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Varia

Neben der molekularbiologischen Untersuchung 
nosokomialer Ausbruchsisolate beteiligen sich die 
krankenhaushygienischen Labore des LGL unter 
anderem auch an der genombasierten Überwa-
chung von Carbapenem-nichtempfindlichen Kleb-
siella pneumoniae Isolaten in Bayern. Seit Januar 
2021 wurden 79 klinische Klebsiella pneumoniae 
Isolate sequenziert, wovon bei 63 (79,7 Prozent) 
ein Carbapenemase-Gen nachgewiesen wurde. 
Die am häufigsten detektierten Carbapenemasen 
waren NDM-1 (n=19, 30,2 Prozent), OXA-48 (n=17, 
27,0 Prozent) und KPC-2 (n=13, 20,6 Prozent). 

Die Abbildung 2 kann im Internet unter 
www.bayerisches-aerzteblatt.de (Aktu-
elles Heft) abgerufen werden.

Jährlich werden dem Robert Koch-Institut rund 
1.800 nosokomiale Ausbrüche aus den Bundes-
ländern übermittelt. Davon werden etwa 15 Pro-
zent durch bakterielle und 85 Prozent durch virale 
Erreger (überwiegend Noroviren) hervorgerufen. 
Erfahrungsgemäß werden Ausbrüche mit resisten-
ten Bakterien eher erkannt, während Ausbrüche 
mit sensiblen Erregern oft nicht registriert werden, 
obgleich sie sehr viel häufiger sind. 

Ein nosokomiales Ausbruchsgeschehen im Sinne 
des Infektionsschutzgesetzes (IfSG) liegt vor, wenn 
Infektionen bei zwei oder mehreren Personen im 
zeitlichen Kontext mit einer stationären Behand-
lung auftreten, bei denen ein epidemiologischer 
Zusammenhang wahrscheinlich ist. Gemäß § 6  
Abs. 3 IfSG muss ein gehäuftes Auftreten nosoko-
mialer Infektionen dem zuständigen Gesundheits-
amt gemeldet werden, welches bei der Ermittlung 
der Infektionsquelle und der Übertragungswege 
unterstützend tätig wird. So kann die Gesund-
heitsbehörde etwa die weiterführende Untersu-
chung der Ausbruchsisolate am LGL veranlassen 
(Abbildung 1). Diese Untersuchung ist gemäß 
§ 16 Abs. 3 IfSG für alle bayerischen Kranken-
häuser kostenlos.

Genotypisierung und  
Sequenzierung am LGL

Eine wichtige Voraussetzung für die erfolgreiche 
Bekämpfung nosokomialer Ausbrüche ist die mög-
lichst genaue Charakterisierung der Ausbruchs-
isolate, um genetisch eng verwandte Erreger zu 
identifizieren und Transmissionsketten aufzude-
cken. Im Rahmen einer Ausbruchsuntersuchung 
bietet das LGL daher eine Reihe von molekularbio-
logischen Analysen an, mit denen die genetische 
Verwandtschaft der Erreger bestimmt werden 
kann. Zu diesem Zweck stehen beispielsweise die 
Puls-Feld-Gelelektrophorese (PFGE) oder im Falle 
von Staphylococcus aureus auch die spa-Typisie-
rung zur Verfügung. Nach Information des jeweils 
zuständigen Gesundheitsamtes, welches in diesem 
Fall der Antragsteller ist, können Ausbruchsisolate 

(mit Ausnahme von Mycobacterium tuberculosis) 
nebst Einsendeschein direkt an die krankenhaus-
hygienischen Labore am LGL im Sachgebiet GE1 
Hygiene gesandt werden (siehe Kontakt).

Seit 2021 können Ausbruchsisolate zudem mit-
tels Vollgenomsequenzierung (Next-Generation- 
Sequencing – NGS) untersucht werden. Nach 
Eintreffen der Isolate am LGL liegen die Sequen-
zierungsergebnisse in der Regel bereits nach 48 
bis 72 Stunden vor. Die Ergebnisse erlauben so-
wohl detaillierte Aussagen über die genetische 
Verwandtschaft und klonale Abstammung der 
Isolate (Abbildung 2) als auch über die Expression 
wichtiger Resistenzgene (zum Beispiel ESBL- oder 
Carbapenemase-Gene) und Virulenzfaktoren. Um 
die Wirksamkeit ergriffener Maßnahmen zu eva-
luieren, können auch Folgeisolate, die beispiels-
weise im Rahmen von Screening-Untersuchungen 
gewonnen wurden, nachträglich sequenziert und 
mit den ursprünglichen Ausbruchsisolaten ab-
geglichen werden. Durch den gezielten Einsatz 
genombasierter Untersuchungsverfahren können 
daher im konkreten Ausbruchsfall präzise und 
schnelle Aussagen zur möglichen Infektionsquelle 
und den Übertragungswegen getroffen werden.

Molekulare Surveillance von  
Infektionserregern

Mit zunehmender Verfügbarkeit der Vollgenom-
sequenzierung hat die molekulare Surveillance 
von Infektionserregern in den vergangenen Jahren 
ständig an Bedeutung gewonnen. Dabei kommt ins-
besondere der Zusammenführung von Sequenzie-
rungsergebnissen in nationalen und internationalen 
Datenbanken ein hoher Stellenwert zu. Durch die 
Erfassung genetischer Daten in Netzwerken las-
sen sich lokale Ausbruchsisolate mit regional und 
überregional verbreiteten Bakterienlinien verglei-
chen. Dies ermöglicht die Verknüpfung scheinbarer 
Einzelfälle, sowohl innerhalb als auch außerhalb 
der betroffenen Einrichtung, und erleichtert unter 
Umständen das Erkennen verdeckter Ausbrüche. 

Nosokomiale Ausbrüche schneller erkennen
Vollgenomsequenzierung bakterieller Ausbruchserreger am Bayerischen 
Landesamt für Gesundheit und Lebensmittelsicherheit

Am Bayerischen Landesamt für Gesundheit und Lebensmittelsicherheit (LGL) steht 
 allen bayerischen Krankenhäusern seit 2021 die schnelle und umfassende Genotypisie-
rung bakterieller Ausbruchsisolate mittels Vollgenomsequenzierung zur Verfügung. Die 
 Untersuchung ist bei Veranlassung durch das Gesundheitsamt kostenlos und kann einen 
wichtigen Beitrag zur erfolgreichen Ausbruchsbekämpfung leisten.
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Abbildung 1: Organisatorisches Vorgehen im Fall  
einer genotypischen Ausbruchsuntersuchung
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