

N. Tsvetkova1, A. Ivanova1, I. Raynova1, R. Harizanov1, N. Yancheva-Petrova3, D. 

Strashimirov3, R. Enikova1, M. Videnova1, E. Kaneva1, I. Kaftandjiev1, V. Levterova2, I. 
Simeonovski2, N. Yanev4 

 
Department of Parasitology and Tropical Medicine, NCIPD, Sofia, Bulgaria, 2Department of 

Microbiology, NCIPD, Sofia, Bulgaria, 3Department for AIDS, Specialized Hospital for 

Active treatment of Infectious and Parasitic Diseases „Prof. Ivan Kirov“, Sofia, Bulgaria, 
4Bronchological Department, University Multi-profile hospital for active treatment (UMBAL) 

"Sveti Ivan Rilski" EAD, „Acad. Ivan Geshоv“ Blvd. 15, 1431 Sofia, Bulgaria 

AIM: To investigate the prevalence of pneumocystosis in different groups of 

immunocompromised and immunocompetent individuals, to identify the levels of 

colonization of the pathogen among at‐ risk populations and to clarify the role of colonized 

individuals as a possible reservoir for the spread of P. jirovecii infection. 

MATERIALS AND METHODS: Microscopic and genetic methods were applied for the 

pathogen detection in fluid samples from upper and lower respiratory tract (URT/LRT). The 

subjects included in the study were divided into three main groups: different risk contingents 

of immunocompetent, immunocompromised, and clinically healthy individuals, without signs 

and symptoms of respiratory infections. For the detection of point mutations at codons 55 and 

57 of the gene encoding dihydropteroate synthase (DHPS), a target site in the mechanism of 

action of sulfones and sulfonamides used as first-line prophylaxis/treatment of 

pneumocystosis, restriction enzymes AccI and HaeIII were used, respectively. 

RESULTS: For the period January 2019 - May 2023, 365 samples of the URT and LRT of 

patients suspected of having pneumocystosis were analyzed. Microscopic examination of 

stained smears showed low sensitivity (12+) compared to the applied real-time PCR assays 

(56+). The highest morbidity rate of pneumocystosis (84%) was registered in 

immunosuppressed compared to immunocompetent persons. All P. jirovecii isolates tested for 

mutations carried the wild-type dhps gene. 
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CONCLUSION: Genetic techniques for the detection of P. jirovecii allow the detection of 

the pathogen in clinical materials obtained by non-invasive procedures, such as sputum, 

tracheal aspirate, in which the quantity of the pathogen is usually not high. The data from the 

study of the indigenous P. jirovecii isolates for the presence of mutations at codons 55 and 57 

of the dhps gene showed the absence or very low frequency of their occurrence in Bulgaria. 

The results of the research project have a practical application for increasing the detectability 

of the pathogen by optimizing laboratory diagnostics. 

KEYWORDS: Pneumocystis jirovecii pneumonia (PCP), real-time PCR, optical microscopy  
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11.РАЗПРОСТРАНЕНИЕ НА КУ-ТРЕСКА И БАРТОНЕЛОЗА СРЕД СТУДЕНТИ 

ПО ВЕТЕРИНАРНА МЕДИЦИНА – ПЪРВО ПРОУЧВАНЕ ЗА СТРАНАТА 

К. Иванова1, П. Генова-Калу1, Р. Пепович2, И. Цачев3,  

М. Баймакова4 
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3Ветеринарномедицински факултет, Тракийски Университет, Стара Загора, 

4Военномедицинска Академия, Инфекциозна Клиника, София  

ВЪВЕДЕНИЕ: Ку-треската и бартонелозата са зооантропонози с глобално 

разпространение и широк гостоприемников обхват. Интересът към тях непрекъснато 

нараства поради неизяснения характер на епидемичния процес, безсимптомното 

протичане и/или атипичната клинична картина, сходна с други заболявания, 

затрудняваща ранното им диагностициране и др. Една от най-уязвимите рискови 

професионални групи е тази на ветеринарните лекари, които са изложени на 

инфекцията по аерогенен и контактен път на заразяване. Малко се знае за 

разпространението на Ку-треска и бартонелоза сред студенти по ветеринарна 

медицина. Това е първото за страната проучване. 

ЦЕЛ: Да се проучи разпространението на Ку-треска и бартонелоза сред студенти по 

ветеринарна медицина.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Анкетирани са 61 броя студенти, V-ти курс от 

Ветеринарномедицински факултет на Лесотехнически Университет, гр. София и са 

извършени серологични и молекулярно-генетични изследвания за Coxiella burnetii и 

Bartonella spp. Диагностиката на C. burnetii е извършена чрез индиректен 

имуноензимен ELISA (anti-C. burnetii ph. II IgM/IgG) анализ и с помощта на 

едностъпков конвенционален PCR (за детекция на IS1111 гена на C. burnetti и ribC гена 

на Bartonella spp.). 
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РЕЗУЛТАТИ: Изследваните лица са на средна възраст 24.2 год. (± 12.29 год.). От тях 

85% са българи, 10% са македонци и 5% - турци. 62.3% от изследваните лица са жени, а 

37.7% - мъже. Чрез индиректен ELISA анализ на тестираните 61 броя студенти са 

доказани anti-C. burnetii позитивни ph. II IgM антитела при 18% от изследваните проби. 

При изследваните серумни проби положителен anti-C. burnetii ph. II IgG резултат е 

доказан при 45%. Положителен PCR сигнал за C. burnetii-ДНК е получен при 5%, а за 

Bartonella spp. – при 1.6% от изследваните пациенти.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Серологичното разпространение на C. burnetii е значително сред 

студентите по ветеринарна медицина, както и бяха идентифицирани рисковите 

фактори, свързани с проучването. Това показва, че Ку-треската представлява 

професионален риск за студентите по ветеринарна медицина. В резултат на натрупания 

опит в лабораторията е разработена диагностична схема, включваща комплекс от 

методи за подобряване на ранната лабораторна диагностика на C. burnetii и Bartonella 

spp. Това е първото проучване в България и са необходими разширени по-нататъшни 

изследвания. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Coxiella burnetii, Bartonella spp., конвенционален PCR, серология, 

студенти по ветеринарна медицина 

Благодарност: Лабораторните изследвания са финансирани по научно-

изследователски проект Договор № КП-06-Н33/3 към Фонд Научни Изследвания с 

помощта на Европейския фонд за регионално развитие чрез ОП „Наука и образование 

за интелигентен растеж“ 2014-2020, BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, 

транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната 
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11.PREVALENCE OF Q-FEVER AND BARTONELLOSE AMONG VETERINARY 

MEDICAL STUDENTS - A FIRST STUDY FOR THE COUNTRY 

K. Ivanova1, P. Genova-Kalou1, R. Pepovich2, I. Tsachev3, M. Baimakova4 

 
1NRL “Cell cultures, rickettsia and oncogenic viruses”, Department of Virology, National 

Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia, 2Faculty of Veterinary Medicine, 

University of Forestry, Sofia, 3Faculty of Veterinary Medicine, Trakiya University, Stara 
Zagora, 4Military Medical Academy, Clinic of Infectious Diseases, Sofia 

INTRODUCTION: Q-fever and bartonellosis are zooanthroponoses with a global 

distribution and a wide host range. Interest in them is constantly growing due to the unclear 

nature of the epidemic process, the asymptomatic course and/or the atypical clinical picture, 

similar to other diseases, making their early diagnosis difficult, etc. One of the most 

vulnerable risk professional groups is that of veterinarians, who are exposed to the infection 

through an aerosol and contact route of infection, however little is known about the risk for 

veterinary medicine students. This is the first survey for the country. 

AIM: To investigate the prevalence of whooping cough and bartonellosis among veterinary 

students. 

MATERIALS AND METHODS: A cross-sectional study with 61 students, 5th year of their 

studies at the Faculty of Veterinary Medicine of the University of Forestry, Sofia, were 
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surveyed and serological and molecular-biology tests were performed for Coxiella burnetii 

and Bartonella spp. The diagnosis of C. burnetii was performed by an indirect 

immunoenzymatic ELISA (anti-C. burnetii ph. II IgM/IgG) assay and by conventional PCR 

(for the detection of the IS1111 gene of C. burnetti and the ribC gene of Bartonella spp.). 

RESULTS: The average age of the tested students was 24.2 years (± 12.29 years). Of them, 

85% are Bulgarians, 10% Macedonians and 5% Turks. 62.3% of the examined students were 

women, and 37.7% were men. Through indirect ELISA analysis, the tested 61 students were 

found to be anti-C. burnetii positive ph. II IgM antibodies in 18% of the examined samples. In 

the examined serum samples positive anti-C. burnetii ph. II IgG result was demonstrated in 

45%. A positive PCR signal for C. burnetii-DNA was obtained in 5%, and for Bartonella spp. 

– in 1.6% of the examined patients. 

CONCLUSIONS: C. burnetii seroprevalence is considerable among veterinary medicine 

students and study related risk factors were identified. This indicates Q fever as an 

occupational risk for veterinary medicine students. As a result of the accumulated experience 

in the laboratory, a diagnostic scheme was developed, including a complex of methods to 

improve the early laboratory diagnosis of C. burnetii and Bartonella spp. This is the first study 

in Bulgaria and extended further research is needed. 

KEYWORDS: Coxiella burnetii, Bartonella spp., conventional PCR, serology, students of 

veterinary medicine 
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12.COVID-19 С НЕВРОЛОГИЧНИ И НЕВРОПСИХИАТРИЧНИ УСЛОЖНЕНИЯ. 

КЛИНИЧНИ СЛУЧАИ  

П. Василев1,2, А. Тодев1,2, И. Балтаджиев1,2, О. Бойкинова1,2, Д. Стоянов3,4, М. 
Стойчева4 
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Пловдив, 3Катедра по психиатрия и медицинска психология, МФ, МУ-Пловдив, 
4Научно-изследователски институт, МУ-Пловдив 

ВЪВЕДЕНИЕ: В началото на декември 2019 г. 27 случая на пневмония, свързани с 
нова коронавирусна инфекция, бяха идентифицирани в няколко болници в Ухан, 

Китай. Новият коронавирус предизвика безпокойство и отчаяние в световен мащаб 
поради своята контагиозност, висока патогенност и липса на етиологично лечение. 

COVID-19 клинично се манифестира основно с респираторни прояви, но пряко или 
косвено засяга периферна и централна нервна система, като се демонстрира с редица 
неврологични и невропсихиатрични отклонения. Те засягат всички възрастови групи и 

варират по тежест. 

ЦЕЛ: Да се представят два клинични случая: при (1) пациент развил мозъчен инфаркт, 
следствие от остро исхемично нарушение на мозъчното кръвообращение, в хода на 
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COVID-19, и (2) пациент развил психично разстройство, дължащо се на увреждане и 
дисфункция на главния мозък и/или на соматична болест, при SARS CoV-2 инфекция. 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Клиничен и епидемиологичен анализ, лабораторни, 
микробиологични, молекулярно-биологични, вирусологични и образни изследвания. 

РЕЗУЛТАТИ: Първият клиничен случай се отнася за жена на 47 години, без 
придружаващи заболявания, при която COVID-19 протече с исхемичен мозъчен инсулт 

в хода на болестта. Дехоспитализирана с клинично подобрение, след 6 дневно лечение. 
Във втория клиничен случай се касае за мъж на 57 г., без придружаващи заболявания, 

който развива тежка двустранна пневмония и психично разстройство. 
Дехоспитализиран с клинично подобрение, след 12 дневно лечение. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Неврологичните и невропсихиатричните поражения са рядко 
срещани придружаващи заболявания и/или усложнения, при пациенти с COVID-19. Те 

могат да възникнат или да екзацербират при пациенти със SARS CoV-2 инфекция и са 
критични за хода и изхода на болестта.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, неврологични и психиатрични усложнения 

12.COVID-19 WITH NEUROLOGICAL AND NEUROPSYCHIATRIC 

COMPLICATIONS. CLINICAL CASES 

P. Vasilev1,2, A. Todev1,2, I. Baltadzhiev1,2, O. Boykinova1,2, D. Stoyanov3,4,  M. Stoycheva4 
 

1Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical Medicine, Medical Faculty, 
MU Plovdiv, 2Clinic of Infectious Diseases, Parasitology, University Hospital "St George", 
Plovdiv, 3Department of Psychiatry and Medical Psychology, Medical Faculty, MU Plovdiv, 

4Department of Science and Research, MU Plovdiv 

INTRODUCTION: In early December 2019, 27 cases of pneumonia associated with novel 
coronavirus infection were identified in several hospitals in Wuhan, China. The novel 

coronavirus has caused anxiety and despair worldwide due to its contagiousness, high 
pathogenicity and lack of etiological treatment. COVID-19 clinically manifests mainly with 

respiratory manifestations, but directly or indirectly affects the peripheral and central nervous 
system, demonstrating a number of neurological and neuropsychiatric abnormalities. They 
affect all age groups and vary in severity. 

OBJECTIVE: To present two clinical cases: in (1) a patient who developed a cerebral 
infarction secondary to acute ischemic stroke in the course of COVID-19, and (2) a patient 

who developed a psychiatric disorder due to damage and dysfunction of the cerebrum and/or 
of a somatic disease, in case of SARS CoV-2 infection. 

MATERIALS/METHODS: Clinical and epidemiological analysis, laboratory, 
microbiological, molecular biological, virological and imaging studies. 

RESULTS: The first clinical case concerns a 47-year-old woman, without comorbidities, in 

whom COVID-19 occurred with an ischemic stroke during the course of the disease. 
Discharged from hospital with clinical improvement, after 6 days of treatment. The second 
clinical case concerns a 57-year-old man, without comorbidities, who developed severe 

bilateral pneumonia and mental disorder. Discharged with clinical improvement after 12 days 
of treatment. 
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CONCLUSION: Neurological and neuropsychiatric damages are rare comorbidities and/or 
complications in patients with COVID-19. They can occur or exacerbate in patients with 

SARS CoV-2 infection and are critical to the course and outcome of the disease. 

KEYWORDS: COVID-19, Neurological and neuropsychiatric complications 

13.ПРОМЕНИ В НЯКОИ ЛАБОРАТОРНИ ПОКАЗАТЕЛИ ПО ВРЕМЕ НА 

ХОСПИТАЛИЗАЦИЯ ПРИ ПАЦИЕНТИ С УМЕРЕНА И ТЕЖКА ФОРМА НА 

COVID-19 

Д. Арабаджийска1, Т. Денева1,2, О. Бойкинова3, М. Стойчева-Въртигова3 
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HUB – Информация, иновации и имплементация на интегративни научни разработки”, Финансиране на 

фундаментални научни изследвания по обществени предизвикателства, свързани с пандемията от 

COVID-19 – 2020 г., Фонд „Научни изследвания“, МОН 

 
ЦЕЛ: Широкото разпространение на SARS-CoV-2 по света, различната изява на 

инфекцията, липсата на специфична симптоматика, съпътстващата увреда на много 

органи наред с високата смъртност при COVID-19 оправдават акцентите върху 

научните търсения за лабораторни маркери, които да послужат на медицинските 

специалисти за вземането на ефективни решения. Настоящото проучване е фокусирано 

върху оценката на динамиката на протичане на болестта чрез промените, които 

настъпват в някои лабораторни параметри при пациенти с COVID-19 на 1-ви и 7-ми ден 

от хоспитализацията.  

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: Проучването включва 168 пациенти с умерена (n=64) и 

тежка (n=104) форма на COVID-19. Изследвани са CRP, LDH (Beckman Coulter AU480, 

USA), феритин, IL-6 (Beckman Coulter Access 2, USA) на 1-ви и 7-ми ден от 

хоспитализацията. Непрекъснатите променливи са изразени като средна стойност ± 

стандартно отклонение, p<0.05 се счита за значима. 

РЕЗУЛТАТИ: Средната възраст на пациентите от двете групи не се различава 

статистически (59.28±9.68 г. срещу 61.17±11.95 г. p>0.05). CRP намалява статистически 

значимо на 7-ми ден от хоспитализацията в сравнение със изходните стойности на 1-ви 

ден при пациентите с умерена (57.81±35.46 mg/l срещу 90.40±50.85 mg/l, p<0.0001) и 

тежка форма на инфекцията (100.20±68.00 mg/l срещу 138.01±70.04 mg/l, p<0.0001). 

При феритина, на 7-ми ден се отчита покачване на серумните му концентрации в 

сравнение със съответните стойности на 1-ви ден и в двете пациентски групи. 

Разликата не е статистически значима при умерената форма на COVID-19 

(935.75±314.11 ng/ml срещу 824.42±326.30 ng/ml, p=0.050), но статистически значима 

при тежката форма (1160.79±470.69 ng/ml срещу 997.03±403.92 ng/ml, p=0.008). Не се 

открива сигнификантна разлика между серумните концентрации на IL-6 на 7-ми и 1-ви 
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ден, както при умерена (27.33±16.84 pg/ml срещу 31.90±22.50 pg/ml, p=0.196), така и 

при тежка форма на болестта (53.88±38.25 pg/ml срещу 51.72±32.76 pg/ml, p=0.662). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Нашите резултати показват, че лабораторните маркери за възпаление 

могат да се използват за оценка състоянието на пациентите в различните фази на 

инфекцията и биха подпомогнали правилното клинично и терапевтично поведение при 

COVID-19. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, CRP, феритин 

13.CHANGES IN SOME LABORATORY PARAMETERS DURING 

HOSPITALIZATION IN PATIENTS WITH MODERATE AND SEVERE COVID-19 

D. Arabadzhiyska1, T. Deneva1,2, O. Boykinova3, M. Stoycheva3 

 
1Department of Clinical Laboratory, Medical University of Plovdiv, University Hospital “St. 

George”, Plovdiv, Bulgaria, 2 Research Institute at Medical University of Plovdiv, Bulgaria, 
3Department of Infectious Diseases, Parasitology and Tropical medicine, Medical University 

of Plovdiv, University Hospital “St. George”, Plovdiv, Bulgaria 

BACKGROUND: The wide spread of SARS-CoV-2 worldwide, different manifestation of 

the infection, lack of specific symptoms, and concomitant damage to many organs along with 

the high mortality in COVID-19 emphasize on scientific demands for laboratory markers to 

help medical professionals for effective decisions. The present study is focused on the 

assessment of the dynamics of the disease course by the changes that occur in some 

laboratory parameters in patients with COVID-19 on the 1st and 7th day of hospitalization. 

METHODS: The study included 168 patients with moderate (n=64) and severe (n=104) form 

of COVID-19. CRP, LDH (Beckman Coulter AU480, USA), ferritin, IL-6 (Beckman Coulter 

Access 2, USA) were measured on the 1st and 7th day of hospitalization. Continuous 

variables are expressed as mean ± standard deviation, p<0.05 was considered significant. 

RESULTS: The mean age of the patients in the two groups did not differ statistically 

(59.28±9.68 years vs. 61.17±11.95 years, p>0.05). CRP decreased significantly on the 7th 

day of hospitalization compared to its baseline values on the 1st day in patients with moderate 

(57.81±35.46 mg/l vs. 90.40±50.85 mg/l, p<0.0001) and severe infection (100.20±68.00 mg/l 

vs. 138.01±70.04 mg/l, p<0.0001). Ferritin increased on the 7th day compared to the 

corresponding values on the 1st day in both patient groups. The difference was not 

statistically significant in the moderate form of COVID-19 (935.75±314.11 ng/ml vs. 

824.42±326.30 ng/ml, p=0.050), but statistically significant in the severe form 

(1160.79±470.69 ng/ml vs. 997.03±403.92 ng /ml, p=0.008). No significant difference was 

found between serum concentrations of IL-6 on the 7th and 1st day both in moderate 

(27.33±16.84 pg/ml vs. 31.90±22.50 pg/ml, p=0.196) and severe form of the disease 

(53.88±38.25 pg/ml vs. 51.72±32.76 pg/ml, p=0.662). 

CONCLUSIONS: Our results indicate that laboratory markers of inflammation can be used 

to assess the patient status in different phases of infection and could help the proper clinical 

and therapeutic treatment in COVID-19. 

KEYWORDS: COVID-19, CRP, ferritin 
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14.БИОМАРКЕРИ В СЛЮНКАТА ПРЕДСКАЗВАЩИ ТЕЖЪК COVID-19 

М. Пенчева1, Г. Русинов2, Д. Барух3, Н. Манчорова-Велева4 

 
1Катедра по медицинска физика и биофизика, Факултет по фармация, Медицински 

университет в Пловдив, Пловдив, България, 2Клиника по инфекциозни болести, 

Университетска многопрофилна болница за активно лечение “Свети Георги” ООД-
Пловдив, България, 3Катедра "Софтуерно инженерство", Факултет по математика и 

информатика, СУ "Св. Климент Охридски", София, България, 4Катедра по 
оперативна дентална медицина и ендодонтия, Факултет по дентална медицина, 

Медицински университет в Пловдив, Пловдив, България.  

Намирането на подходящи биомаркери в слюнката и въвеждането им в диагностиката, 

лечението и цялостната прогноза за развитието на коронавирусната болест 2019 

(COVID-19) е важно за практиката. Използването на биомаркерите в слюнката са много 

обещаващи, защото лесно, многократно, не инвазивно  и бързо могат да бъдат събрани 

пробите. По този начин може да бъде осъществяван мониторинг в реално време на 

пациентите. 

ЦЕЛТА на проучването е да се открият ефективни биомаркери,  които да показват 

текущата промяна в инфекцията от тежък остър респираторен синдром-коронавирус-2 

(SARS-CoV-2). 

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИ: Ние сравнихме нивото на експресия на АСЕ2,TMPRSS2, 

IL-17A, ADAM 17, apelin и vitamin D в назофаренгиален секрет, серум и слюнка чрез 

ELISA метод. 

РЕЗУЛТАТИ: Анализа на данните показа, че нивото на изследваните маркери в 

слюнката е по-високо от назофаренгиалния секрет, и по-ниско, но без статистически 

установена разлика с измерените нива в серума. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Използването на слюнка има различни предимства в сравнение с 

вземането на назофарингеален секрет и серум. Тези резултати показват, че нивото на 

експресия на изследваните маркери в слюнката са близки или равни с нивата в серума.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, слюнка, серумни биомаркери. 

Проучването е финансирано по проект  НО – 4/2022 г. „Проучване на тъканния 

тропизъм на ACE2, регулаторни механизми за експресията му и значението им за 

COVID-19“, МУ-Пловдив. 
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14.BIOMARKERS IN SALIVA PREDICT SEVERE COVID-19 

М. Pencheva1, G. Rusinov2, D. Baruh3, N. Manchorova-Veleva4 

 
1Department of Medical Physics and Biophysics, Faculty of Pharmacy, Medical University of 

Plovdiv, Plovdiv, Bulgaria, 2Clinic of Infectious Diseases, University Multiprofile Hospital 

for Active Medical Treatment “Sveti Georgi”Ltd-Plovdiv, Bulgaria, 3Department of Software 
Engineering, Faculty of Mathematics and Informatics, Sofia University "St. Kliment 

Ohridski", Sofia, Bulgariа, 4Department of Operative Dentistry and Endodontics, Faculty of 
Dental Medicine, Medical University of Plovdiv, Plovdiv, Bulgaria. 

Finding suitable biomarkers in saliva and introducing them to the diagnosis, treatment and 

overall prognosis of the development of the coronavirus disease 2019 (COVID-19) is 

important for practice. The use of biomarkers in saliva is very promising because the samples 

can be easily, repeatedly, non-invasively and quickly collected. In this way, patients can be 

monitored in real time. 

The aim of the study is to find effective biomarkers to indicate the current change in severe 

acute respiratory syndrome-coronavirus-2 (SARS-CoV-2) infection. 

MATERIAL AND METHODS: We compared the expression level of ACE2, TMPRSS2, 

IL-17A, ADAM 17, apelin and vitamin D in nasopharyngeal secretion, serum and saliva by 

ELISA method. 

RESULTS: Data analysis showed that the level of the studied markers in saliva was higher 

than in nasopharyngeal secretions, and lower, but without statistically significant difference, 

with the measured levels in serum. 

CONCLUSION: The use of saliva has several advantages over the collection of 

nasopharyngeal secretions and serum. These results indicate that the expression level of the 

investigated markers in saliva is close to or equal to the levels in serum. 

KEYWORDS: COVID-19, salivary, serum biomarkers. 

The study was financed under project NO- 4/2022 "Study of tissue tropism of ACE2, 

regulatory mechanisms for its expression and their significance for COVID-19", MU-

Plovdiv. 

15.ДЕТЕКЦИЯ И ХАРАКТЕРИЗИРАНЕ НА SARS-COV-2 СПЕЦИФИЧНИТЕ 

IGG И IGA В РЕКОНВАЛЕСЦЕНТНА ПЛАЗМА (CCP) ОТ ПАЦИЕНТИ С 

COVID-19 

В. Донев1,2, М. Алексова1, Я. Тодорова1, Р. Емилова1, Г. Николов1 , М. Николова1 

 
1Отдел Имунология, Национален център по заразни и паразитни болести, София, 

2БулБио - НЦЗПБ ЕООД 

ВЪВЕДЕНИЕ: SARS-CoV-2, причинил пандемията от COVID-19, доведе до смъртта 

на близо 7 милиона души. Преди разработването и внедряването на превантивни 

ваксини и специфични терапии с моноклонални антитела, използването на 

реконвалесцентна плазма (COVID-19 convalescent plasma - CCP) от пациенти, 

https://mu-plovdiv.bg/en/faculties/faculty-of-dental-medicine/
https://mu-plovdiv.bg/en/faculties/faculty-of-dental-medicine/
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преболедували от COVID-19, беше единствено средство за спасителна пасивна 

имунизация. 

ЦЕЛ: Да се изследва наличието на специфични анти-SARS-CoV-2 IgG и IgA антитела в 

плазма от донори, преболедували COVID-19. 

МЕТОДИ И МАТЕРИАЛИ: Изследвани са проби от донорски рековалесцентни 

плазми на 90 лица събирани в периода от 01.2021 до 06.2021 след интензивна 

експозиция на SARS-CoV-2 или след наскоро диагностицирана средно-тежка SARS-

CoV-2 инфекция. Анти S1-IgG и анти S1- IgA са изследвани полуколичествено 

посредством ELISA (Euroimmune, Германия) S1-свързващите SARS-CoV-2-специфични 

IgG и IgA са определени чрез полуколичествена ELISA (Euroimmune, PerkinElmer 

Germany Diagnostics GmbH, Germany). Съгласно инструкциите на производителя при 

Епроба/Е калибратор > 1.1 се определя като положителен резултат). 

РЕЗУЛТАТИ: Специфични IgG бяха открити в 50/90 проби (55.5%), като нивата им 

варираха между  1.12 и  8.37, средно 5.19. Анти SARS-CoV-2 IgA бяха открити също в 

50/90 проби (55.5%), средно (мин-макс)  5.84  (1,19 - 9,41).  Нивата на двата типа анти 

SARS-CoV-2 специфични имуноглобулини не се различаваха значимо (paired T-test 

p>0.05). В 10 проби  се установиха само на анти S1- IgG, а в други  8 - само  анти S1- 

IgА. При останалите положителни пациенти 32 проби (64%) се наблюдаваше 

конкордантна    продукция и на двата класа специфични имуноглобулини. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Ефективното използване на CCP за пасивна имунизация, налага 

предварителното им изследване за наличие и титър на SARS-CoV-2 специфични IgG и 

IgA антитела. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: SARS-CoV-2, COVID-19, реконвалесцентна плазма 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е извършено с подкрепата на Европейския фонд 

за регионално развитие чрез Оперативна програма „Наука и образование за 

интелигентен растеж“, договор BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални, 

транслиращи и клинични изследвания в областта на инфекциите и инфекциозната 

имунология“ 

15.DETECTION AND CHARACTERIZATION OF SARS-COV-2 SPECIFIC IGG 

AND IGA IN CONVALESCENT PLASMA (CCP) FROM PATIENTS WITH COVID-

19 

V. Donev1,2, M. Alexova1, Y. Todorova1, R. Emilova1, G. Nikolov1, M. Nikolova1 

 

1Department of Immunology, National Center for Infectious and Parasitic Diseases, Sofia, 
2BulBio - NCIPD Ltd. 

INTRODUCTION: SARS-CoV-2, the cause of the COVID-19 pandemic, has killed nearly 7 
million people. Before the development and implementation of preventive vaccines and 
specific monoclonal antibody therapies, the use of convalescent plasma (COVID-19 

convalescent plasma - CCP) from patients who recovered from COVID-19 was the only 
means of rescue passive immunization. 
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OBJECTIVE: To investigate the presence of specific anti-SARS-CoV-2 IgG and IgA 
antibodies in plasma from donors who recovered from COVID-19. 

METHODS AND MATERIALS: Donor convalescent plasma samples of 90 individuals 
collected in the period from 01.2021 to 06.2021 after intensive exposure to SARS-CoV-2 or 

after recently diagnosed moderate-severe SARS-CoV-2 infection were studied. Anti S1-IgG 
and anti S1-IgA were tested semiquantitatively by ELISA (Euroimmune, Germany) S1-

binding SARS-CoV-2-specific IgG and IgA were determined by semiquantitative ELISA 
(Euroimmune, PerkinElmer Germany Diagnostics GmbH, Germany). According to the 
manufacturer's instructions for Etest/E calibrator > 1.1 is defined as a positive result). 

RESULTS: Specific IgG was detected in 50/90 samples (55.5%), with levels ranging 
between 1.12 and 8.37, mean 5.19. Anti SARS-CoV-2 IgA was also detected in 50/90 

samples (55.5%), mean (min-max) 5.84 (1.19 - 9.41). The levels of the two types of anti-
SARS-CoV-2 specific immunoglobulins did not differ significantly (paired T-test p>0.05). In 

10 samples, only anti S1-IgG was detected, and in another 8 - only anti S1-IgA. In the 
remaining positive patients, 32 samples (64%) showed concordant production of both classes 
of specific immunoglobulins. 

CONCLUSION: The effective use of CCP for passive immunization requires their 

preliminary examination for the presence and titer of SARS-CoV-2 specific IgG and IgA 
antibodies. 

KEYWORDS: SARS-CoV-2, COVID-19, convalescent plasma 

Acknowledgements: The study is supported by the European Fund for regional development 

through Operational Program Science and Education for Smart Growth, Grant 
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16.РОЛЯ И КЛИНИЧНО ЗНАЧЕНИЕ НА ЕНДЕМИЧНИ ЧОВЕШКИ 

КОРОНАВИРУСИ ПРИ SARS-COV-2 ПОЗИТИВНИ И НЕГАТИВНИ 

ПАЦИЕНТИ ПО ВРЕМЕ НА COVID-19 ПАНДЕМИЯТА В БЪЛГАРИЯ 

И. Маджарова1, И. Трифонова1, С. Волева2, П. Великов2, Р. Йорданова2, Т. Червенякова 
2, Н. Корсун1 

 

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

център по заразни и паразитни болести, София, България, 2СБАЛИПБ "Проф. Иван 
Киров" ЕАД, Катедра по Инфекциозни болести, Паразитология и Тропическа 

медицина, Медицински университет - София, България 

ВЪВЕДЕНИЕ: Изследването има за цел определяне на дела и клиничното значение на 

ендемичните коронавируси по време на COVID-19 пандемията в България. 

МЕТОДИ: От януари 2021г. до края на декември 2022г. бяха изследвани 1375 

назофаренгиални смива. Събрани бяха клинични данни за 432 отрицателни и 364 

положителни за SARS-CoV-2 пациенти.  Multiplex Real-time PCR бе използван за 

доказване на 4 ендемични човешки коронавируса (HCoV-) NL63, HKU1, 229E и OC43 и 

други често идентифицирани респираторни вируси. Използвани бяха статистическите 

подходи: Хи-квадрат и тестове на Фишер, като резултат <0,05 бе приет за 

статистически значим. 
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РЕЗУЛТАТИ: В това проучване сред изследваните 1375 пациентски проби 25(1,8%) 

бяха положителни за наличие на ендемични коронавируси, докато тези за други 

респираторни вируси бяха  n=197(14,3%) (р<0,05).  При хоспитализираните пациенти 

бе доказан по-висок дял на ендемични коронавируси (1,9%) в сравнение с този на 

амбулаторно лекуваните (0,93%). При пациенти инфектирани с HCoV бе установена 

по-честа проява на задух (26,3%) в сравнение с инфектираните с некоронавирусни 

респираторни патогени (5%) (p<0,05). Пневмонията бе водещо усложнение при 

пациенти, както с ендемични коронавируси (63,3%), така и със SARS-CoV-2 (49%), 

докато при инфектираните с некоронавирусни респираторни инфекции процентът бе 

значително по-нисък (6%) (р<0,05). Тази тенденция бе наблюдавана и при ко-

инфектираните с HCoV и SARS-CoV-2 с процентен дял от 80% (p<0,05). При пациенти 

моно-инфектирани с SARS-CoV-2 болничния престой бе средно 5,8 ± 3,7 дни, докато 

при ко-инфектирани пациенти с HCoV и SARS-CoV-2 бе с по-голяма продължителност 

от средно 9 ± 1,4 дни (p<0,05). От 364 хоспитализирани пациенти  с установена 

инфекция с SARS-CoV-2 при 22 случая (6%) заболяването е завършило с фатален край, 

като при един от тях бе доказана смесена инфекция с респираторно-синцитиален вирус 

(RSV) (7,1%). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: В периода на COVID-19 пандемията в България делът на доказаните 

ендемични коронавируси бе сравнително нисък в сравнение с този на другите 

респираторни вируси.  При пациенти ко-инфектирани с HCoV и SARS-CoV-2 бяха 

наблюдавани по-чести усложнения, включително пневмония в сравнение с 

инфектираните с други респираторни вируси. Поради това бе необходим по 

продължителен болничен престой. Диагностиката насочена към доказване на смесени 

инфекции би била от ключово значение за изхода от заболяването при 

имунодефицитни пациенти и такива над 65 години със съпътстващи заболявания, 

развиващи по-често усложнения.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ендемични коронавируси, SARS-CoV-2, респираторни инфекции.  
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INTRODUCTION: The study aims to determine the distribution and clinical significance of 

endemic coronaviruses during the COVID-19 pandemic in Bulgaria. 

METHODS: From January 2021 to the end of December 2022, 1375 nasopharyngeal swabs 

were examined. Clinical data were collected for 432 negative and 364 positive for SARS-

CoV-2 patients. Multiplex Real-time PCR was used to detect 4 endemic human coronaviruses 

(HCoV-) NL63, HKU1, 229E, and OC43, and other commonly identified respiratory viruses. 

The statistical approaches Chi-square and Fisher's tests were used, statistical result <0.05 was 

considered statistically significant. 

RESULTS: In this study, among 1375 patient samples tested, 25(1.8%) were positive for the 

presence of endemic coronaviruses, while those for other respiratory viruses were 

n=197(14.3%) (p<0.05). A higher proportion of endemic coronaviruses (1.9%) was 

established in hospitalized patients compared to outpatients (0.93%). In people infected with 

HCoV, a more frequent manifestation of dyspnea was found (26.3%), compared to those 

infected with non-coronavirus respiratory pathogens (5%) (p<0.05). Pneumonia was the 

leading complication in patients with both endemic coronaviruses (63.3%) and SARS-CoV-2 

(49%), while in those infected with non-coronavirus respiratory infections, the rate was 

significantly lower (6%) (p <0.05). This trend was also observed in those co-infected with 

HCoV and SARS-CoV-2 with a percentage of 80% (p<0.05). Patients mono-infected with 

SARS-CoV-2 had a mean hospital stay of 5.8 ± 3.7 days, while patients co-infected with 

HCoV and SARS-CoV-2 had a mean length of stay of 9 ± 1, 4 days. (p<0.05). Out of 364 

hospitalized patients with established SARS-CoV-2 infection, in 22 cases (6%) the disease 

ended with a fatal outcome, in one of which a mixed infection with RSV was proven 

(7.1%).Conclusion: During the COVID-19 pandemic in Bulgaria, the share of proven 

infections with endemic coronaviruses was relatively low compared to that of other 

respiratory viruses. More frequent complications, including pneumonia, were observed in 

patients co-infected with HCoV and SARS-CoV-2 compared to those infected with other 

respiratory viruses. Therefore, a prolonged hospital stay was necessary. Diagnostics aimed at 

proving mixed infections would be of key importance for the outcome of the disease in 

immunocompromised patients and people over the age of 65 with co-morbidities who are 

more prone to developing complications.  

KEYWORDS: endemic coronaviruses, SARS-CoV-2, respiratory infections  
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Анализът на клиничните и епидемиологични данни за COVID-19 предполагат, че 

специфичните съпътстващи заболявания повишават риска от инфекция, водеща до по-

тежко увреждане на белите дробове и дори по-висок риск от смърт. Най-честите 

съпътстващи заболявания, докладвани до момента, са хипертония, сърдечно-съдови 

заболявания и диабет. 

ЦЕЛ НА ИЗСЛЕДВАНЕТО: Дизайнът на изследването включва коморбидност на 

пациенти и причина за смърт при алфа, делта и омикрон вариантите на вируса SARS-

CoV-2, хистологични промени в белите дробове, тромботични усложнения на 

коронавирусната инфекция и лабораторни тестове относно тромботичните промени. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Извършени са 20 аутопсии на пациенти, починали от 

инфекция с COVID-19. Събирането на данни е от 28 февруари 2020 г. до юни 2022 г. 

Случаите са диагностицирани с PCR (полимеразна верижна реакция) тест и бърз 

антигенен тест. 10 от починалите пациенти са от първа, втора, трета и четвърта вълна (I 

група), заразени предимно с алфа и делта вариантите на коронавируса (от март 2020 г. 

до октомври 2021 г.), а 10 пациенти са заразени след тази дата предимно с омикрон 

варианта (II група). 

РЕЗУЛТАТИ: Повечето пациенти са на възраст над 50 години (28-88, средно 63,9) с 

множество съпътстващи заболявания. С артериална хипертония са 80% от пациентите 

(I/II gr), 60%/90% от пациентите са с хронична исхемична болест на сърцето, хронична 

и остра исхемична болест на мозъка съответно при 30%/10%, атеросклероза, 60%/ 90%, 

захарен диабет 30%/40%, затлъстяване стадий III, 100%/95%). Клиничните лабораторни 

изследвания във връзка с тромботичните усложнения показват повишени стойности на 

креатинкиназата, фибриногена, D-димерите и CRP. Лимфопения се наблюдава приживе 

при 60% от пациентите.Всички случаи с вирусна десквамативна пневмония на COVID-

19, в различни стадии са развили съдова тромбоза в средно големи белодробни съдове. 

Двама пациенти са развили белодробен тромбоемболизъм. Установихме 5 пациента с 

генерализирана тромбоза. Трима пациенти са били усложнени с инфаркти на мозъка, 

бъбреците и слезката. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Аутопсиите разкриват последователен модел на белодробно 

алвеоларно увреждане и генерализирано съдово/тромботично заболяване при пациенти 

с чести съпътстващи заболявания. Високата честота на генерализираните тромботични 

усложнения се наблюдава при преобладаващите алфа и делта варианти на инфекцията, 

докато в групата с омикрон вариант преобладават белодробните лезии, без 

извънбелодробни тромботични усложнения, което обясняваме с ефективната 

антитромботична терапия. Основните усложнения при тези пациенти са: вторична 

бактериална инфекция, сепсис и респираторен дистрес синдром. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19, инфаркти, съпътстващи заболявания 

17.COMORBIDITY AND CAUSE OF DEATH IN DELTA AND OMICRON 

VARIANTS OF SARS-COV-2 VIRUS, WITH CONTRIBUTION OF 20 AUTOPSY 

CASES 

S. Genova1, M. Pencheva2, G. Kulinski3 
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Analyzing the clinical and epidemiological data of COVID-19 suggest that specific 

comorbidities increase the risk of infection with worse lung injury and death. The most 

common comorbidities reported up till now are hypertension, cardiovascular diseases, and 

diabetes.  

AIM to study: Design of the study includes comorbidity of patients and cause of death, 

histological changes in the lungs, thrombotic complications of coronavirus infection and 

laboratory tests concerning thrombotic changes. 

MATERIALS AND METHODS: We systematically evaluated 20 autopsies of patients 

deceased by COVID-19 infection. The cases were diagnosed with a PCR (Polymerase Chain 

Reaction) test and a rapid antigen test. In the complete autopsies, the organs were examined 

macroscopically and microscopically, carefully looking for signs of thrombosis and infarcts.  

RESULTS: Most patients were over 50 years of age (28-88, average 63.9) with multiple co-

morbidities. The most common concomitant diseases were high blood pressure (hypertension) 

and left ventricular hypertrophy (LVH) (80%), in 60% patients were with Chronic Ischemic 

Heart Disease (CIHD), Atherosclerosis (65%), Diabetes Mellitus (25%), Obesity stage III 

(90%). Clinical laboratory studies, in connection with thrombotic complications, showed 

increase value of Creatinkinase, Fibrinogen, D-Dimers and CRP. Lymphopenia was observed 

in 60%.  

All of cases with COVID 19 viral desquamative pneumonia, at different stages, developed 

vascular thrombosis in medium-sized pulmonary vessels. Two patients developed pulmonary 

thromboembolism. We established 5 patients with generalized thrombosis. Three patients 

were complicated by infarcts in the brain, kidneys and spleen.  

CONCLUSION: The autopsies revealed a consistent pattern of pulmonary alveolar damage 

and generalized vascular/thrombotic disease in patients with frequent co-morbidities. The 

high frequency of generalized thrombotic complications was observed in the predominant 

alpha and delta variants of the infection, while in the group with the omicron variant 

pulmonary lesions prevailed, without extrapulmonary thrombotic complications, which we 

explain by the effective antithrombotic therapy. The main complications in these patients are: 

secondary bacterial infection, sepsis and respiratory distress syndrome. 

KEYWORDS: COVID-19, Infarction, Co-morbidities 

18.СЪДОВИ ПРОМЕНИ В РАЗЛИЧНИТЕ СТАДИИ ПРИ COVID-19 
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С. Генова1, М. Пенчева2 
  

1Катедра по Обща и клинична патология, Медицински Факултет, Медицински 

Университет Пловдив. УМБАЛ„Свети Георги”-Пловдив, България, 2Катедра по 



125 

 

медицинска физика и биофизика, Медицински Университет-Пловдив, Пловдив, 
България.  

Пациенти с тежка коронавирусна болест 2019 (COVID-19) имат дихателна 

недостатъчност с хипоксемия и остри двустранни белодробни инфилтрати, 

съответстващи на Респираторен Дистрес Синдром (ARDS).  

ЦЕЛ НА ИЗСЛЕДВАНЕТО: Тъй като първите аутопсии показаха генерализирани 

тромботични промени във всички органи, ние си поставихме за цел да изследваме 

хистологично и имунохистохимично промените в белите дробове и тромботичните и 

съдови усложнения на коронавирусната инфекция.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвахме макроскопски и микроскопски 30 аутопсии 

на пациенти, починали от инфекция с COVID-19. Случаите са диагностицирани с PCR 

(полимеразна верижна реакция) и бърз антигенен тест. Извършена е подробна оценка 

на белите дробове, за да се определи обхватът на хистологичните характеристики. И 

двата бели дроба бяха изследвани с CK 7, CKAE1/AE3 за откриване на промени в 

алвеолоцитите; CD 34 за ендотелно увреждане; Vimentin и за фиброзните промени. 

Trichrom по Масон. 

РЕЗУЛТАТИ: Всички случаи с COVID-19 са с вирусна десквамативна пневмония в 

различен стадий на развитие. I стадий - белите дробове са с изразена съдова 

хиперемия, разширени капиляри в септите. Стадий II се характеризира с десквамация 

на алвеолоцитите и тяхната вирусна трансформация в гигантски мононуклеарни 

клетки, както и образуването на синцитиални структури. Фибриноидна некроза в 

алвеоларните септи води до капилярна пролиферация “Budding” ефект, или капилярно 

пъпкуване. Съдове от среден калибър са с фибринни тромби. В стадий III алвеоларното 

увреждане и капилярната пролиферация са дифузни, с пролиферация на свежа 

гранулационна тъкан. В стадий IV започва фиброза и образуване на колаген, което е 

по-изразено в периферията на лоба и се разпространява към центъра.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Аутопсиите разкриха последователен модел на алвеоларно 

белодробно увреждане и тежко капилярно увреждане, водещо до пролиферация на 

гранулационна тъкан и фиброзна облитерация на алвеолите. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: COVID-19 пневмония, съдови увреждания, тромбози 

18.VASCULAR CHANGES AT DIFFERENT STAGES IN COVID-19 

DESQUAMATIVE PNEUMONIA 

S. Genova1, M. Pencheva2 
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Patients with severe coronavirus disease 2019 (COVID-19) present with respiratory failure 

with hypoxemia and acute bilateral pulmonary infiltrates consistent with Respiratory Distress 

Syndrome (ARDS). 
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Aim of the study: As the first autopsies showed generalized thrombotic changes in all organs, 

we aimed to investigate histologically and immunohistochemically the changes in the lungs 

and the thrombotic and vascular complications of the coronavirus infection. 

MATERIALS AND METHODS: We examined macroscopically and microscopically 30 

autopsies of patients who died of infection with COVID-19. Cases were diagnosed by PCR 

(polymerase chain reaction). A detailed evaluation of the lungs was performed to determine 

the range of histologic features. Both lungs were examined with CK 7, CKAE1/AE3 to detect 

changes in alveolocytes; CD 34 for endothelial damage; Vimentin for fibrotic changes and 

Masson's Trichrom.  

RESULTS: All cases of COVID-19 have viral desquamative pneumonia at a different stage 

of development. Stage I - the lungs have pronounced vascular hyperemia, dilated capillaries 

in the septai. Stage II is characterized by desquamation of alveolocytes and their viral 

transformation into giant mononuclear cells, as well as the formation of syncytial structures. 

Fibrinoid necrosis in the alveolar septa leads to capillary proliferation, "Budding" effect, or 

capillary budding. Vessels of medium caliber have fibrin thrombi. In stage III, alveolar 

damage and capillary proliferation are diffuse, with proliferation of fresh granulation tissue. 

In stage IV, fibrosis and collagen formation begin, which is more pronounced at the periphery 

of the lobe and spreads toward the center. 

CONCLUSION: Autopsies revealed a consistent pattern of alveolar lung injury and severe 

capillary damage leading to granulation tissue proliferation and alveolar fibrous obliteration. 

KEYWORDS: COVID-19 pneumonia, vascular damage, thrombosis 

19.МОЛЕКУЛЯРНО-ВИРУСОЛОГИЧЕН АНАЛИЗ НА ТРАНСМИСИОННИТЕ 

КЛЪСТЕРИ НА ВЪВЕДЕНИТЕ И РАЗПРОСТРАНЕНИ HIV-1 СУБТИПОВЕ В 

БЪЛГАРИЯ 

Л. Григорова1, А. Парцунева1, Р. Димитрова1, А. Костадинова1, А. Ганчева1, И. 
Алексиев1 

 
1Национален център по заразни и паразитни болести, Национална референтна 

потвърдителна лаборатория по HIV, София, България 

ЦЕЛ: Целта на това проучване е да се определят възможните връзки на предаване и 

образуваните трансмисионни клъстери при най-разпространените субтипове на HIV-1 в 

България.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Проучването включва 1053 плазмени проби на хора, 

живеещи с HIV в България, от различни уязвими групи, диагностицирани в периода 

2012-2020 г. Секвенциите на HIV-1 pol гена бяха генерирани с помощта на Viroseq HIV-

1 Genotyping Test (Abbott). Субтиповете на HIV-1 бяха идентифицирани с инструмента 

COMET v2.2., подравняването на последователностите беше извършено с AliView. 

Филогенетичното дърво беше реконструирано с IQ-Tree v1.6.12 и визуализирано с 

FigTree v1.4.4. Филогенетичните клъстери бяха определени с Cluster picker, като беше 

използван критерии от две или повече последователности, с bootstrap ≥ 90 и генетично 

разстояние от 1,5 %. 
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РЕЗУЛТАТИ: Установихме, че субтип В беше най-разпространеният субтип сред 

пациентите, заразени с HIV в България (56,5%). Установено беше неравномерно 

разпределение на уязвимите групи в различните субтипове. Мъжете, които правят секс 

с мъже, преобладаваха при субтип В (63,4 %), употребяващите инжекционни 

наркотици, преобладаваха при CRF01_AE (53,8 %), а хетеросексуалните - при 

останалите не-В субтипове (43,2 %). 143 клъстера и близкородствени двойки бяха 

идентифицирани при реконструирането на филогенетично дърво. Установени бяха 

мостове на предаване на инфекцията при уязвимите групи в разнообразни субтипове.  

ЗАКЛЮЧЕНИЯ: В България бе установено многообразие от не-В субтипове със 

значителен дял от HIV-1 пациентите. Субтип В остава най-разпространеният субтип в 

страната. Доказахме наличието на множество трансмисионни клъстери и 

близкородствени двойки, включващи различни уязвими групи, което предполага 

наличието на мостове на предаване на HIV инфекцията. За по-добро разбиране на 

динамиката на HIV-1 в световен мащаб и в България, е необходимо подробно 

изследване на молекулярните и епидемиологичните характеристики на инфекцията. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HIV, субтип, трансмисионни клъстери 
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регионално развитие чрез Оперативна програма Наука и образование за интелигентен 

растеж 2014 - 2020 г.; Грант BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални 
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19.MOLECULAR-VIROLOGICAL ANALYSIS OF TRANSMISSION CLUSTERS OF 

INTRODUCED AND PREVALENT HIV-1 SUBTYPES IN BULGARIA 

L. Grigorova1, A. Partsuneva1, R. Dimitrova1, A. Kostadinova1, A. Gancheva1, I. Alexiev1 
 

1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, National Reference Confirmatory 
Laboratory of HIV, Sofia, Bulgaria 

PURPOSE: The aim of this study was to determine the possible transmission links and 

transmission clusters in the most prevalent HIV-1 subtypes in Bulgaria.  

METHODS: The study included 1053 plasma samples of people living with HIV in Bulgaria 

from different transmission groups diagnosed 2012-2020. HIV-1 pol gene sequences were 

generated by using Viroseq HIV-1 Genotyping Test (Abbott). HIV-1 subtypes were identified 

with COMET v2.2 tool. sequence aligned were conducted by AliView. The phylogenetic tree 

was reconstructed with IQ-Tree v1.6.12 and visualized with FigTree v1.4.4. The phylogenetic 

clusters were determined using a criterion of two or more sequences, with bootstrap ≥ 90 and 

genetic distance of 1.5% with Cluster picker.   

RESULTS: We found that subtype B was the most prevalent subtype among HIV-infected 

patients in Bulgaria with (56.5%). Unequal distribution of the main transmission groups in the 

different subtypes was found, including men who have sex with men dominated in subtype B 

(63.4%), people who inject drugs prevailed in CRF01_AE (53.8%) and heterosexuals in other 

non-B subtypes (43.2 %). We identified 143 clusters and closely related pairs in the 
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reconstructed phylogenetic tree. Transmission clusters of different vulnerable groups were 

found among the different subtypes.  

CONCLUSIONS: A significant proportion of non-B subtypes were distributed in Bulgaria 

although the most common subtype was subtype B. We demonstrated the presence of multiple 

transmission clusters and closely related pairs involving different vulnerable groups, 

suggesting the occurrence of HIV transmission bridges. To better understand the dynamics of 

HIV-1 infection worldwide and in Bulgaria, it is necessary to study the molecular and 

epidemiological characteristics of the infection in detail. 

Acknowledgments: This work was supported by: National Center of Infectious and Parasitic 

Diseases, National Program for Prevention and Control of HIV and Sexually Transmitted 

Infections and European Regional Development Fund through the Operational Program 

Science and Education for Smart Growth 2014 - 2020; Grant BG05M2OP001-1.002-0001-

C04 "Fundamental Translational and Clinical Research in Infection and Immunity". 
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20.УСТАНОВЯВАНЕ НА РАННА И ДЪЛГОСРОЧНА HIV ИНФЕКЦИЯ 

Р. Димитрова1, А. Парцунева1, А. Костадинова1, А. Ганчева1, Л. Григорова1, Р. 

Емилова2, Мари Николова2, Ивайло Алексиев1 
 

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

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се разграничи ранна от дългосрочна HIV инфекция, 

като се използва комбинация от изследвания, извършени при диагностичния процес.  

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В проучването са включени 926 лица диагностицирани с 

HIV-1. Проведени са изследвания с тест Sedia BED Incidence EIA. Определени са 

стойностите на вирусния товар и CD4+ Т лимфоцитите по време на процеса на 

регистрация преди започване на антиретровирусната терапия. С потвърдителния тест 

INNO-LIA HIV I/II Score е определено наличието на антитела срещу p31 протеин от 

полимеразния ген на HIV.  

РЕЗУЛТАТИ: От изследваните проби с тест Sedia BED Incidence EIA 59,5% са 

определени като   дългосрочна HIV инфекция. Значителен дял от 

новодиагностицираните са с ≤ 200 CD4+ Т лимфоцити на мл. 0,5 % от лицата са с 

вирусен товар над 10 000 000 копия/мл, а 14,4% са с по-малко от 10 000 копия/мл при 

първото изследване. При 10,7% (93/872) лица е установена липса на p31 протеин. 

Процентът жени, които са регистрирани с дългосрочна HIV инфекция, спрямо ранна, е 

по-голям в сравнение със същия параметър при мъжете. Същата корелация се отнася и 

за инфектираните по хетеросексуален път (ХЕТ) спрямо уязвимите трансмисионни 

групи мъже, правещи секс с мъже (МСМ) и използващите венозни наркотици (ИВН). 

Ранна HIV инфекция при съобщилите ХЕТ трансмисия е установена при 34,9%, докато 

при МСМ ранна HIV инфекция e установена в 44,9%. Установени са 49 пациентa с 

много ранна HIV инфекция, диагностицирани по време на сероконверсия. 
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Субтипът на HIV-1, хетерогенността на имунния отговор и 

приемането на АРТ могат да повлияят върху тестовете за определяне на ранна HIV 

инфекция. Резултатите от специализираните серологични изследвания, комбинирани с 

данни за количеството на CD4+ клетките, вирусния товар и терапията се допълват и 

може значително да повлияят точността при определяне на давност на инфекцията. 

БЛАГОДАРНОСТИ: Това проучване е финансирано от:  Националния център по 

заразни и паразитни болести. От Националната програма за превенция и контрол на 

ХИВ и сексуално предавани инфекции (СПИ) и от Европейския фонд за регионално 

развитие чрез Оперативна програма Наука и образование за интелигентен растеж 

2014 - 2020 г.; Грант BG05M2OP001-1.002-0001-C04 „Фундаментални транслационни 

и клинични изследвания на инфекциите и имунитета“. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ранна НІV инфекция; дългосрочна HIV инфекция.  

20.DISTINGUISHING RECENT AND LONG-TERM HIV INFECTION 
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AIM: The aim of the study is to distinguish recent HIV infection from long-term infection by 

using a combination of different assays. 

MATERIALS AND METHODS: The study included 926 samples from persons diagnosed 

with HIV infection. Samples were tested with Sedia BED Incidence EIA assay. Viral load and 

CD4+ T lymphocyte counts were determined as well during the diagnostic process before 

initiation of the antiretroviral therapy. The presence of antibodies against the p31 protein of 

the HIV polymerase gene is determined with the use of INNO-LIA HIV I/II Score 

confirmatory test.  

RESULTS: From the samples tested with the Sedia BED assay, 59,5% were determined to 

have long-term HIV infection. A significant proportion of the newly diagnosed had ≤ 200 

CD4+ T lymphocytes per ml. 0,5% had viral load above 10 000 000 copies/ml and 14,4% had 

a viral load of less than 10 000 copies/ml at baseline. 10,7% (93/872) of the individuals were 

established with absent p31 protein. The percentage of women registered with a long-term 

HIV infection compared to those with an recent one is greater, compared to the same 

parameter for men. The same correlation applies to heterosexually infected (HET) versus 

vulnerable transmission groups (men, who have sex with men (MSM) and intravenous drug 

users (IDU)). Recent HIV infection in those who reported HET transmission was found in 

34,9%, while in MSM recent HIV infection was found in 44,9%. The subtype is determined 

in 57,9% of the people in the study. 49 patients were diagnosed with very recent HIV 

infection during seroconversion period. 

CONCLUSION: Different HIV-1 subtypes, heterogeneity of the host immune response and 

ART receiving can affect assays which can determine when the HIV infection occurred. The 

results of the serological tests for identifying recent HIV infection combined with clinical data 
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(CD4+ cell count, HIV-1 viral product, ART status) are complementary and can significantly 

improve the accuracy of determining the duration of infection. 
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21.ФЕРОПТОЗА В CD4+ И CD8+ Т-КЛЕТКИ ПРИ HIV ИНФЕКЦИЯ 

Р. Емилова1, Я. Тодорова1, Р. Димитрова2, Л. Григорова2, М. Алексова1, И. Алексиев2, Н. 

Янчева3, М. Николова1 

 
1Национална референтна лаборатория по имунология, НЦЗПБ, София, 2Национална 

референтна потвърдителна лаборатория по HIV, НЦЗПБ, София, 3СБАЛИПБ „Проф. 
Иван Киров”, София  

УВОД: Повишаването на концентрацията на вътреклетъчно желязо улеснява 

фероптозата, като изясняването на регулацията и патофизиологичните механизми на 

този процес при HIV инфекция могат да допринесат за мониторинга на 

антиретровирусната терапия (cART). 

ЦЕЛ: Да се направи корелационен анализ на съдържанието на лабилно свързано 

желязо (LIP) и промените в мониторираните имунологични показатели – CD4, CD8 и 

CD4/CD8 при HIV+ лица на cART с трайно потиснат вирусен товар.  

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИ: Изследвани са проби от периферна кръв (Li хепарин, n=34) 

в хода на рутинния имунологичен мониторинг на HIV+ лица, четирикратно в 

продължение на 24 месеца. HIV вирусният товар (ВТ) в плазма е определен с тест 

Abbott Real-Time HIV-1 (мин.обхват, 40 копия/мл). Абсолютният брой (AC) и процент 

на CD4+ и CD8+T клетките са определени чрез директна флоуцитометрия (Multitest, 

BD Trucount, FACS Canto II). Вътреклетъчното съдържание на LIP е определено 

еднократно, в началото на проучването, с помощта на ацетоксиметилов естер и 

последваща инкубация с хелатор (деферипрон). За количествена оценка на LIP 

използвахме средния интензитет на флуоресценция (MFI) (FACSCanto II, Diva 6.1.2).  

РЕЗУЛТАТИ: При високи стойности на LIPCD4 се наблюдава силна обратна корелация 

между CD4/CD8 и LIPCD8 във всички поредни изследвания (Rho= -0.80, p<0.01 за 

всички), което е в зависимост от увеличаването на CD8AC (Rho= 0.70, p<0.05) до 11 

(мин.6, макс.15) месеца след измерването на LIP. Също така повишаването на LIPCD8 

корелираше със спадане на CD4AC (Rho= -0.65, p<0.05) до 5 (мин.1, макс.8) месеца 

след измерването на LIP. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Повишеното съдържание на вътреклетъчно лабилно свързано желязо 

в CD4 и CD8 клетки при HIV+cART лица би могло да е резултат от вирусна активност 

на фона на неоткриваем HIV ВТ, в пряка връзка с протичаща фероптоза на клетките. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HIV, фероптоза, cART мониторинг 

KEYWORDS: recent HIV infection; long-term HIV infection. 
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21.FERROPTOSIS IN CD4+ AND CD8+ T-CELLS IN HIV INFECTION 

R. Emilova1, Yana Todorova1, Reneta Dimitrova2, Lyubomira Grigorova2, Milena Aleksova1, 

Ivaylo Alexiev2, Nina Yancheva3, Maria Nikolova1 

 
1National Reference Laboratory of Immunology, NCIPD, Sofia, 2National Reference 

Confirmatory Laboratory of HIV, NCIPD, Sofia, 3Specialized Hospital for Active Treatment 
of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia 

INTRODUCTION: Elevation of intracellular iron concentration trigger ferroptosis, and 

clarification of the regulation and pathophysiological mechanisms of this process in HIV 

infection may contribute to antiretroviral therapy (cART) monitoring. 

AIM: To perform a correlation analysis of the labile bound iron (LIP) concentration and 

changes in the monitored immunological indicators - CD4, CD8 and CD4/CD8 in HIV+ 

individuals on cART with persistently suppressed viral load. 

MATERIAL AND METHODS: Peripheral blood samples (Li heparin, n=34) were collected 

in course of the routine immunological monitoring of HIV+ individuals, four times during 24 

months. HIV viral load (VL) in plasma was determined with the Abbott Real-Time HIV-1 test 

(min.range, 40 copies/ml). The absolute count (AC) and percentage of CD4+ and CD8+ T 

cells were determined by direct flow cytometry (Multitest, BD Trucount, FACS Canto II). 

The intracellular content of LIP was determined once, at the beginning of the study, using 

acetoxymethyl ester and subsequent incubation with a chelator (Deferiprone). To quantify 

LIP, we used the mean fluorescence intensity (MFI) (FACSCanto II, Diva 6.1.2). 

RESULTS: At high LIPCD4 values, a strong inverse correlation was observed between 

CD4/CD8 and LIPCD8 in all consecutive studies (Rho= -0.80, p<0.01 for all), which was 

dependent on the increase in CD8AC (Rho= 0.70, p<0.05) up to 11 (min. 6, max. 15) months 

after LIP measurement. In addition, an increase in LIPCD8 correlated with a decrease in 

CD4AC (Rho= -0.65, p<0.05) up to five (min.1, max.8) months after LIP measurement. 

CONCLUSION: The increased concentration of intracellular labile iron pool in CD4 and 

CD8 cells in HIV+cART individuals could be the result of viral activity in the settings of 

undetectable HIV VL, directly associated with ongoing cell ferroptosis. 

KEYWORDS: HIV, ferroptosis, cART monitoring 
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22.ОЦЕНКА НАЛИЧИЕТО НА ПРОТЕКТИВНИ АНТИТЕЛА СРЕЩУ 

ХЕПАТИТ В ВИРУС ПРИ ЗДРАВИ И HIV(+) ЛИЦА, РОДЕНИ СЛЕД 1992 ГОД. 

В. Йончева1, Ч. Исмаилова1, Т. Тенев1, E. Маркова1 
 

1НРЛ „Хепатитни вируси“, Отдел „Вирусология“, НЦЗПБ 

 

ВЪВЕДЕНИЕ: Тежестта на инфекцията с вируса на хепатит В (HBV) е сериозен 

проблем за общественото здраве в целия свят. Ваксинацията остава най-ефективната 

мярка за превенция. В България, имунизацията срещу HBV е въведена като 

задължителна в имунизационния календар на страната от 1992 год., което доведе до 

постоянен спад на заболяемостта от тази инфекция. 

ЦЕЛ: Целта на настоящето проучване е да се оцени разпространението на протективни 

антитела срещу HBV (anti-HBsAg) в популацията на здрави лица, по повод 

профилактични изследвания, както и при HIV(+) лица, родени след 1992 год. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: За изпълнение на поставената цел ретроспективно са 

изследвани 237 серумни проби постъпили в НРЛ „Хепатитни вируси“ за периода 2018 

г. – 16.06.2023 год. за доказване на хепатитни маркери. Всички проби са отрицателни за 

наличие на капсиден антиген на HBV (HBsAg). Количественото доказване на антитела 

за anti-HBsAg е осъществено посредством инидиректен ELISA метод. Всички проби с 

титър на anti-HBsAg > 10mIU/ml са отчетени като положителни. 

РЕЗУЛТАТИ: От изследваните общо 237 проби, 117 (49,3%) са на здрави лица, а 120 

(50,7%)  - на HIV (+). При 52 здрави лица (44,4 %) се доказа наличие на антитела за anti-

HbsAg, като титрите им варират в концентрационен диапазон – 10 - 250 mIU/ml. От 

изследваните 120 HIV(+) лица при 35 (29,2 %) се установи положителен резултат за 

anti-HBsAg като стойностите на антителата варират в същите концентрационни 

граници. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Данните от нашето проучване показват, че в популацията на здрави 

лица, процентът на положителните за anti-HbsAg е по-висок в сравнение с HIV (+) 

популация. При родените след 1992 год. здрави лица, титърът на протективните 

антитела срещу HBsAg над 250 mIU/ml (много силен имунитет) e по-често срещан в 

сравнение с този при HIV (+). Резултатите от настоящето проучване съответстват на 

данните от световната научна литература. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: HBV, анти-HBsAg антитела, здрави лица, HIV(+) лица 
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HEPATITIS B VIRUS IN HEALTHY AND HIV(+) PERSONS BORN AFTER 1992 
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INTRODUCTION: The burden of hepatitis B virus (HBV) infection is a major public health 

problem worldwide. Vaccination remains the most effective preventive measure. In Bulgaria, 

immunization against HBV has been introduced as mandatory in the country's immunization 

calendar since 1992, resulting in a steady decline in the incidence of this infection. 

AIM: The aim of the present study was to evaluate the prevalence of protective antibodies 

against HBV (anti-HBsAg) in the population of healthy individuals on the occasion of 

preventive examinations, as well as for HIV(+) persons born after 1992. 

MATERIALS AND METHODS: In order to fulfill the set goal, 237 serum samples received 

at the NRL "Hepatitis viruses" for the period 2018 - 06.16.2023 were retrospectively 

examined to prove hepatitis markers. All samples were negative for HBV capsid antigen 

(HBsAg). Quantitative detection of anti-HBsAg antibodies was performed using an indirect 

ELISA method. All samples with an anti-HBsAg titer > 10mIU/ml were considered positive. 

RESULTS: Out of a total of 237 samples examined, 117 (49.3%) were from healthy 

individuals and 120 (50.7%) - from HIV (+). In 52 healthy persons (44.4%), the presence of 

antibodies for anti-HbsAg was proven, and their titers varied in a concentration range - 10 - 

250 mIU/ml. Of the examined 120 HIV(+) individuals, 35 (29.2%) had a positive result for 

anti-HBsAg, with antibody values varying in the same concentration ranges. 

CONCLUSIONS: Data from our study show that in the population of healthy individuals, 

the percentage of positive for anti-HbsAg is higher compared to the HIV(+) population. In 

healthy individuals born after 1992, the titer of protective antibodies against HBsAg above 

250 mIU/ml (very strong immunity) is more common compared to that of HIV(+). The results 

of the present study correspond to the data of the world scientific literature. 

KEYWORDS: HBV, anti-HbsAg antibodies, healthy individuals, HIV(+) persons  
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23.АНАЛИЗ НА РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО НА МАРКЕРИ ИЗСЛЕДВАНИ В НРЛ 

„ХЕПАТИТНИ ВИРУСИ“ ПО ОТНОШЕНИЕ НА ХЕПАТИТ Е ВИРУСА В 

РАМКИТЕ НА 10 ГОДИШЕН ПЕРИОД: ПРЕДИ И СЛЕД ВКЛЮЧВАНЕТО НА 

ХЕПАТИТ Е ВИРУСА В СПИСЪКА НА ЗАРАЗНИТЕ БОЛЕСТИ 
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ВЪВЕДЕНИЕ: Вирусния хепатит тип Е е остро инфекциозно заболяване, което се 

характеризира с увреждане на паренхима на черния дроб и поява на жълтеница. 

Инфекцията се причинява от вируса на хепатит E (HEV), който представлява сериозен 

здравен проблем, като според данни на Световната здравна организация (СЗО) всяка 
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година възникват около 20 милиона нови инфекции с HEV. Тези статистики налагат 

въвеждането на план за действие в областта на общественото здраве за борба, 

превенция и контрол на вирусния хепатит тип Е. В България включването на хепатит Е 

вируса в списъка на заразните болести става през 2019 г. в съотвествие с промяна на 

наредба № 21 от 18 юли 2005г. за реда за регистрация, съобщаване и отчет на заразните 

болести, издадена от министъра на здравеопазването, обн.дв.бр.62 от 29 юли 2005г. 

изм. и доп. дв. бр. 5 от 15 януари 2019г. 

ЦЕЛ: Целта на това проучване е да се направи анализ на разпространението на 

маркери, излседвани в НРЛ „Хепатитни вируси“ по отношение на вируса в рамките на 

десет годишен период и ефекта от включването на вируса хепатит Е в списъка на 

заразните болести и неговата регистрация, върху пробите постъпили в НРЛ „Хепатитни 

вируси“. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Ретроспективно са изследвани 4310 серумни проби 

постъпили в НРЛ „Хепатитни вируси“ за периода от 01. 01. 2013 до 30. 06. 2023г., за 

лабораторно доказване и отдиференциране на хепатитна Е вирусна инфекция. 

Серумите са изследвани чрез имуноензимен метод ELISA на търговските марки Dia Pro 

и Euroimmun, които се характеризират с с 100 % чувствителност и 100% специфичност 

(Dia Pro) и 100% чувствителност и 97,8% специфичност (Euroimmun). Търсените 

маркери са антитела срещу хепатит Е вируса от клас Ig M (anti-HEV IgM) и Ig G (anti-

HEV IgG).  

ПОЛУЧЕНИ РЕЗУЛТАТИ: За съответния период се установи, че от постъпилите 

(4310) проби за изследване на антитела срещу HEV, 1238 са дали положителни 

резултати. Установи се, че от позитивните проби 717 са дали положителни резултати за 

anti-HEV Ig M и 521 за anti-HEV Ig G. През 2019 г., когато хепатит Е вируса е включен 

в списъка на заразните болести в НРЛ „Хепатитни вируси“ са постъпили значителен 

брой проби за изследване на маркери на HEV (608). От постъпилите проби 186 (30.%) 

са положителни за антитела срещу HEV. През годините преди промяна на Наредба №21 

от 2013г до 2018, от постъпилите проби за HEV, положителни за антитела са между 34 

и 52 %. За периода след 2019 г. (през годините от 2020 – 20230) процента на установени 

положителните проби за ХЕВ антитела е между 12 и 16%.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Последното изменение на Наредба 21 има позитивен ефект върху 

превенцията на инфекцията с вируса на хепатит Е, като се увеличиха броят на 

лабораториите в страната изследващи HEV. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: хепатит Е вирус, anti-HEV Ab, заразни болести 
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23.ANALYSIS OF THE PREVALENCE OF MARKERS INVESTIGATED IN THE 

NRL "HEPATITIS VIRUSES" IN RELATION TO HEPATITIS E VIRUS WITHIN A 
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10-YEAR PERIOD: BEFORE AND AFTER THE INCLUSION OF HEPATITIS E 

VIRUS IN THE LIST OF COMMUNICABLE DISEASES  

C. Ismailova1, V. Yoncheva1, T. Tenev1, L. Nikolaeva-Glomb2, E. Golkocheva-Markova1 
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INTRODUCTION: Viral hepatitis type E is an acute infectious disease characterized by 

damage to the liver parenchyma and the appearance of jaundice. The infection is caused by 

the hepatitis E virus (HEV), which is a serious health problem, with 20 million new infections 

with the virus occurring each year, according to the World Health Organization (WHO). 

These statistics call for the introduction of a health sector action plan to combat, prevent and 

control viral hepatitis. In Bulgaria, the inclusion of the hepatitis E virus in the list of 

communicable diseases that are subject to notification, registration and reporting took place in 

2019 in accordance with an amendment to Ordinance No. 21 of 2005. on the order, 

registration and reporting and reporting of communicable diseases.  

MATERIALS AND METHODS: The study covers the period of time from 01.01.2013 to 

30.06.2023. During this period, NRL "Hepatitis Viruses" received 4310 samples for testing 

antibodies to hepatitis E virus. The sera were tested using the immunoenzymatic ELISA 

method of the Dia Pro and Euroimmun brands, which are characterized by 100% sensitivity 

and 100% specificity (Dia Pro) and 100% sensitivity and 97.8% specificity (Euroimmun). The 

markers sought are antibodies against the hepatitis E virus of the class Ig M (anti-HEV IgM) 

and Ig G (anti-HEV IgG). 

AIM: The aim of this study is to analyze the prevalence of markers investigated in the NRL 

"Hepatitis Viruses" in relation to the virus within a ten-year period and the effect of the 

inclusion of the hepatitis E virus in the list of communicable diseases and its registration on 

the samples entered the NRL "Hepatitis viruses". 

RESULTS: Of the 4310 samples that were received, 1238 (28%) were positive for anti-HEV 

Ab. Of the positive samples for anti-HEV Ab, 717 were found to be positive for anti-HEV Ig 

M and 521 for anti-HEV Ig G. In 2019, when the hepatitis E virus was included in the list of 

infectious diseases, in the NRL “Hepatitis viruses” were tested a significant number of 

samples for HEV markers (608). Of the samples received, 186 (30.%) were positive for 

antibodies against HEV. In the years before 2019 (from 2013 to 2018), of the received 

samples for HEV, positive for antibodies were between 34 and 52%. For the period after 2019 

(in the years 2020 – 20230), the percentage of detected positive samples for HEV antibodies 

is between 12 and 16%. 

CONCLUSION: The latest amendment to Regulation 21 has had a positive effect on the 

prevention of hepatitis E virus infection, increasing the number of laboratories in the country 

investigating HEV. 

KEYWORDS: hepatitis E virus, anti-HEV Ab, infectious diseases 
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24.ВИРУСНИ ХЕМОРАГИЧНИ ТРЕСКИ  (ХТБС И ККХТ) – АНАЛИЗ ВЪРХУ 

РАЗПРОСТРАНЕНИЕТО ИМ В БЪЛГАРИЯ ЗА ПЕРИОД ОТ 6 ГОДИНИ 

Е. Тасева1, Е. Панайотова1, И. Трифонова1, И. Христова1 
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референтна лаборатория по предавани с кърлежи инфекции, лептоспири и листерии 

ВЪВЕДЕНИЕ: В последните десетилетия се наблюдава повишен интерес към 

вирусните хеморагични трески  (ККХТ и ХТБС). Това се дължи на: разширяване на 

ареалите на разпространение на резервоарите, нарастване на заболяемостта, трудната 

диагноза и неприемливо високия леталитет. Те са са природно-огнищни заболявания, 

транмисивни зооантропонози, с ограничени ареали на разпространение. Нашата страна 

е ендемична за Хемогагичната треска с бъбречен синдром (ХТБС) и Кримска-Конго 

хеморагична треска (ККХТ). В последния доклад на ЕCDC за Европа в Германия и 

Финландия се съобщават 85% от всички регистрирани случаи на ХТБС, а за ККХТ се 

съобщават 3 случая в Испания и един за България. 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се анализира разпространението на ККХТ и ХТБС за 

периода 2017-2022 г., и да се установи съотношението на видовете хантавируси: 

Пуумала (PUUV) и  Добрава (DOBV) в ендемичните региони на страната. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Изследвани бяха 227 броя серумни проби от пациенти, 

суспектни за ХТБС и съответно 164 - за ККХТ, изпратени от болници от цялата страна. 

Приложен бе ELISA метод за доказване на антитела срещу причинителите на ХТБС и 

ККХТ. За потвърждаване на вида хантавирус беше приложен имуноблот и   real time 

RT-PCR. За доказване генома на вируса на ККХТ-  real time RT-PCR, като бяха 

използвани праймери, насочени към секвенция от малкия S фрагмент от вирусния 

геном.  

РЕЗУЛТАТИ: Общо при 35 (15.41%) от изследваните проби бяха доказани антитела 

срещу  хантавируси. Средната заболяемост от ХТБС за проучвания период беше 

0.08/100 000. Отчетена е висока смъртност през 2018 г.– 0.04%. Най-висок процент 

серологично положителни проби бяха доказани през 2021 г.–12/227(5.29%), а най-нисък 

през 2022 г. – 2/227(0.003%). В област Пловдив  беше доказан хантавирус DOBV (7/35) 

– 20 % и PUUV – (1/35) – 2.86%, в област Пазарджик преобладаваше хантавирус PUUV 

– (6/35) -17.14%, докато DOBV беше потвърдена при 11.43% -(6/35). Най- много бяха 

заразените пациенти във възрастова група 25-44 г. -45%.  При 13 от общо 164 проби 

бяха доказани антитела срещу вируса на ККХТ – 7.9%, а при 2 от кръвните проби беше 

изолиран вируса с PCR. Средната заболяемост от ККХТ беше 0.03/100 000. Най-много 

заболели бяха регистрирани през 2018 г. и то в област Пловдив- 6 случая. За периода 

болшинството от случаите бяха от област Пловдив – (9/164) – 5.49%, в област Хасково 

– 2 случая, в областите Ямбол и Бургас – по един случай. Основно беше засегната 

възрастова група 45-64 г. -38.46% -(5/13). 
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Проучването дава нови данни за разпространението на тези тежки 

инфекции. В последните години поради глобалните климатични промени, урбанизация, 

екологични въздействия, експозицията на човека към вирусни хеморагични трески 

нараства. По-трудна е диагнозата в региони, в които заболяването не се среща. Ето 

защо  от съществено значение е снетата епидемиологична анамнеза, с въпроси за 

експозиция с гризачи и кърлежи. Тя би била изключително полезна при пациенти с 

хеморагичен синдром, бъбречна недостатъчност, повишена температура. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Кримска-Конго хеморагична треска, Хеморагична треска с 

бъбречен синдром, ендемичност  
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24.VIRAL HEMORRHAGIC FEVERS (HFRS AND CCHF) – ANALYSIS ON THEIR 

DISTRIBUTION IN BULGARIA FOR A PERIOD OF 6 YEARS  

E. Taseva1,  E. Panayotova1, I. Trifonova1, I. Christova1 

 
1National Center of Infectious and Parasitic Diseases, Sofia, National Reference laboratory 

of tick/vector- borne infections, leptospirosis and listeriosis 

INTRODUCTION: In recent decades, there has been an increased interest in viral 

hemorrhagic fevers (HFRS and CCHF). This is due to: expansion of reservoir distribution 

areas, increase in morbidity, difficult diagnosis and unacceptably high mortality. These are 

natural outbreak diseases, transmissible zooanthroponoses, with limited areas of distribution. 

Our country is endemic for Haemogagic fever with renal syndrome (HFRS) and Crimean-

Congo hemorrhagic fever (CCHF). In the latest ECDC report for Europe, Germany and 

Finland reported 85% of all registered cases of HFRS, and 3 cases of CCHF were reported in 

Spain and one in Bulgaria. 

OBJECTIVE: The purpose of the study is to analyze the spread of CCHF and HFRS for the 

period 2017-2022, and to determine the ratio of the hantaviruses Puumala (PUUV) and 

Dobrava (DOBV) in the endemic regions of the country. 

MATERIALS AND METHODS: A total 227 serum samples from patients suspected of 

HFRS and respectively 164 - for CCHF, sent by hospitals from all over the country, were 

examined. An ELISA method was applied to prove antibodies against the causative agents of 

HFRS and CCHF. Immunoblot and real time RT-PCR were applied to confirm the hantavirus 

species. Real time RT-PCR was used to demonstrate the genome of the CCHF virus using 

primers directed to the sequence of a small S fragment of the viral genome. 

RESULTS: A total of 35 (15.41%) of the research samples were found to have antibodies 

against hantaviruses. The average incidence of HFRS for the study period was 0.08/100 000. 

A high mortality rate was reported in 2018 – 0.04%. The highest percentage of serologically 

positive samples was proven in 2021 – 12/227 (5.29%), and the lowest in 2022 – 2/227 

(0.003%). In the region of Plovdiv, hantavirus DOBV (7/35) – 20% and PUUV – (1/35) – 
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2.86% were proven, in the region of Pazardzhik the predominant hantavirus was PUUV – 

(6/35) -17.14%, while DOBV was confirmed at 11.43% -(6/35). The most infected patients 

were in the 25-44 age group - 45%. In 13 out of a total of 164 samples, antibodies against the 

CCHF virus were proven - 7.9%, and in 2 of the blood samples, the virus was isolated by 

PCR. The average frequency of CCHF is 0.03/100 000. The most cases were registered in 

2018 in the Plovdiv region – 6 cases. During the period, the most cases were from Plovdiv 

region - (9/164) - 5.49%, in Haskovo region - 2 cases, in Yambol and Burgas regions - one 

case each. The age group 45-64 years -38.46% -(5/13) was mainly affected. 

CONCLUSION: The study provides new data on the prevalence of these severe infections. 

In recent years due to global climate changes, urbanization, environmental impacts, human 

exposure to viral hemorrhagic oscillations. Diagnosis is more difficult in regions where what 

is shown does not occur. Therefore, an epidemiological history taken, with questions about 

exposure to rodents and ticks, is essential. It would be extremely useful in patients with 

hemorrhagic syndrome, kidney failure, fever. 

KEYWORDS: Crimean-Congo hemorrhagic fever, Hemorrhagic fever with renal syndrome, 

endemicity 
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25.МЕНИНГОЕНЦЕФАЛИТ ПРИЧИНЕН ОТ ЗАПАДНО-НИЛСКИ ВИРУС 

П. Аргирова1, П. Василев1,2, Й. Калчев3,4,5, М. Стойчева5 
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Медицински факултет, МУ-Пловдив, 2 Клиника по инфекциозни болести, УМБАЛ “Св 
Георги“ Пловдив, 3Катедра по медицинска микробиология и имунология „Проф. д-р 

Елисей Янев”, Фармацевтичен факултет, МУ-Пловдив, 4Лаборатория по 

микробиoлогия, УМБАЛ „Св. Георги“ Пловдив, 5Научноизследователски институт, 
МУ-Пловдив 

ВЪВЕДЕНИЕ: Западно-Нилски вирус се предавана чрез ухапване от комари и е 

зооантропоноза с убиквитерно разпространение. Повечето инфекции при хората са 

асимптомни, 20% протичат като треска, а в 1% като невроинвазивна болест. 

Клиничните прояви на невроинфекцията са менингит, енцефалит, остра вяла парализа 

или комбинация от тях. Рискови фактори за неврологично увреждане са напреднала 

възраст и имуносупресия.  

ЦЕЛ: Да се представи клиничен случай на менингоенцефалит причинен от Западно-

Нилски вирус. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Използвани са методите на клинико-епидемиологично 

проучване, клинико-лабораторни, микробиологични, молекулярно-биологични и 

образни изследвания. Етиологичната диагноза е верифицирана чрез доказване на 

вирусната РНК в ликвор (PCR) и серологични реакции. 
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РЕЗУЛТАТИ: Представяме случай на 55-годишен мъж, заболял остро с фебрилитет, 

повръщане и главоболие, след скорошно пътуване в Турция, и множество ухапвания от 

комари. При физикалното изследване е установен синдром на менингорадикулерно 

дразнене, тежки количествени нарушения в съзнанието и изразен мозъчен оток, а в  

последствие се изяви огнищна неврологична симптоматика. Клиничните, 

лабораторните и ликворните показатели, както и цитокиновият профил (IL-6, IL-8, IL-

10, IL-12, TNFα в ликвор и серум) насочваха към диагнозата вирусен 

менингоенцефалит. Етиологичната диагноза бе верифицирана чрез положителен PCR 

за Западно-Нилски вирус и наличие на специфични IgM антитела в ликвор, извършени 

в Националния център по заразни и паразитни болести, София. След 1-месечен 

болничен престой пациентът бе изписан и насочен към звено за физиотерапия и 

рехабилитация, поради значими двигателни остатъчни прояви. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Западно-Нилската невроинвазивна болест се среща рядко, но 

протича с тежка клинична картина, потенциално фатален изход и чести остатъчни 

неврологични прояви у преживелите. Инфекция със Западно-Нилски вирус трябва да се 

подозира при пациенти с клинични и лабораторни данни за вирусен менингоенцефалит, 

ухапвания от комари или пътуване в ендемични региони. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: менингоенцефалит, Западно-Нилски вирус, PCR 
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P. Argirova1, P. Vasilev1,2, Y. Kalchev3,4,5, M. Stoycheva5 
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Pharmacy, Medical university – Plovdiv, 4Laboratory of Microbiology, University hospital 

"St. George" Plovdiv 
5Research Institute, Medical university -Plovdiv 

INTRODUCTION: West Nile virus is transmitted by mosquito bites and is a ubiquitous 

zooanthroponosis. Most infections in humans are asymptomatic, 20% present as а fever, and 

1% is а neuroinvasive disease. Clinical manifestations of neuroinfection are meningitis, 

encephalitis, acute flaccid paralysis, or a combination of these. Risk factors for neurological 

impairment are advanced age and immunosuppression.  

AIM: To present a case of meningoencephalitis caused by West Nile virus.  

MATERIALS AND METHODS: A clinical and epidemiological data, laboratory, 

microbiological, molecular methods and imaging technique were used. The etiological 

diagnosis is verified by proving viral RNA in cerebrospinal fluid (PCR) and serological 

reactions.  

RESULTS: We present a case of a 55-year-old man with sudden onset of fever, vomiting and 

headache, starting after a recent trip to Turkey, and multiple mosquito bites. From the 

physical examination, meningoradicular irritation syndrome, severe disturbances in 

consciousness and sings of cerebral edema were found, and subsequently focal neurological 
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symptoms appeared. Clinical, laboratory and cerebrospinal fluid parameters, as well as the 

cytokine profile (IL-6, IL-8, IL-10, IL-12, TNFα in cerebrospinal fluid and serum) suggested 

the diagnosis of viral meningoencephalitis. The etiological diagnosis was verified by positive 

PCR for West Nile virus and the presence of specific IgM antibodies in cerebrospinal fluid, 

performed at the National Center for Infectious and Parasitic Diseases, Sofia. After a 1-month 

hospital stay, the patient was discharged and referred to a physiotherapy and rehabilitation 

unit due to significant residual motor manifestations.  

CONCLUSION: West Nile neuroinvasive disease is rare but presents with a severe clinical 

presentation, potentially fatal outcome, and frequent neurological sequelae in survivors. West 

Nile virus infection should be suspected in patients with clinical and laboratory evidence of 

viral meningoencephalitis, mosquito bites or travel to endemic regions.  

KEY WORDS: meningoencephalitis, West Nile virus, PCR 

26.АСКАРИДОЗА УСТНОВЕНА В ХОДА НА КОЛОНОСКОПСКО 

ИЗСЛЕДВАНЕ  

И. Кафтанджиев¹, Р. Харизанов¹, И. Райнова¹, Н. Цветкова¹, Р. Борисова¹, Е. Кънева¹, 

О. Миков¹, М. Виденова¹, А. Иванова¹, В. Якимова¹ 
 

1Отдел по Паразитология и Тропическа Медицина, Национален Център по Заразни и 

Паразитни Болести 

 

ВЪВЕДЕНИЕ: Аскаридозата при човека, е една от най-разпространените паразитни 

инвазии в глобален мащаб, и принадлежи към група заболявания определяна от СЗО, 

като  Пренебрегвани Тропически Болести. Причинители на аскаридозата при човека са 

два вида представители на род Ascaris: Ascaris lumbricoides и Ascaris suum. 

Заболяването може да протече с редица усложнения, като най-сериозното от тях  е 

развитието на чревна непроходимост, която в 90% от случаите се развива при деца от 1 

до 5 г, възраст. За диагностика най-често се изследва фекална проба. В редки случаи 

диагнозата може да бъде поставена и макроскопски, когато аскарис попадне в чревния 

пасаж и бъде изхвърлен навън, или когато бъде видян на колоноскопия.                                                                                                                                                                                                 

ЦЕЛ: на настоящата разработка е да представи рядък случай, когато диагнозата 

аскаридоза е поставена чрез колоноскопия. 

ПРЕДСТАВЯНЕ НА СЛУЧАЯ: По повод на завишен калпротектин на 52 годишна 

пациентка е проведена колоноскопия. Пациентката е без оплаквания. Колоноскопията 

не установява патологични изменения на чревната лигавица, но документира ларвен 

стадии на Ascaris spp. свободно придвижващ се в лумена на дебелото черво. 

Пациентката е лекувана с albendazole, Последващите паразитологични изследвания на 

фекални проби са отрицателни. 

ДИСКУСИЯ: По данни за 2021г., 11% (732 милиона души) от 6.6 милиарда живеещи в 

ендемични райони, са с аскаридоза. От друга страна, в развитите индустриални 

държави, трансмисията на Ascaris lumbricoides е силно редуцирана. При повечето 

описани случаи в тези страни, както и в описания от нас случай, се касае за инвазия от 

единичен екземпляр  Ascaris. Тъй като в тези страни има и развито свиневъдство, на 
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фона на силно ограничената трансмисия на Ascaris lumbricoides, много автори считат че 

повечето от спорадичните случаи на аскаридоза в тях се дължат на  Ascaris suum. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Наблюдаваните случаи на аскаридоза причинена от  Ascaris spp. в 

страните с развито свиневъдство налага разработването на специфични хигиенни 

мерки, както за хората работещи в тази индустрия, така и по отношение използването 

на свински фецес за наторяване на земеделски култури. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Аскаридоза, Ascaris lumbricoides, Ascaris suum  
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26.ASCARIASIS DIAGNOSED DURING A COLONOSCOPIC EXAMINATION 
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INTRODUCTION: Ascariasis in humans is one of the most widespread parasitic infections 

on a global scale, and belongs to a group of diseases defined by the WHO as Neglected 

Tropical Diseases. The causative agents of ascariasis in humans are two species of Ascaris: 

Ascaris lumbricoides and Ascaris suum. The disease can occur with a number of 

complications, the most serious of which is development of intestinal obstruction, which in 

90% of cases is seen in children from 1 to 5 years of age. For diagnosis, a fecal sample is 

most often examined. In rare cases, an ascaris may be identified when comes out with the 

intestinal passage, or when it is seen on colonoscopy. 

AIM of the present work is to present a rare case where the diagnosis of ascariasis was made 

by colonoscopy. 

PRESENTATION OF THE CASE: A colonoscopy was performed on a 52-year-old female 

patient due to elevated calprotectin. The patient has no complaints. Colonoscopy did not 

detect pathological changes of the intestinal mucosa, but documented larval stages of Ascaris 

spp. freely moving in the lumen of the large intestine. The patient was treated with 

albendazole. Subsequent parasitological examinations of fecal samples were negative. 

DISCUSSION: According to data for 2021, 11% (732 million people) of the 6.6 billion 

people living in endemic areas bear the parasite. On the other hand, in developed 

industrialized countries, the transmission of Ascaris lumbricoides is greatly reduced. In most 

cases described in these countries, and in the case described by us, it is an invasion by a single 

Ascaris specimen. Since most of these countries also have developed pig farming, on the 

background of a very limited transmission of Ascaris lumbricoides, many authors consider 

that most of the sporadic cases of ascariasis in them are due to Ascaris suum. 
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CONCLUSION: The observed cases of ascariasis caused by Ascaris suum in countries with 

developed pig farming require the development of specific hygiene measures, both for people 

working in this industry and for those who use pig faeces to fertilize agricultural crops. 

KEYWORDS: Ascariasis, Ascaris lumbricoides, Ascaris suum 
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тропическа МЕДИЦИНА 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се анализира разпространението на ехинококозата  в 

България за десетгодишен период – 2010-2019 г. 

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: За целта  на проучването са използвани епидемиологични 

карти за проучване на случаи с ехинококоза, годишните отчети на РЗИ и НЦЗПБ, 

анамнестични, клинични и параклинични данни. 

РЕЗУЛТАТИ: За периода 2010 – 2019 г. в България са регистрирани общо 2931 случаи 

на ехинококоза при хората. Средната заболяемост за периода е 3,9 %000. Органната 

локализация на ехинококовите кисти е както следва - с чернодробна локализация общо 

2208 пациенти или 75.3%, с белодробна - 467 или 15.9%, с друга, (най-често слезка, 

бъбреци, перитонеум) – 181 или 6.1%, с множествена (най-често чернодробна и 

белодробна локализация) - 75 пациенти или 2.5%. Първичните случаи са 2627 или 

89.62%, а рецидивите – 304 -10.4%. По пол за периода разпределението е 53.8% жени и 

46.2 % мъже. 

Най-силно засегнати са активните възрастови групи – 25-29г, 30-34 г., 35-39г . През 

последните години на периода се регистрира висок относителен дял на заболелите с 

ехинококоза деца от 0 до 19г средно -16.5%. Тези данни са обезпокояващ индикатор за 

продължаваща паразитна трансмисия, която трудно се повлиява от краткосрочни 

мероприятия. 

Стойностите на годишната заболяемост в отделните области на страната варират в 

много широки граници, като териториалното разпределение е много неравномерно. За 

периода най-засегнати са били областите Сливен – 11.5 %000 и Кърджали – 8 %000, със 

стойности между 5 и 7 %000 са Бургас, Добрич, Силистра, Шумен, Ямбол с над 

средната заболяемост за страната за периода, а Видин, Велико Търново, Габрово, 

Монтана, Кюстендил  подържат доста под средната заболяемост, като в някои от тях 

има години без нито един регистриран случай на ехинококоза. 



144 

 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Независимо че последните години се наблюдава снижение на 

официално регистрираните случаи на ехинококоза, високата обща заболяемост от 

ехинококоза  у нас в сравнение с другите европейски страни и високият относителен 

дял, изискват по-дългосрочни мерки за контрол на тази зооноза в цялата страна. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: ехинококоза ; заболяемост; 
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27.ECHINOCOCCOSIS IN BULGARIA OVER A TEN-YEAR PERIOD 

R. Borisova, R. Harizanov1, I. Rainova1, I. Kaftandjiev1, N. Tsvetkova1, A. Ivanova1, M. 

Videnova1 

 

1National Centre of Infectious and Parasitic Diseases, Department of Parasitology and 

Tropical Medicine 

AIM: The purpose of the study is to analyze the prevalence of echinococcosis in Bulgaria 

over ten years - 2010-2019 

MATERIALS/METHODS: For the purpose of the study, epidemiological maps for the 

study of echinococcosis cases, the annual reports of the RHI  and the National Centre of 

Infectious and Parasitic Diseases, and anamnestic, clinical, and paraclinical data were used. 

RESULTS: For the period 2010 - 2019, a total of 2,931 cases of echinococcosis in humans 

were registered in Bulgaria. The average morbidity for the period was 3.9%000. The organ 

localization of echinococcal cysts is as follows - with liver localization in a total of 2208 

patients or 75.3%, with lung localization - 467 or 15.9%, with another (most often spleen, 

kidneys, peritoneum) - 181 or 6.1%, with multiple (most - often liver and lung localization) - 

75 patients or 2.5%. Primary cases are 2627 or 89.62% and relapses – 304 -10.4%. By gender 

for the period, the distribution is 53.8% women and 46.2% men. The most affected are the 

active age groups - 25-29 years, 30-34 years, and 35-39 years. In the last years of the period, a 

high relative share was registered for children from 0 to 19 years old with echinococcosis, on 

average -16.5%. These data are a disturbing indicator of ongoing parasite transmission that it 

is difficult to be influenced by short-term measures. 

The values of the annual morbidity in the individual regions of the country vary widely, and 

the territorial distribution is very uneven. For the period, the most affected were the districts 

of Sliven - 11.5%000 and Kardzhali - 8%000, with values between 5 and 7%000 are Burgas, 

Dobrich, Silistra, Shumen, Yambol with above average morbidity for the country for the 

period, and Vidin, Veliko Tarnovo, Gabrovo, Montana, Kyustendil maintain well below the 

average morbidity, and in some of them there are years without a single registered case of 

echinococcosis 

CONCLUSION: Even though in recent years there has been a decrease in officially 

registered cases of echinococcosis, the high overall morbidity of echinococcosis in our 
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country compared to other European countries and the high relative share require longer-term 

measures to control this zoonosis throughout the country. 

KEYWORDS: echinococcosis; morbidity; 
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28.ОПРЕДЕЛЯНЕ НИВАТА НА ФЕКАЛНИ СЕКРЕТОРНИ IGA (SIGA) 

АНТИТЕЛА ПРИ ПАЦИЕНТИ С ЕНТЕРОБИОЗА (ПЪРВОНАЧАЛНИ ДАННИ) 

Е. Кънева1, М. Виденова1, Д. Велчева2, М. Павлова1, Н. Цветкова1, Р. Харизанов1, И. 

Кафтанджиев1, Р. Борисова1, И. Алексиев1, Р. Димитрова1, А. Иванова1 

 
1Национален Център по Заразни и Паразитни Болести, София, България, 2МДЛ 

„Цибалаб“, София, България 

Секреторният IgA (SIgA) в организма на човека служи като първа линия на защита на 

чревния епител от токсини и патогенни микроорганизми, като е доказана неговата 

важна роля в поддържането на мукозната хомеостаза и влияние върху състава на 

чревния микробиом.  

Enterobius vermicularis (острица) е чревен нематод, широко разпространен най-вече 

сред децата. Известно е, че неговото паразитиране при хората води до нарушения на 

храносмилателният тракт, отваря входна врата за бактериални инфекции и има 

токсоалергично въздействие върху организма. Според извършени ограничени 

проучвания, ентеробиозата е свързана със значително намаляване на чревните SIgA 

нива, които след лечение се повишават. 

ЦЕЛ на настоящето проучване е да се измери количеството на SIgA антитела във 

фекални проби на пациенти с ентеробиоза, получени от различни части на нашата 

страна, и да се оцени тяхната вероятната роля в хода на протичане на заболяването и за 

появата на определена клинична симптоматика при инвазираните с този паразит лица. 

МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Нивата на фекалните секреторни IgA антитела са 

измерени при 45 лица, при които е доказано заразяване с Enterobius vermicularis, 21 от 

мъжки пол и 24 от женски, на възраст от 2 до 49 години (средна възраст 10 г.), като 

преобладават децата (40). Допълнително в проучването като контролна група са 

включени и 20 проби от здрави лица, 9 мъже и 11 жени, на възраст от 1 до 60 години 

(средна възраст 16 години). Концентрацията на SIgA се определи посредством 

търговски набор ELISA (IMMUCHROM), извършен според указанията на 

производителите. Средната стойност на секреторният имуноглобулин (в µg/ml) е 

калкулирана в Excel, Average.   

РЕЗУЛТАТИ: Измерените стойности на SIgA при пациентите с ентеробиоза са от 38,8 

до 13 916 µg/ml, със средна стойност на опаразитената група 1 725,01 µg/ml, която е по-

висока от установената при здравите контроли – 1 167,71 µg/ml (обхват от 38,8 до 8 225 

µg/ml). Получените до момента резултати не показват връзка със съобщаваната при 
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изследването клинична симптоматика – калкулираната средна стойност на SIgA при 

симптоматичните пациенти (перианален сърбеж, коремни болки и др.) е 1 872,53 µg/ml, 

а при постъпилите по профилактични показания – 1 630,14 µg/ml.  

Анализът на наличните данни показва, че 20 (45%) от инвазираните с Enterobius 

vermicularis имат стойности на SIgA в рамките на референтните, указани в 

диагностичния набор (от 510 до 2 040 µg/ml). 25 (55%) са с концентрации извън 

референтните, като 10 (22%) от пациентите с ентеробиоза имат повишени нива на този 

имуноглобулин (над 2040 µg/ml), а 15 (33%) имат концентрации под референтните (< 

510 µg/ml). 

Повишаване на SIgA антитела са описани в литературата при заразяване с различни 

патогени, където е доказана тяхната защитна роля. Дефицитът на SIgA обаче може да 

доведе до промяна в състава на чревния микробиом, до повишена чувствителност към 

инфекциозни агенти, както и да съдейства за развитието на различни автоимунни, 

алергични и възпалителни заболявания.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Enterobius vermicularis, фекални секреторни IgA антитела, 

мукозен имунитет. 
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Н53/4 от 11.11.2021 г.) по „Конкурс за финансова подкрепа на проекти за 
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28.DETERMINATION OF FECAL SECRETORY IGA (SIGA) ANTIBODY LEVELS 

IN PATIENTS WITH ENTEROBIASIS (INITIAL DATA) 

E. Kaneva1, M. Videnova1,  D. Velcheva2, M. Pavlova1, N. Tsvetkova1, R. Harizanov1, I. 

Kaftandjiev1, I. Alexiev1, R. Dimitrova1, A. Ivanova1 

 
1NCIPD, Sofia, Bulgaria, 2”Cibalab” LTD, Sofia, Bulgaria 

Secretory IgA (SIgA) in the human body is the first defense line of the intestinal epithelium 

against toxins and pathogenic microorganisms and its important role in maintaining mucosal 

homeostasis and influence on the composition of the intestinal microbiome has been proven.  

Enterobius vermicularis (pinworm) is an intestinal nematode widespread especially among 

children. It is known that its parasitism in people leads to digestive tract disorders, open 

entrance door for bacterial infections and toxoallergic effect on the body. According to 

limited studies, enterobiasis is associated with a significant reduction in intestinal SIgA levels, 

which increase after treatment.   

The aim of the present study is to measure the amount of SIgA antibodies in fecal samples of 

enterobiasis patients obtained from different parts of our country and to evaluate their 

probable role in the course of the disease and appearance of certain clinical symptoms in 

infected with this parasite persons.  
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MATERIALS AND METHODS: Faecal secretory IgA antibody levels were measured in 45 

Enterobius vermicularis – positive individuals, 21 males and 24 females, aged 2 to 49 years 

(mean age 10 years), as children predominate (40). Additionally 20 samples of healthy 

persons, 9 men and 11 women, aged from 1 to 60 years (average 16) were also included in the 

study as a control group. SIgA concentration was determined using a commercial ELISA kit 

(IMMUCHROM) performed according to the manufacturers’ instructions. The average value 

of secretory immunoglobulin (µg/ml) was calculated in Excel, Average.     

RESULTS: SIgA values measured in enterobiasis patients ranged from 38.8 до 13 916 

µg/ml, with a mean value of the infected group 1 725.01 µg/ml, which was higher than that 

found in healthy controls - 1 167.71 µg/ml (range 38.8 to 8 225 µg/ml). The results obtained 

so far do not show a relationship with the clinical symptoms reported in the study – the 

calculated mean SIgA value in the symptomatic patients (perianal itching, abdominal pain, 

etc.) is 1 872.53 µg/ml, and in those admitted for prophylactic indications - 1 630.14 µg/ml.   

Analysis of the available data showed that 20 (45%) of Enterobius vermicularis-persons had 

SIgA values within the reference range in diagnostic kit (from 510 to 2 040 µg/ml). 25 (55%) 

had concentrations outside the reference, with 10 (22%) with elevated levels (over 2 040 

µg/ml) and 15 (33%) were with concentration below the reference (< 510 µg/ml).   

Increases in SIgA antibodies have been described in the literature during infection with 

various pathogens, where their protective role has been proven. SIgA deficiency, however, 

can lead to a change in the composition of the intestinal microbiota, to increased sensitivity to 

infectious agents, as well as contribute to the development of various autoimmune, allergic 

and inflammatory diseases.  

KEYWORDS: Enterobius vermicularis, fecal secretory IgA antibodies, mucosal immunity.           
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29.СРАВНЕНИЕ МЕЖДУ АВТОМАТИЧНО И МАНУАЛНО ЕКСТРАХИРАНЕ 

НА ДНК ПРИ PCR БАЗИРАНИ МЕТОДИ ЗА ИДЕНТИФИКАЦИЯ НА 

ENTEROBIUS VERMICULARIS 

М. Виденова¹, Е. Кънева¹, Н. Цветкова¹, И. Кафтанджиев¹, Р. Харизанов¹, Д. Велчева², 
Р. Борисова¹, А. Иванова¹, И. Алексиев¹, Р. Димитрова¹, М. Павлова¹ 

 
1Отдел Паразитология и тропическа медицина, Национален център по заразни и 

паразитни болести (НЦЗПБ), София, 2МДЛ „Цибалаб“, София 

Цел на настоящото проучване е да се направи сравнение между автоматичното и 

мануалното екстрахиране на ДНК от яйца на хелминта Enterobius vermicularis. 
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: В проучването е включена извадка от 16 пациента на 

възраст между 2 и 12 години, при които са открити яйца на Enterobius vermicularis след 

микроскопско изследване. Изолирането на ДНК на паразита е извършено при еднакви 

условия – брой яйца, вид и количество на разтвора, в който са съхранявани яйцата до 

процеса на екстракция, предварителна обработка на пробите (брой цикли на 

замразяване-размразяване). Концентрацията и чистотата на изолираната ДНК с двата 

метода е измерена със спектрофотометър. За намножаване на сегмент от гена, кодиращ 

митохондриалната субеденица 1 на цитохром с оксидазата (cox1) на E. vermicularis е 

приложена nested PCR, а продуктите са подложени на разделяне посредством агарозна 

гел електрофореза.   

РЕЗУЛТАТИ:  Най-високи концентрации на ДНК с отлична чистота (А260/А280 – 1.8-

2.1) са получени с апаратния метод. При анализиране на съотношенията А260/А230 и 

А260/А280, които са показател за чистотата на ДНК, се установи, че при апаратното 

изолиране получените екстракти съдържат по-малко замърсители, в сравнение с 

мануалното екстрахиране. Разделените PCR продукти с помощта на гел електрофореза 

са визуализирани под УВ светлина. При автоматичното изолиране, продукти с 

очакваната големина от 379 нд бяха установени при 100% от пробите (n=16), докато 

при мануалното екстрахиране 2 от пробите (12,5%) не се позитивираха.  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Данните от сравнителното проучване на двата метода за екстракция 

на ДНК от E. vermicularis показват, че апаратното екстрахиране дава отлични резултати 

по отношение на качеството и количеството на изолираната ДНК в сравнение с 

мануалното. Получените ДНК екстракти са с по-ниско съдържание на органични или 

въглехидратни замърсители, както и на протеини, което е предпоставка за успешното 

провеждане на последващи молекулярно-генетични анализи. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Enterobius vermicularis, ДНК екстрахиране, PCR 

Проучването е извършено с подкрепата на ФНИ (проект № KП-06-H53/4/11.11.2021 г.) 
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The aim of the present study is to compare automated and manual DNA extraction from eggs 

of the helminth Enterobius vermicularis.  
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MATERIALS AND METHODS: The study included a sample of 16 patients aged between 

2 and 12 years who were found to have Enterobius vermicularis eggs after microscopic 

examination. The isolation of parasite DNA was carried out under the same conditions – 

number of eggs, type and quantity of the solution in which the eggs were stored until the 

extraction process, pretreatment of the samples (number of freeze-thaw cycles). The 

concentration and purity of the isolated DNA with both methods was measured with a 

spectrophotometer. Nested PCR was applied to amplify a segment of the mitochondrial gene 

encoding for the cytochrome c oxidase subunit 1 (cox1) of E. vermicularis, and products were 

separated by agarose gel electrophoresis. 

RESULTS: The highest concentrations of DNA with excellent purity (A260/A280 – 1.8-2.1) 

were obtained with the automatic extraction method. Analyzing the ratios A260/A230 and 

A260/A280, which are indicators of DNA purity, it was found that the extracts obtained with 

the Nucleic Acid Extractor contained less contaminants, compared to the manual extraction. 

The separated PCR products using gel electrophoresis were visualized under UV light. In the 

automated isolation, products with the expected size of 379 bp were detected in 100% of the 

samples (n=16), while in the manual extraction 2 of the samples (12.5%) did not test positive. 

CONCLUSION: Data from the comparative study of the two methods for DNA extraction 

from E. vermicularis showed that the automated extraction gave excellent results in terms of 

the quality and quantity of the isolated DNA compared to manual extraction. The extracted 

DNA have a lower content of organic or carbohydrate pollutants, as well as proteins, which is 

a prerequisite for the successful conduct of subsequent molecular genetic analyses. 

KEYWORDS: Enterobius vermicularis, DNA extraction, PCR 
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30. ФАКТОРИ, ОКАЗВАЩИ ВЛИЯНИЕ ВЪРХУ ИМУНОЛОГИЧНОТО 

ОСТАРЯВАНЕ 

Я. Тодорова1, Р. Емилова1, М. Алексова1, В. Колева2, 

М. Николова1 
 

1Национална референтна лаборатория по имунология, НЦЗПБ, София, 2Клинична 

лаборатория, МБАЛ “Аджибадем Сити Клиник Токуда Болница” София 

ВЪВЕДЕНИЕ: Освен възрастово-обусловените нарушения във функциите на имунната 

система, върху имунологичното остаряване влияят и редица външни фактори като 

стрес, замърсяване на околната среда, небалансирано хранене, тютюнопушене и 

безразборна употреба на медикаменти с имуностимулиращ ефект. 

ЦЕЛ: Целта на проучването е да се оцени влиянието на наднорменото тегло върху 

някои маркери, характеризиращи имунологичното остаряване на Т-лимфоцитите.  
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ: Анализирани са проби от периферна кръв от 40 клинично 

здрави лица (26 жени и 14 мъже) на възраст от 26 до 70 години (средно 44,7±12,9) без 

анамнестични данни за остро или хронично заболяване към момента на 

пробовземането. Всички участници са попълнили анкетни карти с данни за индекса на 

телесна маса (ИТМ) и наличието на рискови фактори (тютюнопушене, злоупотреба с 

лекарства и/или алкохолна зависимост). Флоуцитометрично са определени 

процентното разпределение на наивни (CD45RO-CD27+), паметови (CD45RO+CD27-) и 

ефекторни (CD45RO-CD27-) CD4 и CD8 Т лимфоцити, проапоптотични (CD57+CD27-

)CD8 Т, Т клетки с инхибиращ потенциал (TIGIT+) и активирани (HLA-DR+CD38+) Т 

лимфоцити (FACSCanto II, FACSDiva 6.1.2). Неспецифично стимулираната цитокинова 

продукция е определена след 24-часова стимулация на проби от цяла кръв с 

фитохемаглутинин посредством мултиплексен микросферов метод (Procarta 25-Рlex, 

Luminex200X).  

РЕЗУЛТАТИ: Установиха се следните корелативни зависимости: повишеният ИТМ е 

свързан с натрупване на крайно диференцирани CD45RO-CD27- CD8+ Т лимфоцити 

(Rho= 0.63, p=0.004); активирани HLA-DR+CD38+ CD4+Т (Rho= 0.50, p=0.003); 

повишен дял на CD57+TIGIT+ CD8+ Т лимфоцити характеризиращи се с намален 

пролиферативен потенциал (Rho= 0.72, p=0.013), както и с повишена продукция на IL-

12p70 (Rho= 0.5, p=0.03). В същото време тютюнопушенето е свързано с увеличен дял 

на хелперните клетки с инхибиращ потенциал (TIGIT+CD4+) (Rho= 0.78, p=0.005).  

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Получените резултати показват, че фактори, свързани с начина ни 

живот, затлъстяването и тютюнопушенето, могат да ускорят процеса на имунологично 

остаряване посредством потенциране на възпалителните процеси в организма и 

форсиране на диференциацията, активацията и изчерпването на CD4 и CD8 Т – 

лимфоцитни клонове. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: имунологичното остаряване, T-клетки, индекс на телесна маса 

(ИТМ) 
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INTRODUCTION: In addition to age-related impairments in the immune system, 

immunological ageing is also influenced by a number of external factors such as stress, 
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environmental pollution, unbalanced diet, smoking and indiscriminate use of 

immunostimulant drugs. 

AIM: The aim of the study was to evaluate whether being overweight affected some markers 

of T-lymphocyte immunological ageing. 

MATERIAL AND METHODS: Peripheral blood samples from 40 clinically healthy 

individuals (26 women and 14 men) 26 to 70 years old (mean 44. 7±12. 9) without a history 

of acute or chronic disease at the time of sampling were analyzed. The percentage distribution 

of naïve (CD45RO-CD27+), memory (CD45RO+CD27-) and effector (CD45RO-CD27-) 

CD4 and CD8 T lymphocytes, proapoptotic (CD57+CD27-) CD8 T, T cells with inhibitory 

potential (TIGIT+) and activated (HLA-DR+CD38+) T lymphocytes were analyzed by 

multicolor flow cytometry (FACSCanto II, FACSDiva 6.1.2). Following 

phytohaemagglutinin stimulation of whole blood samples for a 24-hour period, 

nonspecifically stimulated cytokine production was measured using a multiplex microsphere 

method (Procarta 25-Рlex, Luminex200X). 

RESULTS: The following correlations were found: increased BMI was associated with 

accumulation of terminally differentiated CD45RO-CD27- CD8+ T lymphocytes (Rho=0. 63, 

p=0. 004); HLA-DR+CD38+ activated CD4+T (Rho=0. 50, p=0. 003); the increased 

proportion of CD57+TIGIT+ CD8+ T lymphocytes was characterized with decreased 

proliferative potential (Rho= 0. 72, p=0. 013), and increased IL-12p70 production (Rho= 0. 5, 

p=0. 03). At the same time, smoking was associated with an increased proportion of helper 

cells with inhibitory potential (TIGIT+CD4+) (Rho=0. 78, p=0. 005). 

CONCLUSION: The results suggest that lifestyle factors, high BMI and smoking may 

accelerate the process of immunological ageing by their pro-inflammatory effects and their 

tendency to induce the differentiation, activation and depletion of CD4 and CD8 T -

lymphocyte clones.  

KEYWORDS: Immunosenescence, T-cells, Body mass index (BMI) 
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ВЪВЕДЕНИЕ И ЦЕЛИ: Белодробната саркоидоза е системно възпалително 

заболяване, водещо до намален респираторен капацитет, което може да завърши с 

летален изход, ако не се лекува. Биопсията на бронхиалната стена (lung tissue biopsy - 

LTB) е надеждна, макар и инвазивна диагностична процедура за установяване на 

саркоидоза. Проба LTB се изследва микроскопски за грануломни образувания, които 

представляват биологичния маркер за саркоидоза. Има редица доказателства, които 

предполагат, че образуването на грануломи при саркоидоза се предизвиква от промени 

в състава на белодробната микробиота. Алтернативно, анализът на бронхоалвеоларен 

лаваж (broncoalveolar lavage - BAL) също може да служи като диагностичен инструмент 

при саркоидоза с това предимство, че е със значително по-ниска инвазивост в 

сравнение с LTB. Също така BAL може да се анализира за микробно съдържание, 

възпалителни маркери и други показатели за респираторно здраве. Целта на 

настоящото изследване е да се сравни ефикасността на метагеномния анализ на LTB и 

BAL при установяване на микробиомна дисбиоза на белите дробове, свързана с 

етиологията на саркоидозата. 

МЕТОДИ: Сравнихме състава на белодробния микробиом от проби LTB  (n=7) и BAL 

(n=8) при пациенти със саркоидоза втора степен (n=8). От пробите беше извлечена 

тоталната микробна ДНК и беше извършено целогеномно секвениране. За мярка на 

качеството на секвенирането бе използвано съотношението на ДНК последователности 

на гостоприемника спрямо броя последователности с установен микробен произход 

(бактериом и фунгиом). Допълнително бяха установени таксономичният състав и 

разнообразието на бактериома и фунгиома по отделно за проби BAL и LTB. 

РЕЗУЛТАТИ: Средно, добивът на микробни ДНК последователности е по-висок в 

BAL, отколкото в LTB проби с в съотношение 32 пъти. Това се дължи на 

преобладаването на бактериалните секвенции в BAL спрямо LTB (52377.78±11226.1 

срещу 1633.43±1719.27). При фунгима такава разлика в секвенциите не беше открита.  

ИЗВОДИ: Всяка от двете изследвани процедури има своите предимства и недостатъци, 

следователно те трябва да се прилагат в комбинация, за да се получи най-точна оценка 

на белодробната микробиота при пациенти със саркоидоза. 

КЛЮЧОВИ ДУМИ: Бронхоалвеоларен лаваж (broncoalveolar lavage - BAL); биопсия 

на белодробна тъкан (lung tissue biopsy - LTB); саркоидоза, бактериом, фунгиом 

Изследването е финансирано от Фонд „Научни изследвания“ в рамките на 
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BACKGROUNDS AND AIMS: Pulmonary sarcoidosis is a systemic inflammatory disease 

leading to decreased respiratory capacity and may end lethally if not treated. Lung tissue 

biopsy (LTB) is a reliable diagnostic procedure for sarcoidosis, although invasive. LTB 

sample is examined microscopically for granuloma formations which are a biological marker 

for sarcoidosis. There is a line of evidence suggesting that granuloma formation in sarcoidosis 

can be triggered by alterations in the composition of respiratory microbiota. Analysis of 

bronchoalveolar lavage (BAL) can be an alternative less invasive procedure in sarcoidosis 

diagnosis. BAL is analyzed for microbial content, inflammatory markers, and other indicators 

of respiratory health. 

METHODS: Our study compared the pulmonary microbiome composition in patients with 

sarcoidosis. We analysed by NGS BAL (n=8) and LTB (n=7) samples. Total DNA was 

extracted from the samples and next-generation shotgun sequencing was performed. The host-

to-microbiome DNA sequence ratio measured the quality of the analysis. Bacteriome and 

fungiome taxonomic composition and diversity were assessed for BAL and LTB samples. 

RESULTS: On average, the yield of microbial DNA sequences was higher in BAL than in 

LTB samples with a factor of 32. This was due to the predominance of bacterial reads in BAL 

vs. LTB (52377.78±11226.1 vs. 1633.43±1719.27), whereas no significant differences were 

found for the fungiome. 

CONCLUSIONS: Each procedure has its own advantages and disadvantages and should be 

used in combination to obtain the most accurate assessment of the lung microbiota in 

sarcoidosis patients. 

KEYWORDS: Bronchoalveolar lavage (BAL); lung tissue biopsy (LTB); sarcoidosis, 

bacteriome, fungiome 
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ЦЕЛ: Целта на настоящото проучване е да се установят съществуващите практики, 

свързани с почистването и дезинфекцията на повърхности и контрола на тези дейности 

в хирургичните отделения на лечебните заведения в страната.  

МАТЕРИАЛИ/МЕТОДИ: През 2023 г. специалисти от лаб. „Дезинфекция и 

стерилизация“ разработиха анкетна карта, която е изпратена със съдействието на 

Министерство на здравеопазването и Регионалните здравни инспекции до лечебните 

заведения, разполагащи с хирургични отделения. Част от въпросите в анкетната карта 

обхващат практиките по деконтаминация на повърхностите в операционните зали.  

РЕЗУЛТАТИ: Получени са общо 136 анкетни карти от 100 болници. Резултатите 

показват разнообразие в отговорите по отношение на методите за обработка, 



154 

 

използваните средства, ангажираният с обеззаразяването персонал, както и в методите 

и периодичността на контрола на извършваните дейности. Отчитат се съществени 

грешки при изготвяне на работните разтвори и при обработка на големи повърхности. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ: Анализът на данните от проведеното анкетно проучване показва 

необходимост от повишаване на знанията на персонала и подобряване на практиките, 

свързани с почистването и дезинфекцията в лечебните заведения в страната.  

КЛЮЧОВИ ДУМИ: почистване, дезинфекция, повърхности 
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OBJECTIVE: The aim of this study was to establish the current cleaning and disinfection 

practices and the microbiological control of these activities in surgical wards in healthcare 

facilities in Bulgaria.  

METHODS: A multicenter questionnaire survey was performed by specialists of the lab. 

„Disinfection and Sterilization”, NCIPD. The questionnaire was sent to hospitals in the 

country with the assistance of Ministry of Health and Regional Health Inspectorates.  

RESULTS: A total of 136 questionnaires were received from 100 hospitals. The results show 

a variety of responses in regard to the surfaces treatment methods and decontamination 

control methods, cleaning products and disinfectants, staff involved in decontamination, 

frequency of disinfection control. Significant errors are noticed in the process of preparing of 

the working solutions and treatment of large surfaces.  

CONCLUSION: Analysis of data indicates a need to increase staff knowledge and improve 

practices related to cleaning and disinfection in healthcare facilities. 

KEYWORDS: cleaning, disinfection, surfaces 


