
 






Rijksinstituut voor Volksgezondheid 
en Milieu 

Ministerie van Volksgezondheid, 
Welzijn en Sport 

Jaarrapportage surveillance 
gastro-intestinale infecties 
en zoönosen 

RIVM-rapport 2021-0188
I. Friesema et al.



  



 

Jaarrapportage surveillance  
gastro-intestinale infecties en zoönosen  

RIVM-rapport 2021-0188 



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 2 van 111 

Colofon 

© RIVM 2021 
Delen uit deze publicatie mogen worden overgenomen op voorwaarde 
van bronvermelding: Rijksinstituut voor Volksgezondheid en Milieu 
(RIVM), de titel van de publicatie en het jaar van uitgave. 

Het RIVM hecht veel waarde aan toegankelijkheid van haar producten. 
Op dit moment is het echter nog niet mogelijk om dit document volledig 
toegankelijk aan te bieden. Als een onderdeel niet toegankelijk is, wordt 
dit vermeld. Zie ook www.rivm.nl/toegankelijkheid. 

DOI 10.21945/RIVM-2021-0188 

I. Friesema (auteur), RIVM 
R. Pijnacker (auteur), RIVM 
L. Tulen (auteur), RIVM 
M. van den Beld (auteur), RIVM 
L. Mughini Gras (auteur), RIVM 
T. Bosch (auteur), RIVM 
E. Franz (auteur), RIVM 

Contact: 
Eelco Franz 
Eelco.franz@rivm.nl 

Dit onderzoek werd verricht in opdracht van het Ministerie van 
Volksgezondheid, Welzijn en Sport in het kader van surveillance van 
gastro-enteritis en zoönosen. 

Dit is een uitgave van: 
Rijksinstituut voor Volksgezondheid 
en Milieu 
Postbus 1 | 3720 BA Bilthoven 
Nederland 
www.rivm.nl 
 

http://www.rivm.nl/toegankelijkheid
mailto:Eelco.franz@rivm.nl
http://www.rivm.nl/
http://www.rivm.nl/


RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 3 van 111 

Publiekssamenvatting 

Jaarrapportage surveillance gastro-intestinale infecties en 
zoönosen  
 
Het RIVM brengt elk jaar in kaart hoe vaak in Nederland maag-
darminfecties voorkomen. Voor het eerst is nu de informatie over alle 
maag-darminfecties bij elkaar gezet. Dat geeft een beter overzicht van 
deze infecties in Nederland. In 2020 daalde het aantal gemelde maag-
darminfecties sterk ten opzichte van de jaren ervoor. Dit komt 
waarschijnlijk door de maatregelen die zijn genomen om de verspreiding 
van het coronavirus SARS-CoV-2 tegen te gaan.  
 
Door de sluiting van horeca, minder sociale evenementen (inclusief 
catering), beperkingen van internationaal reizen, social distancing, en 
meer aandacht voor hygiëne (zoals handenwassen) kwamen mensen 
minder in contact met ziekteverwekkers. Een andere oorzaak is dat 
mensen met maag-darminfecties vanwege corona waarschijnlijk minder 
snel medische hulp zochten.  
 
Vooral het norovirus en rotavirus kwamen minder voor. Deze virussen 
worden vooral van mens op mens overgedragen. Ook het aantal 
voedsel-gerelateerde infecties als salmonellose en campylobacteriose 
was lager. Het aantal mensen dat ziek werd van de bacterie Listeria 
monocytogenes (listeriose) bleef hetzelfde. Deze bacterie kan vooral in 
(gerookte) vis, kaas en langer houdbare vleeswaren zitten. Dat geldt 
ook voor leptospirose, dat vooral via contact met water en modder 
wordt opgelopen.  
 
Ondanks de sterke daling waren er in 2020 wel een paar opvallende 
uitbraken. Bij een uitbraak veroorzaakt één besmettingsbron meerdere 
zieken. Bijvoorbeeld met Salmonella Enteritidis in een instelling voor 
gehandicapten na het eten van Turkse pizza die een horecazaak had 
bezorgd. Ook was er een grote uitbraak van het norovirus gerelateerd 
aan een buffet op een boot. Ten slotte waren er drie (kleinere) 
listeriose-uitbraken, waarbij er een link was met een voedselproduct 
(forelfilet, paling en zachte kaas).  
 
Kernwoorden: maag-darminfecties, voedsel-gerelateerde infecties, 
gastro-enteritis 
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Synopsis 

Annual report on gastrointestinal infection and zoonoses 
surveillance  
 
Every year, RIVM maps out the incidence of gastrointestinal infections in 
the Netherlands. For the first time, the information about all such 
infections has now been gathered in one overview. In 2020, the number 
of reported gastrointestinal infections fell sharply compared with the 
preceding years. This was probably due to the measures taken in the 
fight against coronavirus SARS-CoV-2.  
 
The lockdown of cafes and restaurants, the decrease in the number of 
social events (including catering), international travel restrictions, social 
distancing and increased attention for hygiene (such as washing hands) 
reduced the contact between people and pathogens. Another reason is 
that due to the coronavirus crisis, people with a gastrointestinal infection 
were probably less likely to seek medical aid.  
 
The number of norovirus and rotavirus infections in particular decreased 
during 2020 as compared to previous years. These viruses are spread 
mainly through human-to-human transmission. Food-related infections 
such as salmonellosis and campylobacteriosis also decreased 
significantly. The number of people who became ill with listeriosis, after 
infection with Listeria monocytogenes bacteria, remained unchanged. 
This bacterium is found especially in smoked fish, cheese and long-life 
meat products. The same applies to leptospirosis, an infection mainly 
transmitted through contact with water and mud.  
 
Despite the overall sharp decline in gastrointestinal infections, a number 
of notable outbreaks were detected in 2020. In an outbreak, a single 
source of infection causes several individuals to fall ill. One example is the 
Salmonella Enteritidis outbreak in an institution for the disabled, where 
people were infected after eating a Turkish pizza delivered by a catering 
business. There was also a major norovirus outbreak related to a buffet 
on a boat. Finally, there were three minor listeriosis outbreaks linked to a 
food product (trout fillet, eel and soft cheese).  
 
Keywords: gastrointestinal infections, food-related infections, 
gastroenteritis 
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Samenvatting 

Dit rapport beschrijft de huidige trends en epidemiologie van diverse 
‘gastro-intestinale’ infectieziekten in Nederland. Dit omvat een divers scala 
aan bacteriële, parasitaire en virale ziekteverwekkers die via ingestie ziekte 
bij de mens kunnen veroorzaken. De meest voorkomende transmissieroute 
voor ingestie is via voedsel; maar ook water, bodem en direct contact met 
(feces van) dieren kunnen een rol spelen. Een deel van de 
ziekteverwekkers besproken in dit rapport heeft een dier als reservoir 
waarin het zich handhaaft (zoönosen) en een deel heeft de mens als 
reservoir. Het rapport is gebaseerd op data verkregen uit de meldingsplicht 
(Wet Publieke Gezondheid), laboratorium- en kiemsurveillance, 
ziekenhuisdata, en monitoringsdata van voedsel en dieren. 
 
In 2020 was sprake van een aanzienlijke daling van het aantal gemelde 
gastro-intestinale infecties ten opzichte van de jaren ervoor. Dit is 
waarschijnlijk het gevolg van lockdown-maatregelen die genomen zijn 
gedurende de COVID-19 pandemie. Een combinatie van verminderde 
blootstelling aan de ziekteverwekkers door sluiting van restaurants en 
uitgaansgelegenheden, social distancing en verbod op samenscholingen, 
beperkingen op internationaal reizen, verbeterde hygiëne, en verminderd 
zorgzoekend gedrag van patiënten, heeft hierin waarschijnlijk een 
belangrijke rol gespeeld. Het is niet duidelijk wat de relatieve bijdrage is 
van deze verschillende factoren in de algehele daling van laboratorium-
bevestigde gevallen van gastro-intestinale infecties.  
 
De mate van afname van de incidentie in 2020 verschilde per 
ziekteverwekker. De sterkste afname werd waargenomen voor mens-op-
mens overdraagbare infecties, zoals norovirus en rotavirus. Daarnaast 
was een aanzienlijke afname zichtbaar van voedsel-gerelateerde infecties, 
met uitzondering van listeriose welke in 2020 op hetzelfde niveau was als 
het langjarige gemiddelde. Een verklaring is dat de listeriosesurveillance 
is gericht op ernstige infecties (sepsis, meningitis) en er 
hoogstwaarschijnlijk minimaal zorgmijdend gedrag was onder patiënten 
met listeriose. Daarnaast is voedsel vrijwel altijd de bron, meestal 
producten die thuis worden bewaard en geconsumeerd. Ook was er geen 
afname zichtbaar voor in Nederland opgelopen leptospirose. Infecties met 
leptosopiren worden hoofdzakelijk via het milieu opgedaan.  
 
Ondanks de in het algemeen gedaalde aantallen waren er in 2020 
opvallende uitbraken zoals met Salmonella Enteritidis in een instelling 
als gevolg van consumptie van Turkse pizza geleverd door één 
horecazaak, een norovirus uitbraak gerelateerd aan een buffet op een 
boot, en drie (kleinere) listeriose uitbraken waarbij in alle drie een link 
werd gevonden met een voedselproduct (forelfilet, paling en zachte 
kaas). Bij de detectie van uitbraken (in het bijzonder Salmonella en 
Listeria) en bij bronopsporing is whole-genome-sequencing (WGS) van 
groot belang gebleken. Met de steeds bredere toepassing van WGS zijn 
we steeds beter in staat zijn om onze surveillance te optimaliseren en 
om bron- en contactonderzoek samen met onze partners te verbeteren. 
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1 Inleiding 

1.1 Inleiding 
Dit rapport beschrijft de huidige trends en de epidemiologie van diverse 
gastro-intestinale infectieziekten in Nederland. Het Centrum 
Infectieziektebestrijding van het RIVM heeft de opdracht van het 
ministerie van VWS om adequate surveillance en onderzoek uit te voeren 
betreffende gastro-intestinale infecties in Nederland. Het doel van deze 
surveillance is het monitoren van trends en het detecteren van boven-
regionale uitbraken en omvat een divers scala aan ziekteverwekkers die 
onder andere via ingestie ziekte bij de mens kunnen veroorzaken. De 
meest voorkomende transmissieroute voor ingestie is via voedsel, maar 
ook water en direct contact met (urine of feces van) dieren kunnen een 
rol spelen. Een deel van de ziekteverwekkers besproken in dit rapport 
heeft dieren als reservoir (zoönosen), een deel vindt voornamelijk zijn 
oorsprong in het milieu, en een deel heeft de mens als reservoir. Deze 
jaarrapportage geeft de surveillancegegevens van gastro-intestinale 
infecties over het kalenderjaar 2020, en omvat zowel bacteriële, 
parasitaire als virale infecties waarvan een deel meldingsplichtig is (zie 
Tabel 2.1 in hoofdstuk 2).  
 
Niet geïncludeerd in dit rapport zijn: 

• respiratoire zoönosen (zie ‘Surveillance of COVID-19, influenza 
and other respiratory infections in the Netherlands: winter 
2020/2021’ (1));  

• infectieziekten die worden overgebracht door teken en muggen; 
• de ontwikkeling van antibioticaresistentie onder gastro-intestinale 

infecties wordt beschreven in het ‘NethMap-MARAN’-rapport (2);  
• trends in meldingen van voedseluitbraken worden gerapporteerd 

in het rapport ‘Registratie voedsel-gerelateerde uitbraken’ (3);  
• trends in de ziektelast van voedsel-overdraagbare 

ziekteverwekkers worden beschreven in het rapport ‘Disease 
burden of food-related pathogens in The Netherlands’ (4).  

 
Van de laatste 3 hierboven genoemde rapporten zijn wel 
samenvattingen van de belangrijkste trends opgenomen in dit rapport.  
 

1.2 Samenwerking 
Het Centrum Infectieziektebestrijding (CIb) van het RIVM heeft de 
opdracht van het ministerie van VWS om adequate surveillance en 
onderzoek uit te voeren betreffende gastro-intestinale infecties in 
Nederland. Het doel van deze surveillance is het monitoren van trends 
en het detecteren van landelijke uitbraken.  
 
Trends in deze infectieziekten bij de mens worden het best beschreven in 
relatie tot hun bronnen. De Nederlandse Voedsel en Waren Autoriteit 
(NVWA) voert monitoring uit naar de aanwezigheid van (humane) 
ziekteverwekkers in landbouwhuisdieren en voedsel in het kader van haar 
toezichtstaak. Hieronder valt ook het brononderzoek naar aanleiding van 
meldingen van voedselinfecties. Het laboratoriumonderzoek wordt hierbij 
uitgevoerd door Wageningen Food Safety Research (WFSR). Data 
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betreffende het vóórkomen van humane gastro-intestinale 
ziekteverwekkers in landbouwhuisdieren en voedsel wordt integraal in dit 
rapport meegenomen. De gegevens in deze rapportage werden tevens 
internationaal gerapporteerd aan het European Centre for Disease 
Prevention and Control (ECDC) en de World Health Organisation (WHO). 
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2 Databronnen 

Deze jaarrapportage geeft een overzicht van de surveillancegegevens 
van gastro-intestinale infecties over het kalenderjaar 2020 en omvat 
bacteriële, parasitaire en virale pathogenen waarvan gegevens vanuit 
verschillende bronnen worden verzameld. Een deel van de infecties is 
meldingsplichtig, de overige gegevens komen uit databases waarin op 
vrijwillige basis informatie wordt verzameld. Zie Tabel 2.1 voor een 
overzicht van de databronnen per ziekte / ziekteverwekker. 
 

2.1 Meldingsplicht (Osiris) 
De meldingsplicht is een instrument opgenomen in de Wet Publieke 
Gezondheid om de verspreiding van bepaalde (ernstige en/of 
uitbraakgevoelige) infectieziekten te voorkomen. De meldingsplicht 
schrijft voor dat artsen en medisch microbiologische laboratoria deze 
infectieziekten melden aan de Gemeentelijke/Gemeenschappelijke 
Gezondheidsdienst (GGD). De GGD meldt dit vervolgens via Osiris 
(online registratiesysteem) aan het RIVM. Osiris-meldingen bevatten 
beperkte patiëntgegevens (geboortejaar, geslacht, 4-cijferige postcode), 
eerste ziektedag, informatie over diagnostiek (datum, wijze en uitslag) 
en informatie uit bron- en contactonderzoek. De criteria behorend bij de 
meldingsplicht van voedsel-overdraagbare en andere enterale 
ziekteverwekkers zijn te vinden op https://lci.rivm.nl/meldingsplichtige-
ziekten. Wat betreft gastro-intestinale infectieziekten/pathogenen wordt 
Osiris als surveillance-databron gebruikt voor listeriose (Listeria 
monoctyogenes), Shiga toxine-producerende Escherichia coli (STEC) 
infecties, shigellose (Shigella spp.), leptospirose / ziekte van Weill 
(Leptospira spp.), tularemie (Francisella tularensis), botulisme 
(Clostridium botulinum), miltvuur/antrax (Bacillus anthracis), brucellose 
(Brucella spp.), buiktyfus (Salmonella Typhi), cholera (Vibrio cholerae), 
paratyfus (Salmonella Paratyphi) A/B/C, trichinellose (Trichinella spp.), 
orthohantavirus en hepatitis A (hepatitis A-virus). 
 

2.2 Laboratoriumsurveillance 
2.2.1 Virologische weekstaten 

Wekelijks melden circa twintig virologische laboratoria, aangesloten bij 
de Nederlandse Werkgroep voor Klinische Virologie van de Nederlandse 
Vereniging voor Medische Microbiologie (NVMM), het aantal diagnoses 
van een groot aantal virale ziekteverwekkers. Er wordt gerapporteerd 
aan het RIVM op basis van de week van de laboratoriumdiagnostiek. 
Hierbij wordt geen onderscheid gemaakt tussen diagnostiek afkomstig 
uit eerstelijns- en de tweedelijnszorg of in de laboratoriummethode 
(kweek, moleculaire diagnostiek, serologie en sneltesten) waarmee de 
diagnose werd gesteld. Hoewel informatie over de patiënten, het 
klinische beeld en de diagnostische methode ontbreekt, vormen de 
weekstaten, vanwege de relatief stabiele historie, een additionele bron 
om trends in de virusdiagnostiek over langere tijd te volgen. Wat betreft 
gastro-intestinale pathogenen worden de virologische weekstaten als 
databron gebruikt voor norovirus, rotavirus, astrovirus, sapovirus, 
hepatitis A en hepatitis E.  
 

https://lci.rivm.nl/meldingsplichtige-ziekten
https://lci.rivm.nl/meldingsplichtige-ziekten
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2.2.2 ISIS-AR 
Een groot aantal van de Nederlandse medisch microbiologische 
laboratoria (MML’s) verstrekt geanonimiseerde gegevens over 
antibioticaresistentie aan het RIVM. Deze gegevens worden sinds 2008 
verzameld in het Infectieziekten Surveillance Informatie Systeem voor 
Antibiotica Resistentie (ISIS-AR). Aangezien het voor Campylobacter-
infecties gangbaar is om antibioticagevoeligheidsbepalingen te doen als 
deel van de diagnostiek en ISIS-AR een geschatte landelijke 
dekkingsgraad heeft van 58%, geven de Campylobacter-records in ISIS-
AR een goed beeld van de incidentie in Nederland. 
 

2.3 Kiemsurveillance 
Voor een tijdige en adequate bestrijding van voedselinfecties zijn 
verbeterde inzichten in de epidemiologie van voedselinfecties 
noodzakelijk. Kiemsurveillance (= fenotypische en/of genotypische 
detailkarakterisering van het pathogeen volgend op de primaire 
diagnostiek) speelt hierbij een belangrijke rol. Dit maakt het mogelijk 
om clusters en uitbraken te detecteren en zicht te houden op 
circulerende typen.  
Voor hepatitis A, hepatitis E en norovirus wordt er genotypische 
informatie gegenereerd/verzameld via de zogenaamde moleculaire 
platforms (zie voetnoot Tabel 2.1). Dit geldt ook voor niet-humane 
samples om inzicht te krijgen in bronnen en transmissieroutes. Typering 
van (humane) isolaten vindt voornamelijk plaats op het RIVM. 
Voor de meldingsplichtige ziekteverwekker STEC vindt een 
kiemsurveillance plaats waarbij isolaten door MMLs op vrijwillige basis 
naar het RIVM kunnen worden gestuurd, waar deze worden bevestigd en 
getypeerd. Voor Listeria, ook meldingsplichtig, vindt kiemsurveillance 
plaats in samenwerking met het Nationaal Referentielaboratorium voor 
Bacteriële Meningitis (NRLBM) bij het Amsterdam UMC. Isolaten worden 
door het NRLBM naar het RIVM gestuurd voor verdere typering ten 
behoeve van nationale surveillance. Voor Salmonella (geen 
meldingsplicht) bestaat er een kiemsurveillance waarbij, net als bij 
STEC, isolaten door MMLs op vrijwillige basis naar het RIVM kunnen 
worden gestuurd waar deze worden bevestigd en getypeerd. De 
geschatte dekkingsgraad van deze surveillance op basis van de 
deelnemende streeklaboratoria is 64% van de Nederlandse bevolking 
(voor laboratorium-bevestigde salmonellose). 
 

2.4 Monitoring dieren en voedselketen 
Naast surveillance bij de mens vindt ook monitoring plaats van dieren en 
dierlijke producten binnen verschillende programma’s en projecten van 
met name de Nederlandse Voedsel en Waren Autoriteit (NVWA) en 
Wageningen Food Safety Research (WFSR), soms in samenwerking met 
het RIVM. De NVWA monitort in de gehele levensmiddelenketen, van 
primaire productiebedrijven tot in de detailhandel, op wettelijke limieten 
en criteria, volgen van trends en het signaleren van nieuwe risico’s.  
In slachthuizen in de verschillende vleesketens wordt onder andere 
naleving van verplicht eigen onderzoek van deze bedrijven 
(Microbiologische criteria voor levensmiddelen Verordening (EG) 
nr. 2073/2005) gecontroleerd; door de NVWA worden ook monsters 
genomen ter verificatie. Deze monsters worden onderzocht door WFSR. 
NVWA en WFSR delen data afkomstig van hun monitoringsprogramma’s 
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voor dit rapport om een geïntegreerd One Health beeld te krijgen van de 
trends in human infecties en van het vóórkomen van de 
ziekteverwekkers in dierlijke reservoirs en voedsel. 
 

2.5 Whole-genome-sequencing: uitbraken en data-sharing 
Met de opkomst van whole-genome-sequencing (WGS) technieken, 
waarbij vrijwel het hele genoom van een micro-organisme in kaart kan 
worden gebracht, is binnen de surveillance en monitoring van (met name 
bacteriële) voedsel-gerelateerde infecties sinds 2016 gradueel 
overgeschakeld naar deze nieuwe techniek. WGS vervangt hiermee in 
toenemende mate traditionele methoden als PFGE en MLVA. Ook de 
serotypering van humane STEC en Salmonella gebeurt grotendeels op 
basis van WGS-data. De WGS-data (Salmonella, STEC en Listeria) worden 
tevens gebruikt om clusters van patiënten te identificeren: patiënten met 
een identiek isolaat delen hoogstwaarschijnlijk eenzelfde bron van 
infectie. Ook aan de dierlijke kant en de voedselkant (WFSR) wordt in 
toenemende mate gebruikgemaakt van WGS als typeringsmethode. Een 
van de grote voordelen van WGS is dat deze techniek ondubbelzinnige 
data genereert die eenvoudig tussen laboratoria en landen gedeeld 
kunnen worden. 
 
Sinds 2017 werken RIVM, NVWA en WFSR met een gedeelde database, 
waar WGS-data van isolaten afkomstig uit de humane surveillance en de 
monitoring in voedsel bij elkaar komen en gezamenlijk worden 
geanalyseerd op clusters (zie Figuur 2.1). Tevens worden bij 
grensoverschrijdende uitbraken WGS-data op ad-hocbasis gedeeld met 
de European Centre for Disease Control (ECDC), de European Food 
Safety Agency (EFSA), RIVM zusterinstituten, en Europese Referentie 
Laboratoria in het buitenland.  
 

Figuur 2.1 Whole-genome-sequencing data sharing NVWA/WFSR en RIVM 
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2.6 Ziekenhuisopnames (CBS/DHD) 
Hoeveel patiënten er worden opgenomen in het ziekenhuis is een 
belangrijke graadmeter voor de ernst van de ziekte. Daarnaast is dat 
gegeven van belang voor het berekenen van de ziektelast die een 
bepaalde ziekteverwekker veroorzaakt. Deze data zijn echter niet altijd 
beschikbaar: zoals voor virussen waarvan enkel weektellingen worden 
gerapporteerd in de Virologische Weekstaten. Om het aantal 
ziekenhuisopnames toch te berekenen, wordt gebruikgemaakt van de 
Landelijke Medische Registratie (LMR) van Dutch Hospital Data (DHD), 
waar via CBS toegang tot wordt verleend. Deze data bestaan uit 
administratieve LMR-gegevens van dagopnamen en van klinische 
opnamen die worden vastgelegd bij elke opname. Vrijwel alle 
ziekenhuizen in Nederland doen hieraan mee. Hierin staat onder andere 
de diagnosestelling, die is gebaseerd op de ICD-classificatie van 
diagnosen (International Statistical Classification and Related Health 
Problem). Dit is de internationale standaard voor het classificeren van 
ziekten en aandoeningen. In dit rapport worden deze data enkel gebruikt 
voor het schatten van het aantal ziekenhuisopnamen door rotavirus. 
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Tabel 2.1 Overzicht van de gastro-intestinale infecties die worden beschreven in 
dit rapport en type surveillance systeem voor elke ziekte 
Ziekte / 
verwekker 

Meldings
-plicht 

Laboratorium-
surveillance 

Kiem- 
surveillance 

Monitoring 
voedsel- 

keten 
Bacteriën     

Salmonellosis     X X 

Campylobac-
teriosis 

  X2   X 

Listeriosis X   X X 

Shigellose X   X4   

STEC1 X   X X 

Leptospirose X       

Tularemie X       

Botulisme X       

Miltvuur/Antrax X       

Brucellose X       

Buiktyfus, cholera, 
paratyfus A, B, C 

X       

Parasieten     

Trichinellose X       

Virussen     

Orthohantavirus X       

Hepatitis A X X3 X5 X 

Hepatitis E   X3 X5 X 

Norovirus   X3 X5 X 

Rotavirus   X3     

Sapovirus   X3     

Uitbraken6 X     X 
1 Shiga toxine-producerende Escherichia coli.  
2 Via ISIS-AR.  
3 Virologische weekstaten (https://www.rivm.nl/virologische-weekstaten).  
4 Sentinel kiemsurveillance met GGD Amsterdam.  
5 Moleculair platform (www.rivm.nl/havnet, www.rivm.nl/hevnet, www.rivm.nl/noronet).  
6 Voedsel-gerelateerde uitbraken waarbij meer dan 2 personen betrokken zijn met een 
aannemelijk epidemiologisch verband naar eenzelfde bron. Gerapporteerd in rapport 
‘Registratie voedsel-gerelateerde uitbraken’ (3). 
  

https://www.rivm.nl/virologische-weekstaten
http://www.rivm.nl/havnet
http://www.rivm.nl/hevnet
http://www.rivm.nl/noronet
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3 Campylobacteriose 

Auteurs: Eelco Franz (RIVM), Roan Pijnacker (RIVM), Maaike van den 
Beld (RIVM), Ben Wit (NVWA), Greetje Castelijn (WFSR), Kees Veldman 
(WBVR), Lapo Mughini Gras (RIVM) 
 

3.1 Hoofdpunten 
• Naar schatting lag het aantal campylobacteriosegevallen in 2020 

op 3942 (o.b.v. 2549 meldingen in ISIS-AR, met een 
dekkingsgraad van 65%). Dit is het laagste aantal in tien jaar en 
is hoogstwaarschijnlijk gerelateerd aan de COVID-19-pandemie 
en bijbehorende maatregelen die effect hebben gehad op 
blootstelling, zorgvraag en/of diagnostisch beleid. 

• Het percentage besmette pluimveekoppels bij slacht is in 2020, 
na een aantal jaren van lichte stijging, aanzienlijk gedaald tot 
34% in 2020. Dit is het laagste niveau sinds 2013. 

• Het percentage besmet vers kippenvlees steeg in 2020 naar tot 
40% (hoogste niveau sinds 2013). 

• Ondanks een lichte daling (vermoedelijk gerelateerd aan afname 
van reis-gerelateerde campylobacteriose) naar 62% in 2020 is de 
resistentie tegen fluoroquinolonen onder humaan klinische 
isolaten nog steeds erg hoog.  

• Het aandeel fluoroquinoloneresistentie in C. jejuni uit 
pluimveevlees bereikte met 76,3% in 2020 het hoogste niveau 
sinds het begin van de monitoring begin jaren 90. 

 
3.2 Achtergrond 

Campylobacter spp. vormen een veelvoorkomende oorzaak van 
maagdarminfecties. Infecties worden met name opgelopen door inname 
van besmet voedsel (al dan niet via kruisbesmetting) of drinkwater, 
contact met (feces van) besmette dieren of oppervlaktewater. Infectie leidt 
voornamelijk tot gastro-enteritis, waaronder buikpijn, diarree en bloed bij 
de ontlasting. Een griepachtig ziektebeeld kan hieraan voorafgaan. In de 
meeste gevallen stoppen de klachten vanzelf binnen een week. 
Bacteriëmie is zeldzaam, evenals postinfectieuze reactieve artritis en 
Guillain-Barré syndroom (auto-immuunreactie tegen perifere zenuwen). 
Campylobacter-infecties zijn het meest geassocieerd met pluimvee (48%), 
honden/katten (18%), rundvee (12%) en oppervlaktewater (9%) (5). De 
bijdrage van reservoir-specifieke transmissieroutes via voedsel is 
beduidend lager dan de attributies naar de reservoirs, aangezien andere 
routes van transmissie (bijvoorbeeld milieu) ook belangrijk lijken te zijn.  
 

3.3 Epidemiologische situatie 
3.3.1 Mens 

Incidentele gevallen van humane campylobacteriose zijn, in tegenstelling 
tot in diverse andere Europese landen, in Nederland niet meldingsplichtig 
(zie paragraaf 2.2). Campylobacteriose is hier alleen meldingsplichtig 
indien het een humaan cluster van twee of meer gerelateerde gevallen 
betreft met een vermoedelijke oorsprong in consumptie van besmet 
voedsel of drinkwater. Inzicht in de trend van campylobacteriose werd 
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t/m 2018 verkregen via de laboratoriumsurveillance die door het RIVM-
CIb sinds eind jaren negentig wordt uitgevoerd, met een geschatte 
dekkingsgraad van 52% van de Nederlandse bevolking (voor 
laboratorium-bevestigde campylobacteriose). Sinds 2019 wordt 
gebruikgemaakt van het Infectieziekten Surveillance Informatie Systeem 
voor Antibiotica Resistentie (ISIS-AR), dat gegevens over 
antibioticaresistente (onder andere voor Campylobacter spp.) verzamelt 
van een groot aantal medische microbiologische laboratoria. Het heeft in 
2020 een geschatte landelijke dekkingsgraad van 65% voor 
Campylobacter. 
 
Sinds 2012 daalde het aantal humane infecties met Campylobacter 
gestaag in Nederland (zie Figuur 3.1). Er zijn aanwijzingen dat de 
stijging tot in 2011 en de kentering in 2012 samenhangen met de sterke 
stijging en daaropvolgende daling van het gebruik van 
maagzuurremmers in die periode (6). In 2017 werd het laagste aantal 
laboratorium bevestigde gevallen van campylobacteriose gevonden sinds 
het begin van de registratie in 1993. Het aantal steeg echter in 2018 en 
2019, maar daalde aanzienlijk in 2020. Naar schatting lag het aantal 
campylobacteriosegevallen in 2020 op 3.942 (6.077 in 2019, 5.944 in 
2018 en 5.557 in 2017), gebaseerd op 2.549 meldingen in ISIS-AR, met 
een dekkingsgraad van 65% (zie Figuur 3.1). Hiervan betrof het in 89% 
van de gevallen Campylobacter jejuni, 8% Campylobacter coli, en 3% 
was onbekend. Deze speciesverdeling is vergelijkbaar met voorgaande 
jaren. Er werden in 2020 in totaal acht Campylobacter-
voedselinfecties/uitbraken met 27 zieken gemeld door de NVWA en 
GGD’en bij het RIVM-CIb. Dit is gelijk aan voorgaande jaren. 
 

3.3.2 Dier 
Naast surveillance van Salmonella bij de mens vindt ook monitoring 
plaats van dieren en dierlijke producten binnen verschillende 
programma’s en projecten. 
 
Monitoring van pluimvee bij de slacht (NEPLUVI data) 
De vleeskuikenslachterijen bemonsteren in het kader van deze 
projectmonitoring wekelijks één koppel op een wisselende dag in de 
week. Van dit koppel worden één gepoold blindedarmmonster 
(10 blindedarmen) en vijf individuele nekvelmonsters genomen. 
Resultaten van de bemonstering worden jaarlijks gepubliceerd op de 
NEPLUVI website (https://www.nepluvi.nl/page/244/eindrapportages-
campylobacter.html). NEPLUVI rapporteert dat 66% van de koppels 
‘niet/laag Campylobacter besmet’ (d.w.z. <10.000 kve/g in 
blindedarmmonsters) en 34% ‘Campylobacter (hoog) besmet’ (d.w.z. 
>10.000 kve/g) werd aangeleverd (in 2019 was dit resp. 55,9% en 
44,1%) en is hiermee het laagst sinds 2013. 
 
Per 1 januari 2018 is een Europees proceshygiëne-criterium (PHC) in 
werking getreden. Het PHC schrijft voor dat in een periode van tien weken 
niet meer dan 15 nekvel -mengmonsters van de 50 boven de kritische 
grens van 1.000 kve/gr mogen komen. Per 1 januari 2020 is het criterium 
aangescherpt en mogen nog maar 15 van de 50 nekvel-monsters 
(genomen over een periode van 10 weken) de kritische waarde van de 
1.000 kve/gr overschrijden (n=50, c=15, M=1.000). Op 1 januari 2025 
zal het criterium nog verder worden aangescherpt (n=50, 

https://www.nepluvi.nl/page/244/eindrapportages-campylobacter.html
https://www.nepluvi.nl/page/244/eindrapportages-campylobacter.html
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c=10,M=1.000). Volgens de NEPLUVI rapportage 
(https://www.nepluvi.nl/page/244/eindrapportages-campylobacter.html) 
waren er in 2020 in totaal 13 overschrijdingen van het geldende PHC, wat 
beduidend minder is dan in voorgaande jaren. Als het PHC wordt 
overschreden, moet er, volgens de wet, verbetering van de hygiëne bij 
het slachten worden doorgevoerd, of moeten verbeterde 
bioveiligheidsmaatregelen op de pluimveebedrijven worden uitgevoerd.  
 
In het kader van verificatie werden door de NVWA 284 monsters van 
nekvellen op 16 slachterijen genomen. In 9,2% van de gevallen werden 
tellingen met meer dan 1.000 kve/gr gevonden. Dit komt overeen met 
de tellingen van uitslagen met hogere waarden dan 1.000 kve/gr uit de 
NEPLUVI-data: 9,3%. 
 
In het kader van de antibioticaresistentie monitoring in 
landbouwhuisdieren isoleert Wageningen Bioveterinary Research in 
opdracht van de NVWA jaarlijks Campylobacter uit caeca van 
vleeskuikens volgens de ISO-methode. In 2020 zijn 683 monsters van 
vleeskuikens onderzocht. Hieruit zijn 167 C. jejuni geïsoleerd (24,4%) 
en 60 C. coli (8,8%). Daarnaast zijn 200 monsters van leghennen 
onderzocht waaruit 79 C. jejuni (39,5%) en 107 C. coli (53,5%) zijn 
geïsoleerd. De monsters van vleeskuikens zijn afkomstig van unieke 
koppels. De 200 monsters van leghennen zijn afkomstig van 
168 verschillende bedrijven.  
 
Landbouwhuisdieren surveillance programma (NVWA/RIVM/WFSR) 
In het kader van het gezamenlijke RIVM-NVWA-WFSR-project 
‘Surveillance Landbouwhuisdieren’ zijn in 2019 en 2020 
vleesvarkensbedrijven bezocht. In mest van 76% van de bedrijven werd 
Campylobacter (alle C. coli) gevonden (na ophoping). Op monsterniveau 
(n=750) was dit 71%.  
 

3.3.3 Voedsel 
Het percentage partijen vers kippenvlees (dat door de NVWA is 
bemonsterd in de detailhandel en is geanalyseerd door WFSR) dat 
Campylobacter bevat, varieerde tussen 2013 en 2020 tussen 27 en 40% 
met een licht stijgende trend over de jaren (zie Tabel 3.1). Telling van 
Campylobacter in 237 monsters resulteerde in één monster tussen 100 
en 1.000 kve/gr en één monster tussen 1.000 en 10.000 kve/gr 
(overige samples alle <10 kve/gr). Bij (gekoelde) bereidingen van kip 
wordt Campylobacter in een significant lager percentage van de partijen 
gevonden dan in vers (gekoeld) pluimveevlees. De lagere percentages 
kunnen worden verklaard doordat bereidingen van pluimveevlees een 
intensievere bewerking ondergaan dan vers pluimveevlees en zij 
toevoegingen bevatten (zout/kruiden) waardoor Campylobacter mogelijk 
afsterft. In rauw vlees anders dan pluimveevlees wordt veel minder, 
maar zeker niet verwaarloosbaar, Campylobacter gevonden (zie 
Tabel 3.1). Vlees van rund en varken werd in 2020 niet onderzocht op 
Campylobacter. 
 
  

https://www.nepluvi.nl/page/244/eindrapportages-campylobacter.html
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3.3.4 Resistentie 
Zie NethMap-MARAN rapportage voor de resistentiecijfers over 2020 (2). 
Humane Campylobacter isolaten (89% C. jejuni) vertonen sinds 1992 
een geleidelijke, zorgwekkende stijging in resistentie tegen 
fluoroquinolonen (norfloxacine, ofloxacine en ciprofloxacine) tot op een 
resistentieniveau van bijna 69% in 2019 (zie Figuur 3.2). In 2020 nam 
dit af naar 62%, hoogstwaarschijnlijk als resultaat van verminderde 
buitenlandse reis-bewegingen als gevolg van de COVID-19-lockdown. 
Ook resistentie tegen tetracycline nam voor het eerst in jaren licht af 
van 54% in 2019 naar 52% in 2020.  
 
Over het algemeen waren de resistentieniveaus onder C. jejuni-isolaten 
verkregen van leghennen lager in vergelijking met slachtkuikens en 
kippenvlees voor tetracycline en de fluoroquinolonen, streptomycine en 
tetracycline (zie Figuur 3.3). Hogere resistentiepercentages werden 
waargenomen voor bijna alle antibiotica in C. coli-isolaten van 
slachtkuikens en pluimveevlees, vergeleken met C. jejuni uit dezelfde 
bronnen. De niveaus van resistentie voor tetracycline en de 
fluoroquinolonen in C. jejuni waren op hoge niveaus voor isolaten uit 
vleeskuikens en kippenvlees (56%-76%). Voor C. coli waren deze nog 
hoger. Het aandeel fluoroquinoloneresistentie in C. jejuni uit 
pluimveevlees bereikte met 76,3% in 2020 het hoogste niveau sinds het 
begin van de monitoring. 
Geen resistentie tegen gentamicine werd gedetecteerd bij zowel C. jejuni 
als C. coli van slachtkuikens en vleeskuikens (0,9% onder C. coli van 
leghennen). Resistentie tegen erytromycine was afwezig in C. jejuni en 
werd zelden gevonden in C. coli van slachtkuikens (1,7%), maar vaker in 
vleeskuikens (9,4%). Een sterke toename van streptomycineresistentie 
werd waargenomen bij C. jejuni met 24,6% resistente isolaten in 
slachtkuikens en 26,3% in pluimveevlees. Deze stijgende trend was 
minder duidelijk in C. coli. Resistentie tegen macroliden (eerste 
keuzemiddel bij Campylobacter-infecties) is al jaren lang laag (in 2020 
2,4% bij de humane C. jejuni isolaten, en niet aangetroffen onder 
C. jejuni bij vleeskuikens, leghennen en kippenvlees).  
 

3.5 Discussie 
Na een licht stijgende campylobacteriose-incidentie van 2017 tot en met 
2019, zakte de incidentie in 2020 tot de laagste ooit waargenomen in 
Nederland. Het lage aantal campylobacteriose-gevallen is 
hoogstwaarschijnlijk gerelateerd aan de COVID-19-pandemie en aan 
maatregelen waarbij een combinatie van verminderde blootstelling, 
verhoogde aandacht voor hygiëne, sterk afgenomen aantal binnen 
binnenlandse en buitenlandse reis-bewegingen, en wellicht zorgmijdend 
gedrag een belangrijke rol lijken te hebben gespeeld. 
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3.6 Tabellen en grafieken 
Tabel 3.1 Campylobacter spp. in vlees en producten in de winkel en melktaps (Bron: Monitoringprogramma NVWA, analyses uitgevoerd 
door WFSR) 

  2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020  
N %  N %  N %  N %  N %  N %  N %  N %  

Kip (vers) 602 31,6 589 27,0 597 34,5 207 37,2 233 34,8 295 37,6 237 32,9 232 40,1 
Kip (bereiding) 598 11,2 635 15,4 683 20,9 268 19,8 255 30,2 300 27,7 294 34,7 232 30,2 
Kalkoen (vers) - - 41 14,6 82 18,3 184 12,5 40 17,5 22 18,2 14 28,6 14 18,6 
Kalkoen 
(bereiding) 

- - 9 0,0 12 8,3 67 4,5 12 25 4 25,0 5 20,0 6 16,7 

Rund en kalf 427 0,7 409 0,5 475 0,4 497 1,0 507 1,0 - - - - - - 
Varken 686 0,4 744 0,3 774 0,5 270 0,0 280 0,4 - - - - - - 
Lam 52 5,7 29 3,4 49 2,0 110 8,2 183 6,6 282 2,1 240 0,8 46 0,0 
Schaap - - - - - - 28 10,7 5 0,0 1 0,0 - - - - 
Geit - - - - - - 26 7,7 8 0,0 4 0,0 4 0,0 - - 
Melk 
(melktaps) 

- - - - - - 36 0,0 - - 100 0,0 104 1,0 - - 

Groente rauw - - - - - - - - - - 862 0,0 819 0,0 979 0,1 
Maaltijdsalades - - - - - - - - - - 164 0,6 262 0,4 239 0,0 
Wokgroente - - - - - - - - - - 296 0,0 278 0,4 250 0,4 
Paddenstoelen - - - - - - - - - - - - 75 0,0 79 1,3 
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Figuur 3.1 Aantallen humane gevallen van infecties met Campylobacter spp. zoals 
geregistreerd door vijftien streeklaboratoria 
 

 
Figuur 3.2 Ontwikkeling in resistentie (%) bij Campylobacter spp. Geïsoleerd uit 
humane klinische gevallen tussen 1992 en 2020 
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Figuur 3.3 Resistentiepercentages van C. jejuni en C. coli geïsoleerd uit fecaal materiaal van vleeskuikens, leghennen en kippenvlees in 
2020 
 

0,0
20,0
40,0
60,0
80,0

100,0
Ciprofloxacin

Nalidixic acid

Erythromycin

Gentamicin

Streptomycin

Tetracycline

vleeskuikens C. jejuni

vleeskuikens C. coli

0,0
20,0
40,0
60,0
80,0

100,0
Ciprofloxacin

Nalidixic acid

Erythromycin

Gentamicin

Streptomycin

Tetracycline

Leghennen C. jejuni Leghennen C. coli

0,0
20,0
40,0
60,0
80,0

100,0
Ciprofloxacin

Nalidixic acid

Erythromycin

Gentamicin

Streptomycin

Tetracycline

kippenvlees C. jejuni kippenvlees C. coli



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 28 van 111 

 



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 29 van 111 

4 Salmonellose 

Auteurs: Eelco Franz (RIVM), Maaike van den Beld (RIVM), Lapo Mughini 
Gras (RIVM) 
 

4.1 Hoofdpunten 
• Het totaal aantal geschatte salmonellosegevallen was in 2020 

met 888 gevallen (geschat op basis van 568 laboratorium-
bevestigde gevallen in de kiemsurveillance met een 
dekkingsgraad van 64%) het laagste sinds het begin van de 
surveillance in de jaren negentig. Deze afname is 
hoogstwaarschijnlijk gerelateerd aan de COVID-19-pandemie en 
aan bijbehorende maatregelen die effect hebben gehad op 
blootstelling, zorgvraag en/of diagnostisch beleid. 

• In 2020 daalde het relatieve aandeel van S. Enteritidis sterk, 
waarschijnlijk door een sterke daling van reis-gerelateerde 
salmonellose, terwijl het relatieve aandeel S. Typhimurium en de 
monofasische varianten ongeveer gelijk bleef ten opzichte van 
2019. 

• Bij landbouwhuisdieren steeg in 2020 het aandeel S. Paratyphi B 
var. Java onder vleeskuikens voor het eerst sinds 2013 licht. Het 
aandeel S. Infantis onder leghennen steeg aanzienlijk, en S. 
Braenderup kwam in 2020 op als een belangrijk serovar onder 
leghennen.  

• Varkens en eieren zijn nog steeds de belangrijkste bron voor 
humane salmonellose. 

• De hoogste niveaus van antibioticaresistentie werd waargenomen 
onder S. Typhimurium en varianten daarvan (met name zeer 
hoog voor tetracycline, ampiciline en sulfamethoxazol). Onder S. 
Infantis steeg de resistentie tegen fluoroquinolonen significant. 

 
4.2 Achtergrond 

Humane infecties met Salmonella spp. kunnen verschillende 
ziektebeelden veroorzaken. De Salmonella’s die vooral gastro-enteritis 
veroorzaken en waar deze paragraaf betrekking op heeft, worden 
aangeduid als non-typhoidale Salmonella’s, waarvan de meeste behoren 
tot Salmonella enterica subspecies enterica. Hierbinnen wordt 
onderverdeling gemaakt in serotypen op basis van verschillen in O- en 
H-antigenen, maar meestal wordt alleen het serotype als naam gebruikt, 
zoals S. Typhimurium (= Salmonella enterica subsp. enterica serotype 
Typhimurium). Veel dieren, inclusief landbouwhuisdieren, vormen een 
reservoir voor humaan relevante Salmonella’s. Deze dieren zijn vaak 
asymptomatische dragers en scheiden de bacteriën uit via feces; 
mensen kunnen dus besmet raken door direct of indirect contact met 
besmette dieren of dierlijke feces (feco-oraal). De meeste besmettingen 
worden opgelopen door consumptie van besmette dierlijke producten 
(bijvoorbeeld vlees of eieren), maar milieuroutes en kruisbesmetting in 
de keuken spelen waarschijnlijk ook een rol. Infecties met Salmonella 
kunnen leiden tot gastro-enteritis met buikpijn, diarree en bloed bij de 
ontlasting. Ook kan salmonellose gepaard gaan met een griepachtig 
ziektebeeld. Antibioticabehandeling wordt alleen geadviseerd bij 
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risicogroepen met een verhoogd risico op complicaties en bij invasieve 
infecties (sepsis, bacteriëmie). 
 
Incidentele gevallen van humane salmonellose zijn in Nederland, in 
tegenstelling tot diverse andere Europese landen, niet meldingsplichtig. 
Salmonellose is alleen meldingsplichtig indien het een humaan cluster van 
twee of meer gerelateerde gevallen betreft met een oorsprong in 
consumptie van besmet voedsel of drinkwater. Inzicht in de trend van 
salmonellose wordt verkregen via kiem-surveillance die door het Centrum 
Infectieziektebestrijding (CIb) binnen het RIVM wordt uitgevoerd. De 
geschatte dekkingsgraad van deze surveillance op basis van de 
deelnemende streeklaboratoria is 64% van de Nederlandse bevolking 
(voor laboratorium bevestigde salmonellose). Deze isolaten worden alle 
geserotypeerd. De serotypen Enteritidis (sinds begin 2019) en 
Typhimurium (sinds begin 2020), inclusief de monofasische variant, 
worden verder getypeerd middels Whole-Genome-Sequencing (WGS). 
Deze typering vervangt de Multi Locus Variable-number tandem repeat 
Analysis (MLVA) typering voor deze serotypen vanwege het hogere 
onderscheidend vermogen van de WGS. Bij verheffingen van andere 
serotypen wordt WGS soms toegepast om de uitbraak te verifiëren of om 
bij brononderzoek een link te leggen met eventuele niet-humane isolaten. 
 
Trends van Salmonella-infecties bij de mens worden het best 
beschreven in relatie tot hun bronnen. Als Nationaal Referentie Centrum 
voor Salmonella ontvangt het RIVM ook isolaten voor typering afkomstig 
van landbouwhuisdieren, huisdieren, milieu en voedsel. Isolaten uit 
voedingsmiddelen worden grotendeels door Wageningen Food Safety 
Research (in opdracht van de NVWA) verkregen en getypeerd. De 
isolaten komen uit een diversiteit aan monitoringsprogramma’s op 
boerderijen, slachthuizen en detailhandel. Deze zijn vaak onderdeel van 
het werk van de GD, de NVWA en het RIVM. Als laatste worden isolaten 
ook, voor typering, ingestuurd door de Faculteit Diergeneeskunde, 
dierentuinen, voedselindustrie en diervoederindustrie.  
 

4.3 Epidemiologische situatie 
4.3.1 Mens 

In 2020 was het aantal ingestuurde Salmonella-isolaten (n=568) van 
humane patiënten in Nederland door de deelnemende streeklaboratoria 
bijzonder laag (langjarig gemiddelde ligt op 1.200) (zie Tabel 4.1). Het 
totaal aantal laboratorium bevestigde gevallen in Nederland wordt op 
basis van de dekkingsgraad van de kiem-surveillance met de 
streeklaboratoria gechat op 888 gevallen. Dit is het laagste aantal 
salmonellosegevallen sinds het begin van de surveillance, en een 
duidelijke verlaging sinds de stabilisering van de afname vanaf 2013 (zie 
Figuur 4.1). Dit is hoogstwaarschijnlijk terug te voeren op de COVID-19-
pandemie vanaf maart 2020 in Nederland. Een combinatie van verlaagde 
blootstelling als gevolg van de lockdown-maatregelen, verhoogde hygiëne 
en verminderd zorgzoekend gedrag van patiënten spelen hier 
waarschijnlijk een belangrijke rol.  
 
Net als in voorgaande jaren zijn de serotype Enteritidis (25%), 
Typhimurium (15%) en monofasische Typhimurium (9%) in 2020 de 
meest voorkomende veroorzakers van humane salmonellose (zie 
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Tabel 4.1). Opvallend in 2020 was dat met name het relatieve aandeel 
van S. Enteritidis sterk daalde (van 35% in 2019 naar 25% in 2020), 
terwijl het relatieve aandeel S. Typhimurium en de monofasische 
varianten ongeveer gelijk bleven ten opzichte van 2019 (zie Figuur 4.2). 
De meest voor de hand liggende verklaring is de sterke afname van het 
aandeel salmonellosegevallen met bevestigde reishistorie. Infecties met 
S. Enteritidis zijn normaliter beduidend vaker in het buitenland 
opgelopen (19% in 2019) dan S. Typhimurium (8% in 2019) en de 
monofasische varianten (9% in 2019). In 2020 zijn deze percentages 
gedaald naar resp. 8%, 3% en 0% (zie Tabel 4.1). Daarnaast was er 
waarschijnlijk in 2020 een lagere blootstelling aan S. Enteritidis 
(voornamelijk ei-gerelateerd) door sterk verminderde 
voedselconsumptie buitenshuis. Het relatieve aandeel overige serotypen 
steeg van 40% in 2019 naar 50% in 2020 (zie Figuur 4.2). 
 

4.3.2 Dier 
Naast surveillance van Salmonella bij de mens vindt ook monitoring 
plaats van dieren en dierlijke producten binnen verschillende 
programma’s en projecten. De NVWA monitort in de gehele 
levensmiddelenketen, van primaire productiebedrijven tot in de 
detailhandel, op wettelijke limieten en criteria, met als doel het volgen 
van trends en het signaleren van nieuwe risico’s. In de verschillende 
vleesketens wordt onder andere op naleving gecontroleerd van verplicht 
eigen onderzoek (Microbiologische criteria voor levensmiddelen 
Verordening (EG) nr. 2073/2005) en worden door NVWA ook monsters 
genomen ter verificatie. Deze monsters worden onderzocht door WFSR. 
 
De monitoring en bestrijding van Salmonella begint al in de primaire 
keten en is op Europees niveau gereguleerd in Verordening (EG) 
nr 2160/2003 en de daarop gebaseerde uitvoerings-verordeningen (EG) 
nr 200/2010 en (EG) nr 517/2011. Deze verordeningen schrijven 
monitorings- en meldingsplichten voor in verschillende delen van de 
pluimveeketen (legkoppels, vleeskuikens en vermeerderingskoppels).  
 

4.3.2.1 Landbouwhuisdieren algemeen monitoringsprogramma NVWA 
Tabel 4.2 laat de ontwikkeling van de belangrijkste Salmonella-
serotypen onder landbouwhuisdieren zien.  
Bij varkens domineerden de monofasische varianten van 
S. Typhimurium (35%), gevolgd door S. Derby (14%) en 
S. Typhimurium (10%). Bij runderen werden S. Typhimurium (25%), 
S. Dublin (21%), S. Enteritidis (16%) en de monofasische variant van 
S. Typhimurium (15%) het meest aangetroffen. Bij vleeskuikens is er 
sprake van dominantie van S. infantis (48%), gevolgd door S. Paratyphi 
B var. Java (15%). Onder leghennen domineerde S. Enteritidis (63%), 
opvallend gevolgd door S. Braenderup (25%). 
 
Opvallend in 2020 was dat het aandeel S. Paratyphi B var. Java onder 
vleeskuikens voor het eerst sinds 2013 weer is gestegen (van 11% in 
2019 naar 15% in 2020), het aandeel S. Infantis onder leghennen 
(48%) is gestegen ten opzichte van 2019 (38%) maar niet zo hoog is 
als in 2018 (52%); en S. Braenderup in 2020 is opgekomen als een 
belangrijk serotype onder leghennen.  
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4.3.2.2 Landbouwhuisdieren surveillance project NVWA/RIVM 
In 2019 en 2020 werden in mestmonsters van 14 van de 148 (9,5%) 
bemonsterde vleesvarkenbedrijven Salmonella gevonden. Het meest 
werden de monofasische varianten van S. Typhimurium (35%), 
S. Typhimurium (29%) en S. Infantis (14%) aangetoond. Jaarlijks 
worden 150 isolaten van diverse diersoorten van de GD bij het RIVM in 
opdracht van de NVWA getypeerd voor bronattributie (zie ook 4.3.5 
Bronnen van besmetting). 
 

4.3.2.3 Monitoring pluimvee 
De bestrijding van zoönotische Salmonella bij pluimvee is op Europees 
niveau gereguleerd in Verordening (EG) nr 2160/2003 en de daarop 
gebaseerde uitvoeringsverordeningen (EG) nr 200/2010 en (EG) 
nr 517/2011. Door het opheffen van de Productschappen per 1 januari 
2015 wordt de bestrijding sinds die datum uitgevoerd door de NVWA. 
Voor pluimvee geldt een monitoringsplicht en een meldingsplicht voor 
positieve monsters betreffende S. Enteritidis, S. Typhimurium en 
monofasische S. Typhimurium. Indien een bedrijf één van deze 
serotypen aantoont, moet het bedrijf dit melden bij de NVWA. Deze 
meldingsplicht gaat op stalniveau en wordt als zodanig afgehandeld. De 
houder van leghennen kan kiezen of hij verificatieonderzoek aanvraagt 
voor de verdachte stal, of dat hij de besmetting accepteert. Wanneer er 
op een leghennenbedrijf naast de verdachte stal nog meer stallen 
aanwezig zijn, worden deze ook door de NVWA bemonsterd. Als de 
NVWA een stal met leghennen onderzoekt, wordt naast microbiologisch 
onderzoek ook een documentcontrole uitgevoerd op een mogelijke 
toediening van antibiotica. Bij vermeerderingskoppels wordt naast 
microbiologisch onderzoek ook onderzoek uitgevoerd naar de 
aanwezigheid van antibioticaresiduen. Hiervoor worden per stal vijf 
kippen onderzocht; en indien residuen van relevante antibiotica zijn 
aangetoond, dan wordt de stal hierop besmet verklaard. 
 
Legkoppels 
Voor legkoppels geldt een monitoringsverplichting waarbij eens in de 
15 weken door de pluimveehouder monsters worden genomen. Maximaal 
drie weken voor de slacht wordt het koppel bemonsterd door een 
dierenarts. De monsters worden ingestuurd naar een erkend laboratorium 
voor onderzoek op de aanwezigheid van S. Enteritidis en (monofasische) 
S. Typhimurium. In 2020 zijn 45 verdachte stallen gemeld op 
27 legbedrijven. Van de 45 verdachte stallen werd voor 26 stallen 
verificatieonderzoek aangevraagd, waarbij in 18 stallen de besmetting 
werd bevestigd en in de overige 8 gevallen was het verificatieonderzoek 
negatief. Voor 19 stallen werd de besmetting door de houder 
geaccepteerd. Naast de verdachte stallen zijn in 2020 ook 47 aanpalende 
stallen onderzocht door de NVWA. Hierbij werden 14 stallen positief 
verklaard (13 keer S. Enteritidis, 1 keer S. Typhimurium). 
Toont verificatieonderzoek een besmetting aan, of accepteert de houder 
de besmetting, dan heeft hij de keuze óf het koppel vervroegd als 
positief koppel te laten slachten óf het koppel de legronde te laten 
afmaken. Kiest de houder voor uitleggen met het koppel, dan mogen 
gedurende de rest van de legronde de eieren uitsluitend worden 
afgevoerd naar een ei-verwerkend bedrijf waar de eieren een verhitting 
ondergaan. Het koppel moet na de legronde als positief koppel worden 
geslacht. Naast de legkoppels waren er in 2020 nog drie meldingen van 
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opfoklegkoppels; bij twee koppels is nader onderzoek uitgevoerd, dit 
bleek negatief, en één koppel was al door de eigenaar geëuthanaseerd. 
 
Vermeerderingskoppels 
Voor vermeerderingskoppels geldt een monitoringsverplichting waarbij 
eens in de drie weken monsters moeten worden genomen door de 
pluimveehouder. De laatste monstername voor de slacht moeten door 
een dierenarts worden genomen. De monsters worden ingestuurd naar 
een erkend laboratorium voor onderzoek op S. Enteritidis, 
S. Typhimurium, S. Infantis, S. Hadar, S. Virchow, en voor ouderdieren 
van vleeskuikens ook S. Paratyphi B var Java. In 2020 zijn 17 stallen van 
7 bedrijven aan de NVWA gemeld, waarbij in 8 stallen Salmonella-
serotypen werden aangetoond bij het verificatieonderzoek door de NVWA 
(1 keer S. infantis, 1 keer S. Typhimurium en 6 keer S. Enteritidis). Eén 
stal werd door de eigenaar geëuthanaseerd voordat NVWA-onderzoek kon 
plaatsvinden; deze is als positief voor S. Infantis verklaard. In 2020 
werden ook twee stallen van twee opfokvermeerderingsbedrijven gemeld. 
Bij het verificatieonderzoek door de NVWA bleek één stal besmet, waarbij 
eenmaal S. Paratyphi B var. Java werd aangetoond; één stal kippen was 
al door de eigenaar geëuthanaseerd.  
Sinds november 2020 wordt door de NVWA geen standaard 
verificatieonderzoek meer uitgevoerd. Bij een positieve uitslag in de 
monitoring wordt de koppel vervroegd als positief geslacht en industrieel 
verhit, behalve als er gerede twijfel is aan de uitslag van het 
laboratorium. Ook de aanwezige broedeieren die zijn gelegd na de 
laatste negatieve monstername worden vernietigd. 
 
Vleeskuikens 
Voor vleeskuikens geldt een monitoringsverplichting waarbij in de eerste 
drie levensdagen monsters moeten worden genomen door de 
pluimveehouder. De monsters worden ingestuurd naar een erkend 
laboratorium voor onderzoek op de aanwezigheid van S. Enteritidis en 
(monofasische) S. Typhimurium. Maximaal drie weken voor de slacht 
wordt het koppel bemonsterd door een dierenarts. De monsters worden 
ingestuurd naar een erkend laboratorium voor onderzoek op 
S. Enteritidis, S. Typhimurium, S. Infantis, S. Hadar, S. Virchow en 
S. Paratyphi B var. Java. In 2020 zijn in 32 stallen Salmonella-
besmettingen aangetoond op 25 vleeskuikenbedrijven. Als een 
Salmonella-besmetting wordt aangetoond bij de monstername drie weken 
voor de slacht, dan wordt het koppel als positief koppel logistiek geslacht 
(dat wil zeggen dat positieve koppels als laatste worden geslacht en 
waardoor besmetting via de slachtlijn naar negatieve koppels zo veel 
mogelijk wordt vermeden). Indien S. Enteritidis of (monofasische) S. 
Typhimurium is aangetoond, kan het vlees alleen worden verwerkt tot 
producten waarbij door verhitting Salmonella wordt geëlimineerd. 
 

4.3.3 Voedsel 
De NVWA bemonstert en WFSR onderzoekt jaarlijks voor een groot 
aantal levensmiddelen of zij voldoen aan een eventuele norm van 
afwezigheid van Salmonella.  
 
Wat betreft voedsel gelden verschillende voedselveiligheidsregels. Voor 
gehakt vlees en vleesbereidingen van pluimveevlees en andere 
diersoorten mag geen enkel Salmonella-serotype worden aangetroffen. 
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Dat geldt ook voor andere typen levensmiddelen dan vlees waarbij de 
verwachting is dat ze zonder afdoende verhitting kunnen worden 
geconsumeerd (groente, verse kruiden, zuivel, et cetera). Op rauw 
naturel pluimveevlees mag geen S. Enteritidis of S. Typhimurium 
aanwezig zijn. Voor alle andere typen rauw vlees (waarbij de verwachting 
is dat ze met afdoende verhitting worden geconsumeerd) geldt geen 
afwezigheidsplicht voor Salmonella.  
 
In Tabel 4.3 staat een overzicht van het onderzoek in de detailhandel 
van kippenvlees, waarbij voor vers kippenvlees alleen een 
afwezigheidsnorm geldt voor de twee humaan meest voorkomende 
serotypen: S. Enteritidis en S. Typhimurium. In vleesbereidingen van 
pluimveevlees (gekruid of gemarineerd vlees en kippengehakt) mag 
geen enkel Salmonella-serotype worden aangetroffen. 

• In ~4% van de monsters van vers vlees en van vleesbereidingen 
van kip is Salmonella gevonden in 2020; dit is sinds enkele jaren 
stabiel. Hierbij werd 19x S. Infantis, 2x S. Paratyphi B Java, en 
3x S. Virchow gevonden.  

 
In Tabel 4.4 is een overzicht gegeven van de overige soorten (rauw) 
vlees die werden onderzocht afkomstig uit de detailhandel. Het gaat hier 
om vers vlees en om vleesbereidingen van rund of kalf, varken en lam. 
Hoewel er geen normen voor Salmonella gelden voor vers vlees van 
deze diersoorten, volgt de NVWA wel het vóórkomen van onder andere 
Salmonella in dit type product. In gehakt vlees, vleesbereidingen en 
vleesproducten mag géén Salmonella zitten. 

• In vers varkensvlees was de prevalentie 1,0% in 2020 (2017 – 
0,7%, 2018 – 1,3%, 2019 – 1,0%). Voor lamsvlees was de 
prevalentie 0,8% (2016 – 1,8%, 2017 – 1,0%, 2018 – 0,4%, 
2019 – 0,4%). In vers rund/kalfsvlees is het percentage positief 
al jaren onder 1,0% (in 2020 0,7%). Ook in andere onderzochte 
partijen vers vlees uit de retail is de prevalentie laag. 

• In 303 partijen gehakt en vleesbereidingen (anders dan 
pluimvee) werd 6x Salmonella gevonden (2,0%): monofasische 
S. Typhimurium in een saucijs en slavink (varkensvlees); 
S. Enteritidis in rundergehakt en S. Dublin in saucijs, gehakt en 
een hamburger (alle rundvlees bereidingen). 

• In 304 partijen rauw te consumeren vlees, zoals filet américain, 
ossenworst en carpaccio, werd geen Salmonella gevonden. 

 
Ook voor levensmiddelen waarvan de verwachting is dat ze zonder 
afdoende verhitting kunnen worden geconsumeerd geldt dat er geen 
Salmonella in mag zitten.  

• In één van de 993 (0,1%) monsters verse groente werd in 
ijsbergsla een Salmonella enterica diarizonae-61:-:1,5,(7) 
aangetoond. In 258 monsters wokgroente, in 277 monsters 
maaltijdsalades en in 81 monsters paddenstoelen (champignon, 
oesterzwam en shiitake), werd geen Salmonella gevonden.  

• In 199 monsters vers zeewier uit detail- en groothandel werd 
geen Salmonella gevonden.  

• Van 60 partijen verse kruiden werd in twee partijen munt uit 
Marokko S. Chester en S. Bredeney en in een partij groene munt 
uit Israël S. Typhimurium en S. Kentucky aangetroffen. Van 
63 partijen gedroogde kruiden/specerijen, bemonsterd bij 
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groothandel en import, waren 4 partijen positief voor Salmonella. 
Gemengde kruiden met S. Chester en S. Enteritidis in 
paprikapoeder uit Spanje, S. Mountpleasant in kaneel uit 
Madagaskar en S. Orion in zwarte peper uit Tanzania.  

• Uit één van 125 (0,8%) monsters verse Zeeuwse mosselen werd 
S. Typhimurium geïsoleerd, in 63 monsters levende oesters en 
28 overige verse schelpdieren werd geen Salmonella gevonden. 
Ook in 43 monsters gekookte schaal- en schelpdieren, 
bemonsterd in de detailhandel en productiebedrijven, werd geen 
Salmonella aangetoond. 

• Bij ingevroren geïmporteerde gekweekte vis en tropische 
garnalen werd in 3 van de 104 (2,9%) monsters garnalen 
Salmonella gevonden (S. Virchow, S. Javiana en S. Weltevreden), 
alle drie afkomstig uit Vietnam. In 1/97 monsters Tilapia werd S. 
Minnesota geïsoleerd (afkomstig uit Colombia). In 98 monsters 
Pangasius werd geen Salmonella geïsoleerd. 

• Bij melktaps werden 101 monsters rauwe koemelk bemonsterd 
en hierin werd geen Salmonella gevonden. 

 
4.3.4 Clustering 

In 2020 werden alle S. Enteritidis en S. Typhimurium (inclusief de 
monofasische varianten) getypeerd middels WGS. Hierop werd 
clusteranalyse uitgevoerd met behulp van core genome multi locus 
sequence typing (cgMLST), om groepen patiënten te identificeren met 
identieke stammen (wat duidt op een gemeenschappelijke bron). Van de 
humane S. Enteritidis isolaten binnen 2020 clusterden 68% met ten 
minste één ander isolaat. In totaal waren er 27 clusters met een mediane 
clustergrootte van 4 (spreiding 2-35 gevallen). Voor S. Typhimurium was 
dit met 32% een stuk lager, met in totaal 45 kleinere clusters met een 
mediane clustergrootte van 2 (spreiding 2-20). 
 
In totaal zijn er vier verheffingen waargenomen met 87 patiënten.  

• Dit betrof onder andere een S. Enteritidis-uitbraak in een 
zorginstelling in het westen van het land. Op basis van WGS bleek 
het cluster zich niet te beperken tot de instelling. Hoewel het 
epidemiologisch bewijs van het uitbraakonderzoek sterk wees op 
Turkse pizza als bron van de uitbraak, is ondanks brononderzoek 
door de NVWA geen microbiologisch bewijs voor deze 
uitbraakstam in voedsel- of omgevingsisolaten gevonden. Deze 
uitbraak telde in totaal 56 patiënten, waarvan het merendeel in de 
zorginstelling. 

• Ook is er uitbraakonderzoek verricht naar een cluster van 
20 S. Typhimurium-patiënten in de regio Utrecht. De bron van de 
uitbraak werd echter niet gevonden en de uitbraak is uit zichzelf 
tot een einde gekomen.  

• Van serotypen anders dan S. Enteritidis of S. Typhimurium werd 
er onder andere een verheffing waargenomen van S. Virchow. 
Vanaf augustus 2019 t/m maart 2020 werden 24 S. Virchow-
patiënten gemeld, ten opzichte van 9 (spreiding 5-12) in dezelfde 
periode in voorgaande drie jaren. WGS van twaalf patiënten sinds 
oktober 2019 toonde aan dat zes patiënten tot hetzelfde cluster 
behoorden, waar in de loop van 2020 nog negen bij kwamen. Zij 
clusterden met zes S. Virchow-isolaten van kippenvlees van 2018 
(n=1) en 2019 (n=5). Tracering door de NVWA toonde aan dat 
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voedselisolaten afkomstig waren van verschillende 
goederenstromen waarbij geen onderlinge relatie was tussen de 
betrokken bedrijven. Een verklaring hiervoor werd niet gevonden. 
Er zijn maatregelen genomen bij de monsters waar de wettelijke 
norm werd overschreden, wat heeft geleid tot het uit de handel 
halen van producten. Sporadisch worden nog S. Virchow-
patiënten behorend bij dit cluster gezien, maar brononderzoek bij 
deze patiënten leverde tot nu toe niks op.  

• Als laatste werd een verheffing van S. Manhattan gezien, met 
negen patiënten die tot hetzelfde WGS-cluster behoorden in 
september/oktober 2020, ten opzichte van gemiddeld twee 
patiënten in een heel jaar in 2016-2019 (spreiding 1-4). Er is 
echter geen uitbraakonderzoek gestart, omdat de kans op het 
vinden van een gezamenlijke voedselbron met dit aantal 
patiënten te klein is. Het aantal patiënten binnen deze uitbraken 
ligt waarschijnlijk veel hoger, omdat de surveillance enkel het 
topje van de uitbraak ‘vangt’. Het werkelijke aantal gevallen van 
salmonellose ligt naar schatting 20 maal zo hoog.  

 
4.3.5 Bronnen van besmetting 

De meeste Salmonella-infecties worden veroorzaakt door het eten van 
besmet voedsel, zoals onvoldoende verhitte eieren, rauwe 
vleesproducten, ongepasteuriseerde zuivelproducten en heel incidenteel 
door (voorgesneden) rauwe groente en fruit. De geschatte bijdragen aan 
de humane salmonellose door reizen, landbouwhuisdieren en hun 
producten worden getoond in Figuur 4.3. Het bronattributiemodel schat 
de frequentiedistributie van serotypen bij de mens op basis van de 
frequentie onder de bronnen. Daarbij wordt ook het geconsumeerde 
volume, de besmettingsgraad en de fractie van het voedsel wat rauw of 
goed doorbakken wordt geconsumeerd betrokken. Ook wordt het deel 
meegenomen dat wordt veroorzaakt door reptielen die als huisdier 
worden gehouden en waarbij besmetting optreedt via direct contact met 
de dieren of door contact met een door de reptielen besmette omgeving 
(terrarium). 

• Van alle bronnen was het aandeel varkens nog steeds het 
hoogst; deze was in 2020 38%, wat een aanzienlijke stijging is 
ten opzichte van 2019 (28%).  

• Hoewel het de laatste zes jaar niet meer de dominante bron is, 
waren eieren in 2020 nog steeds een belangrijke bron van 
salmonellose. Voor eieren geldt dat, indien afkomstig van S. 
Enteritidis- / S. Typhimurium-positieve koppels, deze niet meer 
op de markt mogen worden gebracht als tafeleieren voor directe 
humane consumptie (EG-besluit 1237/2007). Deze eieren zijn 
alleen geschikt voor de ei-verwerkende industrie. Ten opzichte 
van 2019 is het aandeel ei-gerelateerde infecties in 2020 licht 
gedaald (van 26% naar 23%).  

• Van alle salmonellosegevallen is naar schatting 7% afkomstig van 
vleeskuikens/kippenvlees, 9% van rund (sterke stijging ten 
opzichte van 2% in 2019), en 6% van reptielen. 

• Van ~5% (ten opzichte van 23% in 2019) kon de bron niet 
worden geschat of was de Salmonella-infectie in het buitenland 
opgelopen. Deze sterke daling houdt zeer waarschijnlijk verband 
met de sterke reductie in reizen als gevolg van de corona-
maatregelen. 
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4.3.6 Resistentie 
De NethMap-MARAN-rapportage over 2020 beschrijft de resistentie van 
Salmonella-stammen bij mens, landbouwhuisdieren, diervoer en voedsel 
(2). Een selectie (509/568) van alle humane Salmonella-isolaten die het 
RIVM heeft ontvangen van medische microbiologische laboratoria is naar 
WBVR gestuurd voor gevoeligheidstests. Bovendien werden isolaten uit 
niet-humane bronnen getest: varkens (n=43), runderen (n=103), 
vleeskuikens (n=146) en leghennen (n=13). Daarnaast is een set 
isolaten uit een diversiteit aan andere bronnen getest, waaronder 
diervoeder, voedingsmiddelen (bijvoorbeeld zeevruchten, specerijen) en 
andere dieren (bijvoorbeeld  geiten, paarden).  
 
Over alle isolaten (ongeacht serotype) werden de hoogste niveaus van 
resistentie waargenomen voor sulfamethoxazol (24,4% in 2019 tot 
26,3% in 2020), tetracycline (25,5% in 2019 tot 25,4% in 2020), 
ampicilline (24,8% in 2019 tot 21,7% in 2020), nalidixinezuur (16,7% in 
2019 tot 16,4% in 2020), ciprofloxacine (17,0% in 2019 tot 16,0% in 
2020), trimethoprim (10,7% in 2019 tot 12,0% in 2020) en 
chlooramfenicol (7,1% in 2019 tot 6,7% in 2020). Net als in voorgaande 
jaren werd er geen resistentie geconstateerd tegen het carbapenem 
antibioticum meropenem. Ook werden net als in voorgaande jaren lage 
percentages resistentie gevonden voor tigecycline, azithromycine, 
cefotaxime, ceftazidime en gentamicine.  
 
Meer specifiek werden (zeer) hoge niveaus van resistentie waargenomen 
onder de S. Typhimurium-variant 4,12:i (86% voor tetracycline, 84% 
voor ampiciline, 83% voor sulfamethoxazol), de S. Typhimurium 
monofasische variant 1,4,[5],12:i:- (74% voor tetracycline, 60% voor 
ampiciline, 59% voor sulfamethoxazol), S. Infantis (70% voor 
sulfamethoxazol, 67% voor nalidixinezuur, 63% voor ciprofloxacine, 
62% voor tetracycline), en S. Paratyphi B var. Java (85% voor 
trimethoprim, 59% voor sulfamethoxazol) (zie Figuur 4.4).  
 
De hoogste niveaus van resistentie bij S. Enteritidis waren voornamelijk 
die voor fluoroquinolonen (ciprofloxacine en nalidixinezuur, beide 18%), 
terwijl dit bij S. Typhimurium ampicilline (44%), tetracycline (33%), 
sulfamethoxazol (36%) en chloramphenicol (21%) waren (zie Figuur 4.5).  
 
Ten opzichte van vorig jaar nam de resistentie tegen fluoroquinolonen 
significant toe bij S. Infantis (tot 63%) maar nam ze af bij 
S. Typhimurium en S. Enteritidis. In totaal werden zes (0,5%) ESBL-
vermoedelijke isolaten gedetecteerd onder zes verschillende serovars, 
met vier isolaten van mensen en twee niet-humane isolaten van 
onbekende oorsprong. In 2020 zijn geen carbapenemase producerende 
Salmonella gevonden. 
 

4.4 Discussie 
De afgelopen jaren is de continue dalende trend in Salmonella-infecties 
bij de mens in Nederland gestabiliseerd rond de 1500 laboratorium 
bevestigde gevallen per jaar, met een geschatte 26.000 gevallen in de 
gehele bevolking. In 2020 is een bijzonder laag aantal salmonellose-
gevallen waargenomen. wat hoogstwaarschijnlijk direct te relateren is 
aan de COVID-19-pandemie en maatregelen. Als gevolg van de corona-
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maatregelen waren de reisbewegingen minimaal waardoor het aantal 
geïmporteerde salmonellose-gevallen sterk daalde. Dit zien we met 
name gereflecteerd in de relatieve afname van het aandeel S. 
Enteritidis-gevallen dat relatief vaak is geassocieerd met reizen. 
Daarnaast was de horeca lange tijd gesloten, waarmee er waarschijnlijk 
beduidend minder blootstelling was aan Salmonella. Tot slot leidde de 
corona-situatie waarschijnlijk ook tot zogenaamd zorgmijdend gedrag 
van patiënten met voedselinfecties, waardoor het aantal laboratorium-
bevestigde gevallen daalde. In 2021 wordt gestart met WGS voor alle 
Salmonella-serotypen, waar het tot op heden enkel werd toegepast in 
het geval van een verheffing. Dit leidt tot een toename van het aantal 
clusters dat wordt gevonden, evenals van het aantal 
uitbraakonderzoeken dat zal worden uitgevoerd. 
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4.5 Tabellen en grafieken 
Tabel 4.1 De ontwikkeling van de belangrijkste Salmonella-serotypes in de mens. Serotypes waar significante verheffingen voor zijn 
gevonden zijn grijs gearceerd. (Bron: Laboratoriumsurveillance RIVM) 
 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 Reis (2020) 
Totaal aantal  1466 1298 2204 994 986 979 1160 977 952 1002 568 6% 
Enteritidis 516 380 421 256 213 239 319 246 250 354 143 8% 
Typhimurium 438 331 276 185 166 196 208 163 176 121 87 3% 
SI 1,4,5,12:i:2- 138 262 321 158 207 156 197 173 143 129 52 0% 
Typhi 10 7 7 10 12 9 7 9 10 13 4 25% 
Paratyphi A  5 4 6 8 7 -- 7 3 5 3 -- -- 
Paratyphi B 4 4 2 2 1 3 2 2 2 6 1 0% 
Agona 5 5 8 5 6 9 13 7 6 11 1 0% 
Bovismorbificans  4 6 14 6 6 5 34 19 5 11 5 20% 
Brandenburg 6 4 11 15 20 7 9 6 15 8 4 0% 
Chester 1 -- 2 3 12 11 12 10 16 20 4 0% 
Derby 9 10 10 11 15 12 16 7 18 7 7 0% 
Dublin  5 8 4 6 22 15 20 6 16 13 19 0% 
Goldcoast 2 6 9 5 2 10 8 6 22 8 6 0% 
Heidelberg  3 8 3 4 31 4 3 1 2 1 -- -- 
Infantis  18 13 22 30 26 35 26 38 25 26 30 0% 
Kentucky  14 14 11 17 6 9 31 27 7 13 5 20% 
Londen  3 7 3 5 9 3 1 3 2 7 2 0% 
München  2 2 4 6 2 8 1 5 5 10 1 0% 
Newport 21 29 20 12 12 9 11 18 21 16 8 38% 
Paratyphi B var. 
Java  9 15 6 10 7 13 26 17 15 19 5 20% 
Saintpaul 19 5 3 2 12 10 7 8 16 15 1 0% 
Stanley 6 7 16 12 7 16 9 11 12 16 3 0% 
Thompson  7 -- 803 25 7 5 7 4 2 2 -- -- 
Virchow 10 1 9 10 9 5 8 8 10 18 16 0% 
Overig1  211 170 213 191 169 190 178 180 151 155 164 7% 

 1 Overig: serotypes die weinig voorkomen, niet meldingsplichtig zijn (Typhi, Paratyphi A en B), en/of niet zijn geassocieerd met clusters/uitbraken. 
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Tabel 4.2 De ontwikkeling van de belangrijkste Salmonella-serotypes in landbouwhuisdieren. (Bron: Laboratoriumsurveillance RIVM en monitoring programma NVWA)  
2012-2017 2018 2019 2020 

Serotypen Varken Rund Slacht-kuiken Leghen Varken Rund Slacht-kuiken Leghen Varken Rund Slacht-kuiken Leghen Varken Rund Slacht-kuiken Leghen 

Totaal 815 369 893 360 91 61 107 50 133 105 166 45 49 128 194 40 

Typhimurium                  284 137 24 28 29 24 4 2 48 37 6 4 5 32 1 2 

SI 1,4,5,12:i:-          292 69 45 22 25 10  1 44 13 1  17 19    

Enteritidis                  1 7 97 197     21   2 17 26   21 17 25 

Infantis                    10 1 143 10 3 1 56 1 6 2 63 3 1 1 94 1 

Paratyphi B var. Java             2 3 182 7    27     18 2    29   

Heidelberg                      201      2  1          

Derby                     111  9 3 12    13  1  7  1   

Dublin                     2 110 1 2 1 15   2 30     27    

Brandenburg                  41 6 14   5  1 1 3  2  6     

Agona                       1 14 11    4  1   2   4 2   

Livingstone                  11  11 3 1  2 1 2    1     

Minnesota                      22 2              1   

Kedougou    2      1 19    17     2   

Goldcoast                   9 5 3   3  2  3 1 3  1 2 2   

Mbandaka                    1  10 7    1     1     2   

Anatum                     5  8 3             1    

Braenderup                      3 12     1    1      10 

Rissen                     11  2 2 3    1  1    1    

Indiana                       10 5    1     9    1 8   

Newport                      9 3     1 1    4     2 1   

Jerusalem                      6 6                 

Montevideo                     7 3 2                   2     

Overig 37 14 80 42 9 10 1 3 9 16 26 8 11 15 34 2 
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Tabel 4.3 Salmonella spp. in kippenvlees in de detailhandel. (Bron: Monitoring programma NVWA) 
  2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 
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Samplegrootte 564 672 600 595 586 632 593 674 208 269 231 251 294 299 237 294 286 298 
Salmonella spp. (%) 6,6 5,4 3,2 3,2 3,9 2,7 3,9 3,6 2,4 1,9 3 1,6 3,1 3 3 2 3,8 4 
Paratyphi B Java (%) 43,2 52,8 52,6 42,1 43,5 29,4 26,1 20,8 20 20 14    33 14,3 16,7 9,1 7,7 
Enteritidis (%) 10,8 5,6 10,5 31,6    4,3                  
Hadar (%)                             
Indiana (%)         5,9               16,7     
Infantis (%) 40,5 36,1 26,3 21,1 52,2 58,8 56,5 70,8 60 40 57 75 78 37 71,4 50 72,7 84,6 
Virchow (%)               40         16,7 18,2 7,7 
Typhimurium (%)   2,8 5,3     4,3           14,3      
Andere types (%) 5,5 2,7 5,3 5,2 4,3 5,9 8,8 8,4     29 25 22           

 
Tabel 4.4 Aanwezigheid Salmonella in 25 g rauw vlees in de detailhandel. (Bron: Monitoringprogramma NVWA) 

  2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020  
N % N % N % N % N % N % N % N % 

Rund en kalf 433 0,5 420 0,0 488 0,0 507 0,4 504 0,2 582 0,3 497 0,8 646 0,7 
Filet americain  -- --  --  --  --  -- 99 1,0 105 0,0 127 0,8 139 0,7 135 0,0 
Ossenworst  -- --  --  --  --  -- 59 0,0 75 1,3 109 0,0 75 0,0 84 0,0 

Varken 704 0.6 763 1,3 788 0,9 271 0,4 278 0,7 313 1,3 297 1,0 438 1,1 
Lam 52 0 31 0,0 49 0,0 112 1,8 196 1,0 272 0,4 240 0,4 245 0,8 
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Figuur 4.1 Seizoens- en jaartrend (stappenlijn) van het wekelijkse voorkomen van humane gevallen van salmonellose (Bron: Surveillance 
in de voormalige streeklaboratoria, RIVM) (rechter as) en het percentage positieve slachtkuikenkoppels bij de slacht (Bron: monitoring 
PVE) (linker as) 
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Figuur 4.2 Trend in absolute aantallen cases (rechter as) en relatief aandeel ten opzichte van het totale aantal gerapporteerde 
Salmonella-gevallen (linker as) van 2015 tot en met 2019 voor S. Enteritidis, S. Typhimurium en monofasische S. Typhimurium  
(bron: RIVM laboratoriumsurveillance) 
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Figuur 4.3 Bijdrage aan de humane, laboratorium-bevestigde salmonellose door 
reizen (of onbekend) en de verschillende groepen landbouwhuisdieren of hun 
producten. Omvangrijke explosies die niet representatief zijn voor de Salmonella-
status van de Nederlandse vee- en pluimveestapel, zijn in grijs aangegeven. 
(Bron: Laboratoriumsurveillance RIVM)  
 

 
Figuur 4.4 Resistentie (%) van de meeste voorkomende (N>20) Salmonella-
serotypen geïsoleerd in Nederland 
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Figuur 4.5 Resistentie (%) onder S. Typhimurium (boven) en S. Enteritidis (onder) 
afkomstig van humane klinische infectie, rund, en andere bronnen (voor 
S. Typhimurium: varken (4), leghennen (2), paarden (3), granen/bonen/kruiden 
(2), duif (1), seafood (1) en diervoeder (1); voor S. Enteritidis: rund (18), duif 
(1), granen/bonen/kruiden (1) en diervoeder (1) 
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5 Shigellose 

Auteurs: Roan Pijnacker (RIVM), Maaike van den Beld (RIVM), Alje van 
Dam (GGD Amsterdam), Eelco Franz (RIVM). 
 

5.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 193 personen met shigellose gemeld. Dit is 40% 

minder dan het gemiddelde in 2016-2019. De afname was het 
sterkst onder reis-gerelateerde shigellose (-81%). 

• Er werd meer dan twee keer zoveel melding gedaan van shigellose 
onder mannen ten opzichte van vrouwen. Dit verschil is groter dan 
in voorgaande jaren. Dit lijkt voornamelijk veroorzaakt door een 
geringere afname van shigellose onder MSM ten opzichte van de 
afname onder vrouwen.  

• Meer dan de helft van isolaten waarop WGS werd verricht sinds 
2019 clusterde met ten minste één ander isolaat. De mediane 
clustergrootte was 4 patiënten, met een spreiding van 2 t/m 13 
patiënten. Het betrof voornamelijk reis- en/of MSM-gerelateerde 
clusters.  

 
5.2 Achtergrond 

Shigellose, ook wel bacillaire dysenterie genoemd, wordt veroorzaakt 
door een gastro-intestinale infectie met Gramnegatieve, 
toxineproducerende bacteriën van het genus Shigella. Er vallen vier 
species binnen het genus Shigella die allemaal ziekte bij de mens 
kunnen veroorzaken: S. sonnei, S. flexneri, S. boydii en S. dysenteriae. 
In Nederland worden S. sonnei en S. flexneri het vaakst aangetoond (7). 
De infectie begint met waterige diarree, vaak vergezeld van bloed en 
slijm, mogelijk met koorts en buikkrampen (8). Braken wordt in mindere 
mate gezien. De incubatieperiode kan 1-7 dagen duren, maar is meestal 
1-3 dagen. De infectie kan ook asymptomatisch verlopen. Het syndroom 
van Reiter en het haemolytisch-uremisch syndroom (HUS ) zijn 
zeldzame postinfectieuze complicaties. De gebruikelijke transmissieroute 
van Shigella is fecaal-oraal. Dit gebeurt direct van persoon op persoon 
of indirect via besmet voedsel of water, al komt dit laatste in Nederland 
weinig voor. Mensen zijn het enige natuurlijke reservoir van Shigella. De 
bacterie is met een lage infectieuze dosis van 10-100 micro-organismen 
een van de meest besmettelijke darmbacteriën (9).  
In de periode 2005-2010 nam de incidentie van shigellose toe bij mensen 
die de infectie opliepen in Nederland, waarna het stabiliseerde (7). De 
voornaamste oorzaak leek een toename van shigellose onder mannen die 
seks hebben met mannen (MSM). Onder kinderen is de incidentie van 
shigellose het hoogst bij 1-4-jarige kinderen, waarschijnlijk door 
secundaire transmissie met leeftijdsgenoten, en bij volwassenen onder 
20-39-jarigen, mogelijk door reisgedrag en overdracht van kind naar 
ouders. Secundaire transmissie binnen gezinnen of reisgezelschappen 
komen geregeld voor. Hoewel het aandeel besmettingen opgelopen in 
Nederland is gestegen, wordt nog steeds het overgrote deel (ongeveer 
twee op de drie) van Shigella-infecties opgelopen in het buitenland.  
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5.3 Epidemiologische situatie 
5.3.1 Mens 

Het aantal shigellose-meldingen in 2020 was minder dan de helft van 
wat er in voorgaande jaren werd gezien. In totaal werden 193 patiënten 
met shigellose gemeld, ten opzicht van gemiddeld 485 (spreiding: 
428-549) in 2016-2019 (zie Tabel 5.1 en Figuur 5.1). Hiervan hadden 
134 patiënten (69% van het totaal) shigellose opgelopen in Nederland, 
wat een afname tussen de 11% en 41% is ten opzichte van 2016-2019, 
toen gemiddeld 183 patiënten (spreiding: 150–228 patiënten) shigellose 
opliepen in Nederland. Een sterkere afname werd gezien voor reis-
gerelateerde shigellose, namelijk 55 (31% van het totaal) ten opzichte 
van gemiddeld 291 (spreiding: 264–319 patiënten) in 2016-2019. Dit is 
een forse afname tussen de 79% en 93%. Bij vier patiënten in 2020 was 
het land van besmetting onbekend.  
 
De mediane leeftijd van shigellose-patiënten in 2020 was 38 jaar, wat 
gelijk is aan die in 2016-2019 (40 jaar). Bij zowel mannen als vrouwen 
was de incidentie het hoogste onder 25-30-jarigen (zie Figuur 5.2 en 
5.3). Mogelijk hangt dit samen met het reisgedrag in deze 
leeftijdsgroep. Opvallend is dat de incidentie van shigellose nauwelijks 
afnam onder mannen in de leeftijd 20-39 jaar, maar wel sterk onder 
oudere en jongere mannen. Transmissie onder MSM zou in deze 
leeftijdsgroep een belangrijke rol kunnen spelen; mogelijk is bij de 
aangifte ook niet altijd bekend of er sprake is van MSM-contact. In 2020 
waren 140 man en 53 vrouw (ratio man:vrouw van 2,6:1), wat hoger is 
dan de ratio man:vrouw in 2015-2019, toen het gemiddeld 1,3:1 was 
(spreiding: 1,2:1–1,7:1). Het percentage patiënten dat MSM betrof was 
met 35% in 2020 hoger dan in 2015-2019 (gemiddeld 19%, spreiding: 
15–27%). Het absolute aantal shigellose-patiënten onder MSM was in 
2020 bijna gelijk aan voorgaande jaren, met uitzondering van 2019, 
toen uitzonderlijk veel shigellose onder MSM werd gemeld. Net als 
voorgaande jaren is het percentage MSM hoger onder patiënten die 
shigellose oplopen in Nederland (48%) dan in het buitenland (5%).  
Zoals gebruikelijk waren de meest gevonden serotypes S. flexneri en 
(n=99, 51%) en S. sonnei (n=84, 44%). Het verschil in het relatief 
voorkomen van deze serotypen was echter klein in vergelijking tot 
voorgaande jaren, toen S. sonnei twee keer zoveel werd gemeld als 
S. flexneri. Dit verschil kan worden verklaard door de afname van reis-
gerelateerde shigellose in 2020, wat vaker is geassocieerd met S. sonnei. 
S. boydii en S. dysenteriae werden respectievelijk acht (4%) en één keer 
(1%) gevonden. Het serotype was onbekend bij één patiënt.  
 

5.3.2 Clustering 
In 2019 werd samen met GGD Amsterdam een pilot gestart om een 
beter beeld te krijgen van clustering van shigellose-gevallen binnen 
Nederland, maar ook van patiënten in Nederland met internationale 
clusters, met behulp van whole-genome-sequencing (WGS). Een ander 
doel was om inzicht te krijgen in de mate van spillover van Shigella 
binnen de MSM-populatie naar de algemene bevolking, evenals in de 
resistentieprofielen binnen deze populaties. Op basis van de resultaten 
zal worden geëvalueerd of mogelijk aanvullende preventiemaatregelen, 
zoals voorlichting, nodig zijn, en of er clusters van shigellose-gevallen 
worden geïdentificeerd die niet worden gevonden met traditioneel 
contactonderzoek. Naar aanleiding hiervan wordt gekeken worden of het 
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routinematig uitvoeren van WGS voor Shigella, in regio GGD Amsterdam 
of landelijk, voldoende meerwaarde biedt. De pilot eindigt in 2021 en 
het doel is om deze evaluatie in 2021 te voltooien. De tussentijdse 
resultaten worden hier gerapporteerd.  
 
In totaal werden 98 Shigella-isolaten ontvangen en getypeerd door 
middel van WGS (zie Figuur 5.4). Het betrof 56 mannen en 25 vrouwen. 
Bij 17 was het geslacht onbekend omdat een corresponderende melding 
in Osiris niet gevonden kon worden. Veertig (41%) hadden de 
besmetting opgelopen in Nederland, 39 (40%) in het buitenland, en bij 
21 (21%) was het land van besmetting onbekend. Van alle isolaten 
waren er 51 S. sonnei (52%), 45 S. flexneri (46%), één S. boydii (1%), 
en één S. dysenteriae (1%). 
 
Aan de hand van de aanwezigheid van resistentiegenen kan de 
fenotypische gevoeligheid voor antibiotica worden voorspeld. De 
aanwezigheid van sul- en dfrA-genen is indicatief voor fenotypische 
resistentie tegen cotrimoxazol. Bij 46/49 (94%) van de S. sonnei-
isolaten en 16/40 (40%) van de S. flexneri-isolaten werden een sul-gen 
én minimaal één van de dfrA-genen gedetecteerd. Voor het tweedelijns 
middel ciprofloxacin werden 5/49 (10%) van de S. sonnei verminderd 
gevoelig voorspeld (1 puntmutatie) en 21/49 (43%) fenotypisch 
resistent voorspeld. Voor S. flexneri was 1/40 (3%) verminderd gevoelig 
voor ciprofloxacin voorspeld en 2/40 (5%) resistent. 
 
In totaal clusterden 54 (55%) van de isolaten met ten minste één ander 
isolaat binnen de WGS-pilot op basis van WGS. Hiervoor werd een 
grenswaarde van ≤5 allelen gehanteerd op basis van cgMLST. Deze 
54 isolaten vielen uiteen in dertien clusters, met een mediane grootte 
van vier patiënten en een spreiding van 2 t/m 13 patiënten. Bij 8 van de 
13 clusters had ten minste één patiënt een reishistorie naar het 
buitenland. Bij 6 van hen was mogelijk sprake van secundaire 
transmissie van een reiziger die terugkwam uit het buitenland, omdat 
een deel van de patiënten binnen deze clusters aangaf niet gereisd te 
hebben. Tien van de 13 clusters bestonden uit ten minste één MSM. 
Opvallend was een S. flexneri-cluster met 8 patiënten, waarvan vier 
MSM, twee mannen zonder homoseksueel contact, en 2 vrouwen. Het 
grootste cluster van dertien patiënten betrof een S. sonnei-cluster onder 
MSM, waarvan er 2 hadden gereisd naar Spanje. Bij 3 van hen was de 
reishistorie onbekend.  
 

5.4 Discussie 
Het totaal aantal shigellose-patiënten daalde sterk in 2020 ten opzichte 
van voorgaande jaren. Deze afname was het sterkst onder reis-
gerelateerde gevallen en is waarschijnlijk het gevolg van internationale 
reisrestricties vanwege de COVID-19-pandemie. Dit was terug te zien in 
het relatieve lage vóórkomen van het meer reis-gerelateerde S. sonnei, 
hoewel het nog steeds het meest gevonden serotype was. Opvallend 
was het hoge aantal shigellose-meldingen onder mannen ten opzichte 
van vrouwen (meer dan twee keer zoveel). Dit lijkt voornamelijk het 
gevolg van een geringe afname van shigellose onder MSM, ten opzichte 
van shigellose onder mannen zonder homoseksueel contact en vrouwen. 
Het voorgaande jaar, 2019, had echter een dusdanig sterke toename 
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van shigellose onder MSM, dat zonder de COVID-19-maatregelen het 
aantal MSM-gevallen in 2020 mogelijk veel hoger was geweest.  
 
Een toename van shigellose onder MSM, zoals de afgelopen decennia 
werd gezien in Nederland, werd ook gezien in andere landen, waaronder 
Australië, Engeland en Taiwan (10-12). In bijvoorbeeld Engeland zouden 
MSM verantwoordelijk zijn voor het merendeel van de niet-reis-
gerelateerde shigellose-patiënten, vooral die veroorzaakt door 
S. flexneri. Dit is een beeld dat ook wordt gezien in Nederland.  
De pilot in samenwerking met GGD Amsterdam, waarbij isolaten zijn 
getypeerd met WGS, liet zien dat meer dan de helft van de shigellose-
patiënten clustert met ten minste één andere patiënt. Het merendeel 
van de clusters leek MSM- en/of reis-gerelateerd. Het meest opvallend 
was een cluster dat bestond uit zowel MSM als vrouwen. Dit duidt 
mogelijk op spill-over van multiresistente Shigella, die vaker worden 
gezien in de MSM-populatie, naar de rest van de bevolking (11-13). 
Belangrijk om te vermelden is dat naar verhouding veel van de 
shigellose-patiënten in GGD Amsterdam, waar de pilot is uitgevoerd, 
MSM betreft. De vraag is daarom of eenzelfde beeld van clustering 
wordt gezien in andere delen van het land.  
 

5.5 Tabellen en figuren 
Tabel 5.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met shigellose, 
2016-2020 

   2016  2017  2018  2019 • 2020 
 Totaal  • 445 • 428 • 517 • 549 • 193 
 Man (%)  248 (56)  229 (54)  279 (54)  343 (62)  140 (73) 
 MSM* (%)  65 (15)  73 (17)  87 (17)  146 (27)  68 (35) 
 Serotype (%) 

• S. sonnei 
• S. flexneri 
• S. boydii 

• S. dysenteriae 
• Onbekend 

•  
 292 (66) 
 119 (27) 

 14 (3) 
 17 (4) 
• 3 (1) 

•  
 248 (58) 
 144 (34) 

 13 (3) 
 17 (4) 
• 6 (1) 

•  
 306 (59) 
 154 (30) 

 17 (3) 
 15 (3) 
 25† (5) 

•  
 336 (61) 

 155 (28) 

 17 (3) 
 23 (4) 
 18† (3) 

•  
 99 (51) 
 84 (44) 
• 8 (4) 
• 1 (1) 
• 1 (1) 

 Reis-gerelateerd 
(%) 

• 264  
• (59) 

• 269  
• (63) 

• 319  
• (62) 

• 312 
• (57) 

• 55  
• (28) 

* Mannen die seks hebben met mannen. 
† Bij 10 patiënten, in zowel 2018 als in 2019, kon niet worden gedifferentieerd tussen 
S. sonnei en S. flexneri. 
  



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 51 van 111 

 
Figuur 5.1 Aantal meldingen van patiënten met shigellose naar jaar en land van 
besmetting, 2011-2020 
 

  
Figuur 5.2 Incidentie van shigellose-meldingen onder mannen, per 5-jaars 
leeftijdsgroepen, 2016-2019 en 2020 
 

 
Figuur 5.3 Incidentie van shigellose-meldingen onder vrouwen, per 5-jaars 
leeftijdsgroepen, 2016-2019 en 2020 

0

100

200

300

400

500

600

2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020

A
an

ta
l s

hi
ge

llo
se

 p
at

ië
nt

en

Buitenland Nederland Onbekend

0

1

2

3

4

5

6

7

In
ci

de
nt

ie
 p

er
 1

00
,0

00
 in

w
on

er
s

Mannen, 2016-2019 Mannen, 2020

0

1

2

3

4

5

6

In
ci

de
nt

ie
 p

er
 1

00
,0

00
 in

w
on

er
s

Vrouwen, 2016-2019 Vrouwen, 2020



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 52 van 111 

 
Figuur 5.4 Minimum spanning tree van de gesequencende Shigella-isolaten 
(n=98), feb 2019 t/m maart 2021. De getallen geven de afstand in genen tussen 
de isolaten weer. De grijze gebieden verbinden de isolaten die binnen een afstand 
van ≤5 genen verschil van elkaar liggen 
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6 STEC-infecties 

Auteurs: Ingrid Friesema (RIVM), Kim van der Zwaluw (RIVM), Menno 
van der Voort (WFSR), Maaike van den Beld (RIVM), Paul in ’t Veld 
(NVWA), Eelco Franz (RIVM) 
 

6.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 323 personen met een STEC-infectie gemeld. Dit 

is het laagste aantal sinds 2011 en 30% minder ten opzichte van 
2019. Dit komt neer op 18,6 STEC-patiënten per miljoen 
inwoners. Van 215 patiënten werd geen isolaat ingestuurd. Van 
de overige patiënten werden wel isolaten ingestuurd voor verdere 
typering:  
36 waren geïnfecteerd met een STEC O157- en 57 met STEC 
non-O157; bij 15 patiënten kon STEC niet worden bevestigd met 
behulp van het ingestuurde isolaat. 

• Acht patiënten ontwikkelden het hemolytisch uremisch syndroom 
(2,5%). Twee patiënten (0,6%) overleden direct of indirect aan 
de gevolgen van de STEC-infectie. 

• Op basis van whole-genome-sequencing werden in totaal 17 
clusters met 25 van de 93 humane isolaten uit 2020 
geïdentificeerd. Er konden geen humane isolaten worden gelinkt 
aan de voedselisolaten.  

 
6.2 Achtergrond 

Shiga toxine-producerende Escherichia coli (STEC) is een bacteriële 
zoönose met herkauwers als belangrijkste reservoir. Een Nederlandse 
attributiestudie liet zien dat ongeveer de helft van de patiënten kan 
worden toegeschreven aan runderen als reservoir en dat ongeveer een 
kwart van de infecties kan worden toegeschreven aan schapen en geiten 
(14). Varkens en pluimvee zijn kleinere reservoirs van STEC. STEC-
infecties zijn vaak het gevolg van de consumptie van besmet voedsel, 
maar transmissie via het milieu lijkt ook belangrijk (14, 15).  
 
Infecties met STEC kunnen asymptomatisch verlopen, maar kunnen ook 
leiden tot milde tot ernstige (bloederige) diarree (16). Gemiddeld 
ontwikkelt 2 tot 7% van de met STEC geïnfecteerde personen het 
hemolytisch uremisch syndroom (HUS) bestaande uit hemolytische 
anemie, trombocytopenie en acute nierinsufficiëntie. Acute STEC-
infecties zijn meldingsplichtig onder de Wet publieke gezondheid (Wpg) 
vanwege de ernst van de ziekte, vooral bij kleine kinderen en ouderen, 
en vanwege het risico op grootschalige uitbraken. 
 
Sinds januari 1999 bestaat er een humane surveillance van STEC O157-
infecties in Nederland. In datzelfde jaar is humane STEC O157 ook 
meldingsplichtig geworden. In 2007 is STEC non-O157 opgenomen in de 
meldingsplicht. Per 1 juli 2016 zijn de meldingscriteria voor STEC 
gewijzigd, waarbij de focus van de meldingsplicht is beperkt tot acute 
infecties met minimaal symptomen van diarree, bloed in de ontlasting 
en/of braken (17). Deze wijzigingen leiden ertoe dat de infecties met 
langdurige, vaak milde symptomen en (mogelijke) toevalsbevindingen 
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niet langer meldingsplichtig zijn. Nadeel hiervan is dat er een trendbreuk 
in het aantal STEC-meldingen is ontstaan. Binnen de surveillance 
kunnen STEC-isolaten naar het RIVM worden gestuurd, waarna typering 
plaatsvindt. 
 

6.3 Epidemiologische situatie 
6.3.1 Mens 

In totaal werden in 2020 323 patiënten met een STEC-infectie gemeld, 
wat lager is dan in de voorgaande jaren. Het aantal STEC O157- (n=36) 
en STEC non-O157-infecties (n=57) was vergelijkbaar met 2019 (zie 
Tabel 6.1, Figuur 6.1). Van de overige patiënten in 2020 kon de infectie 
niet worden bevestigd met behulp van de ingestuurde isolaten (n=15) of 
was er geen isolaat ingestuurd (n=215). Binnen STEC non-O157 werd 
STEC O26 (n=13; 23%) het meest gevonden, op afstand gevolgd door 
STEC O103 (n=7; 12%) en STEC O145 (n=5; 9%). In totaal werden er 
23 verschillende O-groepen gevonden, naast vier niet-typeerbare 
STEC’s. Over de periode 2016-2020 waren na O157 (n=252), O26 
(n=108), O103 (n=45), O146 (n=33), O63 (n=20) en O145 (n=19) de 
vijf meest gevonden O-groepen. 
 
Iets minder mannen (44%) dan vrouwen werden gediagnosticeerd met 
een STEC-infectie, vergelijkbaar met voorgaande jaren (zie Tabel 6.1). 
Van de STEC O157-patiënten werd 36% opgenomen in een ziekenhuis 
(35-40% in 2016-2019) ten opzichte van 29% van de STEC non-O157-
patiënten (17-25% in 2016-2019) en 35% van de patiënten waarvan 
geen typering beschikbaar was (22-29% in 2016-2019). HUS werd 
gemeld voor acht patiënten, waarvan vier jonge kinderen (3-6 jaar) en 
vier volwassenen (21-86 jaar); 88% was vrouw. Bij drie HUS-patiënten 
was de O-typering bekend: 2x O26 (twee jonge kinderen) en 1x O113 
bij een volwassene. Bij één van de andere kinderen met HUS zonder 
STEC O-typering werd bij de vader ruim een week later een STEC O157-
infectie vastgesteld. Twee mannen (O26 en O-typering onbekend) zijn 
overleden als gevolg van de STEC-infectie. Bloed in de ontlasting komt 
beduidend vaker voor bij STEC O157-infecties (2016-2020: 60-78%) ten 
opzichte van STEC non-O157-infecties (24-45%) of van infecties zonder 
verdere typering (26-41%). Meer dan de helft van de STEC O157-
infecties vond in 2020 plaats onder kinderen en tieners (zie Figuur 6.2), 
terwijl ongeveer de helft van de patiënten met een STEC non-O157- of 
niet-getypeerde STEC-infecties 50 jaar of ouder is.  
 
Slechts 7% (21/315) van de patiënten in 2020 had de infectie het meest 
waarschijnlijk in het buitenland opgelopen, ten opzichte van 16-28% in 
de voorgaande jaren (zie Tabel 6.2). De infecties werden dan 
voornamelijk opgelopen in Azië, Europa of Afrika. In 2020 waren de 
meest genoemde landen Turkije (n=4), Egypte (n=3) en Indonesië 
(n=2); over de periode 2016-2020 bestond de top 3 van genoemde 
landen Turkije (62/425; 15%), Egypte (49/425; 12%) en Marokko 
(29/425; 7%).  
In 2020 at 96% (239/250) van de personen die de infectie in Nederland 
had opgelopen vlees en had 45% (100/223) rauw of niet geheel gaar 
vlees gegeten. Verder had 10% (22/222) rauwe melk gedronken. Ruim 
de helft van de mensen (55%; 140/253) had in de week voor het ziek 
worden contact gehad met dieren, wat voornamelijk huisdieren betrof 
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(51%; 130/253), en 7% (17/253) had contact gehad met 
landbouwhuisdieren. Van 36 personen (N=246; 15%) was bekend dat 
ze immunosuppressiva gebruikten, 69 personen (28%) slikten 
maagzuurremmers en 24 (10%) cholesterolverlagers. Ongeveer de helft 
van de patiënten had een of meer onderliggende ziekten. 
 

6.3.2 Dier 
In 2019 is het landbouwhuisdieren monitoringsproject op varkens 
gestart, waarbij de matrix mest werd onderzocht op de aanwezigheid 
van STEC. Dit is in 2020 voortgezet, waarbij in 2020 86 STEC-positieven 
zijn gevonden op 147 bedrijven (58,5%). De meest gevonden serotypes 
waren O100:H30 (n=13) en O8:H9 (n=10). 
 

6.3.3 Voedsel 
In opdracht van de NVWA onderzocht WFSR in 2020 voedsel op de 
aanwezigheid van STEC binnen 18 monitoringsprojecten. Een hoge 
prevalentie hierbij is, net als in eerdere jaren, gevonden voor retail vers 
vlees en vleesbereidingsmonsters (gehakt, gekruid, et cetera) van kleine 
herkauwers, waarbij in 17,8% van de 247 monsters een STEC-isolaat 
werd gevonden. Voor retail gehakt en vleesbereidingen (5,8% van 
309 monsters) en retail kalfsvlees (5,6% van 196 monsters) werden 
percentages positieven gevonden ongeveer gelijk aan 2018 
(respectievelijk 6,8 en 6,0%) en hoger dan in 2019 (respectievelijk 
3,2% en 3,8%). Voor andere retail vleesprojecten zijn lagere 
percentages positieven gevonden: vlees voor rauwe consumptie (3,0%, 
304 monsters) en vers rundvlees (2,0%, 299 monsters). Bij import 
vlees zijn juist hogere percentages positieven gevonden. Deze worden 
per partij van vijf monsters gemonitord, wat een hoger percentage 
mede zou kunnen verklaren. In monitoring van import roodvlees was 
10,5 % van de 19 partijen positief voor STEC, voor import exotisch 
vlees was dit 37,5% van de acht partijen.  
  
In 2020 is net als in 2019 extra aandacht besteed aan de monitoring 
van groente, waarbij maar in twee gevallen een STEC-isolaat is 
gevonden. Dit betrof twee positieve rauw te consumeren 
groentemonsters (uit 993 monsters). Geen van de 245 maaltijdsalade- 
en 258 wokgroentemonsters is positief bevonden. In de projecten op 
(verse) kruiden is in 2020 één partij geïmporteerde verse kruiden 
positief bevonden (60 partijen getest). In de monitoringsprojecten op 
kweekvis (301 monsters), levende tweekleppige weekdieren 
(98 monsters), pecten (3 monsters) en oesters (51 monsters) zijn geen 
positieve STEC-monsters gevonden. Ook in de monitoring op vers 
zeewier (180 monsters) en superfoods (175 monsters) zijn geen 
positieve STEC-monsters gevonden. 
 
In totaal zijn in 2020 106 isolaten in voedsel gevonden, met 
47 verschillende serotypes. Hierbij werd O146:H21 (n=16) het meest 
gevonden, gevolgd door O38:H26 (n=11). Bij totaal acht isolaten is ook 
het eae-gen gevonden, waaronder vijf isolaten O26:H11, één isolaat 
O157:H7, één isolaat O145:H-ontypeerbaar en één isolaat O146:H21. 
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6.3.4 Clustering 
Alle humane isolaten en voedselisolaten werden geanalyseerd met 
behulp van WGS. De gecombineerde WGS-data werden gebruikt voor 
clusterdetectie met STEC core-genome multi-locus sequence typing 
(cgMLST) op basis van 3154 allelen. Een cluster werd gedefinieerd als 
minimaal twee isolaten met maximaal zeven allelen verschil. 
In totaal werden 16 clusters met 24 van de 93 humane isolaten uit 2020 
geïdentificeerd; deze konden geen van alle worden gelinkt aan de 
voedselisolaten: 

• 11 STEC O157-clusters (zie Figuur 6.3, links):  
o 4 clusters met 2 patiënten in 2020, waaronder 1 gezinscluster 

en 1 cluster in dezelfde regio met eerste ziektedagen binnen 
enkele dagen van elkaar;  

o 2 clusters met 3-4 patiënten in 2020, deels in dezelfde 
periode ziek geworden; 

o 5 clusters met 1 patiënt in 2020 wiens isolaat linkt met 
1-4 isolaten van patiënten in 2017-2019.  

• 2 STEC O26-clusters (zie Figuur 6.3, rechts):  
o 1 cluster met 2 patiënten die in dezelfde regio wonen en 

binnen een periode van vijf dagen ziek werden;  
o 1 gezinscluster van twee kinderen die tegelijkertijd ziek zijn 

geworden, met daarnaast een eerdere patiënt in dezelfde 
regio die in 2019 ziek is geworden. 

• 3 overige STEC non-O157-clusters:  
o 1 STEC O-ontypeerbaar (O NT) cluster met 2 patiënten in 

2020 die in dezelfde periode ziek zijn geworden;  
o 1 STEC O104-cluster met 1 patiënt in 2020 wiens isolaat linkt 

met de O104-uitbraak in Duitsland in 2011;  
o 1 STEC O63-cluster met 1 patiënt in 2020 wiens isolaat linkt 

met isolaten van 1 patiënt in 2017.  
 

6.3.5 Resistentie  
Voor STEC O157 werd een toenemende fractie resistentie waargenomen 
tot 2017, en deze fluctueert nu op een lager niveau sinds 2018. De 
resistentie tegen de chinolonen (ciprofloxacine en nalidixinezuur) was 
zeer laag (<4%) onder zowel STEC O157 als non-O157 (beide 1,8%) 
humane isolaten in 2020. De proporties resistenties tegen ampiciline, 
tetracycline, sulfamethoxazole en trimethoprim waren hoger onder non-
O157 (resp. 8,2%, 16,3%, 18,9%, 11,7%) dan onder STEC O157 (resp. 
3,6%, 3,6%, 7,3%, 0%). Er werden geen ESBL-producerende isolaten 
gedetecteerd in STEC O157, maar één O104-isolaat werd bevestigd als 
ESBL-producent die blaCTX-M-15 draagt. Bijna alle STEC O146 isolaten 
– die voornamelijk zijn geassocieerd met kleine herkauwers als reservoir 
– waren pan-gevoelig. Daarentegen waren STEC O26 en O103 vaker 
multiresistent. Voor meer informatie over antibioticaresistentie bij STEC 
zie NethMap-MARAN rapportage over 2020 (2).  
 

6.4 Discussie 
Het totale aantal meldingen van STEC-infecties in 2020 ligt lager ten 
opzichte van de jaren ervoor. Vooral het aantal reis-gerelateerde 
infecties is sterk afgenomen. De meest voor de hand liggende verklaring 
is de COVID-19-pandemie met de bijbehorende maatregelen. Door 
minder contacten en minder mogelijkheden om te reizen was de kans 
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om besmet te raken kleiner. Daarnaast hebben mensen met gastro-
intestinale klachten waarschijnlijk langer gewacht voordat een arts werd 
geraadpleegd, waardoor bij een deel van de groep de klachten al 
voldoende waren afgenomen zodat geen contact meer is gezocht. Het 
iets hogere percentage ziekenhuisopnames (34%) ten opzichte van 
2016-2019 (23-29%) wijst in die richting. De daling zal dus deels een 
daadwerkelijk minder aantal infecties zijn, als ook deels een grotere 
onderschatting van het echte aantal infecties ten opzichte van 
voorgaande jaren. 
 
Het aantal STEC O157- (n=36) en STEC non-O157- (n=57) infecties was 
vergelijkbaar met 2019 (respectievelijk 35 en 59 meldingen). Het 
percentage meldingen dat aan een isolaat kan worden gekoppeld ligt in 
2020 (33%) iets hoger dan in 2019 (26%), maar is nog steeds erg laag 
en vormt daarmee een bedreiging voor de landelijke surveillance, 
aangezien clusterdetectie zeer afhankelijk is van de beschikbaarheid van 
een isolaat waarop WGS-typering kan worden toegepast. Zonder 
(voldoende) isolaten bestaat er geen goed landelijk beeld van 
circulerende typen (wat zeker belangrijk is bij meer ernstige ziekte) en 
kan er geen adequate uitbraakdetectie/-onderzoek worden uitgevoerd. 
Daarnaast worden de humane en niet-humane isolaten gebruikt in 
attributiestudies (bijvoorbeeld (14)), waarbij inzicht wordt verkregen in 
de reservoirs van STEC en in eventuele verschuivingen daarin. Deze 
data geven aanknopingspunten voor preventie en bestrijding.  
De clusteranalyse uitgevoerd op de gezamenlijke dataset met humane 
isolaten en voedselisolaten heeft geen onderlinge matches opgeleverd. 
De geïdentificeerde humane clusters waren daarnaast klein, met een 
maximale grootte van vijf isolaten uit meerdere jaren of vier isolaten 
van patiënten in 2020 (beide STEC O157-clusters). Het meest 
opvallende cluster van 2020 was een STEC O104-isolaat dat linkte met 
de O104-uitbraak in Duitsland in 2011 (18, 19). 
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6.5 Tabellen en figuren 
Tabel 6.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met een STEC-
infectie, 2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 631 392 487 460 323 
O157 64 58 59 35 36 
Non-O157 

O26 
131 
22 

114 
33 

86 
23 

59 
17 

57 
13 

Geen typering 436 220 342 366 230 
Man 261 (41%) 159 

(41%) 
203 

(42%) 
179 

(39%) 
142 

(44%) 
Leeftijd mediaan 
(spreiding) 

39  
(0-95) 

47  
(0-95) 

39  
(0-96) 

42 
(0-93) 

41  
(0-94) 

Ziekenhuisopname 
O157 

Non-O157 
Geen typering 

96 (23%) 
21 (35%) 
17 (17%) 
58 (22%) 

107 
(28%) 

23 (40%) 
24 (21%) 
60 (28%) 

126 
(27%) 

23 (40%) 
20 (24%) 
83 (25%) 

133 
(29%) 

13 (37%) 
14 (25%) 

106 
(29%) 

109 
(34%) 

13 (36%) 
16 (29%) 
80 (35%) 

HUS 
O157 
O26 

Overig non-O157 
Geen typering 

14 (3,3%) 
3 
1 
1 
9 

12 (3,1%) 
2 
1 
2 
7 

21 (4,3%) 
5 
6 
0 

10 

22 (4,8%) 
2 
4 
1 

15 

8 (2,5%) 
0 
2 
1 
5 

Overleden 3 (0,6%) 2 (0,5%) 0 (0%) 1 (0,2%) 2 (0,6%) 
 
Tabel 6.2 Reis-gerelateerde STEC-infecties naar continenten, 2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Buitenland 63/392 

(16%) 
88/379 
(23%) 

133/470 
(28%) 

122/445 
(27%) 

21/315 
(7%) 

Europa 20 (32%) 25 (28%) 32 (24%) 33 (27%) 6 (29%) 
Afrika 17 (27%) 21 (24%) 43 (32%) 40 (33%) 4 (19%) 
Azië 16 (25%) 33 (38%) 44 (33%) 31 (25%) 9 (43%) 
Noord-Amerika 3 (5%) 2 (2%) 2 (2%) 1 (1%) 1 (5%) 
Midden-Amerika 3 (5%) 4 (5%) 10 (8%) 12 (10%) 0  
Zuid-Amerika 3 (5%) 2 (2%) 2 (2%) 4 (3%) 1 (5%) 
Oceanië 1 (2%) 0  0 1 (1%) 0 
Onbekend 0 1 (1%) 0 0 0 
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Figuur 6.1 Aantal gerapporteerde patiënten met een STEC- infectie naar typering, 
2011-2020. In juli 2016 heeft er een wijziging in de meldingscriteria 
plaatsgevonden 
 

 
Figuur 6.2 Leeftijdsverdeling binnen de STEC-infecties in 2020 onderverdeeld naar 
STEC O157, non-O157, en geen O-typering bekend 
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Figuur 6.3 Clusters van humane isolaten uit 2020 (blauw) met humane isolaten uit 
voorgaande jaren (geel), boven: STEC O157 (11 clusters) en onder: STEC O26 
(2 clusters) 
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7 Listeriose 

Auteurs: Ingrid Friesema (RIVM), Kim van der Zwaluw (RIVM), Bart 
Wullings (WFSR), Menno van der Voort (WFSR), Paul in ’t Veld (NVWA), 
Maaike van den Beld (RIVM), Nina M. van Sorge (NRBM-AUMC), Wieke 
Freudenburg-de Graaf (NRBM-AUMC), Eelco Franz (RIVM) 
 

7.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 95 personen met listeriose gemeld, waaronder 

één zwangere. Dit aantal is vrijwel gelijk aan het mediane aantal 
meldingen in de periode 2011-2020 (n=92). Dit komt neer op 
5,5 patiënten per miljoen inwoners. 19 patiënten (21%) 
overleden direct of indirect aan de gevolgen van de infectie. 

• Op basis van whole-genome-sequencing werden in totaal 23 
clusters met 50 van de 83 humane isolaten uit 2020 
geïdentificeerd, waaronder 16 clusters met één humaan isolaat 
uit 2020 en 7 clusters met 2-11 humane isolaten uit 2020.  

• De drie grootste humane clusters in 2020 konden microbiologisch 
en epidemiologisch aan een voedselproduct worden gelinkt, te 
weten zachte kaas, paling en forelfilet. 

 
7.2 Achtergrond 

Listeria monocytogenes is een ubiquitair voorkomende Gram-positieve 
staafvormige bacterie die onder andere voorkomt in bodem, water, 
feces en op vegetatie. Veel dieren dragen L. monocytogenes in hun 
darmen bij zich en scheiden het uit via de feces. De bacterie kan 
overleven en zelfs groeien onder ongunstige omstandigheden, zoals 
droogte en lage temperaturen (vanaf 0 ⁰C). Mensen raken vooral 
geïnfecteerd door de consumptie van voedsel dat wordt besmet vanuit 
de productieomgeving, zoals (rauwmelkse) kazen, vleeswaren, rauwe, 
gerookte of gemarineerde vis en kant-en-klare producten als sandwiches 
en voorverpakte salades (20, 21).  
De meeste infecties met Listeria monocytogenes verlopen 
asymptomatisch of met een mild ziektebeeld met griepachtige 
verschijnselen. Bij personen met een verstoorde afweer verloopt de 
infectie vaak ernstiger. Er kan dan een systemische infectie ontstaan 
met bacteriëmie, meningitis of meningo-encefalitis, evenals peritonitis, 
bot- en gewrichtsinfecties, peri- of endocarditis en sepsis (20, 22). Bij 
zwangeren kan de infectie leiden tot intra-uteriene vruchtdood en 
vroeggeboorte, waarbij de vrouwen zelf geen ziekteverschijnselen 
hoeven te vertonen. Het aantal mensen dat listeriose oploopt is niet heel 
groot, maar de ziektelast is door de ernst van de ziekte hoog (23, 24). 
 
In Nederland bestaat er sinds 2005 een laboratoriumsurveillance voor 
L. monocytogenes en een aangifteplicht sinds december 2008. Sinds 
2017 wordt Whole-Genome-Sequencing (WGS) toegepast als standaard 
typeringsmethode. Daarnaast worden door de Nederlandse Voedsel en 
Waren Autoriteit (NVWA) jaarlijks diverse risicovolle voedingsmiddelen 
op besmetting met L. monocytogenes bemonsterd, die door Wageningen 
Food Safety Research (WFSR) worden geanalyseerd. Ook deze isolaten 
worden getypeerd middels WGS. De WGS-data van humane patiënten 
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en van voedingsmiddelen worden gezamenlijk geanalyseerd ten behoeve 
van clusterdetectie en bronopsporing.  
 

7.3 Epidemiologische situatie 
7.3.1 Mens 

In 2020 werden 95 patiënten met listeriose gerapporteerd. Hiervan 
werden 93 patiënten via Osiris gemeld (van 81 patiënten is ook een 
isolaat naar het Nederlands Referentie Laboratorium voor Bacteriële 
Meningitis (NRLBM) gestuurd) en van 2 patiënten is alleen een isolaat 
ingestuurd. De incidentie van listeriose kwam daarmee op 5,5 patiënten 
per miljoen inwoners (zie Figuur 7.1). De incidentie, berekend over 
2016-2020, stijgt met de leeftijd, met uitzondering van een lichte piek 
voor vrouwen in de leeftijd 20-39 jaar, die voornamelijk zwangere 
vrouwen betreft (zie Figuur 7.2). Boven de 65 jaar is de incidentie hoger 
onder mannen dan onder vrouwen. De mediane leeftijd van alle 
patiënten in 2020 was 75 jaar (range 29-98 jaar) en 62% van de 
patiënten was man (zie Tabel 7.1). Van de 95 patiënten werden er 92 
opgenomen in het ziekenhuis; van de overige 3 patiënten is onbekend of 
ze zijn opgenomen. Eén patiënt (1%) was zwanger van een tweeling ten 
tijde van de Listeria-infectie; de baby’s zijn levend geboren. Van 
91 (volwassen) patiënten van wie het beloop van de infectie bekend 
was, zijn er 19 overleden (21%) met een mediane leeftijd van 83 jaar 
(range 38-98 jaar). Het sterftepercentage varieert sterk door de jaren 
heen en was het hoogst in 2006 (31%) en het laagst in 2011 (5%). 
Binnen het tijdvak 2005-2019 stierf gemiddeld 13% van de gemelde 
volwassen patiënten. 
 
De meest voorkomende ziektebeelden zoals gemeld ten tijde van de 
diagnose waren meningitis, sepsis, maag-darminfectie en longontsteking 
(zie Figuur 7.3). Sepsis werd het meest gemeld (26/93 patiënten), 
gevolgd door maag-darminfectie (22/93 patiënten), meningitis  
(19/93 patiënten) en longontsteking (11/93 patiënten), waarbij 
patiënten ook mengbeelden konden hebben. De zeldzamere 
ziektebeelden encefalitis en endocarditis werden respectievelijk bij 1/93 
patiënt en niet in 2020 gediagnosticeerd. 
 
Mensen met onderliggend lijden en/of medicijngebruik hebben een 
verhoogd risico op listeriose. In 2020 hadden tien patiënten (11%) geen 
onderliggend lijden en gebruikten zij geen immunosuppressiva of 
maagzuurremmers; hiervan waren zes patiënten ouder dan 65 jaar. 
Maagzuurremmers werden door 55% van de listeriose-patiënten 
gebruikt en bijna de helft (48%) slikte immunosuppressiva. De twee 
meest genoemde onderliggende ziekten in 2020 waren hart- en 
vaatziekten en kanker bij respectievelijk 40% en 29% van de patiënten. 
Reuma (16%), nierziekten (11%) en diabetes (10%) werden ook relatief 
vaak gemeld. De prevalentie van deze ziekten in Nederland (in 2019 / 
op 1 januari 2020) was 10% en 3% voor hart- en vaatziekten en 
kanker, en respectievelijk 2%, 12% en 7% voor reuma, nierziekten en 
diabetes (op basis van: https://www.volksgezondheidenzorg.info/ 
https://nierstichting.nl/).  
Van 83 patiënten was een isolaat beschikbaar voor sequencing. De 
meeste isolaten waren afkomstig uit bloed (83%), liquor (2%), en zowel 
bloed als liquor (11%). De drie overige isolaten waren afkomstig uit 

https://www.volksgezondheidenzorg.info/
https://nierstichting.nl/
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placenta, buikvocht bij ascites en pustulaire huidlaesies. Van 
82 patiënten werd het isolaat door het NRBM geserotypeerd.  
L. monocytogenes serotype 4b werd bij 54% van de patiënten 
geïsoleerd en was daarmee het meest gevonden serotype, gevolgd door 
1/2a (38%) en 1/2b (9%) (zie Figuur 7.4). Serotype 1/2c werd in 2020 
niet aangetoond.  
 

7.3.2 Voedsel 
In Europa is het terugdringen van het aantal listeriose-gevallen een 
speerpunt. Aangezien de mens voornamelijk door levensmiddelen aan 
Listeria wordt blootgesteld, zijn er op Europees niveau wettelijke normen 
voor L. monocytogenes opgesteld voor kant-en-klare levensmiddelen 
(inclusief zuigelingenvoeding en voeding voor medisch gebruik). Deze 
normen zijn vastgelegd in Verordening (EG) nr. 2073/200568. Algemeen 
geldt een norm van ≤ 100 kolonie vormende eenheden (kve)/gram 
gedurende de gehele houdbaarheid van het product, en in bijzondere 
gevallen geldt afwezigheid in 25 gram direct na productie. Voor 
zuigelingenvoeding en voeding voor medisch gebruik geldt de eis van 
afwezigheid in 25 gram. De NVWA doet jaarlijks onderzoek naar het 
vóórkomen van L. monocytogenes in levensmiddelen. De nadruk ligt 
hierbij op langer houdbare (> 5 dagen), koelverse levensmiddelen, die na 
eventuele verhitting nog een extra bereidingsstap hebben ondergaan, 
zoals snijden. In 2020 onderzocht WFSR in opdracht van de NVWA circa 
3300 (partijen van) levensmiddelen kwantitatief (dat wil zeggen 
aanwezigheid in 25 gram) en 3200 monsters kwalitatief (dat wil zeggen 
telling vanaf 10 kve/g) op aanwezigheid van L. monocytogenes. Hieruit 
zijn 330 isolaten verkregen. Veruit de meeste isolaten zijn verkregen met 
behulp van de kwalitatieve methode, en de overige acht isolaten met 
behulp van de kwantitatieve methode.  
De herkomst van de isolaten is als volgt: 81 uit visproducten (33 forel, 
15 zalm, 11 haring, 9 makreel, 6 paling, 5 garnalen, 2 kreeft(jes)), 92 uit 
vers pluimveevlees (89 kip, 3 kalkoen), 38 rund/kalfsvlees-monsters, 43 
vleesproducten rauw te consumeren (30 filet americain), 19 uit kleine 
herkauwersvleesproducten, 18 varkensvleesproducten, 29 uit import 
pluimveemonsters, 7 monsters import roodvlees, 1 uit import exotisch 
vlees-monsters, 1 uit zeewier en 1 uit rauw te consumeren groente. 
Genoserotypering was mogelijk voor 321 isolaten genoserogroepen 
waarbij de genoserogroepen de volgende klassieke serotyperingen 
omvatten: IIa =1/2a en 3a, IIb =1/2b, 3b en 7, IIc =1/2c en 3c, IVa =4a 
en 4c, en IVb =4b, 4d en 4e. Deze typering heeft geresulteerd in 
161 stammen met type IIa (50%), 60 stammen met type IIc (19%), 
41 stammen met type IIb (13%), en 59 stammen met type IVb (18%). 
Wat hierbij opvalt is het hogere percentage IVb getypeerde isolaten ten 
opzichte van 2019 (toen 11%). Meer dan de helft van de IVb getypeerde 
isolaten zijn daarbij geïsoleerd uit visproducten, 34 van de 59 stammen. 
 

7.3.3 Clustering 
Alle humane isolaten en voedselisolaten werden geanalyseerd met 
behulp van WGS. De gecombineerde WGS-data werden gebruikt voor 
clusterdetectie met core-genome multi-locus sequence typing (cgMLST) 
op basis van 1703 allelen (25). Een cluster werd gedefinieerd als 
maximaal 7 allelen verschil. In totaal werden 23 clusters met 50 van de 
83 humane isolaten uit 2020 geïdentificeerd (zie Figuur 7.5): 

• 16 clusters met één humaan isolaat uit 2020:  
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o 6 clusterend met 1-9 humane isolaten uit voorgaande jaren;  
o 2 clusterend met 1 of meer voedselisolaten;  
o 1 passend in een buitenlands cluster;  
o 6 clusterend met zowel humane isolaten uit voorgaande jaren 

als met voedselisolaten; 
o 1 clusterend met zowel humane isolaten uit voorgaande jaren 

en een buitenlands cluster als metvoedselisolaten.  
• 7 clusters met 2-11 humane isolaten uit 2020 en clusterend met:  

o humane isolaten uit voorgaande jaren (1 cluster; 2 humane 
isolaten 2020);  

o voedselisolaten (2 clusters; 2-11 humane isolaten 2020);  
o link met een buitenlands cluster (1 cluster; 3 humane isolaten 

2020);  
o humane isolaten uit voorgaande jaren en voedselisolaten 

(3 clusters; 2/5/9 humane isolaten 2020).  
 
De drie grootste humane clusters in 2020 konden naast een 
microbiologische link met een voedselproduct ook met redelijke 
epidemiologische zekerheid aan het betreffende voedselproduct worden 
gelinkt: 5 patiënten (en 1 patiënt in 2019) aan zachte kaas / 
geitenkaas; 9 patiënten (en 1 patiënt in 2017 en twee in 2019) aan 
paling; 11 patiënten aan forelfilet.  
 

7.4 Discussie 
Het aantal listeriose-meldingen in 2020 (n=95) komt dicht bij het 
mediane aantal meldingen in de periode 2011-2020 (n=92). Dat er in 
tegenstelling tot andere voedsel-overdraagbare infecties in 2020 geen 
daling was te zien voor listeriose, kan worden verklaard uit het feit dat 
de surveillance van listeriose vooral is gericht op zeer ernstige infecties 
(sepsis. meningitis) waarbij weinig zorgmijdend gedrag wordt verwacht 
(zoals bij een milder ziektebeeld van andere ziekteverwekkers). Ook 
wordt de infectie met name thuis opgelopen via inname van besmette 
voedselproducten. Op basis van WGS wordt clusteranalyse uitgevoerd 
op een gezamenlijke dataset betreffende humane isolaten en 
voedselisolaten. Geïdentificeerde clusters worden periodiek tussen 
NVWA, WFSR en RIVM gecommuniceerd en er wordt beoordeeld welke 
acties mogelijk zijn. Opvallend daarbij is dat in een groot deel van de 
clusters (vrijwel) identieke stammen aanwezig zijn die over meerdere 
jaren voorkomen. Na een grote uitbraak in 2019 met in totaal 35 zieken 
waarvan 21 in 2019, werden in 2020 enkele kleinere uitbraken met 
maximaal 11 zieken gedetecteerd. In 2020 zijn er vier 
veiligheidswaarschuwingen uitgegaan, te weten voor geitenkaas, 
camembert, forelfilet en garnalen (zie 
https://www.nvwa.nl/onderwerpen/veiligheidswaarschuwingen). Twee 
van de recalls zijn gerelateerd aan twee van de drie clusters met een 
gevonden link met een voedselproduct. De twee andere recalls met 
betrekking tot Listeria monocytogenes waren uit voorzorg en hebben 
voor zover bekend geen zieken veroorzaakt. Publiekelijke 
veiligheidswaarschuwingen en recalls worden alleen gedaan als de 
mogelijkheid bestaat dat het product nog op de markt is en/of bij 
mensen thuis aanwezig zou kunnen zijn.  
Het aantal en percentage zwangeren varieerde tussen 2009 en 2019 
met 3 tot 9 zwangeren en 3 tot 10% van alle meldingen per jaar. In 

https://www.nvwa.nl/onderwerpen/veiligheidswaarschuwingen
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2020 was het aandeel van zwangeren lager met maar één zwangere 
(1%), zonder voor zover bekend een fataal ziektebeloop voor de 
pasgeborenen. Het aantal overleden volwassen patiënten (n=19; 21%) 
was daarentegen hoog in 2020 ten opzichte van 4-15 (4-22%) 
overledenen per jaar in de periode 2009-2019. 
 
Listeriose uit zich vooral als systemische infectie in personen met een 
verstoorde afweer. In 2020 werd ook een man gemeld met pustulaire 
huidlaesies. Cutane listeriose is veel zeldzamer en wordt vooral gezien 
bij veeartsen en boeren die in contact komen met dierlijke 
geboorteproducten (26). Dit gold ook voor de betreffende man die 
gedurende zijn werk contact had gehad met een doodgeboren kalf. 
 

7.5 Tabellen en figuren 
Tabel 7.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met listeriose, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 96 115 78 117 95 
Osiris-melding + 
isolaat 

59 (61%) 101 (88%) 57 (73%) 96 (82%) 81 
(85%) 

Alleen Osiris-
melding 

31 (32%) 12 (10%) 16 (21%) 14 (12%) 12 
(13%) 

Alleen isolaat 6 (6%) 2 (2%) 5 (6%) 7 (6%) 2 (2%) 
Man 47 (49%) 69 (60%) 46 (59%) 69 (59%) 59 

(62%) 
Zwanger 7 (7%) 3 (3%) 7 (9%) 4 (3%) 1 (1%) 
Leeftijd mediaan 
(spreiding) 

76  
(19-94) 

74  
(19-94) 

71  
(24-94) 

74  
(32-95) 

75 
(29-98) 

Overleden 
 
Leeftijd mediaan 
(spreiding) 

8/89 
(9%) 
75  

(47-90) 

10/113 
(9%) 
81  

(70-93) 

4/71 
(6%) 
74  

(67-79) 

15/109 
(14%) 

82  
(57-94) 

19/91 
(21%) 

83  
(38-98) 

 
  



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 66 van 111 

 
Figuur 7.1 Aantal gerapporteerde patiënten met een L. monocytogenes-infectie 
met bijbehorende incidentie, 2011-2020 
 

 
Figuur 7.2 Incidentie van listeriose per miljoen inwoners, per leeftijdsgroep (jaren) 
en geslacht, 2016-2020 
 

 
Figuur 7.3 Verdeling van 4 belangrijkste ziektebeelden van listeriose, 2011-2020 
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Figuur 7.4 Serotypering van de humane isolaten, 2011-2020 
 

 
Figuur 7.5 Clusters van humane isolaten uit 2020 (50/83 isolaten) met 
voedselisolaten (136 isolaten), humane isolaten uit voorgaande jaren (61/689 
isolaten 2010-2019) en/of buitenlandse clusters (6 representatieve isolaten van 
3 clusters) 
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8 Hepatitis A 

Auteurs: Ingrid Friesema (RIVM), Harry Vennema (RIVM), Eelco Franz 
(RIVM) 
 

8.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 50 personen met hepatitis A gemeld, het laagste 

aantal hepatitis A in de afgelopen tientallen jaren. Dit komt neer 
op 2,9 patiënten per miljoen inwoners. Van 37 patiënten werd 
materiaal ingestuurd voor verdere typering. Genotype I.A werd 
het meest gezien, gevolgd door I.B; III.A werd in tegenstelling 
tot voorgaande jaren in 2020 niet gezien. 

• Voor zover bekend is geen van de gemelde patiënten aan 
hepatitis A overleden. 

• In 2020 werden twee clusters gezien met zowel een 
epidemiologische als een microbiologische link, daarnaast waren 
er drie microbiologische en één epidemiologische clusters; 25 van 
de 50 patiënten uit 2020 behoorden tot een cluster. 

 
8.2 Achtergrond 

Het hepatitis A-virus (HAV) is een RNA-virus uit de familie Picornaviridae 
en wordt fecaal-oraal overgedragen. Het virus is thermostabiel en kan 
tegen lage pH, uitdroging en schoonmaakmiddelen (27). De mens vormt 
het reservoir, waarbij HAV naast direct van mens op mens ook indirect 
via voedsel of oppervlakken kan worden overgedragen.  
 
Infecties met HAV kunnen asymptomatisch verlopen, waarbij vooral 
(kleine) kinderen vaak geen symptomen ontwikkelen. In geval van 
symptomatische hepatitis A is de infectie meestal zelf-limiterend, met 
geelzucht, koorts, malaise, misselijkheid of braken, buikpijn en donkere 
urine als meest voorkomende symptomen (27). In een klein deel van de 
patiënten ontstaat een levensbedreigende acuut leverfalen.  
 
Hepatitis A is meldingsplichtig in Nederland, aangevuld met een 
laboratoriumsurveillance voor verdere typering van de stammen. 
 

8.3 Epidemiologische situatie 
8.3.1 Mens 

In 2020 werden 50 patiënten met hepatitis A gemeld, het laagste aantal 
meldingen van hepatitis A in een jaar tijd. In 2004 lag het aantal 
meldingen voor het laatst boven de 400 patiënten. Het aantal meldingen 
bleef gestaag dalen tot 80-81 in 2015-2016. In 2017 steeg het aantal 
sterk door een internationale uitbraak van hepatitis A onder 
voornamelijk mannen die seks hebben met mannen (MSM), veroorzaakt 
door drie verschillende HAV-stammen (28, 29). Daarna daalde het 
aantal meldingen weer langzaam. De incidentie van hepatitis A kwam in 
2020 op 2,9 patiënten per miljoen inwoners (zie Figuur 8.1). Van 
driekwart van de patiënten werd materiaal ingestuurd voor verdere 
typering (zie Tabel 8.1). Evenals in voorgaande jaren komt genotype I.A 
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het meest voor, gevolgd door I.B; III.A werd in tegenstelling tot 
voorgaande jaren in 2020 niet gezien (zie Tabel 8.1 en Figuur 8.1). 
 
Iets meer mannen (62%) dan vrouwen werden gediagnosticeerd met 
hepatitis A, vergelijkbaar met voorgaande jaren (zie Tabel 8.1), waarbij 
het percentage hoger lag in 2017 door de uitbraak onder MSM. Van de 
patiënten werd 26% opgenomen in een ziekenhuis ten opzichte van 
23-30% in de jaren 2016-2019. In de afgelopen vijf jaar is voor zover 
bekend niemand aan hepatitis A overleden. Mediane leeftijd van de 
gemelde patiënten is 29 jaar; 70% van de patiënten was tussen vijf en 
39 jaar oud (zie Figuur 8.2). 
 
Op basis van de beschikbare informatie is bekeken wat per melding de 
meest waarschijnlijke transmissieroute is geweest. In 2020 waren er in 
tegenstelling tot voorgaande jaren geen infecties die konden worden 
gerelateerd aan seksuele contacten/MSM (zie Tabel 8.2). Het aandeel 
van in het buitenland opgelopen infecties (18%) lag ook beduidend lager 
dan in de jaren 2016 en 2018-2019 (32-56%), maar was vergelijkbaar 
met 2017 (17%). In 2020 is dit percentage laag door de 
reisbeperkingen die zijn ingesteld in verband met de COVID-19-
pandemie, terwijl dit in 2017 laag lag door de grote groep infecties die 
kon worden toegewezen aan seksuele contacten / MSM. Vijftien 
patiënten (30%) waren ziek geworden na contact met een andere 
hepatitis A-patiënt met een minimum van een week tussen de 
betreffende eerste ziektedagen. In 2020 werden geen landelijke 
voedselclusters gezien – deze worden vooral gedetecteerd middels 
sequence data; bij drie patiënten was voedsel de meest waarschijnlijke 
bron van de infectie. Tweemaal lijkt de transmissie via toiletten of 
contact met riolering/rioolwater te zijn verlopen; één van beide betrof 
een rioolwerker die aan de riolering had gewerkt in een plaats waar een 
bevestigde patiënt woonde en waarbij een identieke HAV-stam bij deze 
twee patiënten werd aangetroffen. Ten slotte was voor 42% van de 
patiënten de transmissieroute onbekend. 
  

8.3.2 Voedsel 
In 2020 kon er geen epidemiologische of microbiologische link tussen 
patiënten en voedselproducten worden gelegd. 
 

8.3.3 Clustering 
Clusters kunnen op twee manieren worden gedefinieerd. De patiënten 
kunnen aan elkaar worden gerelateerd op basis van epidemiologische 
gegevens, bijvoorbeeld meerdere zieken in één gezin; bij de tweede 
optie worden (vrijwel) identieke HAV-stammen aangetroffen bij 
verschillende patiënten.  
 
In 2020 werden twee clusters gezien met zowel een epidemiologische als 
een microbiologische link, en daarnaast waren er drie microbiologische en 
één epidemiologische cluster; 25 van de 50 patiënten uit 2020 behoorden 
tot een cluster.  

• Het grootste cluster betrof een uitbraak waarbij de eerste zieken al 
in 2019 werden gezien en die zich voornamelijk via huishoudens en 
een school verspreidde. In totaal 18 patiënten, waarvan 14 in 2020, 
werden gemeld; bij 14 (3 in 2019 en 11 in 2020) kon de onderlinge 
link microbiologisch worden bevestigd. Het tweede cluster met beide 
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linken betrof de rioolwerker die aan de riolering had gewerkt in een 
plaats waar een bevestigde patiënt woonde en waarbij een identieke 
HAV-stam bij deze twee patiënten werd aangetroffen. De eerste 
patiënt had de infectie in het buitenland opgelopen. 

• Twee microbiologische clusters betroffen elk twee patiënten die in 
beide gevallen ziek werden met net geen maand ertussen. 
Epidemiologisch werd geen overeenkomst gezien. Het derde 
microbiologische cluster telt vier patiënten die allen in december 
ziek werden. Ook hier werd verder geen epidemiologische 
overeenkomst gezien; helaas was hierbij maar bij één patiënt een 
voedselanamnese afgenomen. 

• Het epidemiologische cluster betrof een gezin waarbij de index-
patiënt één van de vier patiënten van bovengenoemd 
microbiologische cluster was. Van de secundaire casus binnen het 
gezin was geen materiaal ingestuurd voor typering.  

 
8.4 Discussie 

Het aantal hepatitis A-meldingen lag in 2020 historisch laag, met slechts 
50 meldingen. Tussen mei en november waren er 12 meldingen, wat 
neerkomt op 1-2 personen met hepatitis A per maand, met uitzondering 
van augustus (4 meldingen). Ter vergelijk: in dezelfde periode van zeven 
maanden was het minimale aantal meldingen 54 in de voorgaande jaren. 
De meest voor de hand liggende verklaring is de COVID-19-pandemie met 
de bijbehorende maatregelen. Een aanzienlijk deel van de infecties wordt 
normaliter in het buitenland opgelopen, maar door de reisbeperkingen 
werd deze transmissieroute minder belangrijk. Maar ook de maatregelen 
om onderlinge contacten te verminderen zal hebben geleid tot minder 
hepatitis A, al zal dit minder gelden voor verspreiding binnen het gezin. Het 
relatieve grote aandeel secundaire cases in 2020 kan vrijwel volledig (14 
van de 15) worden toegeschreven aan één cluster.  
 

8.5 Tabellen en figuren 
Tabel 8.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met hepatitis A, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 81 373 188 163 50 
Met isolaat 
 

I.A 
I.B 

II.A 
III.A 

Niet typeerbaar 
Negatief 

62  
(77%) 

32 
15 
1 
9 
1 
4 

323  
(87%) 

277 
32 
0 
8 
5 
1 

154  
(82%) 

115 
16 
0 
7 
4 

12 

137  
(84%) 

93 
29 
0 
4 
6 
5 

37  
(74%) 

20 
13 
0 
0 
1 
3 

Man 45  
(56%) 

293  
(79%) 

113  
(60%) 

113  
(69%) 

31  
(62%) 

Leeftijd mediaan 
(spreiding) 

23  
(0-83) 

33  
(1-78) 

31  
(1-84) 

30  
(2-76) 

29  
(3-87) 

Ziekenhuis-opname 22/81 
(28%) 

90/368 
(24%) 

57/187 
(30%) 

37/163 
(23%) 

12/47 
(26%) 

Overleden 0 0 0 0 0 
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Tabel 8.2 Aantal patiënten met hepatitis A naar meest waarschijnlijke bron, 2016-
2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Sekscontact/MSM 8 (10%) 175 (47%) 40 (21%) 31 (19%) 0 
Buitenland 45 (56%) 64 (17%) 60 (32%) 65 (40%) 9 (18%) 

Europa 5 (11%) 17 (27%) 9 (15%) 11 (17%) 2 (22%) 
Afrika 26 (58%) 28 (44%) 32 (53%) 39 (60%) 6 (67%) 

Azië 13 (29%) 17 (27%) 13 (22%) 14 (22%) 0 
Noord-Amerika 0 2 (3%) 2 (3%) 0 1 (11%) 

Zuid-Amerika 1 (2%) 0 4 (7%) 1 (2%) 0 
Secundaire case* 7 (9%) 29 (8%) 4 (2%) 22 (14%) 15 (30%) 
Voedsel 3 (4%) 25 (7%) 23 (12%) 5 (3%) 3 (6%) 
Toilet/riool 2 (2%) 3 (1%) 4 (2%) 1 (1%) 2 (4%) 
Epilink* 0 10 (3%) 0 2 (1%) 0 
Onbekend 16 (20%) 67 (18%) 57 (30%) 37 (23%) 21 (42%) 

*Secundaire case: ziek geworden na contact met een hepatitis A-patiënt met een minimum 
van 1 week tussen de eerste ziektedagen; Epilink: vermelding van een andere zieke, maar 
met minder dan 1 week tussen de eerste ziektedagen of onbekend hoe lang deze 
tussenperiode was. 
 

 
Figuur 8.1 Aantal gerapporteerde patiënten met hepatitis A naar typering (linker 
as) en incidentie per miljoen inwoners (rechter as), 2011-2020 
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Figuur 8.2 Leeftijdsverdeling van patiënten met hepatitis A, 2016-2020 
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9 Andere zoönotische infecties 

9.1 Botulisme 
Auteurs: Ingrid Friesema, Lola Tulen 
 

9.1.1 Hoofdpunten 
• In de afgelopen tien jaar zijn slechts twee gevallen van infantiel 

botulisme (2012) en twee gevallen van voedsel-gerelateerd 
botulisme (2016) gemeld. 

 
9.1.2 Achtergrond 

Clostridium botulinum komt algemeen in Nederland voor in 
(water)bodems en daarmee ook in het darmkanaal van vissen en 
(water)vogels. In een gezonde darmflora is de bacterie niet in staat uit 
te groeien en daarbij toxines te produceren. Echter, na sterfte van het 
dier, zorgt het kadaver voor ideale anaerobe condities die kunnen leiden 
tot de groei van toxineproducerende vegetatieve vormen. Dergelijke 
kadavers kunnen zeer grote hoeveelheden toxinen bevatten en op die 
manier een bron van besmetting vormen voor de directe omgeving. 
Botulisme is een intoxicatie veroorzaakt door botulinum neurotoxines 
(BoNT), geproduceerd door Clostridium botulinum en in zeldzame 
gevallen door C. baratii en C. butyricum. BoNT wordt beschouwd als het 
meest potente, natuurlijk voorkomende toxine. Waar de sporen van 
Clostridia zeer stabiel zijn, is het toxine hittelabiel. Er zijn zeven 
verschillende BoNT-typen beschreven (A t/m G). De mens is gevoelig 
voor BoNT-typen A, B en E (en zeer zelden type F). Bij zoogdieren wordt 
over het algemeen BoNT-type C of D gevonden, of mosaïc-varianten 
daarvan, bij vogels meestal het BoNT C of mosaïc type C/D, en bij 
vissen BoNT-type E. 
Botulisme geeft een acuut, koortsvrij beeld. De symmetrische, 
afdalende, slappe verlamming begint altijd met een dubbelzijdige uitval 
van de aangezichts- en keelmusculatuur. Meestal betreft botulisme bij 
mensen een voedselvergiftiging waarbij neurotoxines zijn gevormd in 
slecht geconserveerde levensmiddelen (bekend zijn zelf ingemaakte 
producten). Andere vormen van botulisme zijn wondbotulisme en 
infantiel botulisme. De laatstgenoemde vorm komt voor bij zuigelingen, 
waarbij uitgroei mogelijk is van sporen van C. botulinum in de darm 
door onvoldoende ontwikkeling van competitieve darmflora. Aangezien 
honing bacteriesporen kan bevatten van C. botulinum, wordt afgeraden 
honing te geven aan kinderen jonger dan een jaar (30).  
 

9.1.3 Epidemiologische situatie 
9.1.3.1 Mens 

In 2020 zijn er geen humane gevallen van botulisme in Nederland 
gemeld. In de periode 2006-2020 zijn er in totaal 13 patiënten gemeld, 
waarvan 10 voedsel-gerelateerd en 3 gevallen van infantiel botulisme. 
Van de 10 voedsel-gerelateerde botulisme was één patiënt gerelateerd 
aan Servië (2007), 7 patiënten aan een cruise in Turkije (2008)(31, 32) 
en 2 patiënten waren in Nederland (2016), waarbij één van beiden uit 
Polen kwam (33). De baby’s (< 6 maanden) waren alle 3 gerelateerd 
aan Nederland (2006, 2012 (n=2)). 
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9.1.3.2 Dier 
Botulisme in wilde fauna komt in Nederland door de hogere 
omgevingstemperaturen vooral in de zomer voor. In 2020 werd bij het 
WBVR in bijna de helft van de 35 ingestuurde dieren (watervogels en 
vissen) het botulinumtoxine aangetoond, in vrijwel alle gevallen betrof 
dit type BoNT/C (34). Gedurende 2020 werd verder ook 
botulismediagnostiek bij WBVR aangevraagd voor rundvee (24) en 
pluimvee (13), waarbij het in de meeste van de bevestigde gevallen 
ging om botulisme type C; verder ging het om vier paarden, drie honden 
en eenmaal om schapen, waarbij geen botulisme kon worden bevestigd. 
 

9.2 Brucellose 
Auteurs: Lola Tulen, Ingrid Friesema 
 

9.2.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden drie patiënten met brucellose gemeld, waarvan 

twee infecties waren opgelopen in Turkije en één in Nederland. 
Consumptie van rauwmelkse kaas was in twee gevallen de meest 
waarschijnlijke bron van infectie; bij de andere patiënt was de 
bron van besmetting onduidelijk. 

• In de afgelopen vijf jaar zijn in totaal 21 patiënten (2-7 per jaar) 
gemeld. 

• In 2020 werden zes honden afkomstig uit Oost-Europa positief 
getest op Brucella canis. De aankoop van honden uit risicolanden 
geeft een risico op transmissie. 

 
9.2.2 Achtergrond 

Brucellose wordt veroorzaakt door een bacterie van het geslacht 
Brucella en komt wereldwijd voor. Er zijn vier Brucella-soorten bekend 
met een ziekteverwekkend vermogen voor de mens: B. melitensis, B. 
abortus, B. suis biovars 1 en 3, en B. canis. Besmetting bij mensen vindt 
voornamelijk plaats door contact met besmette dieren of consumptie 
van rauwe melk of andere ongepasteuriseerde zuivelproducten. In 
Nederland worden sporadisch gevallen van menselijke besmettingen 
met Brucella gemeld, meestal na bezoek aan het buitenland of door 
consumptie van rauwmelkse zuivelproducten afkomstig uit het 
buitenland. Ziekteverschijnselen die kunnen optreden bij mensen zijn 
koorts, hoofdpijn, malaise, moeheid, zweten en gewrichtsklachten. 
Daarnaast treden bij een chronisch beloop van de ziekte gebrek aan 
eetlust en gewichtsverlies op. 
 
Brucella abortus, ook wel Abortus Bang genoemd, veroorzaakt 
brucellose bij herkauwers, voornamelijk bij runderen. B. melitensis en 
B. ovis veroorzaken brucellose bij geiten en schapen, terwijl Brucella 
suis en Brucella canis brucellose veroorzaken bij respectievelijk varkens 
en honden. Brucellose bij dieren leidt voornamelijk tot 
reproductiestoornissen en abortus. Besmette dieren scheiden de 
bacterie uit in melk, urine, ontlasting, sperma, vaginale excreta en 
placentamateriaal (35).  
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9.2.3 Epidemiologische situatie 
9.2.3.1 Mens 

In totaal zijn in 2020 drie patiënten met brucellose gemeld (zie 
Tabel 9.2.1). Twee van de patiënten waren opgenomen in het 
ziekenhuis. Het betrof bij één patiënt een infectie met B. melitensis en 
bij de andere twee patiënten was de Brucella-soort onbekend. Twee 
patiënten hadden de infectie opgelopen in Turkije. Eén van hen had de 
infectie opgelopen via consumptie van rauwmelkse kaas, bij de andere 
patiënt was de bron van besmetting onduidelijk. Bij één patiënt was 
Nederland het meest waarschijnlijke land van besmetting: de infectie 
was mogelijk opgelopen via de consumptie van rauwmelkse kaas. In de 
afgelopen vijf jaar (2016-2020) zijn er in totaal 21 personen (2-7 per 
jaar) met brucellose gemeld, waarvan 90% de infectie heeft opgelopen 
in het buitenland, voornamelijk in Turkije (n=4) en Irak (n=3). In 48% 
van de gevallen werd consumptie van rauwmelkse zuivelproducten en/of 
contact met dieren genoemd als mogelijke bron van besmetting, in de 
overige gevallen was de bron van besmetting onduidelijk. 
 

9.2.3.2 Dier 
Landbouwdieren 
Ter bewaking van de vrij-status worden controles uitgevoerd bij 
landbouwdieren in Nederland. In 2020 zijn in totaal 105 meldingen van 
verdenking van brucellose bij landbouwdieren geregistreerd bij de 
NVWA. Van deze verdenkingsmeldingen waren er 51 voor B. abortus bij 
rundvee, 20 voor B. melitensis bij schapen en geiten en 34 voor B. suis 
bij varkens. Bij nader onderzoek werd geen brucellose vastgesteld. 
 
Honden 
In 2020 zijn er in totaal 18 verdenkingen van B. canis gemeld, waarvan 
er in de kweek 6 positief werden getest door WBVR. De honden waren 
allemaal afkomstig uit Oost Europa: Rusland, Wit-Rusland, Roemenië, 
Bulgarije en Servië. Veel honden hadden dusdanige klinische 
verschijnselen dat ze na de diagnose werden geëuthanaseerd. In de 
afgelopen vijf jaar (2016-2020) zijn er in totaal 19 honden positief 
getest met een kweek voor B. canis biovar1 en in 2016 werd één hond 
positief getest op B. suis. Steeds meer honden worden aangekocht uit 
risicolanden om mee te fokken, wat een groter risico geeft op 
transmissie.  
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9.2.4 Tabellen en figuren 
Tabel 9.2.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met brucellose, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 4 2 5 7 3 
Man 1 1 2 5 1 
Leeftijd 
0-17 jaar 
18-39 jaar 
40-64 jaar  
65+ jaar 

 
0 
0 
3 
1 

 
0 
0 
2 
0 

 
0 
2 
2 
1 

 
0 
2 
5 
0 

 
0 
0 
2 
1 

Ziekenhuisopname 4 2 5 6 2 
Overleden 0 0 0 1 0 
Buitenland 

Afrika 
Azië 

Midden-Amerika 

2 
1 
1  
0 

2 
0 
2  
0 

5 
1 
3  
1 

7 
3 
4  
0 

2 
0 
2  
0 

Brucella spp. 
Brucella abortis 
Brucella melitensis 

2 
1 
1 

0 
0 
2 

1 
1 
3 

3 
0 
4 

2 
0 
1 

 
9.3 Leptospirose 

Auteurs: Roan Pijnacker, Marga Goris 
 

9.3.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 64 leptospirose gemeld, waarvan 57 de infectie 

hadden opgelopen in Nederland. Dit is ongeveer een derde meer 
dan het gemiddelde in 2016-2019. Het aantal reis-gerelateerde 
gevallen daalde juist met zesvoud. 

 
9.3.2 Achtergrond 

Leptospirose, ook wel de ziekte van Weil genoemd, is een bacteriële 
infectie veroorzaakt door leptospiren. Deze kunnen worden 
onderverdeeld in pathogene en niet-pathogene leptospiren. Er zijn 
enkele honderden verschillende serovars bekend (36). In Nederland zijn 
de belangrijkste veroorzakers voor ziekte bij de mens de serovars 
Icterohaemorrhagiae en Copenhageni. De eerste heeft als voornaamste 
reservoir bruine ratten en voor de tweede zijn dit veldmuizen en 
muskusratten. Leptospiren leven in de nieren van hun natuurlijke 
gastheer en worden uitgescheiden met de urine. Besmetting van de 
mens gebeurt door direct contact met besmette urine, of door indirect 
contact via bijvoorbeeld besmet oppervlaktewater of modder. 
Het ziektebeeld is erg variabel en komt overeen met een groot aantal 
andere infecties en ziektebeelden. De meest voorkomende symptomen 
zijn koorts, spierpijn, hoofdpijn, koude rillingen, diarree, braken en 
verminderde urineproductie (37). In ernstige gevallen kan de ziekte 
leiden tot verstoringen in de nier- en leverfuncties en tot 
hersenvliesontsteking. Het merendeel van de infecties verloopt echter 
asymptomatisch of mild, wat vaak niet wordt herkend. Dit reflecteert 
zich in het hoge percentage ziekenhuisopnames onder meldingen van 
leptospirose bij patiënten (38). De meeste meldingen van leptospirose 
worden gedaan onder mannen. Het is onbekend of dit komt door 
verhoogde blootstelling via bijvoorbeeld werk-gerelateerde 
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werkzaamheden, of omdat ze vatbaarder zijn voor een (ernstigere) 
infectie. 
 

9.3.3 Epidemiologische situatie 
In 2014 werd een bijna vijfvoudige toename gezien van het aantal 
leptospirose patiënten dat de infectie opliep in Nederland (n=60) (zie 
Figuur 9.3.1). Het totaal aantal patiënten kwam uit op 97. Sindsdien 
werd een graduele afname gezien, totdat er in 2019 124 leptospirose 
patiënten werden, waarvan 57 de infectie opliepen in Nederland. Hoewel 
in 2020 het aantal patiënten lager was (n=64), was het aantal patiënten 
dat de infectie opliep in Nederland vergelijkbaar (n=56), en hoger dan 
het gemiddelde van 36 in 2016-2019 (spreiding: 20–57). Er werden 
slechts zeven reis-gerelateerde patiënten gemeld in 2020. Dit is 84% 
lager dan het gemiddelde van 44 patiënten in 2016-2019 (spreiding: 
28–62). Van één patiënt was het land van besmetting onbekend. 
Het merendeel van de patiënten was man (n=57, 89%), wat 
gebruikelijk is voor leptospirose. De mediane leeftijd was 43 jaar 
(spreiding: 7–78 jaar). Vergelijkbaar met voorgaande jaren werden 
51 (91%) patiënten die leptospirose opliepen in Nederland opgenomen 
in het ziekenhuis, waarvan 15 (31%) op de intensive care. Van de reis-
gerelateerde patiënten waren dit er respectievelijk vijf (71%) en nul. 
Drie patiënten overleden als gevolg van de ziekte. Dit betrof allen 
patiënten die de infectie opliepen in Nederland. 
Leptospirose kent een sterke seizoentrend, zo ook in 2020. Bijna alle 
patiënten die de infectie opliepen in Nederland deden dit in de maanden 
juni tot en met november (n=51, 91%), met een sterke piek in augustus 
(n=16, 31%). Zeven (11%) van de patiënten liep leptospirose op tijdens 
werk, waaronder werkzaamheden waarbij contact was met water/modder 
of uitwerpselen van ratten, agrarisch werk, of werk als hovenier. De 
meeste besmettingen van patiënten die de infectie opliepen in Nederland 
vonden plaats via oppervlaktewater en/of modder, voornamelijk door 
zwemmen in oppervlaktewater (n=36, 64%). Bij de minderheid werd 
leptospirose opgelopen via werken met de handen in aarde (n=3, 5%) of 
direct diercontact (n=2, 4%). Bij ongeveer een derde (27%) kon de 
meest waarschijnlijke besmettingsroute niet bepaald worden. De reis-
gerelateerde patiënten waarbij de bron van besmetting bekend was (n=6) 
liepen de infectie allemaal op via deze modder en/of oppervlaktewater. Zij 
liepen de infectie op in Zuid-Amerika (n-3), Zuidoost-Azië (n-1), Centraal 
Amerika (n=1) en Europa (n=1).  
 

9.3.4 Discussie 
De afgelopen decennia kent het aantal patiënten met leptospirose een 
opvallende trend. Na een jarenlange stabiele trend met geringe variatie 
in het aantal patiënten, nam het aantal leptospirose patiënten dat de 
infectie in Nederland opliep sterk toe in 2014. Hoewel dit aantal in de 
jaren erna afnam, bleef het hoger dan vóór 2014. In 2019, en opnieuw 
in 2020, was dit aantal echter weer zo hoog als in 2014. Er lijkt echter 
niks veranderd in de manier waarop patiënten de infectie oplopen. Het 
voornaamste serovar is namelijk nog steeds Icterohaemorrhagiae en 
patiënten lopen de infectie vooral op via oppervlaktewater (39). Ook is 
het aantal beroeps-gerelateerde infecties niet toegenomen. Eén van de 
hypothesen voor het hogere aantal leptospirose-patiënten is een 
voorafgaand relatief milde winter, waardoor zowel knaagdieren als de 
uitgescheiden leptospiren beter kunnen overleven. Daarnaast zou een 
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uitzonderlijk warme zomer kunnen leiden tot meer buitenactiviteiten, en 
hiermee tot blootstelling aan leptospiren via de omgeving. Om deze 
hypothese te testen, zijn aanvullende tijdreeksanalyses nodig.  
 

9.3.5 Tabellen en figuren 

 
Figuur 9.3.1 Aantal gemelde patiënten met een leptospirose naar land van 
besmetting, 2011-2020 
 

9.4 Miltvuur/antrax 
Auteurs: Ingrid Friesema, Lola Tulen 
 

9.4.1 Hoofdpunten 
• In de afgelopen tien jaar zijn slechts twee gevallen van 

huidantrax gemeld, beide in 2018 en beide in het buitenland 
opgelopen. 

 
9.4.2 Achtergrond 

Antrax, veroorzaakt door de bacterie Bacillus anthracis, komt wereldwijd 
voor. In Europa is de incidentie van antrax bij mensen echter in de loop 
van de twintigste eeuw drastisch gedaald. Tegenwoordig komt 
besmetting slechts sporadisch voor en treft dan meestal boeren of 
medewerkers in textiel- of wolfabrieken, die in contact komen met 
besmette dieren of dierproducten. Een belangrijke eigenschap van deze 
bacterie is de vorming van sporen die uitzonderlijk resistent zijn tegen 
hitte en indroging en daardoor decennialang in de bodem kunnen 
overleven (40). Bij opname door een gastheer zullen de sporen 
ontkiemen, zich vermenigvuldigen en daarbij toxinen vormen met 
oedeemvorming, necrose van endotheelcellen en bloedingen tot gevolg. 
De cutane vorm, waarbij besmetting via de huid heeft plaatsgevonden, 
komt bij mensen het meeste voor. Er ontstaat dan een pijnloos, jeukend 
bultje wat na een paar dagen overgaat in een blaartje. Daarna ontstaat 
een zweer die is bedekt met een zwarte korst, met eromheen zwelling 
en blaasjes. Op de plek van de zweer blijft een permanent litteken 
achter. Onbehandeld kan de ziekte in 10 tot 20% van de gevallen fataal 
zijn. Na inhalatie van aerosolen kan respiratoire antrax ontstaan en na 
ingestie van met B. anthracis besmet voedsel kan gastro-intestinale 
antrax ontstaan. Beide vormen hebben een hogere sterftekans dan 
cutane antrax. 
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De naam antrax is afgeleid van de antracietkleurige zweer ter plaatse 
van de porte d’entrée bij de cutane vorm van antrax bij mensen. Het 
synoniem miltvuur is afgeleid van de zeer sterk vergrote milt die veel 
wordt gezien bij geïnfecteerde runderen en schapen, maar die ook bij 
humane patiënten kan optreden. 
 
Antrax is sinds 1976 een meldingsplichtige ziekte in Nederland, mede 
omdat het hoog op de lijst van potentiële biologische wapens staat. 
Mensen zijn relatief ongevoelig voor de bacterie, maar via bijvoorbeeld 
poederbrieven is het eenvoudig om mensen aan grote hoeveelheden 
infectieus materiaal bloot te stellen.  
 

9.4.3 Epidemiologische situatie 
9.4.3.1 Mens 

In totaal zijn tussen 1976 en 1994 zeven gevallen van humane antrax 
beschreven (40). Sindsdien zijn er nog twee gevallen van huidantrax in 
2018 gemeld, opgelopen in Tanzania en Turkije.  
 

9.4.3.2 Dier 
De laatste Nederlandse uitbraken van antrax bij rundvee dateren uit de 
beginjaren negentig van de vorige eeuw. 
 

9.5 Orthohantavirus 
Auteurs: Roan Pijnacker, Johan Reimerink, Miriam Maas 
 

9.5.1 Hoofdpunten 
• In 2020 werden 17 meldingen gedaan van patiënten met een 

orthohantavirusinfectie. Dit is lager dan gemiddeld 41 meldingen 
in 2016-2019.  

 
9.5.2 Achtergrond 

Er zijn verschillende typen orthohantavirussen die geassocieerd zijn met 
verschillende unieke dierreservoirs. Niet alle orthohantavirussen kunnen 
ziekte bij de mens veroorzaken. In Nederland zijn de volgende 
orthohantavirussen aangetoond: Puumalavirus (verspreiding Noord-
Europa), Seoulvirus (wereldwijd) en tulavirus (Rusland, Europa), terwijl 
elders in Europa ook Dobrova-Belgradevirus (Balkan, Zuidoost-Europa) 
en Saaremavirus (Balkan, Zuidoost-Europa) worden gevonden (41). In 
Nederland worden vrijwel alle infecties bij de mens veroorzaakt door het 
Puumalavirus (PUUV), waarvoor de rosse woelmuis het reservoir is. 
Sinds 2016 zijn enkele patiënten gediagnosticeerd met het Seoulvirus, 
waarvoor de zwarte en bruine rat (inclusief gehouden ratten) de 
reservoirs zijn (42). 
De belangrijkste besmettingsroute van de mens voor het oplopen van 
een orthohantavirusinfectie is door inhalatie van aerosolen met feces en 
urine met het virus van besmette knaagdieren. Deze aerosolen ontstaan 
bijvoorbeeld door het vegen van een schuur of het betreden/ventileren 
van een ruimte die lange tijd leeg heeft gestaan, waardoor virusdeeltjes 
in stof of opgedroogde feces kunnen opwaaien. Dit is ook in Nederland 
de route waarop patiënten een infectie oplopen met het PUUV. Een 
minder belangrijke route voor infectie met het PUUV is direct contact 
met knaagdieren of het aanraken van besmette producten. Alle 
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gerapporteerde Seoulvirusinfecties in Nederland liepen het op door 
direct of indirect contact met besmette voeder- of huisdierratten (39). 
Meestal verloopt een infectie met een orthohantavirus bij de mens 
asymptomatisch of mild. Maar bij een klein percentage wordt één van de 
twee verschillende ziektebeelden veroorzaakt, namelijk hemorragische 
koorts met renaal syndroom (HKRS) door orthohantavirussen die 
circuleren in Europa en Azië, en orthohantavirus (cardio)pulmonaal 
syndroom (HPS) door orthohantavirussen die circuleren in Amerika. In 
Nederland is het belangrijkste klinische syndroom van PUUV een milde 
vorm van HKRS, nefropathia epidemica (NE). Bij Seoulvirus wordt vaak 
ook een leverontsteking gezien, wat duidelijke onderscheidend is van 
het klinische beeld van PUUV-patiënten, bij wie dit niet wordt gezien. 
 

9.5.3 Epidemiologische situatie 
In 2020 werden 17 meldingen gedaan van orthohantavirusinfecties bij 
mensen. Dit aantal is lager dan het gemiddelde van 41 meldingen in 
2016-2019 (spreiding: 31–50). Het betrof 16 keer een infectie met het 
Puumalavirus en één keer het Seoulvirus. De eerste ziektedagen lagen 
redelijk verspreid over het jaar (zie Figuur 9.5.1) en de meeste 
patiënten waren woonachtig in de Achterhoek en in het zuidoosten van 
het land, net als afgelopen jaren. Verder waren het 13 mannen en 
4 vrouwen, wat een gebruikelijke man-vrouwverdeling is voor 
orthohantavirusinfecties, met een mediane leeftijd van 56 jaar 
(21-76 jaar); 15 (88%) patiënten waren opgenomen in het ziekenhuis, 
wat vergelijkbaar is met het gemiddelde van 86% in 2016-2019. 
Zoals gebruikelijk werden vrijwel alle infecties (n=16, 94%) opgelopen 
in Nederland. Slechts één patiënt liep de infectie op in het buitenland, 
namelijk Ethiopië. De meeste patiënten hadden als meest 
waarschijnlijke bron van besmetting het schoonvegen of betreden van 
een ruimte die lange tijd leegstond, zoals een schuur, zolder of stal. Ook 
werd het opruimen van muizenuitwerpselen genoemd. De patiënt die 
gediagnosticeerd werd met een Seoulvirusinfectie had deze opgelopen 
via drie huisdierratjes, die tevens positief zijn getest op het Seoulvirus. 
 

9.5.4 Discussie 
In 2020 werden minder meldingen van orthohantavirusinfecties gedaan 
ten opzichte van het gemiddelde in voorgaande jaren. Dit bevestigt de 
RIVM-puumalavirus-voorspelling, waarin een lager aantal PUUV-
patiënten in 2020 werd voorspeld dan gemiddeld (43). Deze voorspelling 
is gebaseerd op temperatuur- en mastdata (zaadproductie van beuk en 
eik), wat invloed heeft op de hoeveelheid rosse woelmuizen: het 
reservoir van PUUV. In verhouding waren er in 2020 minder meldingen 
afkomstig uit GGD regio Twente, hoewel dat met dit lage aantal 
meldingen lastig duiden is.  
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9.5.5 Tabellen en figuren 

 
Figuur 9.5.1 Aantal gemelde patiënten met een orthohantavirusinfectie naar land 
van besmetting, 2011-2020 
 

9.6 Trichinellose 
Auteurs: Lola Tulen, Ingrid Friesema 
 

9.6.1 Hoofdpunten 
• In de afgelopen tien jaar is slechts één geval van trichinose 

gemeld, in 2011 en in het buitenland opgelopen. 
 

9.6.2 Achtergrond 
Trichinellose is een infectie veroorzaakt door een rondworm die 
wereldwijd voorkomt in wilde en gedomesticeerde dieren. Alle 
Trichinella-soorten kunnen tot ziekte leiden bij de mens, maar T. spiralis 
is voor de mens de belangrijkste soort; de meeste andere soorten 
komen alleen in wilde dieren voor. Het vlees afkomstig van met 
Trichinella besmette dieren, meestal varkensvlees, paardenvlees of 
vlees van wilde zwijnen, dat niet goed gekookt, gebakken of niet lang 
genoeg ingevroren is geweest, is een bron van infecties bij de mens. 
Trichinella-larven, die in het spierweefsel van besmet vlees aanwezig 
zijn, komen onder invloed van maagzuur vrij. De ziekteverschijnselen 
die optreden zijn afhankelijk van de Trichinella-soort, van de 
hoeveelheid opgenomen larven en van waar de larven zich bevinden 
(darm, rondtrekkend of in de spieren). Trichinellose kan zeer heftig en 
lethaal verlopen (44). 
 
De diagnostiek van Trichinella berust vooral op serologie, welke wordt 
uitgevoerd door het RIVM. De sera worden gescreend met een ELISA en 
bij een positief resultaat bevestigd door een immunoblot. 
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9.6.3 Epidemiologische situatie 
9.6.3.1 Mens 

In Nederland wordt zelden een Trichinella-patiënt gemeld en de 
vermoedelijke herkomst van de besmetting is bijna altijd gelegen in een 
land waar Trichinella nog endemisch voorkomt. Meestal is een infectie 
het gevolg van het eten van vlees of vleesproducten van varkens 
afkomstig van kleinschalige varkenshouderij waarin de dieren buiten 
lopen. In 2011 werd voor het laatst een patiënt in Nederland gemeld.  
 

9.6.3.2 Dier 
Normaliter wordt bij binnengehouden varkens en bij paarden in 
Nederland geen Trichinella aangetroffen. Wilde varkens en vossen 
kunnen wel besmet zijn met T. britovi en T. spiralis / T. pseudospiralis, 
maar de prevalentie is laag (44). Routinematige controle van alle 
varkens, paarden en wilde zwijnen voor Trichinella vindt plaats tijdens 
de slachtfase. In 2020 zijn geen van de geteste slachtvarkens, 
slachtpaarden en wilde zwijnen positief bevonden op Trichinella. 
 

9.7 Tularemie 
Auteur: Lola Tulen 
 

9.7.1 Hoofdpunten 
• In de afgelopen tien jaar zijn na decennia van afwezigheid in 

totaal 24 gevallen (0-9 per jaar) van tularemie bij mensen 
vastgesteld. 

• In 2020 werd één patiënt met tularemie gemeld, mogelijk 
opgelopen via een tekenbeet. 

• In 2020 was er voor het eerst een aanwijzing voor het 
vóórkomen van tularemie bij bevers in Nederland. 

 
9.7.2 Achtergrond 

Tularemie, ook wel hazenpest genoemd, wordt veroorzaakt door de 
bacterie Francisella tularensis, waarvan vier subspecies bekend zijn. In 
Europa speelt alleen F.t.holarctica (ook bekend als type B) een rol als 
ziekteverwekker voor mens en dier. Verschillende transmissieroutes van 
F. tularensis naar de mens zijn bekend: via steken of bijten door 
vectoren (onder andere teken, dazen en muggen), via contact met 
besmette dieren bij beschadigde huid (vooral haasachtigen en 
knaagdieren), via ingestie door besmet (oppervlakte)water of voedsel, 
of door inhalatie van gecontamineerd stof of aerosolen. Voor zover 
bekend gaat de ziekte niet over van mens op mens. De ernst en uiting 
van de ziekte worden mede bepaald door de infectieroute. Mogelijke 
klinische verschijnselen zijn koorts, hoofdpijn, spierpijn en keelpijn. 
Ulcera en regionale lymfadenopathie komen vaak voor bij besmettingen 
via huidlesies. Een longontsteking kan optreden bij besmetting via 
inademing, en orale besmetting kan resulteren in buikklachten/diarree 
en in orofaryngeale tularemie (45, 46).  
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9.7.3 Epidemiologische situatie 
9.7.3.1 Mens 

In Nederland werd tularemie in 1953 voor het eerst gemeld, dit betrof 
een gezin waarvan zeven personen ziek werden na het eten van een aan 
tularemie overleden haas (45). Daarna is tularemie decennialang niet 
meer in Nederland aangetroffen, maar sinds 2011 wordt bij patiënten 
weer incidenteel tularemie vastgesteld. Tularemie is sinds november 
2016 een humane meldingsplichtige ziekte. In de periode 2011-2020 
werden in totaal 24 gevallen (0-9 per jaar) van tularemie bij mensen 
gemeld, waarvan twee patiënten mogelijk de besmetting in het 
buitenland hebben opgelopen. De infecties komen verspreid over 
Nederland voor, waarbij twee gevallen waren gerelateerd aan dezelfde 
bron van besmetting: het hanteren/villen van eenzelfde haas. Bij slechts 
een deel van alle Nederlandse gevallen kon de bron van besmetting 
worden achterhaald. Besmettingsroutes die bij deze mensen werden 
gemeld waren een insecten- of dazenbeet, contact met een dode haas, 
hovenierswerkzaamheden en deelname aan een modderrace.  
De diagnose tularemie is gesteld in één patiënt met een eerste 
ziektedag in 2020; dit betrof een volwassen man waarbij in september 
klinische verschijnselen als vergrote en pijnlijke lymfeklieren en koorts 
optraden. De diagnose tularemie werd gesteld door middel van een 
kweek uit een lymfeklier. Mogelijk is de besmetting opgelopen via een 
tekenbeet tijdens wandelen in een natuurgebied (46). 
 

9.7.3.2 Dier 
In 2013 is voor het eerst bij een zieke haas in Nederland tularemie 
vastgesteld (47). Daarna is sporadisch en verspreid over Nederland 
tularemie geïdentificeerd bij meerdere individuele hazen.  
In 2020 is tularemie bij vijf hazen (Lepus europaeus) uit verschillende 
gemeenten in de provincies Gelderland, Limburg, Overijssel en Utrecht 
aangetoond. Eén van de vijf vindlocaties lag in een gemeente waar nog 
niet eerder gevallen waren geweest (46). Daarnaast was er voor het 
eerst aanwijzing voor het vóórkomen van tularemie bij bevers (Castor 
fiber) in Nederland. Eind maart 2020 werd tularemie vastgesteld bij een 
vermagerde volwassen bever, ingestuurd uit Limburg voor pathologisch 
onderzoek bij het Dutch Wildlife Health Centre (DWHC) (48). In 2020 
zijn bij het RIVM geen wilde (knaag)dieren getest op tularemie (46).  
 

9.8 Rabiës 
Auteurs: Lola Tulen, Roan Pijnacker 
 

9.8.1 Hoofdpunten 
• In de afgelopen tien jaar zijn slechts twee patiënten (in 2013 en 

2014) met een rabiësinfectie gemeld. Beide infecties waren het 
gevolg van een hondenbeet in het buitenland (Haïti en India). 

 
9.8.2 Achtergrond 

Het rabiësvirus veroorzaakt rabiës, ook wel hondsdolheid genoemd, en 
behoort tot de groep Lyssavirussen, waarvan zeven soorten bekend zijn. 
Het klassieke rabiësvirus komt wereldwijd met name voor bij honden, en 
het European Bat Lyssa Virus (EBLV) komt voor bij vleermuizen in 
Europa. Rabiësvirus wordt voornamelijk overgedragen via een beet, 
krab of kras van een besmet dier, meestal een hond of vleermuis, of via 
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een lik op beschadigde huid of slijmvliezen. Overdracht van mens op 
mens is zover bekend nooit beschreven (39, 49). Het verloop van een 
rabiësinfectie begint met de prodromale fase, gekenmerkt door niet-
specifieke symptomen als koorts, malaise, rillingen, braken en 
hoofdpijn. Vervolgens veroorzaakt het virus in de neurologische fase 
symptomen als hyperactiviteit, nekstijfheid, stuipen en verlamming. Om 
de mond kan zich schuim vormen als gevolg van speekselvloed, angst 
om te slikken en spierspasme. Uiteindelijk raakt de patiënt in coma. Op 
het moment dat er bij de mens symptomen worden waargenomen, heeft 
rabiës nagenoeg altijd een dodelijke afloop (49). 
Het klassieke rabiësvirus komt in Nederland niet voor in wilde en 
gedomesticeerde dieren. EBLV komt wel endemisch voor in vleermuizen. 
Alhoewel het risico op infectie voor de mens met EBLV erg klein is, 
wordt direct contact met vleermuizen ontraden. NVWA laat sinds 2013 
vleermuizen onderzoeken die in direct contact zijn gekomen met 
mensen en met zieke of dode gevonden vleermuizen. Daarnaast worden 
er elk jaar ook enkele andere zoogdieren onderzocht; meestal betreft dit 
een klinische verdenking, waarbij soms sprake is van een bijtincident bij 
een geïmporteerd dier uit een rabiës-endemisch land (39). 
 

9.8.3 Epidemiologische situatie 
Rabiës wordt bij de mens in Nederland slechts zelden vastgesteld. In 
2020 zijn er geen humane gevallen van rabiës in Nederland gemeld. In 
de afgelopen decennia zijn slechts twee patiënten met een rabiësinfectie 
beschreven in Nederland. In 1962 deed zich een kleine uitbraak voor 
met vier slachtoffers, na illegale import van een hondje. Drie andere 
patiënten overleden in Nederland na een hondenbeet in het buitenland 
(1996, 2013 en 2014): zij hadden allen ter plaatste geen of geen 
volledige post-expositieprofylaxe gehad (49). Daarnaast overleed in 
2007 een Nederlandse patiënt nadat in Kenia een vleermuis krassen had 
toegebracht op haar neus en zij geen post-expositiebehandeling kreeg 
(50).  
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10 Andere meldingsplichtige ziekten 

Auteurs: Ingrid Friesema, Lola Tulen 
 

10.1 Buiktyfus en paratyfus A / B / C 
10.1.1 Hoofdpunten 

• In 2020 werden zes personen met buiktyfus gemeld en waren er 
respectievelijk drie, drie en één meldingen van paratyfus A, B en 
C. 

• De meerderheid werd in het ziekenhuis opgenomen, maar 
niemand overleed aan de gevolgen van de infectie. 

• De meeste infecties (9/13) werden in het buitenland, met name 
Azië (n=6), opgelopen. 

 
10.1.2 Achtergrond 

Buiktyfus en paratyfus worden veroorzaakt door respectievelijk 
Salmonella Typhi en Salmonella Paratyphi en vallen samen onder de 
typhoidale Salmonellae. Tyfeuze ziekte kenmerkt zich voornamelijk door 
een algemene infectie met bacteriëmie, terwijl non-tyfeuze salmonellose 
meestal bestaat uit gastro-enteritis. De mens is het belangrijkste 
reservoir van S. Typhi en S. Paratyphi, waarbij mensen ook drager 
kunnen zijn. Besmetting gebeurt voornamelijk via voedsel of water.  
Symptomen van tyfeuze ziekte zijn onder andere koorts, hoofdpijn en 
spierpijn, daarnaast komt zowel diarree als obstipatie voor (51). Later in 
de episode kunnen relatieve bradycardie en miltvergroting voorkomen. 
De meest voorkomende complicaties zijn darmbloedingen en 
darmperforaties. Buiktyfus wordt over het algemeen als ernstiger 
beschouwd dan paratyfus, maar dit geldt vooral voor paratyfus B en C 
(51). Er bestaan vaccins tegen buiktyfus, hoewel deze niet 100% 
beschermen en maximaal drie jaar bescherming bieden (52). Reizigers 
kunnen hiervoor terecht bij de GGD reizigersvaccinatie. In Nederland 
worden tegenwoordig zowel buiktyfus als paratyfus A, B en C vooral 
gezien bij reizigers die in met name Azië of Afrika zijn geweest (51, 52).  
 

10.1.3 Epidemiologische situatie 
Voor alle vier de ziekten geldt dat het aantal meldingen met 
1-6 meldingen in 2020 beduidend lager lag dan in de voorgaande jaren 
(zie Tabellen 10.1.1-10.1.4 en Figuur 10.1.1). De belangrijkste reden is 
dat deze infectieziekten voor het overgrote deel buiten Europa worden 
opgelopen. Door de COVID-19-pandemie was de mogelijkheid tot het 
maken van verre reizen zeer beperkt.  
 
Buiktyfus 
In 2020 werden zes personen met buiktyfus gemeld ten opzichte van 
18-28 meldingen per jaar in de periode 2016-2019. In de afgelopen vijf 
jaar (2016-2020) werden iets meer mannen dan vrouwen gemeld en 
waren de patiënten voornamelijk in de leeftijd 18-39 jaar. Per jaar wordt 
74%-100% met de infectie in het ziekenhuis opgenomen, maar er zijn 
geen overlijdens gemeld. Tussen 83% en 93% van de infecties is in het 
buitenland opgelopen, waarbij dit in 44-80% van de gevallen om 
familiebezoek ging (gebaseerd op geboorteland van de patiënt en/of 
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zijn/haar vader of moeder). De meeste personen worden in Azië 
geïnfecteerd, maar besmettingen in Afrika (6-40%), en Midden- (0-
19%) en Zuid-Amerika (0-6%) komen ook voor. Op landenniveau 
worden India (25/83) en Pakistan (17/83) het meest genoemd. De vijf 
buitenlandse besmettingen in 2020 waren opgelopen in India (2), 
Filipijnen, Marokko en Sierra Leone.  
 
Paratyfus A 
In 2020 werden drie personen met paratyfus A gemeld ten opzichte van 
7-18 meldingen per jaar in de periode 2016-2019. In de afgelopen vijf 
jaar (2016-2020) werden meer mannen dan vrouwen gemeld en waren 
de patiënten voornamelijk in de leeftijd 18-39 jaar. Per jaar belandde 
50%-73% met de infectie in het ziekenhuis en er zijn geen overlijdens 
gemeld. Tussen 67% en 100% van de infecties is in het buitenland 
opgelopen, waarbij dit in 0-57% van de gevallen om familiebezoek ging 
(gebaseerd op geboorteland van de patiënt en/of zijn/haar vader of 
moeder). Op één besmetting in Ghana in 2017 na is iedereen die de 
infectie in het buitenland opliep in Azië geïnfecteerd. Het belangrijkste 
land is daarbij India (16/45). De twee buitenlandse besmettingen in 
2020 waren opgelopen in Thailand en Vietnam. 
 
Paratyfus B 
In 2020 werden drie personen met paratyfus B gemeld ten opzichte van 
28-32 meldingen per jaar in de periode 2016-2019. In de afgelopen vijf 
jaar (2016-2020) werden net iets minder mannen dan vrouwen gemeld 
en waren de patiënten voornamelijk in de leeftijd 18-39 jaar. Per jaar 
belandde 14%-33% met de infectie in het ziekenhuis en er zijn geen 
overlijdens gemeld. Tussen 33% en 96% van de infecties is in het 
buitenland opgelopen, waarbij 2020 de uitschieter is met 33%, en het 
percentage in 2016-2019 tussen 81% en 96% lag. Het percentage van 
de besmettingen die tijdens familiebezoeken in het buitenland 
(gebaseerd op geboorteland van de patiënt en/of zijn/haar vader of 
moeder) is opgelopen, ligt voor paratyfus B tussen 0-22% van de 
gevallen. Azië is het meest genoemde continent met 69%-100% van de 
infecties, maar ook Zuid-Amerika (0-31%) en Afrika (0-8%) worden 
genoemd. Indonesië (53/105) lijkt daarbij het belangrijkste land van 
besmetting, op afstand gevolgd door Turkije (11/105). De enige 
buitenlandse besmetting van 2020 is opgelopen in Indonesië. 
 
Paratyfus C 
Paratyfus C komt van de vier hier beschreven infectieziekten het minst 
voor. In 2020 werd één persoon gemeld ten opzichte van 0-5 meldingen 
per jaar in de periode 2016-2019. In de afgelopen vijf jaar (2016-2020) 
waren de patiënten voornamelijk in de leeftijd 18-39 jaar en werden vijf 
van de negen patiënten in het ziekenhuis opgenomen. Zes van de negen 
personen hadden de infectie in het buitenland opgelopen, waarvan één 
tijdens familiebezoek (gebaseerd op geboorteland van de patiënt en/of 
zijn/haar vader of moeder). De genoemde landen waren Indonesië, 
Thailand, Marokko, Zuid-Afrika en de Dominicaanse republiek. Het land 
van besmetting was onbekend bij de melding van 2020. 
 
  



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 89 van 111 

10.1.4 Tabellen en figuren 
Tabel 10.1.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met buiktyfus, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 18 20 20 28 6 
Man 11 

(61%) 
13  

(65%) 
8  

(40%) 
19  

(68%) 
4  

(67%) 
Leeftijd, mediaan 
(spreiding) 

29  
(3-69) 

27  
(6-76) 

32  
(3-58) 

25  
(9-83) 

28  
(9-85) 

Ziekenhuisopname 14 (78%) 15 (75%) 14 (74%)* 21 (75%) 6  
Overleden 0 0 0 0 0 
Buitenland 16  

(89%) 
18  

(90%) 
18  

(90%) 
26  

(93%) 
5  

(83%) 
Familiebezoek† 11  

(69%) 
8  

(44%) 
10  

(56%) 
16  

(62%) 
4  

(80%) 
Afrika 

Azië 
Midden-Amerika 

Zuid-Amerika 
Onbekend 

3 (19%) 
13 (81%) 

0 
0 
0 

1 (6%) 
12 (67%) 
2 (11%) 
2 (6%) 
1 (6%) 

4 (22%) 
12 (67%) 
2 (11%) 

0 
0 

2 (8%) 
18 (69%) 
5 (19%) 

0 
1 (4%) 

2 (40%) 
3 (60%) 

0 
0 
0 

* Bij 1 melding was ziekenhuisopname onbekend.  
† Bezochte land is gelijk aan geboorteland van patiënt/moeder/vader, voor zover bekend. 
 
Tabel 10.1.2 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met paratyfus A, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 11 11 18 7 3 
Man 6  

(55%) 
10 

(91%) 
11 

(61%) 
3  

(43%) 
2  

(67%) 
Leeftijd, mediaan 
(spreiding) 

26  
(15-55) 

35  
(15-71) 

33  
(4-70) 

33  
(16-39) 

31  
(26-39) 

Ziekenhuisopname 8 (73%) 6 (55%) 9 (50%) 4 (67%)* 2 (67%) 
Overleden 0 0 0 0 0 
Buitenland 9  

(82%) 
10 

(91%) 
17 

(94%) 
7  2  

(67%) 
Familiebezoek† 4 (44%) 4 (40%) 9 (53%) 4 (57%) 0 

Afrika 
Azië 

0 
9 

1 
9 

0 
17 

0 
7 

0 
2 

* Bij 1 melding was ziekenhuisopname onbekend.  
† Bezochte land is gelijk aan geboorteland van patiënt/moeder/vader, voor zover bekend. 
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Tabel 10.1.3 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met paratyfus B, 
2016-2020 

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 29 32 28 29 3 

Man 11 (38%) 14 (44%) 15 (54%) 12 
(41%) 

1 
(33%) 

Leeftijd, mediaan 
(spreiding) 

28 
(2-71) 

22 
(5-79) 

24 
(1-52) 

28 
(2-85) 

46 
(20-60) 

Ziekenhuis-
opname 

6 
(21%) 

10 
(31%) 

8 
(30%)* 

4 
(14%)* 

1 
(33%) 

Overleden 0 0 0 0 0 
Buitenland 25 (86%) 26 (81%) 27 (96%) 26 (90%) 1 (33%) 

Familiebezoek† 1 (4%) 5 (19%) 6 (22%) 3 (12%) 0 

Afrika 
Azië 

Zuid-Amerika 

2 (8%) 
20 (80%) 
3 (12%) 

0 
23 (88%) 
3 (12%) 

2 (7%) 
24 (89%) 
1 (4%) 

0 
18 (69%) 
8 (31%) 

0 
1 
0 

* Bij 1 melding was ziekenhuisopname onbekend.
† Bezochte land is gelijk aan geboorteland van patiënt/moeder/vader, voor zover bekend.

Tabel 10.1.4 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met paratyfus C, 
2016-2020 

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 0 3 0 5 1 
Man 2 2 0 
Leeftijd: 
0-17 jr
18-39 jr
40-64 jr
65+

1 
1 
0 
1 

0 
4 
0 
1 

0 
1 
0 
0 

Ziekenhuisopname 2 2 1 
Overleden 0 0 0 
Buitenland 3 2 1 

Familiebezoek* 1 0 0 
Afrika 2 0 0 

Azië 0 2 0 
Midden-Amerika 1 0 0 

Onbekend 0 0 1 
* Bezochte land is gelijk aan geboorteland van patiënt/moeder/vader, voor zover bekend.
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Figuur 10.1.1 Aantal gerapporteerde patiënten met buiktyfus, paratyfus A, 
paratyfus B en paratyfus C, 2011-2020 
 

10.2 Cholera 
10.2.1 Hoofdpunten 

• In 2020 werd een echtpaar met cholera gemeld, opgelopen in 
Togo.  

• In de afgelopen tien jaar zijn in totaal 16 patiënten (0-3 per jaar) 
gemeld. De infecties waren opgelopen in Azië, Afrika of Midden-
Amerika. 

 
10.2.2 Achtergrond 

Vibrio cholerae, de verwekker van cholera, komt wereldwijd in 
oppervlaktewater, met name brak water, voor (53). De bacterie hecht 
zich aan plankton waarin het kan overleven en zich kan 
vermenigvuldigen. Schaaldieren en plankton vormen het reservoir van 
V. cholerae. Bij mensen vormt maagzuur een barrière. Bereiken de 
bacteriën levend de darm, dan vindt sterke vermeerdering van het 
aantal cholerabacteriën plaats, inclusief productie van choleratoxine. 
Besmetting vindt voornamelijk plaats via consumptie van besmet water 
of voedsel of via de feco-orale route. 
De meeste mensen die door Vibrio cholerae zijn geïnfecteerd hebben 
geen symptomen of slechts milde diarree. In geval van symptomen, 
start dit in het algemeen abrupt met braken en diarree (53). Het meest 
kenmerkende van cholera zijn de grote hoeveelheden ontlasting, die het 
meeste weg heeft van ‘rijstwater’, met als gevolg ernstige dehydratie. 
Tegenwoordig is cholera in Nederland een importziekte. In het verleden 
heeft cholera echter verschillende pandemieën veroorzaakt en was het 
tot begin van de 20ste eeuw nog endemisch in Nederland (54). 
 

10.2.3 Epidemiologische situatie 
In november 2020 werd een echtpaar met cholera gemeld. Ze waren 
kort na terugkomst van familiebezoek in Togo in het ziekenhuis 
opgenomen met ernstige dehydratie door braken en diarree. De vrouw 
ontwikkelde de eerste klachten tijdens de terugreis en haar partner 
zeven dagen later. De vermoedelijke bron is consumptie van voedsel 
van een straatverkoper in Togo. In de afgelopen tien jaar (2011-2020) 
zijn er in totaal 16 personen met cholera gemeld. De infectie was in alle 
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gevallen in het buitenland opgelopen, voornamelijk Azië (n=10) en 
Afrika (n=5), en eenmaal in Midden-Amerika (zie Figuur 10.2.1).  
 

10.2.4 Tabellen en figuren 
Tabel 10.2.1 Aantal meldingen en karakteristieken van patiënten met cholera, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 
Totaal 1 0 2 1 2 
Man 1  1 1 1 
0-17 jaar 
18-39 jaar 
40-64 jaar  
65+ 

0 
0 
1 
0 

 0 
0 
2 
0 

0 
0 
0 
1 

0 
2 
0 
0 

Ziekenhuisopname 1  0 1 2 
Overleden 0  0 0 0 
Buitenland 

Afrika 
Azië 

1 
1 
0 

 2 
1 
1 

1 
0 
1 

2 
2* 
0 

* Betrof 1 huishouden. 
 

 
Figuur 10.2.1 Aantal gerapporteerde patiënten met cholera en de regio van 
infectie, 2011-2020 
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11 Virologische Weekstaten 

Auteurs: Roan Pijnacker (RIVM), Eelco Franz (RIVM) 
 

11.1 Hoofdpunten  
• In 2020 werden 352 rotavirusdetecties gemeld, wat 64% minder 

is dan het gemiddelde van 981 in 2016-2019. Naar schatting 
waren er 1.517 ziekenhuisopnames door rotavirus, waarvan 
1.152 (75%) onder kinderen jonger dan vijf jaar. Dit zijn er 66% 
minder dan het gemiddelde 4.512 aantal opnames door rotavirus 
in 2016-2019.  

• In het epidemiologisch jaar 2019/2020 (juni t/m juli) werden 
2.533 norovirusdetecties gemeld, wat 15% minder is dan het 
gemiddelde van 2.978 in dezelfde periode in 2015/2016-
2018/2019. Het aantal norovirusdetecties in april t/m juni 2020 
was echter fors onder het aantal detecties in dezelfde periode in 
2016-2019 (n=92, een daling van 79%).  

• Hepatitis E (HEV) was met 167 detecties in 2020 ongeveer een 
derde (28%) lager dan in 2016-2019. 

 
11.2 Rotavirus 

Rotavirus is een ziekteverwekker die diarree en overgeven veroorzaakt. 
Vooral jonge kinderen zijn gevoelig voor een rotavirusinfectie en kunnen 
met uitdrogingsverschijnselen in het ziekenhuis belanden. Overlijden 
door rotavirus is zeldzaam. Rotavirus heeft een incubatieperiode van 
1 tot 3 dagen en verspreidt zich voornamelijk feco-oraal, maar ook 
indirect, via bijvoorbeeld oppervlakken. Tegen rotavirus wordt in 
Nederland niet gevaccineerd. Mogelijk verandert dit in de komende 
jaren, want de Gezondheidsraad bracht begin 2021 het advies uit om 
rotavirus deel uit te laten maken van het Rijksvaccinatieprogramma 
(55). 
In 2020 werd het laagst aantal rotavirusdetecties gemeld sinds het 
begin van de Virologische Weekstaten in 2005. Er werden 352 
rotavirusdetecties gemeld, ten opzichte van gemiddeld 981 (spreiding 
682-1.054 rotavirusdetecties) in 2016-2019. Normaliter neemt het 
aantal rotavirusdetecties toe in januari/februari, piekt het in maart/april 
(met uitzondering van laag-endemisch jaar 2016), en loopt het ten 
einde in juni (zie Figuur 11.1). In 2020 bleef een piek echter uit, toen na 
de eerste COVID-19-lockdownmaatregelen begin maart het aantal 
rotavirusdetecties sterk daalde. In april, mei en juni werden 
respectievelijk 96%, 92% en 71% minder rotavirusdetecties gemeld ten 
opzichte van het gemiddelde in dezelfde maanden in 2015-2020.  
Het aantal ziekenhuisopnames voor rotavirus wordt elk jaar geschat op 
basis van specifieke diagnosecodes (ICD-10-codes A0, A09, K52 en 
K529) uit ziekenhuisdata. Omdat hier ook opnames onder vallen die niet 
zijn veroorzaakt door rotavirus, wordt hier een correctie op uitgevoerd. 
Dit wordt gedaan door een lineaire regressieanalyse tussen de 
ziekenhuisopnames met eerder genoemde diagnosecodes als 
uitkomstvariabele en het aantal rotavirusdetecties en leeftijd als 
onafhankelijke variabelen (ook wel predictors genoemd). Resulterende 
coëfficiënten worden vervolgens gebruikt om het aantal 
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rotavirusziekenhuisopnames te schatten op basis van het aantal 
rotavirusdetecties in de Virologische Weekstaten. Data over 
ziekenhuisopnames door rotavirus zijn geschat op basis van 
ziekenhuisdata t/m 2018, omdat recentere data nog niet beschikbaar 
waren. In 2020 werden er 1.517 ziekenhuisopnames door rotavirus 
geschat, waarvan het merendeel onder kinderen jonger dan vijf jaar 
(n=1,152, 75%). Dit is tussen de 55% en 70% minder dan het aantal 
opnames in 2016-2019, toen gemiddeld 4.512 ziekenhuisopnames door 
rotavirus werden geregistreerd (spreiding: 3.384–5.141). 
 

11.3 Norovirus 
De meest voorkomende klachten van norovirus zijn misselijkheid, 
braken, hoofdpijn, buikpijn, diarree en milde koorts. Klachten beginnen 
meestal acuut na 12 tot 48 uur en verdwijnen vaak na 2 tot 3 dagen bij 
volwassenen en na ongeveer een week bij kinderen.  
Omdat het norovirusseizoen zich voornamelijk afspeelt in de winter, wordt 
voor norovirus een epidemiologisch jaar gehanteerd dat is gedefinieerd 
als juli 2019 t/m juni 2020. In epidemiologisch jaar 2019/2020 werden 
2.533 norovirusdetecties gemeld, wat lager is dan de afgelopen vijf jaren, 
met gemiddeld 3.083 norovirusdetecties (spreiding: 2.654–3.504). Net 
als andere jaren piekte het aantal norovirusdetecties in december/januari 
(n=1,096, 43%). Deze afname is hoogstwaarschijnlijk vooral het gevolg 
van de COVID-19-lockdownmaatregelen die werden ingevoerd in maart 
2020. Dit werd gereflecteerd in het aantal norovirusdetecties in april t/m 
juni 2020, dat 80% lager was (n=92) dan het gemiddelde van 450 
detecties (spreiding: 275–589 detecties) in dezelfde periode in 2014/2015 
– 2018/2019.  
 

11.4 Hepatitis E-virus 
In Nederland werd een vijfvoudige toename van het aantal 
laboratoriumbevestigde HEV-infecties gerapporteerd vanaf 2014 (zie 
Figuur 11.3). De meerderheid van de HEV-infecties in de algemene 
populatie verdwijnt zonder symptomen of gaat over als zelfbeperkende 
hepatitis. De meeste klinische HEV-infecties en ernstige ziekte worden 
waargenomen bij mannen van middelbare en hogere leeftijd, vaak 
gekarakteriseerd met onderliggend lijden. Immuun gecompromitteerde 
patiënten, zoals transplantatiepatiënten, hebben een risico op het 
ontwikkelen van een chronische hepatitis en levercirrose.  
Het aantal Hepatitis E-virus (HEV) detecties was met 167 detecties in 
2020 tussen de 10% en 44% lager dan in 2016-2019, toen gemiddeld 
231 HEV-detecties werden gemeld (spreiding: 192–300). Na een sterke 
toename van het aantal HEV-detecties in 2014, van 67 detecties in 2013 
naar 205 in 2014, werden twee ‘piekjaren’ 2015 en 2016 gezien, met 
rond de 300 detecties. De drie jaren erna, 2017-2019, werden rond de 
200 HEV-detecties gemeld. Dat het aantal HEV-detecties in 2020 lager 
is, zou te maken kunnen hebben met de COVID-19-lockdown, maar 
welke rol dit heeft gespeeld is lastig te bepalen. Naar aanleiding van de 
toename van het aantal HEV-detecties in 2014, wat ook werd gezien in 
bloeddonoren (56), is in 2017 screening van bloeddonoren op HEV 
ingevoerd door Sanquin. Een case-controlestudie naar acute 
symptomatische HEV gedurende 2015-2017 in Nederland liet als 
voornaamste risicofactor het eten van varkensvleesproducten zien, 
waarvan de belangrijkste droge, rauw varkensworst (57). Dit bevestigde 



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 95 van 111 

wat ook werd gezien in een studie naar HEV-seroprevalentie onder 
Nederlandse bloeddonoren, hoewel transmissie via de omgeving (zoals 
besmet water) ook een (minder grote) rol kan spelen (58). De exacte 
reden van de HEV-toename is echter onbekend.  
 

11.5 Tabellen en figuren 

Figuur 11.1 Aantal gemelde rotavirusdetecties in de Virologische Weekstaten naar 
jaar en maand, 2016-2020 

 

Figuur 11.2 Aantal gemelde norovirusdetecties in de Virologische Weekstaten naar 
jaar en maand, 2015-2020 
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Figuur 11.3 Aantal gemelde hepatitis E (HEV) detecties in de Virologische 
Weekstaten naar jaar en maand, 2011-2020 
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12 Ziektelast 

Auteurs: Eelco Franz (RIVM), Elisa Benincà (RIVM), Lapo Mughini Gras 
(RIVM) 
 
Jaarlijks wordt geanalyseerd hoeveel jaren er gemiddeld verloren gaan 
door een slechte gezondheid of door overlijden (ziektelast) als gevolg 
van 14 geselecteerde pathogenen die maag-darminfecties veroorzaken 
en die voornamelijk via voedsel worden overgedragen (ongeveer voor 
60%, rest in milieu, direct contact met dieren, enzovoort). Ook kunnen 
mensen via de omgeving in aanraking komen met deze 
ziekteverwekkers, bijvoorbeeld via oppervlaktewater, dieren of andere 
mensen. 
 
Voor het kwantificeren van de ziektelast wordt een internationale 
meeteenheid gebruikt, namelijk Disability Adjusted Life Years (DALY's). 
De geschatte ziektelast via voedsel in 2020 was 3.600 DALY's, met een 
daling van 22% ten opzichte van 2019 (4.600 DALY's). Voor alle 
14 ziekteverwekkers samen was het totaal aantal DALY's in 2020 
ongeveer 7.000 (zie Tabel 12.1). Dat is 36% minder dan voor 2019, 
2018 en 2017 (ongeveer 11.000 DALY's per jaar).  
De totale kosten van deze ziektelast bedroeg in 2020 naar schatting 
282 miljoen euro, veel minder dan in 2019 (423 miljoen euro) en 2018 
(426 miljoen euro). De geschatte kosten omvatten de directe medische 
kosten, bijvoorbeeld in ziekenhuizen, maar ook de kosten van de patiënt 
en familie, zoals reiskosten. Hieronder vallen ook de kosten die in 
andere sectoren worden gemaakt, bijvoorbeeld als gevolg van 
arbeidsverzuim. Ook de kosten als gevolg van besmet voedsel daalden 
fors: 153 miljoen euro in 2020 tegenover 181 miljoen euro in 2019 en 
178 miljoen euro in 2018. 
 
De ziektelast die specifiek is toe te schrijven aan voedsel nam af van 
4.200 in 2019 naar 3.600 in 2020, maar het relatieve belang van deze 
transmissieroute nam toe (zie Tabel 12.2). Dit laatste is 
hoogstwaarschijnlijk ook een effect van de COVID-19-pandemie, 
aangezien tijdens de pandemie het internationale reizen aanzienlijk is 
afgenomen, waardoor het relatieve belang van de andere routes is 
toegenomen. 
 
Een meer uitgebreide versie is de lezen in het rapport ‘Disease burden of 
food related pathogens in The Netherlands, 2020’ (4).  
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Tabel 12.1 Geschatte ziektelast van een geselecteerd aantal voedsel-
overdraagbare pathogenen in Nederland voor de jaren 2016- 2020, totaal en per 
pathogeen1 
 2016 2017 2018 2019           2020             
Campylobacter spp. 3.600 3.100 3.200 3.300 2.100 
STEC O157 150 150 150 150 150 
Salmonella spp. 1.400 1.200 1.100 1.100 800 
Listeria 
monocytogenes 

450 280 260 180 180 

B. cereus toxine 32 32 32 33 33 
C. perfringens toxine 200 200 200 200 200 
S. aureus toxine 220 220 220 220 220 
Norovirus 2.200 1.600 1.900 1.800 800 
Rotavirus 670 1.100 1.200 1.100 390 
Hepatitis A-virus 44 200 100 90 28 
Hepatitis E-virus 740 510 510 460 390 
Cryptosporidium spp.  190 120 160 120 30 
Giardia spp.  220 220 220 220 60 
Toxoplasma gondii 1.900 1.900 1.900 1.900 1.900 
Totaal 12.000 11.000 11.000 11.000 7.300 

1 Gepresenteerde getallen zijn afgerond: ≥ 100.000 tot drie significante cijfers (bijvoorbeeld 
123.256 = 123.000); tussen <100.000 en ≥10 tot twee significante cijfers (bijvoorbeeld 
1.325 = 1.300) en <10 tot 1 significante cijfers (bijvoorbeeld 0,0023=0,002). 
 
Tabel 12.2 Bijdrage (absoluut en relatief) van verschillende transmissieroutes aan 
het totaal aantal cases van 14 geselecteerde voedsel-overdraagbare 
ziekteverwekkers voor 2019 en 20201 
 Jaar Voedsel Milieu Humaan Dier Reizen Totaal 
Aantal 
cases 

2019 647.000 
(41%) 

193.000 
(12%) 

516.000 
(33%) 

82.000 
(5%) 

133.000 
(9%) 

1.570.000 

 2020 553.000 
(57%) 

86.000 
(9%) 

222.000 
(24%) 

40.000 
(4%) 

61.000 
(6%) 

963.000 

Ziektelast 
(DALY’s) 

2019 4.200 
(38%) 

2.200 
(20%) 

2.200 
(21%) 

1.000 
(9%) 

1.300 
(12%) 

11.000 

 2020 3.600 
(49%) 

1.500 
(21%) 

1.100  
(15%) 

600  
(8%) 

500 
 (7%) 

7.300 

1 Gepresenteerde getallen zijn afgerond: ≥ 100.000 tot drie significante cijfers (bijvoorbeeld 
123.256 = 123.000); tussen <100.000 en ≥10 tot twee significante cijfers (bijvoorbeeld 
1.325 = 1.300) en <10 tot 1 significante cijfers (bijvoorbeeld 0,0023=0,002). 
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13 Voedsel-gerelateerde uitbraken 

Auteurs: Ingrid Friesema (RIVM), Ife Slegers-Fitz-James (NVWA), 
Ingeborg Boxman (WFSR), Ben Wit (NVWA), Eelco Franz (RIVM) 

 
Het aantal geregistreerde voedsel-gerelateerde uitbraken in Nederland is 
gebaseerd op de meldingen die zijn geregistreerd door de NVWA en op 
de wettelijk verplichte meldingen in Osiris van de behandelende artsen 
via de GGD’en bij het RIVM-CIb. De meldingen worden vervolgens 
samengevoegd, en waar een uitbraak via beide routes is gemeld worden 
ze gekoppeld tot één melding.  
 
Sinds 2015 worden alle meldingen van uitbraken (dat wil zeggen twee of 
meer zieken) bij de NVWA ingevoerd in Osiris, ongeacht of naar 
aanleiding van deze meldingen een inspectie en/of monstername heeft 
plaatsgevonden. Anonieme meldingen, uitgezonderd meldingen van grote 
uitbraken, worden niet ingevoerd. Dit is anders dan de voorgaande jaren 
waarbij de invoer werd beperkt tot de meldingen van uitbraken waarbij 
monstername heeft plaatsgevonden. Het aantal geregistreerde voedsel-
gerelateerde uitbraken wordt jaarlijks gerapporteerd door het RIVM-CIb; 
onderstaande cijfers zijn uit dit rapport afkomstig. 
 
De NVWA registreerde in 2020 551 meldingen van voedsel-gerelateerde 
uitbraken waarbij 1.859 mensen ziek werden. Daarnaast kwamen via 
de meldingsplicht/GGD’en 16 meldingen van voedsel-gerelateerde 
uitbraken bij het RIVM-CIb binnen, met in totaal 201 gerelateerde 
zieken. Door beide instanties samen werden 559 voedsel-gerelateerde 
uitbraken met 1.907 ziektegevallen geregistreerd, waarbij acht 
uitbraken bij beide instanties zijn gemeld. Deze getallen zijn een 
onderschatting, omdat niet iedere zieke de NVWA informeert of naar de 
huisarts gaat, waarbij deze laatste in veel gevallen geen meldingsplicht 
heeft. Het aantal geregistreerde uitbraken, en daarmee ook het totaal 
aantal zieken, lag in 2020 beduidend lager dan in voorgaande jaren (zie 
Figuur 13.1). Het aantal uitbraken en zieken daalde in 2020 met 
respectievelijk 24% en 38% ten opzichte van 2019. De belangrijkste 
oorzaak daarvan is de COVID-19-pandemie. Eetgelegenheden zijn 
gedurende vrijwel het gehele jaar gesloten of beperkt open geweest. 
Bijeenkomsten, feesten en festivals werden afgelast of hadden slechts 
een beperkt aantal bezoekers of genodigden.  
 
De meerderheid van de uitbraken bestond uit 2 tot en met 4 zieken 
(85%) gevolgd door 5 tot en met 9 zieken (14%). In 2020 waren er 
3 uitbraken met 35 of meer zieken, variërend van 43 tot en met 
63 zieken. Bij 4% (22 uitbraken) van de uitbraken werd melding gemaakt 
van een ziekteverwekker. Meestal werd alleen een ziekteverwekker bij 
één of meer patiënten aangetroffen (3%; 17 uitbraken), in 0,4% van de 
uitbraken werd door Wageningen Food Safety Research (WFSR) een 
ziekteverwekker in voedsel- en/of omgevingsmonsters aangetoond 
(2 uitbraken) en in 0,5% van de uitbraken werd de ziekteverwekker in 
één of meer patiënten en voedsel- en/of omgevingsmonsters aangetoond 
(3 uitbraken). 
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Het aantal Campylobacter-uitbraken was relatief normaal met 
8 uitbraken en 26 zieken (zie Tabel 13.1). De grootste uitbraak 
(63 zieken) van 2020 werd door norovirus veroorzaakt, met als meest 
waarschijnlijke bron een buffet op een boot. Norovirus werd echter in 
tegenstelling tot voorgaande jaren weinig gevonden in 2020: 
3 uitbraken met in totaal 85 zieken, aangetoond bij patiënten. Ook 
Salmonella-uitbraken kwamen met 5 uitbraken en 87 zieken minder 
vaak voor. Een Salmonella Enteritidis-uitbraak viel daarbij het meest op. 
Deze kwam onder de aandacht door meerdere zieken in een instelling 
die op basis van epidemiologisch onderzoek Turkse pizza van één 
specifieke horecazaak als bron bleek te hebben. Vervolgens bleek uit de 
Salmonella-kiemsurveillance dat er ook zieken buiten de instelling 
waren, opnieuw met een sterke link naar Turkse pizza. In totaal werden 
56 zieken geregistreerd binnen deze uitbraak. Verder waren er 
3 uitbraken met Listeria monocytogenes (24 zieken), waarbij in alle drie 
een link werd gevonden met een voedselproduct (forelfilet, paling en 
zachte kaas). Deze links werden gevonden met behulp van de 
gezamenlijke RIVM/WFSR-database voor whole genome sequenties, 
waarbij de voedsel- en omgevingsisolaten clusterden met 
patiëntisolaten. Bij alle drie was de besmetting tijdens het productie-
/verwerkingsproces opgetreden. Verder werd er een uitbraak van 
shigellose met 4 zieken gemeld en werd Bacillus cereus aangetroffen in 
bevroren tonijnburger (3 zieken), en neurotoxines wijzend op 
ciguatoxine in red snapper (5 zieken). 
Een meer uitgebreide versie is de lezen in het rapport ‘Registratie 
voedsel-gerelateerde uitbraken in Nederland, 2020’ (3).  
 

 
Figuur 13.1 Aantal meldingen van voedsel-gerelateerde uitbraken (kolommen) en 
aantal zieken (lijn) per jaar, geregistreerd door de NVWA en/of de GGD’en bij het 
RIVM-CIb, 2011-2020 
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Tabel 13.1 Aantal uitbraken, geregistreerd door de NVWA en/of de GGD’en bij het 
RIVM-CIb, naar ziekteverwekker in voedsel-/omgevingsmonsters en/of patiënten, 
2016-2020  

2016 2017 2018 2019 2020 

B. cereus* 0 2 0 0 1 
S. aureus* 0 0 1 0 0 
C. perfringens* 0 0 0 0 0 
Campylobacter spp. 9 5 13 7 8 
L. monocytogenes 0 1 0 2 3 
Salmonella spp. 9 15 7 13 5 
Shigella spp. 1 1 0 0 1 
STEC/EHEC 1 0 2 0 0 
Yersinia spp 1 0 0 0 0 
Hepatitis A-virus 1 1 2 0 0 
Norovirus 25 18 16 17 3 
Histamine-
intoxicatie 

3 4 2 1 0 

Ciguateratoxine 0 0 0 0 1 
Lintworm 0 1 0 0 0 
Giardia 0 0 1 1 0 
D. fragilis, B. 
hominis 

0 0 0 1 0 

Totaal bekend 50 48 44 42 22 
% bekend 8,4% 7,2% 5,8% 5,7% 3,9% 
Onbekend 544 621 712 693 537 
Totaal 594 669 756 735 559 

* B. cereus, S. aureus en C. perfringens zijn alleen meegenomen als er meer dan 
100.000 kve/g werd aangetroffen.  
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14 Algemene discussie en conclusies 

Dit rapport geeft een overzicht van de epidemiologische situatie 
betreffenden gastro-intestinale en zoönotische infecties in Nederland 
gedurende 2020. Dit omvat een divers scala aan ziekteverwekkers die via 
verschillende transmissieroutes (voedsel, milieu, dier, mens) ziekte bij de 
mens veroorzaken. In 2020 was sprake van een aanzienlijke daling van 
het aantal gemelde gastro-intestinale infecties ten opzichte van de jaren 
ervoor. Dit was waarschijnlijk het gevolg van lockdown-maatregelen die 
zijn genomen gedurende de COVID-19-pandemie. Een combinatie van 
verminderde blootstelling aan de ziekteverwekkers, zoals sluiting van 
restaurants en uitgaansgelegenheden, social distancing en verbod op 
samenscholingen, beperkingen op internationaal reizen, verbeterde 
hygiëne, en verminderd zorgzoekend gedrag van patiënten hebben hierin 
waarschijnlijk een belangrijke rol gespeeld. 
 
De mate van afname in 2020 verschilde sterk per ziekteverwekker. De 
sterkste afname werd waargenomen bij mens-op-mens overdraagbare 
infecties zoals norovirus en rotavirus. Dit is waarschijnlijk het gevolg van 
verminderde mogelijkheden tot directe of indirecte (via de omgeving) 
transmissie door onder andere social distancing, verbod op samenscholing 
en verbeterde persoonlijk hygiëne (handen wassen). Daarnaast was er 
een aanzienlijke afname van voedsel-gerelateerde infecties die kan 
worden verklaard door reisbeperkingen, door het sluiting van restaurants 
en uitgaansgelegenheden, evenals door een verbod op samenscholing 
(zoals barbecueën). Ook het potentieel zorgmijdend gedrag van mensen 
kan een significante rol hebben gespeeld in de daling van het aantal 
laboratorium-bevestigde gevallen. De relatieve bijdrage van deze 
verschillende factoren is moeilijk te kwantificeren.  
 
De sterke daling van veel (met name voedsel-gerelateerde) infecties 
was niet zichtbaar voor listeriose. Een verklaring is het feit dat de 
listeriosesurveillance is gericht op ernstige infecties (sepsis, meningitis) 
en er hoogstwaarschijnlijk minimaal zorgmijdend gedrag was 
betreffende listeriose. Bovendien is listeriose nauwelijks reis-
gerelateerd, maar vooral een infectie die wordt opgelopen via 
voedselproducten die men thuis bewaart en consumeert. Voor 
leptospirose, dat wordt opgedaan via het milieu, was zelfs een stijging 
te zien betreffende de infecties die in Nederland werden opgedaan. Dit 
wijst op een onveranderde (en mogelijk zelfs hogere bloostelling) van 
leptospiren vanuit het milieu gedurende de COVID-19-pandemie.  
 
Of de waargenomen effecten van COVID-19 een blijvend karakter 
hebben, zal in 2022 helder worden. Enerzijds kan men verwachten dat 
het opheffen van de lockdownmaatregelen, zoals de 1,5 meter en 
beperkingen op reizen of groepsgrootte, direct invloed zullen hebben op 
de her-opkomst van infectieziekten, waaronder de gastro-intestinale 
infecties. De daling van het aantal ziektegevallen zoals beschreven in dit 
rapport zal naar verwachting overgaan in een stijging richting aantallen 
zoals waargenomen pre-COVID-19. Voor infectieziekten waar immuniteit 
middels circulatie een belangrijke rol speelt, zoals bij rotavirus en 
norovirus, kunnen de aantallen (tijdelijk) hoger worden dan in de pre-
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COVID-19-periode. Voor rotavirus is dit vooral relevant voor jonge 
kinderen, die het meest gevoelig zijn voor een ernstige rotavirus-
infectie; voor norovirus geldt dit voor alle leeftijdsgroepen. Daarnaast 
bestaat de mogelijkheid dat we te maken krijgen met een inhaaleffect 
van gastro-enterale uitbraken. Door het sluiten van de horeca, het 
afgelasten van festivals, maar ook het niet of minder hebben van 
feestjes in eigen omgeving gedurende lange periode, is de verwachting 
dat veel evenementen in relatief korte tijd zullen worden gepland of 
ingehaald. Dit kan leiden tot een (tijdelijke) piek in de hoeveelheid 
uitbraken die gemeld zal worden. Anderzijds zou het kunnen gebeuren 
dat het gedrag van mensen (zoals persoonlijke hygiëne en 
keukenhygiëne) (deels) is veranderd, wat een blijvend effect op het 
aantal voedselinfecties zou kunnen hebben.  
 
Ongeacht het scenario, het blijft van groot belang dat we gastro-
enterale pathogenen en zoönosen blijven monitoren middels 
laboratorium- en kiemsurveillance. Met de steeds bredere toepassing 
van de generieke techniek WGS zullen we steeds beter in staat zijn om 
onze surveillance te optimaliseren en om bron- en contactonderzoek 
samen met onze partners te verbeteren. Voor 2022 zullen we deze 
techniek verder uitrollen binnen het RIVM.  
 



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 105 van 111 

Referenties 

1. Reukers DFM, van Asten L, Brandsema PS, Dijkstra F, Hendriksen 
JMT, Hooiveld M, et al. Annual report Surveillance of COVID-19, 
influenza and other respiratory infections in the Netherlands: winter 
2020/2021. Bilthoven: RIVM; 2021. Report No.: 2021-0133. 

2. de Greeff S, Schoffelen A, Verduin C. NethMap 2021. Consumption 
of antimicrobial agents and antimicrobial resistance among 
medically important bacteria in the Netherlands in 2020 / MARAN 
2021. Monitoring of Antimicrobial Resistance and Antibiotic Usage in 
Animals in the Netherlands in 2020. Rijksinstituut voor 
Volksgezondheid en Milieu RIVM; 2021. 

3. Friesema IHM, Slegers-Fitz-James IA, Wit B, Boxman ILA, Franz E. 
Registratie voedselgerelateerde uitbraken in Nederland, 2020. 
Bilthoven: RIVM; 2021. Report No.: 2020-0106. 

4. Benincà E, Lagerweij GR, Pijnacker R, Friesema IHM, Kretschmar M, 
Franz E, et al. Disease burden of food-related pathogens in the 
Netherlands in 2020. Bilthoven: RIVM; 2021. 

5. Mughini-Gras L, Pijnacker R, Coipan C, Mulder AC, Fernandes Veludo 
A, de Rijk S, et al. Sources and transmission routes of 
campylobacteriosis: A combined analysis of genome and exposure 
data. J Infect. 2021;82(2):216-26. 

6. Bouwknegt M, van Pelt W, Kubbinga ME, Weda M, Havelaar AH. 
Potential association between the recent increase in 
campylobacteriosis incidence in the Netherlands and proton-pump 
inhibitor use - an ecological study. Euro Surveill. 2014;19(32). 

7. Pijnacker R, Friesema IHM, Franz E, W. van Pelt. Trends van 
shigellosemeldingen in Nederland, 1988-2015. Infectieziekten 
bulletin. 2017;28(4):8. 

8. Kotloff KL, Riddle MS, Platts-Mills JA, Pavlinac P, Zaidi AKM. 
Shigellosis. Lancet. 2018;391(10122):801-12. 

9. DuPont HL, Levine MM, Hornick RB, Formal SB. Inoculum size in 
shigellosis and implications for expected mode of transmission. J 
Infect Dis. 1989;159(6):1126-8. 

10. Simms I, Field N, Jenkins C, Childs T, Gilbart VL, Dallman TJ, et al. 
Intensified shigellosis epidemic associated with sexual transmission 
in men who have sex with men--Shigella flexneri and S. sonnei in 
England, 2004 to end of February 2015. Euro Surveill. 2015;20(15). 

11. Chiou CS, Izumiya H, Kawamura M, Liao YS, Su YS, Wu HH, et al. 
The worldwide spread of ciprofloxacin-resistant Shigella sonnei 
among HIV-infected men who have sex with men, Taiwan. Clin 
Microbiol Infect. 2016;22(4):383.e11-.e16. 

12. Ingle DJ, Easton M, Valcanis M, Seemann T, Kwong JC, Stephens N, 
et al. Co-circulation of Multidrug-resistant Shigella Among Men Who 
Have Sex With Men in Australia. Clin Infect Dis. 2019;69(9):1535-
44. 

13. Bowen A, Grass J, Bicknese A, Campbell D, Hurd J, Kirkcaldy RD. 
Elevated Risk for Antimicrobial Drug-Resistant Shigella Infection 
among Men Who Have Sex with Men, United States, 2011-2015. 
Emerg Infect Dis. 2016;22(9):1613-6. 

  



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 106 van 111 

14. Mughini-Gras L, van Pelt W, van der Voort M, Heck M, Friesema I, 
Franz E. Attribution of human infections with Shiga toxin-producing 
Escherichia coli (STEC) to livestock sources and identification of 
source-specific risk factors, The Netherlands (2010-2014). Zoonoses 
Public Health. 2018;65(1):e8-e22. 

15. Friesema IH, Van De Kassteele J, De Jager CM, Heuvelink AE, Van 
Pelt W. Geographical association between livestock density and 
human Shiga toxin-producing Escherichia coli O157 infections. 
Epidemiology and Infection. 2011;139(7):1081-7. 

16. Smith JL, Fratamico PM, Gunther NW. Shiga Toxin-Producing 
Escherichia coli. Advances in Applied Microbiology. 2014;86:145-97. 

17. Friesema IHM, Kuiling S, van der Voort M, in 't Veld PH, Heck MEOC, 
Franz E. Surveillance van Shiga toxine-producerende Escherichia coli 
(STEC) in Nederland, 2016. Infectieziekten Bulletin. 
2017;28(7):228-35. 

18. Frank C, Werber D, Cramer JP, Askar M, Faber M, An der Heiden M, 
et al. Epidemic profile of Shiga-toxin-producing Escherichia coli 
O104:H4 outbreak in Germany. New England Journal of Medicine. 
2011;365(19):1771-80. 

19. Beutin L, Martin A. Outbreak of Shiga toxin-producing Escherichia 
coli (STEC) O104:H4 infection in Germany causes a paradigm shift 
with regard to human pathogenicity of STEC strains. Journal of Food 
Protection. 2012;75(2):408-18. 

20. Ranasinghe RASS, Satharasinghe DA, Tang JYH, Rukayadi Y, Radu 
KR, New CY, et al. Persistence of Listeria monocytogenes in food 
commodities: foodborne pathogenesis, virulence factors, and 
implications for public health. Food Research. 2021;5(1):1-19. 

21. Filipello V, Mughini-Gras L, Gallina S, Vitale N, Mannelli A, Pontello 
M, et al. Attribution of Listeria monocytogenes human infections to 
food and animal sources in Northern Italy. Food Microbiol. 
2020;89:103433. 

22. Schlech WF. Epidemiology and Clinical Manifestations of Listeria 
monocytogenes Infection. Microbiol Spectr. 2019;7(3). 

23. Maertens de Noordhout C, Devleesschauwer B, Angulo FJ, Verbeke 
G, Haagsma J, Kirk M, et al. The global burden of listeriosis: a 
systematic review and meta-analysis. The Lancet Infectious 
diseases. 2014;14(11):1073-82. 

24. Chlebicz A, Slizewska K. Campylobacteriosis, Salmonellosis, 
Yersiniosis, and Listeriosis as Zoonotic Foodborne Diseases: A 
Review. Int J Environ Res Public Health. 2018;15(5). 

25. Ruppitsch W, Pietzka A, Prior K, Bletz S, Fernandez HL, Allerberger 
F, et al. Defining and Evaluating a Core Genome Multilocus 
Sequence Typing Scheme for Whole-Genome Sequence-Based 
Typing of Listeria monocytogenes. J Clin Microbiol. 
2015;53(9):2869-76. 

26. Godshall CE, Suh G, Lorber B. Cutaneous listeriosis. J Clin Microbiol. 
2013;51(11):3591-6. 

27. Shin EC, Jeong SH. Natural History, Clinical Manifestations, and 
Pathogenesis of Hepatitis A. Cold Spring Harb Perspect Med. 
2018;8(9). 

  



RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 107 van 111 

28. European Centre for Disease Prevention and Control. 
Epidemiological update: hepatitis A outbreak in the EU/EEA mostly 
affecting men who have sex with men [internet]. 2018 [cited 1 May 
2019]. Available from: https://ecdc.europa.eu/en/news-
events/epidemiological-update-hepatitis-outbreak-eueea-mostly-
affecting-men-who-have-sex-men-2 

29. Friesema IHM, Sonder GJ, Petrignani MWF, Meiberg AE, Van 
Rijckevorsel GG, Ruijs WL, et al. Spillover of a hepatitis A outbreak 
among men who have sex with men (MSM) to the general 
population, the Netherlands, 2017. Euro Surveill. 
2018;23(23):pii=1800265. 

30. LCI-RIVM. Richtlijn Botulisme [internet]. 2019 [cited 2021. Available 
from: https://lci.rivm.nl/richtlijnen/botulisme 

31. de Boer MG, van Thiel SW, Lambert J, Richter C, Ridwan BU, van 
Rijn MA, et al. [Disease outbreak of botulism food poisoning on a 
mini cruise]. Ned Tijdschr Geneeskd. 2009;153(16):760-4. 

32. Swaan CM, van Ouwerkerk IM, Roest HJ. Cluster of botulism among 
Dutch tourists in Turkey, June 2008. Euro Surveill. 2010;15(14). 

33. Hintaran AD, Pruissen DMO, Stam AJ, Engelsma ME, Janse LE, 
Fanoy E, et al. Botulisme bij een Poolse arbeider in Zeist. Tijdschr 
Infectieziekten. 2017;12(3):84-7. 

34. Vlaanderen F, Cuperus T, Keur I, De Rosa M, Rozendaal H, Friesema 
I, et al. Staat van Zoönosen 2020. Bilthoven: RIVM; 2021. Report 
No.: RIVM Rapport 2021-0xxx. 

35. LCI-RIVM. Richtlijn Brucellose 2007 [internet]. [cited. Available 
from: https://lci.rivm.nl/richtlijnen/brucellose 

36. World Health Organization (WHO). Human leptospirosis: guidance 
for diagnoses, surveillance and control. Geneva: WHO; 2003; 2003. 

37. Haake DA, Levett PN. Leptospirosis in humans. Curr Top Microbiol 
Immunol. 2015;387:65-97. 

38. Pijnacker R, Goris MG, Te Wierik MJ, Broens EM, van der Giessen 
JW, De Rosa M, et al. Marked increase in leptospirosis infections in 
humans and dogs in the Netherlands, 2014. Euro Surveill. 
2016;21(17). 

39. Vlaanderen F, Cuperus T, Keur I, De Rosa M, Rozendaal H, Friesema 
I, et al. Staat van Zoönosen 2019. Bilthoven: Rijksinstituut voor 
Volksgezondheid en Milieu (RIVM); 2020. 

40. LCI-RIVM. Richtlijn Antrax [internet]. 2002 [cited 2021. Available 
from:  

41. Rijksinstituut voor Volksgezondheid en Milieu (RIVM). LCI richtlijn 
Hantavirusinfectie [internet]. [cited. Available from: 
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/hantavirusinfectie 

42. Swanink C, Reimerink J, Gisolf J, de Vries A, Claassen M, Martens L, 
et al. Autochthonous Human Case of Seoul Virus Infection, the 
Netherlands. Emerg Infect Dis. 2018;24(12):2158-63. 

43. Maas M, Swart A. Puumala orthohantavirus in 2020. Infectieziekten 
Bulletin. 2020;31(2). 

44. LCI-RIVM. Richtlijn Trichinellose [internet]. 2010 [cited. Available 
from: https://lci.rivm.nl/richtlijnen/trichinellose 

45. LCI-RIVM. Richtlijn Tularemie [internet]. 2017 [cited. Available 
from: https://lci.rivm.nl/richtlijnen/tularemie 

46. Vlaanderen F, Cuperus T, Keur I, De Rosa M, Rozendaal H, Friesema 
I, et al. Staat van Zoönosen 2020. Bilthoven: RIVM; 2021. Report 
No.: RIVM Rapport 2021-0xxx. 

https://ecdc.europa.eu/en/news-events/epidemiological-update-hepatitis-outbreak-eueea-mostly-affecting-men-who-have-sex-men-2
https://ecdc.europa.eu/en/news-events/epidemiological-update-hepatitis-outbreak-eueea-mostly-affecting-men-who-have-sex-men-2
https://ecdc.europa.eu/en/news-events/epidemiological-update-hepatitis-outbreak-eueea-mostly-affecting-men-who-have-sex-men-2
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/botulisme
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/brucellose
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/hantavirusinfectie
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/trichinellose
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/tularemie


RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 108 van 111 

47. Rijks J, Kik M, Koene M, Engelsma M, Van Tulden P, Montizaan M, et 
al. Tularaemia in a brown hare (Lepus europaeus) in 2013: first 
case in the Netherlands in 60 years. Eurosurveillance. 
2013;18(49):20655. 

48. DWHC. Bever met tularemie (hazenpest) in Limburg [internet]. 
2020 [cited. Available from: https://www.dwhc.nl/bever-tularemie-
limburg/ 

49. LCI-RIVM. Richtlijn Rabiës [internet]. 2016 [cited. Available from: 
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/rabies 

50. van Thiel P-PA, de Bie RM, Eftimov F, Tepaske R, Zaaijer HL, van 
Doornum GJ, et al. Fatal human rabies due to Duvenhage virus from 
a bat in Kenya: failure of treatment with coma-induction, ketamine, 
and antiviral drugs. PLoS neglected tropical diseases. 
2009;3(7):e428. 

51. Manesh A, Meltzer E, Jin C, Britto C, Deodhar D, Radha S, et al. 
Typhoid and paratyphoid fever: a clinical seminar. J Travel Med. 
2021;28(3). 

52. Masuet-Aumatell C, Atouguia J. Typhoid fever infection - Antibiotic 
resistance and vaccination strategies: A narrative review. Travel 
Med Infect Dis. 2021;40:101946. 

53. Sack DA, Sack RB, Nair GB, Siddique AK. Cholera. Lancet. 
2004;363(9404):223-33. 

54. LCI-RIVM. Richtlijn Cholera [internet]. 2019 [cited 2021. Available 
from: https://lci.rivm.nl/richtlijnen/cholera 

55. Gezondheidsraad. Vaccinatie tegen rotavirus 2021. Den Haag: 
Gezondheidsraad 2021; publicatienr. 2021/31.; 2021. 

56. Zaaijer HL. No artifact, hepatitis E is emerging. Hepatology. 
2015;62(2):654. 

57. Tulen AD, Vennema H, van Pelt W, Franz E, Hofhuis A. A case-
control study into risk factors for acute hepatitis E in the 
Netherlands, 2015-2017. J Infect. 2019;78(5):373-81. 

58. Mooij SH, Hogema BM, Tulen AD, van Pelt W, Franz E, Zaaijer HL, et 
al. Risk factors for hepatitis E virus seropositivity in Dutch blood 
donors. BMC Infect Dis. 2018;18(1):173. 

 
 

https://www.dwhc.nl/bever-tularemie-limburg/
https://www.dwhc.nl/bever-tularemie-limburg/
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/rabies
https://lci.rivm.nl/richtlijnen/cholera


RIVM-rapport 2021-0188 

Pagina 109 van 111 

Dankwoord 

Dit rapport is grotendeels tot stand gekomen door analyse van 
surveillancedata waaraan vele organisaties, laboratoria en individuen 
een bijdrage hebben geleverd. 

• De Medisch Microbiologische Laboratoria (MMLs) die 
participeren in nationale surveillance-activiteiten betreffende 
gastro-intestinale infecties, inclusief de virologische 
laboratoriumsurveillance (virologische weekstaten) i.s.m. de 
Nederlandse Werkgroep Klinische Virologie (NVMM)  

• Artsen en GGD’en die de OSIRIS meldingen hebben verzorgd  
• GGD Amsterdam (Alje van Dam) 
• Leptospirose referentie laboratorium- Amsterdam UMC 

(Marga Goris) 
• Nationaal Referentie Laboratorium Bacteriële Meningitis 

(NRLBM)-Amsterdam UMC (Nina M. van Sorge, Wieke 
Freudenburg-de Graaf) 

• Nederlandse Voedsel- en Waren Autoriteit (NVWA) (Ben 
Wit, Ife Slegers-Fitz-James, Paul in ’t Veld) 

• Wageningen Bioveterinary Research (WBVR) (Kees 
Veldman) 

• Wageningen Food Safety Research (WFSR) (Bart Wullings, 
Greetje Castelijn, Ingeborg Boxman, Menno van der Voort) 

• RIVM: Elisa Benincà, Harry Vennema, Johan Reimerink, Anjo 
Verbruggen, Kim van der Zwaluw, Miriam Maas, Joke van der 
Giessen 
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Onderstaande is een lijst wetenschappelijke publicaties van RIVM-CIb 
afdelingen GEZ (Epidemiologie en surveillance gastro-enterale infecties en 
zoönosen) en BPD (Bacteriologische en parasitaire diagnostiek) in 2020.  
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