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XMRV: Neue Erkenntnisse zu potenzieller Assoziation mit
humanen Erkrankungen bieten Anlass zur Entwarnung

Nach HIV (Humanes Immundefizienzvirus) und HTLV (Humanes T-Zell-Leu-
kä mievirus), die bereits vor etwa 30 Jahren entdeckt wurden, ist im Jahr 2006 
ein neues humanes Retrovirus beschrieben worden, das durch seine Sequenz-
homologie zu endogenen Mausleukämieviren (MLV) als xenotropic murine leu-
kemia virus-related virus (XMRV) bezeichnet wurde.1 Die nahe Verwandtschaft 
mit Mausleukämieviren ließ vermuten, dass XMRV aus einer Mausspezies 
stammt; eine neue Zoonose wurde befürchtet. 

Als endogen werden Retroviren bezeichnet, wenn sie im Genom jeder Zelle 
vorhanden sind und wie reguläre Gene vererbt werden. Dies geschieht als Folge 
einer Infektion von Zellen der Keimbahn. Im Gegensatz zum Menschen be-
sitzen Mäuse infektiöse endogene Retroviren, deren xenotrope Varianten zwar 
nicht die eigenen Zellen infizieren können, jedoch Zellen vieler anderer Spe-
zies. 

Das neue Virus wurde zunächst in Prostatatumoren 1 und im Jahr 2009 im Blut 
von bis zu 67 % der untersuchten Patienten mit chronischem Erschöpfungssyn-
drom (Chronic Fatigue Syndrome, CFS) sowie bei 3,7 % der gesunden Blutspen-
der in den USA gefunden.2 Das chronische Erschöpfungssyndrom, das auch 
als Myalgische Enzephalomyelitis bezeichnet wird, ist eine Erkrankung unbe-
kannter Ätiologie, die durch eine extreme geistige und körperliche Erschöpfung 
charakterisiert ist. Im Zuge weiterer Arbeiten zur Assoziation von XMRV mit 
Prostatakarzinomen und CFS konnten die ersten Untersuchungsergebnisse 
von anderen Laboren meist nicht bestätigt werden. 

So erschien bereits im Jahr 2009 eine Studie unter Federführung des Robert 
Koch-Instituts (RKI), in der das Virus mit sensitiven PCR-Methoden (PCR –
Poymerase -Ketten reak tion) in Biopsien von fast 600 Prostatakarzinomen aus 
Deutsch land nicht nachweisbar war.3 Es folgten weitere Studien, bei denen 
XMRV ebenfalls nicht gefunden wurde, aber auch einige wenige Berichte, in 
denen XMRV in Prostatakarzinomen in unterschiedlicher Häufigkeit (bis zu 
25 %) diagnostiziert wurde.4 

Demgegenüber konnten die XMRV-Nachweise im Blut von CFS-Patienten und 
gesunden Kontrollen in keiner weiteren unabhängigen Studie repliziert wer-
den.5 In einer vielbeachteten Arbeit wurden jedoch Sequenzen anderer muriner 
Leukämieviren gefunden, nicht dagegen XMRV.6 

Die potenzielle Existenz eines neuen humanen Retrovirus mit Assoziation zu 
Tumoren und CFS im Blut von Menschen warf dennoch Fragen nach der Si-
cherheit von Transfusionen, Blutprodukten und Transplantaten auf – insbeson-
dere in den USA. Einige Länder, darunter England, Kanada und die USA, haben 
als Reaktion auf die potenzielle Bedrohung und als reine Vorsichtsmaßnahme 
CFS-Patienten als Blutspender ausgeschlossen. In Deutschland beschäftigte 
sich der Arbeitskreis Blut des Bundesministeriums für Gesundheit mehrfach 
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ausführlich mit dem Sachstand. Eine Änderung der Spen-
derauswahlkriterien ist aktuell nicht vorgesehen.

Die vorhandenen Zweifel an den positiven XMRV-Diagno-
sen wurden kürzlich durch die Publikation der Ergebnisse 
eines renommierten US-Laboratoriums verstärkt, das ei-
nen Teil der im Rahmen der originären Studie 2 positiv ge-
testeten CFS-Patienten erneut untersuchte. In keinem ein-
zigen Fall wurde XMRV nachgewiesen.7 

Wie kam es zu den positiven XMRV-Nachweisen? Als wahr-
scheinliche Erklärung werden derzeit Kontaminationen 
mit muriner genomischer Desoxyribonukleinsäure (DNA), 
Plasmiden, dem Virus selbst oder Material infizierter Zellli-
nien (siehe unten) angesehen. 

Durch die ursprüngliche Annahme, dass nur extrem 
wenig Virus in klinischen Proben vorhanden ist, wurden 
sehr sensitive und damit kontaminationsanfällige PCR-Me-
thoden eingesetzt, die zudem meist nicht zwischen XMRV 
und endogenen MLVs in genomischer muriner DNA diffe-
renzieren konnten. Spuren muriner DNA, die für ein posi-
tives Ergebnis sorgen können, wurden tatsächlich in eini-
gen der verwendeten kommerziellen PCR-Kits detektiert.8 
In anderen Studien wurde exakt nur in den klinischen Pro-
ben murine DNA nachgewiesen, die zuvor XMRV-positiv 
getestet wurden.9 Wie es zu der Kontamination gekommen 
ist, konnte meist nicht geklärt werden. 

In Frage gestellt werden auch die wenigen Nachweise 
 XMRV-spezifischer Antikörper im Blut. Sie wurden nicht 
durch Western Blots, wie es z. B. in der HIV- und HTLV-
Diagnostik üblich ist, bestätigt.

Gegen eine Zirkulation von XMRV in der Bevölkerung spre-
chen auch phylogenetische Analysen viraler Sequenzen aus 
positiv getesteten klinischen Proben. Für ein replizierendes 
Retrovirus völlig untypisch sind sie beinahe identisch und 
stammen offenbar alle aus einer einzigen Quelle.10 Diese 
Quelle und der Ursprung des Virus wurden kürzlich aufge-
klärt, nachdem trotz intensiver Suche kein XMRV in einer 
Mausspezies gefunden werden konnte.11 Das Ergebnis war 
überraschend. Das neue Virus ist in einer Labormaus ent-
standen. 

Um genügend Untersuchungsmaterial und Zelllinien 
von humanen Prostatakarzinomen zu generieren, kön nen 
die Tumorzellen sukzessive in athymische Nacktmäuse 
trans plantiert und darin erhalten und vermehrt werden. 
Be reits im Jahr 2009 wurde beschrieben, dass eine dieser 
Zelllinien, 22Rv1, die zwischen den Jahren 1992 und 1999 
in einem Laboratorium der Case Western Reserve University 
in Cleveland, Ohio, durch vielfache Passagen in Nacktmäu-
sen erzeugt wurde, chronisch mit XMRV infiziert ist.12 

Durch Analyse von frühen und späten Passagen des Prosta-
tatumor-Transplantats konn te nun gezeigt werden, dass 
XMRV nur in Zellen von späten Passagen ab 1996 zu fin-
den ist.11 Im Genom der verwendeten Nacktmaus wurden 
zudem zwei Proviren gefunden, aus denen bei einem Re-

kombinationsereignis mosaikartig XMRV als chimäres Vi-
rus hervorgegangen ist. In den Zellen der Maus konnte das 
neue xenotrope Virus aufgrund einer Rezeptorinkompatibi-
lität nicht replizieren. Diese Mög lich keit bot sich dagegen in 
dem humanen Xenotransplantat. 

Die infizierte Zelllinie wurde an viele Labore in der gan-
zen Welt verteilt und vielfach als positives Referenzmaterial 
für diagnostische und experimentelle Arbeiten zu XMRV 
verwendet. Hierbei ist es sehr wahrscheinlich zu Kontami-
nationen von klinischem Material mit Material der XMRV-
positiven 22Rv1-Zelllinie gekommen.13 Dies wird auch als 
eine mögliche Erklärung für die ersten positiven XMRV-
Be funde aus Cleveland 1 im Jahr 2006 herangezogen. 

Aufgrund der aktuellen Datenlage wird eine Prävalenz von 
XMRV und verwandten MLVs im Menschen sowie eine As-
soziation des Virus mit Erkrankungen als sehr unwahr-
schein lich angesehen. 

Kürzlich publizierte Arbeiten intensivieren Zweifel an der 
Validität bisher publizierter positiver XMRV-Befunde in kli-
nischem Material. 

In diesem Zusammenhang sei zu erwähnen, dass der 
Editor-in-Chief von Science, der Fachzeitschrift, in der die 
originale Arbeit 2 zu XMRV und CFS erschienen ist, eine 
Rücknahme dieser Publikation gefordert hat. Dies wurde 
jedoch von den Autoren als zu voreilig abgelehnt. 

Hinsichtlich der Sicherheit von Blut und Blutprodukten 
bleibt festzuhalten, dass Maßnahmen wie ein XMRV-Scree-
ning als nicht gerechtfertigt erscheinen und nicht empfoh-
len werden sollten. Eine Transmission des Retrovirus durch 
Transfusion wurde bisher nicht berichtet. 

Die wissenschaftliche Kontroverse um geeignete Nachweis-
methoden, Referenzmaterialien, die Auswahl der Patien-
tenkollektive für Prävalenzstudien (insbesondere bei CFS) 
sowie die Kontaminationsproblematik ist nicht restlos bei-
gelegt. Wichtige Erkenntnisse und Klärungen werden ins-
besondere von zwei derzeit laufenden US-amerikanischen 
Studien unter Leitung des NIAID (National Institute of Al-
lergy and Infectious Diseases) und der Blood XMRV Scienti-
fic Research Working Group erwartet, deren Ergebnisse 
noch im Jahr 2011 veröffentlicht werden sollen.
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Aufgrund der Zunahme von Nachweisen von Enterobacte-
riaceae, die resistent gegenüber Cephalosporinen der 3. Ge-
neration sind, 1 sowie den Berichten zur Carbapenem-Re-
sistenz bei Klebsiella pneumoniae 2 und Escherichia coli 3 hat 
sich die Kommission für Krankenhaushygiene und Infekti-
onsprävention (KRINKO) zum Ziel gesetzt, Empfehlungen 
zum Umgang mit Patienten, die mit solchen Erregern ko-
lonisiert oder infiziert sind, zu erarbeiten.

Grundlage für die Ableitung von Maßnahmen zur Präven-
tion der Weiterverbreitung von z. B. ESBL- oder Carbapene-
mase-bildenden gramnegativen Erregern ist eine Sichtung 
der Literatur, die sich auf eine geeignete Definition des Be-
griffes Multiresistenz stützt.

Zur Beschreibung der Epidemiologie von Antibiotika-resis-
tenten Mikroorganismen wurden traditionell bestimmte 
Leit antibiotika verwendet, gegen die die Erreger phänoty-
pisch resistent waren, z. B. Methicillin-resistenter Staphylo-
coccus aureus (MRSA) oder Vancomy cin-resistente Entero-
kokken (VRE). Hierbei war die Resistenz gegenüber dem 
Leitantibiotikum oft mit der Resistenz gegenüber weiteren 
Antibiotika vergesellschaftet, so dass die Akronyme zum 
Synonym für multiresistente Isolate der Spezies wurden. 

Für die beispielhaft erwähnten Spezies gilt zudem, dass die 
Leitresistenz nur durch einen oder zwei Resistenzmecha-
nismen ausgelöst wird, so dass die Bezeichnung auf phä-
notypischem wie auf genotypischem Niveau einheitlich ist. 
Die Mechanismen sind überdies bisher nur in wenigen 
Spezies der einzelnen Gattung von Bedeutung. 

Auch für gramnegative Enterobacteriaceae wurde die Resis-
tenzeigenschaft zunächst phänotypisch als erweiterte Re-
sistenz gegenüber Beta-Laktamantibiotika beschrieben.4,5 
Mit der voranschreitenden Aufklärung der Resistenzme-
chanismen und der Entdeckung immer neuer Resistenz 
vermittelnder Enzyme mit ihren genetischen Determinan-
ten wurden verschiedene Klassifikationen der Beta-Lakta-
masen vorgeschlagen.5,6 

In diesen Klassifikationen wurden neben den Substra-
ten der Beta-Laktamasen die Möglichkeiten der Inhibition 
und die molekulare Struktur einbezogen.5 Das Akronym 
ESBL zum Beispiel (extended spectrum ß-lactamase) steht 
hierin für eine spezielle Gruppe von Resistenzenzymen, 
deckt jedoch bei weitem nicht alle Möglichkeiten der Resis-
tenz gegenüber den Cephalosporinen der 3. Generation ab. 

Ähnliches gilt für Carbapenemasen.7 Für bestimmte Car-
bapenemasen werden zudem die Bezeichnungen des je-
weiligen Enzyms verwendet (z. B. KPC, Klebsiella-pneumo-
niae-Carbapenemase, oder NDM, New-Delhi-Metallo-Beta-
Laktamase), andere werden unter der Gruppe der Metallo-
Beta-Laktamasen zusammengefasst. 

Komplizierend kommt hinzu, dass Beta-Laktamasen in 
verschiedenen Bakterien-Gattungen anzutreffen sind. Da-
her eignet sich das Akronym ESBL nicht, um alle klinisch 
und epidemiologisch bedeutsamen multiresistenten gram-
negativen Stäbchen zusammen zu fassen.

Für multiresistente gramnegative Stäbchen wurden in der 
Literatur verschiedene Definitionen verwendet. Gemein-
sam ist den Definitionen, dass auf eine Eingruppierung auf 

Definition der Multiresistenz gegenüber Antibiotika bei gramnegativen Stäbchen im Hinblick
auf Maßnahmen zur Vermeidung der Weiterverbreitung
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Basis der Resistenzmechanismen verzichtet wird und statt-
dessen die Resistenz gegenüber verschiedenen Antibiotika-
gruppen zugrunde gelegt wird.8,9,10,11 

Dabei unterscheiden sich die Definitionen in der Anzahl 
der betrachteten Antibiotikagruppen und der Anzahl der 
resistenten Gruppen. Zudem wurden verschiedene Be-
zeich nungen für die Beschreibung der Resistenz verwen-
det, z. B. multi-drug resistant (MDR), extensive drug resistant 
(XDR) oder pandrug resistant (PDR).12

Kürzlich wurde durch eine internationale Arbeitsgruppe 
ein Vorschlag für Standarddefinitionen multiresistenter, 
extensiv-resistenter und panresistenter Mikroorganismen 
vorgelegt.12 

Die Definitionen für den gramnegativen Bereich unter-
scheiden sich je nach Spezies (Enterobacteriaceae, Pseudo-
monas aeruginosa und Acinetobacter spezies) in den zu be-
rücksichtigenden Antibiotikagruppen sowie den Leitsubs-
tanzen für jede Gruppe. Hinsichtlich der Definition werden 
alle Antibiotikagruppen als gleichwertig betrachtet. So wird 
gemäß der vorgeschlagenen Definition ein Escherichia (E.) 
coli, der resistent gegen Ampicillin, Cotrimoxazol und Tet-
racyclin ist, genauso als MDR bezeichnet wie ein E. coli, der 
resistent gegen Cephalosporine der 3. Generation, Fluor-
chinolone und Aminoglycoside ist, jedoch empfindlich ge-
genüber Carbapenemen, Glycylcyclinen und Colistin 
bleibt. 

Von den Autoren selbst wird betont, dass die Defini-
tion epidemiologischen Zwecken dient, aber nicht als Basis 
für die Infektionskontrolle geeignet ist.

Die KRINKO hat sich daher entschlossen, für die Erarbei-
tung von Empfehlungen von Maßnahmen zur Prävention 
eine eigene, entsprechend geeignetere Definition der Mul-
tiresistenz bei gramnegativen Stäbchen zu verwenden. 

Dabei wurde vor allem der Gesichtspunkt der klinischen 
Relevanz der Resistenz zu Grunde gelegt, d. h. es wurde die 
Resistenz gegenüber den Antibiotika betrachtet, die als pri-
märe bakterizide Therapeutika bei schweren Infektionen 
ein  gesetzt werden (Acylureidopenicilline, Cephalosporine 
der 3. und 4. Generation, Carbapeneme und Fluorchinolo-
ne). Andere Antibiotika wurden nicht berücksichtigt, da sie 
in der Regel nicht als Monotherapeutika eingesetzt werden 
(z. B. Aminoglycoside) oder als Reserveantibiotika (z. B. 
Glycylcycline) gelten. 

Aufgrund der Vielfältigkeit der möglichen zugrunde lie-
genden Resistenzgene und -enzyme und der Gegebenhei-
ten in der Praxis wurde auf eine genetische Klassifizierung 
zugunsten rein phänotypischer Aspekte verzichtet. 

Nicht zuletzt wurde versucht, einen möglichst einfachen 
und leicht erkennbaren Algorithmus zu verwenden. Zur 
Abgrenzung von den international vorgeschlagenen Stan-
darddefinitionen schlägt die KRINKO bewusst andere 
Akro nyme vor: 3MRGN (Multiresistente gramnegative 
Stäbchen mit Resistenz gegen 3 der 4 Antibiotikagruppen) 
und 4MRGN (Multiresistente gramnegative Stäbchen mit 
Resistenz gegen 4 der 4 Antibiotikagruppen). Die entspre-
chenden Definitionen sind in Tabelle 1 zusammengestellt.
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Antibiotikagruppe Leitsubstanz Enterobacteriaceae Pseudomonas aeruginosa Acinetobacter spp.

3MRGN1 4MRGN2 3MRGN1 4MRGN2 3MRGN1 4MRGN2

Acylureido penicilline Piperacillin/
Tazobactam

R R Nur eine 
der vier

Antibiotika-
gruppen
wirksam 

(sensibel)

R R R

Cephalosporine der 
3./4. Generation

Cefotaxim und/
oder Ceftazidim
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Carbapeneme Imipenem und/
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Ruhr-Universität Bochum
Universitätsstraße 150
44801 Bochum

Leitung: Prof. Dr. med. Sören G. Gatermann
Vertretung: Dr. med. Martin Kaase

Tel.: 02 34 . 32–2 74 67 (Prof. Gatermann)
 02 34.32 – 2 69 38 oder 02 34 . 0 10 – 32 41 (Dr. Kaase)
Fax: 02 34 . 32 – 1 41 97
E-Mail: soeren.gatermann@rub.de
 martin.kaase@rub.de

Homepage: http://memiserf.medmikro.ruhr-uni-bochum.de/nrz/

Leistungsangebot

 ▶ Beratung zur Diagnostik und Bedeutung von Resistenzmechanis-
men bei gramnegativen Bakterien, insbesondere bei Enterobacte-
riaceae, P. aeruginosa und A. baumannii

 ▶ Ausschluss von Carbapenemasen (z. B. KPC, Metallobetalaktama-
sen, OXA-23/-24/-58) durch phänotypische und molekularbiologi-
sche Methoden

 ▶ ESBL-Typisierung durch PCR und Sequenzierung

 ▶ Tigecyclin-Resistenz: Bestätigung mit zusätzlichen Verfahren

 ▶ Speziesdiagnose bei widersprüchlichen oder unklaren Ergebnissen

 ▶ Typisierungsverfahren für epidemiologische Fragestellungen

 ▶ Stammsammlung: Abgabe von Referenzstämmen für wissenschaft-
liche und diagnostische Zwecke auf Anfrage

 ▶ Fortbildung: Laborkurse bzw. Vorträge zu routinetauglichen Metho-
den der Detektion von Resistenzmechanismen auf Anfrage

10. Göttinger Forum: Krankenhaus- und Kommunalhygiene für 
den Öffentlichen Gesundheitsdienst 

Termin: 24. und 25. November 2011

Veranstaltungsort: Hörsaal des Max-Plank-Instituts für biophysikalische 
Chemie, Am Faßberg 11, 37077 Göttingen

Veranstalter: Niedersächsisches Landesgesundheitsamt in Zusammen-
arbeit mit dem Institut für Krankenhaushygiene des Klinikums Oldenburg

Wissenschaftliche Leitung: Dr. Matthias Pulz (Niedersächsisches Lan des-
gesundheitsamt, Hannover), Dr. Jörg Herrmann (Klinikum Oldenburg)

Themen: 10 Jahre Infektionsschutzgesetz; 10 Jahre IfSG: Infektionshygie-
nische Überwachung medizinischer Einrichtungen – Rückblick und Aus-
blick aus Sicht eines Gesundheitsamtes; Änderungen im IfSG und weite-
ren Gesetzen: Die Verhütung nosokomialer Infektionen und Antitiotika-
Resistzenzen; Rationales Antibiotika-Management; Livestock-associated 
MRSA; Aktuelle Konzepte für die MRSA-Dekolonisierung; Schutzimpfun-

gen bei medizinischem Personal; Klimawandel und Infektionen; EHEC-
Ausbruch 2011: Mikrobiologische Aspekte, epidemiologische Aspekte, 
Aspekte aus Sicht der Lebensmittelsicherheit; Bioaerosole aus Hühner-
ställen – gesundheitliche Beeinträchtigung der Nachbarschaft? Clostridi-
um difficile: Hypervirulente Stämme in Niedersachsen 

Organisation: 
Helga Wirries, Mara Bethe
Niedersächsisches Landesgesundheitsamt (NLGA)
Roesebeckstraße 4 – 6
30 449 Hannover
Tel.: 05 11 . 45 05 – 101
Fax: 05 11 . 45 05 – 140
E-Mail: fortbildung@nlga.niedersachsen.de

Weitere Informationen: www.nlga.niedersachsen.de > Fortbildungen

Hinweise: Es wird um schriftliche verbindliche Anmeldung bis zum 
18.11.2011 gebeten. Die Teilnahmegebühr beträgt 110,– Euro. Fortbil-
dungspunkte bei der Ärztekammer Niedersachsen sind beantragt.

Veranstaltungshinweis



340 Robert Koch-Institut Epidemiologisches Bulletin Nr. 36 12. September 2011 

In der wöchentlich veröffentlichten aktuellen Statistik wird auf der Basis des Infektionsschutzgesetzes (IfSG) aus dem RKI zeitnah zum Auftreten melde-
pflichtiger Infektionskrankheiten berichtet. Drei Spalten enthalten jeweils 1. Meldungen, die in der ausgewiesenen Woche im Gesundheitsamt eingegangen 
sind und bis zum 3. Tag vor Erscheinen dieser Ausgabe als klinisch-labordiagnostisch bestätigt (für Masern, CJK, HUS, Tuberkulose und Polio zusätzlich 
auch klinisch bestätigt) und als klinisch-epidemiologisch bestätigt dem RKI übermittelt wurden, 2. Kumulativwerte im laufenden Jahr, 3. Kumulativwerte 
des entsprechenden Vorjahreszeitraumes. Die Kumulativwerte ergeben sich aus der Summe übermittelter Fälle aus den ausgewiesenen Meldewochen, 
 jedoch  ergänzt um nachträglich  erfolgte Übermittlungen, Korrekturen und Löschungen. – Für das Jahr werden detailliertere statistische Angaben heraus -

Darmkrankheiten

Campylobacter-
Enteritis

EHEC-Erkrankung
(außer HUS)

Erkr. durch sonstige
darmpathogene E. coli Salmonellose Shigellose

2011 2010 2011 2010 2011 2010 2011 2010 2011 2010

Land 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33.

Baden-Württemberg 178 3.968 3.861 3 235 44 4 204 159 54 1.384 1.594 1 56 40

Bayern 173 4.860 4.014 5 353 110 22 624 459 69 2.048 2.018 5 72 47

Berlin 79 2.099 1.795 0 88 21 13 364 73 30 465 558 1 70 50

Brandenburg 71 1.523 1.244 0 54 13 3 217 171 16 454 542 0 6 4

Bremen 11 300 277 0 45 3 0 4 13 3 82 65 1 6 2

Hamburg 39 1.526 1.242 2 547 15 2 124 23 10 274 254 2 32 20

Hessen 154 2.828 2.847 4 129 12 6 114 55 40 827 992 0 39 42

Mecklenburg-Vorpommern 67 1.660 1.232 1 155 4 13 318 179 12 504 423 0 2 5

Niedersachsen 172 3.862 3.825 5 737 96 22 445 375 62 1.400 1.576 1 12 12

Nordrhein-Westfalen 506 10.895 10.590 15 609 100 29 980 606 95 3.127 3.272 3 43 45

Rheinland-Pfalz 131 2.590 2.262 2 115 61 3 155 141 27 782 831 2 25 17

Saarland 14 683 818 0 13 5 0 34 16 2 187 198 0 2 3

Sachsen 190 3.835 3.529 9 117 33 31 488 379 33 973 1.353 0 29 20

Sachsen-Anhalt 43 1.124 867 1 58 17 15 365 287 32 743 768 0 9 5

Schleswig-Holstein 75 1.933 1.593 3 900 13 2 83 38 15 423 388 0 6 3

Thüringen 56 1.262 1.052 0 77 11 11 369 427 29 752 811 0 6 7

Deutschland 1.959 44.948 41.048 50 4.232 558 176 4.888 3.401 529 14.425 15.643 16 415 322

Aktuelle Statistik meldepfl ichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland 33. Woche 2011 (Datenstand: 7.9.2011)

Darmkrankheiten

Yersiniose Norovirus-
Erkrankung + Rotavirus-Erkrankung Giardiasis Kryptosporidiose

2011 2010 2011 2010 2011 2010 2011 2010 2011 2010

Land 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33.

Baden-Württemberg 5 108 86 36 6.596 10.221 13 3.667 3.551 5 356 336 0 28 24

Bayern 6 248 243 58 9.503 17.422 10 5.874 5.999 9 487 405 1 35 40

Berlin 3 45 54 15 2.657 3.335 3 1.332 1.977 8 274 232 4 47 43

Brandenburg 1 58 74 13 3.030 4.707 4 2.644 3.094 1 48 58 1 13 21

Bremen 1 14 17 1 493 777 0 266 332 1 12 19 0 2 2

Hamburg 4 56 44 7 2.376 2.301 4 1.079 1.166 4 96 73 2 11 14

Hessen 5 123 131 35 3.317 6.334 7 2.169 2.220 9 204 171 3 44 41

Mecklenburg-Vorpommern 1 43 38 37 3.034 4.564 8 3.012 2.029 4 118 86 3 23 17

Niedersachsen 4 217 195 44 5.981 11.295 14 3.514 4.322 3 105 126 3 40 64

Nordrhein-Westfalen 12 433 482 85 16.231 24.190 35 7.414 7.841 14 449 402 4 80 102

Rheinland-Pfalz 7 132 139 24 4.223 6.343 7 1.610 2.475 4 122 110 0 23 17

Saarland 0 16 20 1 1.084 1.574 0 379 629 0 13 16 0 0 0

Sachsen 4 248 266 59 7.210 10.933 24 9.131 4.325 8 178 225 4 46 72

Sachsen-Anhalt 2 120 113 70 4.115 7.269 5 2.870 2.561 1 56 51 0 14 12

Schleswig-Holstein 5 90 63 7 2.951 2.969 2 1.246 1.308 0 43 49 0 2 3

Thüringen 6 169 165 42 3.765 6.424 17 2.946 2.946 0 29 49 0 9 33

Deutschland 66 2.120 2.130 534 76.566 120.658 153 49.153 46.775 71 2.590 2.408 25 417 505
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gegeben. Ausführliche Erläuterungen zur Entstehung und Interpretation der Daten finden sich im Epidemiologischen Bulletin 18/01 vom 4.5.2001. 
+ Beginnend mit der Ausgabe 5/2011 werden ausschließlich laborbestätigte Fälle von Norovirus-Erkrankungen in der Statistik ausgewiesen. Dies gilt auch 
rückwirkend. 
+ + Dargestellt werden Fälle, die vom Gesundheitsamt nicht als chronisch (Hepatitis B) bzw. nicht als bereits erfasst (Hepatitis C) eingestuft wurden 
(s. Epid. Bull. 46/05, S. 422). Zusätzlich werden für Hepatitis C auch labordiagnostisch nachgewiesene Fälle bei nicht erfülltem oder unbekanntem klini-
schen Bild dargestellt (s. Epid. Bull. 11/03).

Virushepatitis

Hepatitis A Hepatitis B + + Hepatitis C + +

2011 2010 2011 2010 2011 2010

Land 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33.

Baden-Württemberg 3 35 38 0 29 43 15 466 553

Bayern 2 43 68 2 66 62 16 709 770

Berlin 2 48 30 0 48 40 7 374 409

Brandenburg 1 14 13 0 11 11 0 54 44

Bremen 1 11 4 2 9 1 1 14 19

Hamburg 4 62 20 0 22 19 5 85 91

Hessen 1 21 27 3 48 45 9 201 192

Mecklenburg-Vorpommern 0 2 3 0 4 11 0 20 39

Niedersachsen 0 49 39 0 33 21 8 192 199

Nordrhein-Westfalen 2 75 81 3 101 117 6 384 456

Rheinland-Pfalz 0 13 32 1 38 48 2 139 176

Saarland 0 6 15 0 12 7 0 40 54

Sachsen 0 12 4 0 27 19 10 164 190

Sachsen-Anhalt 1 12 15 0 18 18 4 97 68

Schleswig-Holstein 0 6 8 0 13 15 4 107 85

Thüringen 1 13 12 0 8 8 1 68 78

Deutschland 18 422 409 11 487 485 88 3.114 3.423

Weitere Krankheiten

Meningokokken-Erkrankung, invasiv Masern Tuberkulose

2011 2010 2011 2010 2011 2010

Land 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33. 33. 1.–33. 1.–33.

Baden-Württemberg 1 24 26 0 521 100 6 340 364

Bayern 0 30 37 3 407 119 9 398 451

Berlin 1 21 19 5 156 76 5 193 187

Brandenburg 0 8 5 0 26 14 1 54 64

Bremen 0 1 1 0 1 1 1 40 24

Hamburg 0 3 5 2 41 15 0 101 114

Hessen 1 21 14 2 119 26 16 328 251

Mecklenburg-Vorpommern 0 3 2 0 3 0 1 50 26

Niedersachsen 0 19 24 1 53 13 4 199 179

Nordrhein-Westfalen 1 58 66 0 100 157 19 698 705

Rheinland-Pfalz 0 24 13 1 28 21 2 137 106

Saarland 0 2 4 0 31 1 1 27 37

Sachsen 0 10 13 0 23 3 3 73 117

Sachsen-Anhalt 0 3 6 0 0 2 0 70 103

Schleswig-Holstein 0 12 4 0 18 9 0 37 61

Thüringen 0 9 9 0 0 1 1 49 60

Deutschland 4 248 248 14 1.527 558 69 2.794 2.849

Aktuelle Statistik meldepfl ichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland 33. Woche 2011 (Datenstand: 7.9.2011)
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An dieser Stelle steht im Rahmen der aktuellen Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten 
Raum für kurze Angaben zu bestimmten neu erfassten Erkrankungsfällen oder Ausbrüchen von be-
sonderer Bedeutung zur Verfügung („Seuchentelegramm“). Hier wird ggf. über das Auftreten folgen-
der Krankheiten berichtet: Botulismus, vCJK, Cholera, Diphtherie, Fleckfieber, Gelbfieber, konnatale 
Röteln, Lepra, Milzbrand, Pest, Poliomyelitis, Rückfallfieber, Tollwut, virusbedingte hämorrhagische 
Fieber. Hier aufgeführte Fälle von vCJK sind im Tabellenteil als Teil der meldepflichtigen Fälle der 
Creutzfeldt-Jakob-Krankheit enthalten.

Krankheit

2011

33. Woche

2011

1.–33. Woche

2010

1.–33. Woche

2010

1.–52. Woche

Adenovirus-Konjunktivitis 10 234 329 489

Brucellose 0 11 11 22

Creutzfeldt-Jakob-Krankheit * 2 77 80 128

Dengue-Fieber 4 167 288 595

FSME 12 259 172 260

Hämolytisch-urämisches Syndrom (HUS) 2 839 40 65

Hantavirus-Erkrankung 4 94 1.672 2.017

Hepatitis D 0 9 6 10

Hepatitis E 5 163 134 221

Infl uenza 0 43.598 2.976 3.468

Invasive Erkrankung durch 
Haemophilus infl uenzae 4 168 115 211

Legionellose 9 337 407 690

Leptospirose 0 20 35 70

Listeriose 8 183 245 390

Ornithose 0 10 16 25

Paratyphus 1 32 39 57

Q-Fieber 1 249 193 361

Trichinellose 0 1 2 3

Tularämie 0 10 16 31

Typhus abdominalis 5 40 48 71

Aktuelle Statistik meldepfl ichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland
33. Woche 2011 (Datenstand: 7.9.2011)

* Meldepflichtige Erkrankungsfälle insgesamt, bisher kein Fall einer vCJK. 

Infektionsgeschehen von besonderer Bedeutung

Zur aktuellen Situation bei ARE/Influenza für die 32. bis 35. Kalenderwoche (KW) 2011

Die Aktivität der ARE ist bundesweit im Berichtszeitraum (32. – 35. KW 2011) insgesamt leicht 
gestiegen. Die Werte liegen in allen AGI-Regionen im Bereich der Hintergrund-Aktivität. Im 
NRZ für Influenza wurde nur eine im Rahmen des Sentinels eingesandte Probe untersucht und 
keine Influenzaviren oder RSV nachgewiesen. Bundesweit wurden 3 klinisch-labordiagnostisch 
bestätigte Influenzaerkrankungen gemäß IfSG gemeldet und an das RKI übermittelt (Daten-
stand 6.9.2011).

Quelle: Influenza-Wochenbericht für die 32. bis 35. Kalenderwoche 2011 aus dem RKI in Zu-
sammen arbeit mit der Arbeitsgemeinschaft Influenza (AGI) und dem NRZ für Influenza am RKI.


