ROBERT KOCH INSTITUT

A

AKTUELLE DATEN UND INFORMATIONEN

ZU INFEKTIONSKRANKHEITEN UND PUBLIC HEALTH

)] Epidemiologisches
AAL Bulletin

7. Oktober 2021

Haufigkeit, Eigenschaften und Verbreitung
von MRSA in Deutschland




Epidemiologisches Bulletin ‘ 40|2021 ‘ 7. Oktober 2021 m_

Inhalt

Haufigkeit, Eigenschaften und Verbreitung von MRSA in Deutschland — Zur Situation 2019/2020 3
Seit Jahren nimmt der Anteil Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus (MRSA) an der S. aureus-Popula-
tion ab, was sich auch in den Daten verschiedener nationaler und internationaler Surveillance-Systeme
widerspiegelt. Dieser Trend hat sich auch 2019/2020 fortgesetzt. Im vorliegenden Bericht werden Daten zur
Hiufigkeit, den Eigenschaften und dem Auftreten epidemischer MRSA in Krankhiusern in Deutschland
zusammengefasst. Ebenfalls beschrieben werden Trends in der Resistenzentwicklung, das Auftreten und
die Verbreitung von Community- und Livestock-assoziierten MRSA sowie Untersuchungen im Rahmen von
Ausbruchsgeschehen.

Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten: 39. Woche 2021 13
Monatsstatistik nichtnamentlicher Meldungen ausgewihlter Infektionen: Juli 2021 16
Impressum

Herausgeber Allgemeine Hinweise/Nachdruck

Robert Koch-Institut Die Ausgaben ab 1996 stehen im Internet zur Verfligung:
Nordufer 20, 13353 Berlin www.rki.de/epidbull

Telefon 030 18754—0
Inhalte externer Beitrage spiegeln nicht notwendigerweise

Redaktion die Meinung des Robert Koch-Instituts wider.

Dr. med. Jamela Seedat

Dr. med. Maren Winkler (Vertretung) Dieses Werk ist lizenziert unter einer Creative Commons_
Telefon: 030 1875423 24 Namensnennung 4.0 International Lizenz.

Nadja Harendt (Redaktionsassistenz)
Telefon: 030 18754 — 24 55
Claudia Paape, Judith Petschelt (Vertretung) ISSN 2569-5266

% Das Robert Koch-Institut ist ein Bundesinstitut im Geschiftsbereich des Bundesministeriums fiir Gesundheit.


https://www.rki.de/DE/Home/homepage_node.html
mailto:SeedatJ%40rki.de?subject=
mailto:EpiBull%40rki.de?subject=
https://www.rki.de/DE/Content/Infekt/EpidBull/epid_bull_node.html
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/deed.de
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/deed.de

Epidemiologisches Bulletin ‘ 40|2021 ‘

7. Oktober 2021

Haufigkeit, Eigenschaften und Verbreitung
von MRSA in Deutschland — Zur Situation 2019/2020

Daten zur Haufigkeit von MRSA

in Deutschland

Seit einigen Jahren nimmt der Anteil Methicillin-
resistenter Staphylococcus aureus (MRSA) an der
S. aureus-Population ab, was sich auch in den Daten
verschiedener nationaler und internationaler Sur-
veillance-Systeme widerspiegelt.

Die nationale Antibiotika-Resistenz-Surveillance
(ARS) am Robert Koch-Institut (RKI) basiert auf
Resistenzdaten aus der Routinediagnostik der statio-
niren und ambulanten Versorgung. Der Anteil von
MRSA an S.aureus-Isolaten aus allen Probenma-
terialien zeigt in diesem Surveillance-System seit
Jahren riicklidufige Tendenzen: In der stationiren
Versorgung sank der Anteil von 23,8 % im Jahr 2010
auf 8,5 % im Jahr 2019, in der ambulanten Versor-
gung von 13 % (2010) auf 6 % im Jahr 2019."

Resistenzdaten aus ARS fiir invasive S.aureus-Isolate
(Blutkulturen und Liquor) werden an das European
Antimicrobial Resistance Surveillance Network
(EARS-Net) iibermittelt. Daten aus verschiedenen
nationalen Systemen zur Surveillance der antimikro-
biellen Resistenz werden erfasst, um die Resistenz-
lage ausgewihlter Erreger in Europa zeitlich darzu-
stellen und Trends fiir verschiedene Linder und Re-
gionen aufzuzeigen. Hier zeigt sich fiir Deutsch-
land seit mehreren Jahren in Folge ein signifikanter
Riickgang des Anteils von MRSA an allen S. aureus-
Isolaten von 12,8 % im Jahr 2013 auf 6,7 % im Jahr
2019. Der europdische Durchschnitt sank ebenfalls
von 18 % im Jahr 2013 auf 15,5 % im Jahr 2019. Da-
bei ist allerdings zu beachten, dass neben nordeuro-
péischen Lindern, wie Norwegen und Schweden
mit geringen MRSA-Raten, diese in stid- und osteu-
ropdischen Lindern (z.B. Italien, Griechenland, Ru-
minien) auch im Jahr 2019 weiterhin bei mehr als
35 % lagen.’

In der Surveillance der Antibiotika-Anwendung und
bakteriellen Resistenzen (SARI) werden seit dem

Jahr 2000 Daten zum Antibiotika-Verbrauch und
Resistenzraten auf deutschen Intensivstationen er-
fasst. Dabei zeigt sich eine kontinuierliche Abnah-
me der MRSA-Rate von 27,2% im Jahr 2011 auf

Die Arbeitsgemeinschaft Empfindlichkeitspriifun-
gen und Resistenz der Paul-Ehrlich-Gesellschaft fiir
Chemotherapie e. V. (PEG) erhebt alle drei Jahre
Daten zur Antibiotika-Resistenz bei Isolaten aus kli-
nischen Materialien fiir wichtige Bakterienspezies,
u.a. auch fur S.aureus. Neben S.aureus aus dem
Krankenhausbereich werden auch Isolate aus dem
niedergelassenen Versorgungsbereich erfasst. Die
Zahlen fiir 2019 liegen noch nicht abschliefiend vor
(frithere Berichte unter*).

Der direkte Nachweis von MRSA in Blutkulturen
oder Liquor ist seit 2009 in Deutschland melde-
pflichtig gemif} Infektionsschutzgesetz ({7 I{SG).
Seit dem Jahr 2012 ist eine Abnahme der Fallzahlen
zu beobachten. Die iibermittelten Daten sanken von
4.498 Fillen und einer Inzidenz von 5,6 pro
100.000 Einwohner 2012, auf 1.801 Fille und einer
Inzidenz von 2,2 pro 100.000 Einwohner 2019.
Allerdings sind regional grof3e Unterschiede zu ver-
zeichnen. So lagen die Inzidenzen 2019 zwischen
0,7 Fillen pro 100.000 Einwohner in Baden-Wiirt-
temberg und 4,4 Infektionen pro 100.000 Einwoh-
ner in Bremen. Die verfiigbaren Surveillance-Daten
lassen aktuell keine Ursache fiir diese Unterschiede
erkennen.*~’

Eigenschaften von MRSA in Deutsch-
land - Einsendungen an das

Nationale Referenzzentrum

Das Nationale Referenzzentrum fiir Staphylokok-
ken und Enterokokken (NRZ) erhielt 2020 circa ein
Viertel weniger Staphylokokken-Einsendungen als
2019. Der Anteil an S. aureus lag bei circa 85% und
60 % dieser S.aureus waren MRSA. Diese Verhilt-
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nisse sind vergleichbar mit denen der vorherigen
Jahre. Auffillig ist allerdings, dass sich speziell im
April und Mai 2020 die Einsendungen halbierten,
ab Mitte Juni stabilisierte sich die Probenanzahl
wieder. Ursichlich konnte der erste Coronavirus
Disease 2019-(COVID-19-)bedingte Lockdown in
Deutschland in diesem Zeitraum sein. Die diagnos-
tischen Anforderungen der Einsender (Typisierung,
Toxinnachweise, Resistenzbestitigungen, etc.) und
das Material, aus denen die Proben primir gewon-
nen wurden, unterscheiden sich 2020 aber nicht
Zusammenhang durchgefiithrten Typisierungen so-
wie die phinotypischen und genotypischen Nach-
weise von Antibiotikaresistenz- und Virulenzdeter-
minanten fiir Staphylokokken zusammen.

Auftreten epidemischer MRSA

in Krankenhausern in Deutschland

Mittels molekularer Typisierung werden in der
S. aureus-Population klonale Linien und davon abge-
leitete , Subklone“ definiert, die es ermdglichen, epi-
demiologische und evolutionire Zusammenhinge
zu erkennen. Dabei treten insbesondere spezielle
MRSA-Subklone epidemisch bzw. endemisch auf.

Benannt wurden diese Epidemiestimme urspriing-
lich nach der geografischen Region ihres ersten Auf-
tretens. Thre Zuweisung erfolgt primir auf der Basis
des nachgewiesenen spa-Typs und des abgeleiteten
klonalen Typs bzw. Komplexes sowie weiterer Infor-

mationen (klinische, epidemiologische, mikrobiolo-
gische). Die vorherrschenden epidemischen MRSA
in deutschen Krankenhiusern sind Isolate der klo-
nalen Linien ST22 (,Barnim-Epidemiestamm®) und
ST225 (,Rhein-Hessen-Epidemiestamm®). Diese
Epidemiestimme treten in Krankenhiusern im
ganzen Bundesgebiet auf und kénnen in vielen Re-
gionen als endemisch eingestuft werden.

Das gehiufte Auftreten eines endemisch verbrei-
teten MRSA muss somit nicht zwangsliufig auf ein
Cluster (Ausbruch) hinweisen. Die genaue Bewer-
tung erfordert weitere Analysen, wie z. B. hochauf-
lsende Typisierverfahren (Next Generation Sequen-
cing — NGS) sowie eine detaillierte epidemiologische
Anamnese. NGS-Analysen wurden 2019 in das ak-
kreditierte Leistungsangebot des NRZ aufgenom-
men, werden dort aber nach wie vor nur fiir ausge-
wihlte Fragestellungen eingesetzt.

Der iiberwiegende Anteil von MRSA-Einsendungen
mit Angabe klinischer Indikationen 2019/2020
stammte aus Wundinfektionen (33 %), gefolgt von
Abszessen (23,9 %), Bakteridmien/Septikimien
(19,9 %) und Pneumonien (3 %). Die Isolate wurden
in 32,6 % der Fille dem klonalen Komplex 22 (fast
ausschlieRlich ST22) zugeordnet, 15,1% der MRSA
gehorten dem klonalen Komplex 5 (vor allem ST225)
an. Diese Zahlen spiegeln somit ebenfalls das Vor-
herrschen dieser beiden MRSA-Epidemiestimme in

2019 2020
Anzahl aller bearbeiteten Isolate 4.060 2.574
> davon Routineeinsendungen (auflerhalb gezielter Studien) 2.966 2.280
» davon Einsendungen im Rahmen von Studien/Projekten 1.094 294
Anzahl der durchgefiihrten Untersuchungen
> spa-Typisierung 3.615 2.182
> Resistenzbestimmung 4.060 2.574
> Toxinbildung (Latexagglutionationstests TSST bzw. SEA,B,C,D) 615 350
> Multiplex-PCR fiir CA-MRSA-Marker 1.080 832
> PCR fuir Virulenz-/Toxingene 232 110
> PCR fiir mecA und weitere Resistenzgene 3.540 2.814
» SCCmec-Typisierung (PCR-basiert) 15 5
» NGS-Sequenzierung Routineeinsendungen 224 191

Tab. 1| Ubersicht zur Struktur der Stapylokokken-Einsendungen und durchgefiihrten Untersuchungen 2019/2020
TSST — Toxic-Shock-Syndrome Toxin, SEA,B,C,D — Staphylokokken-Enterotoxine A, B, C, D; NGS — Next Generation Sequencing,

CA — Community-assoziiert

NERRE 2
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Haufige klonale Linie (2019/2020 [n])

Art der Infektion Gesamt CcCs cc8 CcC22 CC45 CC398 CC130 andere
Abszess (allgemein) 158 12 46 17 2 7 1 73
Bakteridmie, Sepsis 132 26 3 66 4 9 - 24
Decubitus 12 2 4 3 - - - 3
Harnwegsinfektion 19 3 2 10 - - 1 3
Osteomyelitis 3 1 - 2 - - - -
Otitis 4 1 1 = = = = 2
Pneumonie (Beatmung) 20 4 1 10 — — — 5
Ulcus 13 3 1 5 - - 1 3
Wundinfektion 219 41 19 90 3 12 7 47
Sonstige 50 7 5 13 3 2 1 19
Summe (n) 630 100 82 216 12 30 11 179

Tab. 2 | Zuordnung von Infektionsarten mit klonalen MRSA-Linien bei Krankenhaus-Patientinnen und Patienten 2019/2020

(soweit vom Einsender iibermittelt) (CC klonaler Komplex)

Trends in der Resistenzentwicklung

1. Resistenz in MRSA gegen weitere
Antibiotika bei stationdr aufgenommenen
Patientinnen und Patienten
Indikator-Substanzen verschiedener Antibiotika-
gruppen zusitzlich zur Resistenz gegen p-Laktam-
antibiotika bei MRSA aus nosokomialen Infektio-
nen zusammen. In den Jahren 2019/2020 setzte
sich der Trend sinkender Resistenzraten fiir Cipro-
floxacin/Moxifloxacin und Erythromycin/Clindamy-
cin fort. Die Rate Gentamicin-resistenter MRSA bei
stationdr aufgenommenen Patientinnen und Pati-
enten lag mit circa 10 % in den Jahren 2019/2020
auf dhnlich hohem Niveau wie 2018. Molekularbio-
logisch gehorten diese Stimme verschiedenen klo-
nalen Linien an. Verglichen mit den Vorjahren stieg
der Anteil Tetracyclin-resistenter MRSA 2019/2020.
Nur ein Drittel dieser Stimme war dem Livestock-
assoziierten (LA-MRSA) klonalen Komplex CC398
zuzuordnen. Tetracyclin-Resistenz ist somit als
diagnostischer Marker fiir LA-MRSA nur unter Vor-
behalt zu verwenden. Wir detektieren seit einigen
Jahren Tetracyclin-resistente Stimme anderer klo-
naler Linien (verstirkt MRSA CCi (lukPV-negativ),
die den ansteigenden Trend der Tetracyclin-Resis-
tenz bei MRSA bedingen. Fiir die meisten anderen
in der Tabelle aufgefiihrten Antibiotika lagen die Re-
sistenzraten unter 10 %. 1,03 %/0,78 % der Isolate
wiesen 2019/2020 eine Resistenz gegeniiber Mu-

pirocin auf, weitere 3,4 %/3,89 % wurden in diesen
Jahren nach EUCAST als ,I“ bewertet (EUCAST —
European Committee on Antimicrobial Susceptibi-
lity Testing). Die Resistenzrate gegentiber Daptomy-
cin lag 2020 mit 1,78 % auf einem niedrigeren Ni-
veau als 2019. Rifampicin-resistente MRSA in den
Jahren 2019/2020 bei Infektionen von stationir
aufgenommen Patientinnen und Patienten waren
zum groflen Teil multiresistente MRSA ST239
(CC8), welche in Deutschland nur sporadisch nach-
gewiesen wurden. Diese Stimme waren oft auch
Fosfomycin-resistent; vier von ihnen wiesen eine
Resistenz gegeniiber Tigecyclin auf; eines zusitz-
lich eine Resistenz gegeniiber Teicoplanin. Ein
MRSA-Isolat aus einer Sepsis erwies sich 2019 resis-
tent gegeniiber Teicoplanin; dieser Stamm war
ebenfalls Daptomycin-resistent. Im Jahr 2020 er-
wies sich ein MRSA-Isolat von einem Osteomyelitis-
Fall als resistent gegeniiber Teicoplanin und
Vancomycin. Beide Stimme gehérten dem klonalen
Komplex 5 an und waren vanA- und vanB-negativ.
Zwei MRSA waren 2020 Linezolid-resistent und wir
konnten in beiden Fillen die Plasmid-gebundene
und horizontal iibertragbare Resistenzdeterminante
cfr nachweisen.

2. Ausgewaibhlte Beispiele der
Resistenzentwicklung bei S. aureus
Untersuchungen zur Resistenz gegeniiber Linezolid:
Das Auftreten Linezolid-resistenter S.aureus bleibt
selten. In den Jahren 2019/2020 konnten wir fiir
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Antibiotikum 2015 (%) 2016 (%) 2017 (%) 2018 (%) 2019 (%) 2020 (%)
Ciprofloxacin 79,7 75,5 72,80 68,81 58,86 57,44
Moxifloxacin 79,2 74,5 68,01 67,82 58,20 56,44
Erythromycin 56,3 56,6 49,34 46,76 45,94 40,67
Clindamycin 48,4 47,0 37,58 33,72 30,58 27,67
Gentamicin 5,4 51 5,78 9,88 9,82 9,98
Tetracyclin 10,9 13,5 15,07 13,90 16,47 16,00
Rifampicin 0,79 0,88 0,81 0,86 0,52 1,33
Cotrimoxazol 0,95 0,48 0,38 0,43 0,30 0
Fusidinsdure-Natrium 4,6 5,0 5,55 7,66 6,06 8,67
Fosfomycin 0,45 0,24 1,42 2,22 2,66 2,39
Linezolid 0,11 0,16 0,09 0 0 0,22
Tigecyclin 0,23 0 0,09 0,19 0,37 0,44
Daptomycin 3,2 2,4 3,84 2,47 2,07 1,78
Mupirocin 1:4,1/R: 1,2 1: 4,6/ R: 0,96 I:3,79/ R: 1,04 1:3,15/ R: 2,16 1: 3,40/ R: 1,03 1:3,89/ R: 0,78
Vancomycin 0,04 0,04 0,05 0,19 0 0,11
Teicoplanin 0,04 0,16 0,05 0,12 0,07 0,22

Tab. 3 | Resistenz gegen weitere Antibiotika (zusitzlich zur Resistenz gegen 3-Laktamantibiotika) bei MRSA von stationar
aufgenommenen Patientinnen und Patienten 2015—2020 (aufler Aufnahmescreening [soweit vom Einsender iibermittelt])

Die Einschitzung CA-MRSA resultiert aus verfiigbaren, klinisch-epidemiologischen Informationen (ambulante Infektionen, kein
zurtickliegender Krankenhauskontakt in Deutschland, etc.), interpretiert unter Berticksichtigung ermittelter, mikrobiologischer
Daten der eingesandten Isolate (klonale Linien, lukPV-Nachweis). Dabei ldsst sich auch aufgrund des Mangels einer internatio-

nal verlisslichen Definition fiir CA-MRSA eine gewisse Unsicherheit in der Interpretation selbst unter Beriicksichtigung aller
verfiigbaren Daten nicht véllig ausschlieRen. Legende: n.z., ein ST kann nicht abgeleitet werden.

vier S.aureus eine Resistenz gegeniiber Linezolid
bestitigen. Dabei handelte es sich um drei MRSA
verschiedener klonaler Komplexe (ST225, CC3o0,
CC398), fiir die wir die genetische Resistenzdeter-
minante ¢fr nachweisen konnten. Der vierte Stamm
war ein cfr-negativer, Linezolid-resistenter S. aureus.

Untersuchungen zur Daptomicin-Resistenz: Seit
2010 verzeichnen wir einen kontinuierlichen An-
stieg von Daptomycin-resistenten S.aureus unter
unseren Einsendungen. Dabei handelt es sich ne-
ben MRSA auch verstirkt um Methicillin-sensible
S.aureus (MSSA) verschiedener klonale Linien. Alle
diese Isolate wurden im NRZ urspriinglich mit zwei
unabhingigen Methoden der Resistenztestung be-
stitigt. Ein Methodenvergleich von Gradienten-Test-
streifen verschiedener Hersteller ergab insgesamt
eine valide Vorhersage dieser Resistenz im Ver-
gleich zur Referenzmethode der Mikrobouillonver-
diinnung,® weshalb aktuell nur noch letztere in der
Routine des NRZ durchgefiithrt wird. Mittels ge-

nomweiter Assoziationsstudien haben wir die Be-
deutung von Mutationen im Multi-Peptid-Resis-
tenzfaktor MprF fiir die Entwicklung Daptomycin-
resistenter S.aureus verifiziert.®

Untersuchungen zur Tigecyclin-Resistenz: Fiir 17
S.aureus (davon 8 MRSA) wurde in den Jahren
2019/2020 eine Tigecyclin-Resistenz bestitigt. Da-
bei handelte es sich bei den MSSA um Stimme ver-
schiedener klonaler Linien; fiinf der acht MRSA
wurden der breit resistenten klonalen Linie ST239
zugeordnet.

mecC-positive MRSA: 2019/2020 konnten wir in
1o Stimmen die genetische Determinante fiir das
mecC-Gen nachweisen. Die meisten MRSA mit die-
sem alternativen mec-Gen wurden dem klonalen
Komplex CCi30 zugeordnet.

Untersuchungen von phinotypisch B-Laktam-resis-
tenten S. aureus ohne Nachweis von Determinanten



Epidemiologisches Bulletin ‘ 40|2021 ‘

7. Oktober 2021

fiir die Bildung alternativer Penicillin-bindender
Proteine (mecA/B/C/D; ,Methicillin resistant lacking
mec“, MRLM): In den vergangenen Jahren erhielten
wir zunehmend entsprechende Isolate, von denen
wir seit 2019 insgesamt 141 Stimme vergleichend ge-
geniiber genetisch verwandten Kontrollen (n=142)
untersuchten.

Mit Hilfe von vergleichenden Genomanalysen so-
wie genomweiten Assoziationsstudien konnten wir
zeigen, dass Mutationen in gdpP signifikant mit
dem MRLM-Phinotyp in klinischen Isolaten assozi-
iert sind. GdpP ist ein Phosphodiesterase-Enzym,
das am Abbau des Second Messengers zyklisches-
di-AMP in S.aureus beteiligt ist. 93% der MRLM-
Isolate trugen Insertionen oder Deletionen sowie
Aminosiuresubstitutionen, die hauptsichlich in der
funktionellen DHH-Domine von GdpP lagen.
Mutationen in gdpP hatten jedoch keinen Einfluss
auf die Transkriptionslevel von pbp4 und eine damit
verbundene verstirkte Quervernetzung der Zell-
wand. Phinotypisch wiesen die betroffenen Isolate
neben einer deutlich verringerten Zellgréfie weitere
Auflilligkeiten auf, die bereits zuvor mit Mutatio-
nen in gdpP assoziiert worden waren. Die Beschrei-
bung solcher Isolate sowie die Aufdeckung des Re-
sistenzmechanismus sind von besonderer klini-
scher Relevanz, da MRLM leicht als MSSA fehlklas-
sifiziert werden, was zu einer unbemerkten
Ausbreitung von p-Laktam-resistenten Isolaten und
nachfolgendem Therapieversagen fithren kann."

3. Ausgewaibhlte Beispiele der Resistenzentwick-
lung bei Koagulase-negativen Staphylokokken

Wie auch in den vorherigen Jahren erhielten wir
2019/2020 verstirkt Koagulase-negative Staphylo-
kokken (KNS) aus verschiedenen medizinischen
Einrichtungen zur Uberpriifung der Resistenz be-
ziiglich Linezolid und Daptomycin. Fiir 480 Stim-
me (461 S. epidermidis, 16 S. hominis, und je ein Isolat
S.cohnii, S.haemolyticus, S.simulans) konnten wir
eine Linezolid-Resistenz bestitigen. In ca. 50 % der
Fille handelte es sich dabei um Blutkulturisolate.
Die Plasmid-gebundene Resistenzdeterminante cfr
wurde bei 34 S. epidermidis nachgewiesen. Neben der
uibertragbaren cfr-kodierten Linezolid-Resistenz kon-
nen auch Mutationen in den ribosomalen Proteinen
der Bakterien diesen Resistenzphinotyp bedingen.

Fiir 21 KNS wurde eine Daptomycin-Resistenz be-
statigt (6 S.epidermidis, 10 S.capitis, 2 S.sciuri, und
je ein Isolat S. haemolyticus, S.kloosii, S. pettenkoferi).

Auftreten und Verbreitung von
Community-assoziierten MRSA

in Deutschland

Community-assoziierte MRSA (CA-MRSA) treten in
der Bevolkerung auflerhalb von Krankenhiusern
und von stationdren Pflegeeinrichtungen und unab-
hingig von den mit Krankenhaus-assoziierten
MRSA (HA-MRSA) Risikofaktoren auf. Bei Infekti-
onen mit CA-MRSA handelt es sich meistens um
lokal begrenzte Haut-Weichgewebeinfektionen (Ab-
szesse, Furunkel). Lebensbedrohliche Krankheits-
bilder, wie nekrotisierende Pneumonie oder nekro-
tisierende Fasziitis, treten seltener auf, sind aber mit
einer hohen Letalitit verbunden.

In den Jahren 2019/2020 stammten die im NRZ de-
tektierten CA-MRSA vornehmlich aus Abszessen,
Furunkulosen und Wundinfektionen; Isolate aus
Sepsis/Bakteriimien oder Pneumonien waren sel-
nen und Patienten lag bei 29 Jahren. 42,2 % der
Stimme wurden im ambulanten Bereich, 10,8 % in
der Chirurgie und 7,5 % in der Pidiatrie isoliert. Am
hiufigsten waren CA-MRSA der klonalen Linien

CA-MRSA werden hauptsichlich im familidren
Umfeld betroffener Patientinnen und Patienten ver-
breitet und oft bei Aufenthalten in Endemiegebieten
erworben. Auch im Rahmen der Aufnahme und der
medizinischen Versorgung von Fliichtlingen aus
verschiedenen Krisenregionen werden (CA-)MRSA
nach Deutschland importiert.

Das NRZ weist regelmifig familidre Cluster von
CA-MRSA nach. Wir haben allerdings in den letzten
Jahren bei der Aufklirung von nosokomialen Infek-
tionsketten auch immer wieder Klone detektiert, die
klassischen CA-MRSA zugeordnet werden.

Wir sehen aktuell in unseren Daten keine signifi-
kante Zunahme oder Verbreitung bestimmter
CA-MRSA-Klone in Deutschland. Auffillig ist aber
der gehiufte Nachweis bisher eher seltener klonaler
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Infektion
klonale Isolate (n) Abszess, Bakteriamie, Wund- Herkunft bzw. Reiseanamnese
Linie (davon lukPV+) Furunkel Sepsis infektion Pneumonie andere (soweit bekannt)
cc1 32 (23) 22 0 8 1 1
cc121 9 ®) 7 1 1 0 0
cc22 36 (23) 20 1 12 0 3 Afghanistan
CC30 42 (38) 34 1 5 0 2
CC398 18 (16) 10 2 4 0 2
CC5 50 (39) 26 1 15 0 8 Dominikanische Republik
ccs 115 (98) 74 3 27 1 10 Jamaika, Stidamerika, Thailand,
Kuba, Vietnam
ccso 27 (25) 17 0 8 0 2
CC88 11 9) 8 0 2 0 1
ST15 2 (0) 1 0 1 0 0
ST152 25 (25) 20 0 4 1 0 Uganda
ST59 1 ©) 7 0 3 1 0
ST7 1 ) 1 0 0 0 0
ST72 2 (1) 0 0 0 0 2
ST772 16 (16) 13 0 2 0 1 Indien
ST97 5 (2) 0 0 4 0 1
n.z. 22 (18) 10 0 7 0 5
Summe (n) | 424 | (351) 270 9 103 4 38

Tab. 4 | Hiufigkeit der im Rahmen von Infektionen nachgewiesenen klonalen Linien von CA-MRSA im Jahr 2019/2020
(Daten zu Infektionen sind aufgefiihrt, soweit vom Einsender iibermittelt)

Linien von CA-MRSA. MRSA-Klone, wie den multi-
resistenten PVL-positiven CA-MRSA ST772 (sog.
,Bengal Bay Clone“") oder den PVL-positiven
CA-MRSA CC398, die wir frither nur vereinzelt
nachgewiesen haben, werden nun regelmiflig de-
tektiert. CA-MRSA CC398 sind dabei von LA-MRSA
CC398 zu unterscheiden. Sie gehéren der anzestra-
len Subpopulation dieses klonalen Komplexes an,
welche bisher vor allem aus China bekannt ist.”

Auftreten und Verbreitung von Livestock-
assoziierten MRSA in Deutschland

LA-MRSA CC398 treten bevorzugt als nasale Be-
siedler und Infektionserreger bei Menschen in Re-
gionen mit hoher Nutztierdichte auf, was im Rah-
men der Einsendungen an das NRZ bestitigt wer-
den kann. Diese Stimme verursachen meist Haut-
und Weichgewebeinfektionen; werden aber dariiber
hinaus auch bei anderen Krankheitsbildern nachge-
wiesen (Sepsis, Pneumonie, Wundinfektionen so-
wie Infektionen nach Gelenkersatz). Unter allen
eingesandten MRSA aus dem gesamten Bundes-

gebiet betrug der Anteil von CC398 im Jahr 2019
5,9 % und 2020 7,3 %. Der Anteil von MRSA CC398
an verschiedenen Infektionen bei Krankenhaus-
Patientinnen und -Patienten lag bei 3,8 % im Jahr
2019 und 6 % im Jahr 2020. Diese Werte sind ver-
gleichbar mit denen fritherer Jahre. Infektionsket-
ten mit LA-MRSA CC398 in Krankenhiusern wur-
den im Rahmen der NRZ-Arbeit nicht detektiert.
Bei den Infektionen mit LA-MRSA CC398 mit
Nachweis in Krankenhiusern kann es sich sowohl
um Fille handeln, die einer stationiren Behandlung
bedurften, als auch um von der eigenen nasalen Be-
siedlung ausgehende (endogene) Infektionen, die
dann infolge einer stationiren Behandlung im
Krankenhaus ,erworben“ wurden. Es ist darauf hin-
zuweisen, dass die nasale Besiedlungsrate mit
LA-MRSA CC398 bei Menschen mit beruflicher Ex-
position zur kommerziellen Nutztierhaltung anhal-
tend hoch ist, nun auch im Heim- und Hobbytier-
bereich (Pferdekliniken) verbreitet ist und dort be-
kannte frithere endemisch vorkommende Sequenz-
typen wie ST8 und ST254 verdringt.”
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Untersuchungen im Rahmen von
Ausbruchsgeschehen und der
Uberwachung von Ausbruchsgefahren
Das NRZ unterstiitzt neben den einsendenden La-
boren der Krankenhiuser und ambulanten Praxen
auch direkt die Institutionen des Offentlichen Ge-
sundheitsdienstes (OGD) auf Landes- und Landkrei-
sebene, sowie die diagnostischen Einrichtungen der
Bundeswehr bei der Aufklirung von (nosokomialen)
Infektionsketten. Dabei handelte es sich 2019/2020
sowohl um klassische HA-MRSA als auch um CA-
MRSA und Linezolid-resistente S.epidermidis
(LRSE), bei denen ein epidemiologischer Zusam-
menhang vermutet wurde. Auflerdem untersuchten
wir in Zusammenarbeit mit dem Bundesinstitut fir
Risikobewertung (BfR) einen Lebensmittel-assozi-
ierten Ausbruch.

Fiir einige der im Folgenden ausgewihlten Beispiele
wurden fiir die Typisierung der jeweiligen Erreger,
erginzend zur Routinediagnostik des NRZ, NGS-
Daten erstellt und in die Berichterstattung mit ein-
bezogen.

MRSA to44, lukPV-positiv: Wir erhielten lukPV-
positive MRSA von neun Patientinnen einer
Geburtshilfe/Wochenstation. Die Stimme wurden
in einem Zeitraum von 3 Monaten vor allem aus
Abszessen der Brust von den Betroffenen isoliert.
Im Rahmen der Umgebungsuntersuchungen wur-

MST Cluster 1
Farbe entsprechend ST:

@ =0

Abb. 1 | core genome Multilocus Sequence Typing-(cgMLST-)
Analyse fiir 11 Isolate basierend auf 1.820 Genen des S. aureus
Kerngenoms, dargestellt als Minimum Spanning Tree (MST)

(ST: Sequenztyp)

de ein lukPV-positiver MRSA noch auf der Armleh-
ne eines Stillsessels und im Rahmen des Personal-
screenings bei einer Mitarbeiterin der Wochensta-
tion gefunden. Mit dem spa-Typ to44 ordneten wir
diese Isolate dem klonalen Komplex CC8o zu. In
allen Isolaten wurden mittels PCR zusitzlich zu luk-
PV auch die genetische Determinante fir die Ex-
pression des exfoliativen Toxins (etd) nachgewiesen.
Diese Merkmale sind charakteristisch fiir CA-
MRSA des sog. ,Europiischen Typs/Klons“. Alle
untersuchten Isolate besaflen auflerdem identische
Resistenzphinotypen. Zur Verifizierung der mittels
spa-Typisierung erhobenen Befunde, wurden die
Isolate der Genomsequenzierung unterzogen und
die Kerngenome analysiert. Fiir alle Isolate wurde
der cgMLST Complex Typ CT20867 bestimmt
(cgMLST: core genom Multilocus Sequence Typing).
Die Analysen wiesen auf die Existenz eines Clusters
hin, welches alle untersuchten Isolate enthielt; fiinf
Paare waren dabei beziiglich des untersuchten
Kerngenoms vollstindig identisch; ansonsten un-
terschieden sich die Isolate in jeweils ein bis drei
der 1.820 Loci vom nichstverwandten nicht identi-
in einem einzigen Cluster wiesen auf einen gemein-
samen Ursprung der Isolate und damit auf mehrere
Ubertragungsereignisse hin.

Linezolid-resistente S.epidermidis (LRSE): Wir er-
hielten von der Onkologie eines Klinikums 12 Methi-
cillin- und multiresistente S.epidermidis-Isolate zur
molekularen Typisierung im Hinblick auf einen
Ausbruchsverdacht, die insbesondere durch ihre
Linezolid-Resistenz auffielen. Zum Teil wurden die-
se Stimme aus Blutkulturen gewonnen. Ausgehend
von den Genomdaten wurden die Kerngenome und
Teile des akzessorischen Genoms der Isolate analy-
siert. Mit Hilfe eines ad hoc cgMLST-Schemas, und
unter Einbeziehung des akzessorischen Genoms
zur Erhéhung der Diskriminierung innerhalb von
Isolaten desselben Sequenztyps, wurden die Geno-
me aller Isolate verglichen und die Verwandtschaft
fiir welches eine sehr enge genetische Verwandt-
schaft und damit ein epidemiologischer Zusam-
menhang sehr wahrscheinlich war. Allerdings muss
in der Beurteilung berticksichtigt werden, dass die
NGS-Datengrundlage des NRZ fiir S.epidermidis
noch relativ klein ist. Daher kénnen die Cut-off-

NERE 2
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MST Cluster 1
Farbe entsprechend ST:
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Abb. 2 | core genome Multilocus Sequence Typing-(cgMLST-)
Analyse fiir 12 LRSE basierend auf 2.108 Genen des S. epider-

midis Kerngenoms und akzessorischen Genoms, dargestellt

als Minimum Spanning Tree (MST) (ST: Sequenztyp)

Werte zur Gruppierung der Isolate in Cluster bis-
lang nur niherungsweise angenommen werden
und miissen stets anhand anamnestischer und epi-
demiologischer Daten {iberpriift werden. Aus den
Daten des vorliegenden Falls lief sich auRRerdem
schlielen, dass es sich bei dem eingesendeten Ma-
terial um Isolate handelte, die zu dem in deutschen
Krankenhiusern weitverbreiteten Sequenztyp ST2
(bzw. dessen Single Locus Variante ST781) gehoren.
Isolate dieses ST scheinen extrem gut an die Kran-
kenhausumgebung adaptiert zu sein und sich auch
iiberregional (weltweit) verbreiten zu kénnen.

MRSA t310: Wir unterstiitzten ein Gesundheitsamt
(GA) im Rahmen einer Ausbruchsuntersuchung
auf der Neurochirurgie eines Klinikums. Hier wur-
den dem GA MRSA aus Blutkulturen gemeldet, die
ortlich und zeitlich zusammenhingen. Das NRZ er-
hielt von sechs Patientinnen und Patienten MRSA
aus Infektionen, die jeweils nach periradikulirer
Therapie (perkutane Applikation von Medikamen-

ten lokal an eine Nervenwurzel im Rahmen der
Schmerztherapie) auftraten (5 Isolate aus Sepsis,
1 Isolat aus einer Wundinfektion). Alle MRSA waren
sowohl in Bezug auf ihren spa-Typ (t310, CC22) als
auch auf ihr phinotypisches Resistenzmuster iden-
tisch. Auf der Basis dieser Befunde war ein epide-
miologischer Zusammenhang wahrscheinlich.

MRSA t688: Wir erhielten insgesamt zehn Staphylo-
kokken-Isolate zur molekularen Typisierung im Hin-
blick auf einen Ausbruchsverdacht. Sieben MRSA-
Isolate wurden von Neugeborenen gewonnen, drei
MRSA erhielten wir von einem/einer dauerhaft be-
siedelten Mitarbeiter/Mitarbeiterin und dessen/de-
ren Lebenspartner/Lebenspartnerin. Initiale Unter-
suchungen mittels spa-Typisierung zeigten das Vor-
liegen von Isolaten der klonalen Linie t688/CCs.
Die cgMLST-Analysen wiesen, genau wie die Ergeb-
nisse der spa-Typisierung und der phinotypischen
Resistenztestung (seltene Fusidinsiure-Resistenz),
auf die Existenz eines Ausbruchsclusters hin, wel-
ches alle zehn eingesendeten Isolate einschloss.
Diese unterschieden sich jeweils in maximal einem
cgMLST Locus voneinander, was auf einen gemein-
samen Ursprung der Isolate und damit auf Ubertra-
gungsereignisse schlieRen lieR. Eine Ubertragung
durch den oder die mit dem gleichen Stamm besie-
delte Mitarbeiter/Mitarbeiterin erschien wahr-
scheinlich. Das neu eingesendete Personal-Isolat
(nach erfolgloser Sanierung) sowie das Isolat aus
dem hiuslichen Umfeld (Partner bzw. Partnerin)
waren identisch. Eine Re-Kolonisierung im hiusli-
chen Umfeld war damit eine mogliche Erklirung
fuir die dauerhafte bzw. wiederholte Besiedlung des/
der Mitarbeiter/Mitarbeiterin. Eine erneute Dekolo-
nisierung unter Einbeziehung des hiuslichen Um-
felds wurde dringend empfohlen.

S. aureus mit speziellen
Virulenzeigenschaften

Einsendungen im Zusammenhang mit der klini-
schen Diagnose Toxic-Shock-Syndrome (T'SS): In den
Jahren 2019/2020 erhielt das NRZ 48 Einsendun-
gen im Zusammenhang mit der klinischen
Diagnose TSS. In 31 Fillen konnte die Bildung des
Toxic-Shock-Syndrome-Toxins (TSST) nachgewiesen
werden, hiufig in Kombination mit dem Staphy-
lokokken-Enterotoxin A (SEA). Sechzehn Stimme,

<[ o | > |:= I
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die im Rahmen eines TSS nachgewiesen wurden,
bildeten kein TSST sondern das Staphylokokken-
Enterotoxin A (SEA), B (SEB) oder C (SEC). SEA-,
SEB- bzw. SEC-positive Isolate kénnen ebenfalls
TSS-dhnliche Erkrankungsverliufe auslésen.

Zu einem Isolat wurde zusammen mit den Kolle-
ginnen und Kollegen der Klinik ein Fallbericht
publiziert, hier handelte es sich um ein TSS verur-
sacht durch einen TSST-bildenden S.aureus bei ei-
nem Kleinkind.™

Einsendungen im Zusammenhang mit Exfoliatin-
positiven Isolaten: Oberflichliche Haut-/Weichge-
webe-Infektionen, wie exfoliative Dermatitis oder
das Staphylococcal Scalded Skin Syndrome (SSSS),
sind oft ursichlich mit Exfoliativ-Toxin-positiven
S.aureus assoziiert. In den Jahren 2019/2020 wur-
den in Go Fillen S.aureus nachgewiesen, in denen
die genetischen Determinanten fiir die Bildung der
exfoliativen Toxine A und/oder B (eta, eth) detektiert
wurden. Die S.aureus-Isolate gehorten zum grofRen
Teil den klonalen Komplexen CCi21 bzw. CCi5 an.
Bei drei Stimmen handelte es sich um einen MRSA
vom CCi21. Erkrankungen traten vor allem bei Saug-
lingen und Kleinkindern auf; Erwachsene waren
seltener betroffen.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten

39. Woche 2021 (Datenstand: 6. Oktober 2021)

Ausgewihlte gastrointestinale Infektionen

Campylobacter- Salmonellose EHEC-Enteritis Norovirus- Rotavirus-
Enteritis Gastroenteritis Gastroenteritis
2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020
39. | 1.-39.| 1.-39. 39. 1.-39. | 1.-39. | 39. | 1.-39.|1.-39.| 39. 1.-39.| 1.-39. | 39. | 1.-39. | 1.-39.

Baden-
Wiirttemberg 72| 3.214 3.023 15 677 818 8 133 103 65 876/ 2.017 15 285 296
Bayern 143 | 5.164 4.720 37 844 907 4 157 148 108 1.245| 3.726 22 462 715
Berlin 27| 1.338 1.449 12 235 219 2 57 55 36 666/ 1.014 4 195 260
Brandenburg 48| 1.334 1.525 5 196 295 1 33 33 57 976| 1.609 7 197 273
Bremen 8 243 226 45 33 0 4 6 1 52 87 2 30 41
Hamburg 9 805 849 0 101 95 1 20 28 16 369 435 1 63 120
Hessen 52 2513 2.457 11 430 387 0 48 27 46 488 1.294 2 235 263
Mecklenburg-
Vorpommern 50| 1.218 1.349 3 163 160 5 38 32 78 751 1.000 2 256 197
Niedersachsen 75| 3.453 3.173 20 690 570 1 136 161 56 744 | 2227 8 342 475
Nordrhein-
Westfalen 206, 7.953 8.370 32| 1.307| 1.232 12 270 186 137| 1.558| 5.495 815| 1.103
Rheinland-Pfalz 68| 2.149 2.213 13 424 392 0 64 51 32 404 1.186 126 153
Saarland 25 688 670 1 99 90 0 9 6 8 92 222 1 51 84
Sachsen 98| 3.385 3.368 21 411 531 1 67 63 18| 2261 3.016 10 369 837
Sachsen-Anhalt 33 1.128 1.329 9 221 366 2 58 49 93| 2.559, 1539 4 147 267
Schleswig-
Holstein 23| 1.345 1.361 6 150 107 1 38 49 1 172 637 3 118 185
Thiringen 42| 1.475 1.483 25 299 448 1 29 19 111 1.367| 1.632 1 197 432
Deutschland 979 | 37.405| 37.565 211| 6.292| 6.650 39, 1.161| 1.016 973| 14.580| 27.136| 102, 3.883| 5.701
Ausgewihlte Virushepatitiden und respiratorisch iibertragene Krankheiten

Hepatitis A Hepatitis B Hepatitis C Tuberkulose Influenza

2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020

39. | 1.-39.| 1.-39. 39. | 1.-39.|1.-39.| 39. 1-39. | 1-39. | 39. |1.-39.|1-39.| 39. | 1.-39. | 1.-39.

Baden-
Wiirttemberg 3 43 28 25 933 1.010 18 601 643 12 412 449 5 52| 23.938
Bayern 2 74 60 26| 1.009 975 14 598 620 4 413 495 2 67| 55.028
Berlin 0 14 29 12 319 319 4 162 160 0 194 238 0 10 5.615
Brandenburg 0 14 20 5 68 67 0 40 46 5 68 70 2 25| 5.867
Bremen 0 1 4 1 75 90 0 30 33 2 38 47 0 3 367
Hamburg 0 9 14 5 323 85 3 106 74 2 114 146 1 19 3.900
Hessen 1 41 32 8 474 456 9 260 281 6 335 381 0 20 8.901
Mecklenburg-
Vorpommern 0 1 10 0 22 25 1 26 23 0 34 44 2 8| 3.675
Niedersachsen 0 41 32 6 393 422 4 261 300 4 209 237 3 44| 10.478
Nordrhein-
Westfalen 3 130 105 40| 1.302| 1.064 19 868 812 8 652 660 6 70| 26.147
Rheinland-Pfalz 0 24 26 11 242 267 6 174 139 3 148 141 2 38 8.211
Saarland 0 8 2 1 48 56 2 40 35 1 50 38 0 4 1.715
Sachsen 1 12 14 3 157 160 1 124 130 1 93 101 4 44| 20.268
Sachsen-Anhalt 1 15 14 2 53 77 2 35 45 2 59 56 1 42|  6.925
Schleswig-
Holstein 1 8 8 7 197 178 4 151 147 6 98 100 5 4.054
Thuringen 1 15 9 2 71 55 30 42 1 50 45 21 9.354
Deutschland 13 460 407 154| 5.686| 5.306 87| 3.506| 3.530 57| 2.967| 3.248 28 472| 194.443

Allgemeiner Hinweis: Das Zentrum fiir tuberkulosekranke und -gefihrdete Menschen in Berlin verwendet veraltete Softwareversionen,
die nicht gemiaR den aktuellen Falldefinitionen des RKI gemaR § 11 Abs. 2 IfSG bewerten und tibermitteln.
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Ausgewihlte impfpraventable Krankheiten

Masern Mumps Rételn Keuchhusten Windpocken
2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020

39. 1.-39. | 1.-39. 39. 1.-39. | 1.-39. 39. 1.-39. | 1.-39. 39. 1.-39. | 1.-39. 39. 1.-39. | 1.-39.
Baden-
Wiirttemberg 0 0 23 0 6 57 0 0 0 2 45 295 11 788 | 1.694
Bayern 0 0 12 0 11 49 0 1 2 2 148 789 22 880 2.189
Berlin 0 0 3 1 6 57 0 0 0 0 7 125 13 284 504
Brandenburg 0 0 0 0 5 5 0 0 0 1 26 159 5 111 281
Bremen 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 40 4 53 102
Hamburg 0 2 0 0 2 14 0 0 0 0 17 74 4 113 298
Hessen 0 0 8 0 10 22 0 1 1 43 241 6 254 526
Mecklenburg-
Vorpommern 0 0 0 0 2 1 0 3 120 3 60 100
Niedersachsen 0 0 1 6 21 0 23 158 8 353 631
Nordrhein-
Westfalen 0 2 20 1 1 46 0 1 1 2 80 442 26 672 1.547
Rheinland-Pfalz 0 0 6 0 7 16 0 0 0 0 39 124 8 219 317
Saarland 0 0 2 0 0 1 0 0 1 0 12 27 0 35 46
Sachsen 0 0 0 1 4 2 0 0 1 0 17 130 5 330 716
Sachsen-Anhalt 0 0 0 0 0 4 0 0 0 0 27 180 3 62 98
Schleswig-
Holstein 0 0 0 1 7 7 0 0 0 1 92 1 118 376
Thiringen 0 0 0 0 7 0 36 237 0 66 143
Deutschland 0 4 75 77 310 3 534, 3.233 119 4.398| 9.568

Erreger mit Antibiotikaresistenz und Clostridioides-difficile-Erkrankung und COVID-19

Acinetobacter' | Enterobacterales’ Clostridioides MRSA? COVID-19*
difficile?
2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020 2021 2020

39. [1.-39.1.-39.| 39. |1.-39.|1.-39.| 39. |1-39.|1.-39.| 39. | 1.-39. | 1.-39. 39. 1.-39. 1.-39.
Baden-
Wiirttemberg 1 45 41 11 265 302 1 79 59 3 55 40 9.590 331.903 | 49.140
Bayern 3 41 38 6 352 359 5 152 156 2 88 58| 12.537 401.326| 67.581
Berlin 1 47 35 5 242 188 2 41 53 0 33 52 2.996 108.567 | 14.221
Brandenburg 0 5 7 2 64 59 1 64 54 0 25 27 1.026 70.598 4.251
Bremen 0 2 1 1 25 21 0 8 5 1 9 12 766 19.450 2.367
Hamburg 0 24 18 3 61 66 0 22 13 0 19 17 1.388 54.277 7.806
Hessen 2 44 44 16 374 383 2 61 88 3 43 48 4,112 194.554| 18.675
Mecklenburg-
Vorpommern 0 2 1 0 26 33 44 57 0 26 33 816 36.632 1.168
Niedersachsen 1 30 36 5 232 203 94 138 3 101 125 3.807 190.642| 20.118
Nordrhein-
Westfalen 6 69 105 19 869 765 11 349 377 6 260 287 9.718 560.916| 69.123
Rheinland-Pfalz 2 20 8 1 91 120 0 51 40 0 29 21 2.344 107.079| 10.600
Saarland 0 0 2 0 16 25 0 7 0 0 5 11 426 27.253 3.285
Sachsen 0 5 17 1 129 132 3 111 93 1 53 75 2.965 157.064 7.304
Sachsen-Anhalt 0 3 8 1 93 117 1 77 123 0 35 52 1.000 71.619 2.611
Schleswig-Holstein 0 12 10 0 70 81 0 23 23 1 24 28 845 50.942 4.702
Thiiringen 0 1 4 0 25 58 2 26 39 0 24 29 1.664 91.434 4.047
Deutschland 16| 350 375 71| 2.934| 2.912| 29| 1.209| 1.318| 20| 829| 915 56.000| 2.474.256 286.999

1 Infektion und Kolonisation

(Acinetobacter spp. mit Nachweis einer Carbapenemase-Determinante oder mit verminderter Empfindlichkeit gegeniiber Carbapenemen)
2 Clostridioides-difficile-Erkankung, schwere Verlaufsform
3 Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus, invasive Infektion
4 Coronavirus-Krankheit-2019 (SARS-CoV-2)
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Weitere ausgewihlte meldepflichtige Infektionskrankheiten

2021 2020

Krankheit 39. 1-39. | 1.-39.

Adenovirus-Konjunktivitis 0 15 172
Botulismus 0 3 2
Brucellose 0 4 18
Chikungunyavirus-Erkrankung 0 0 26
Creutzfeldt-Jakob-Krankheit 0 72 70
Denguefieber 0 25 201
Diphtherie 0 0 16
Friihsommer-Meningoenzephalitis (FSME) 0 307 635
Giardiasis 31 938 1.369
Haemophilus influenzae, invasive Infektion 0 158 465
Hantavirus-Erkrankung 1 1.578 149
Hepatitis D 0 10 35
Hepatitis E 58 2.390 2.673
Hamolytisch-uramisches Syndrom (HUS) 0 42 50
Kryptosporidiose 42 984 866
Legionellose 42 1.121 1.050
Lepra 0 0 0
Leptospirose 0 106 89
Listeriose 12 448 408
Meningokokken, invasive Erkrankung 0 45 128
Ornithose 0 7 12
Paratyphus 0 4 10
Q-Fieber 0 76 41
Shigellose 4 84 122
Trichinellose 0 1 1
Tularamie 0 54 38
Typhus abdominalis 0 15 26
Yersiniose 29 1.448 1.553
Zikavirus-Erkrankung 0 1 6

In der wéchentlich veréffentlichten aktuellen Statistik werden die gemaf3 IfSG an das RKI ibermittelten Daten zu meldepflichtigen Infektions-
krankheiten veréffentlicht. Es werden nur Fille dargestellt, die in der ausgewiesenen Meldewoche im Gesundheitsamt eingegangen sind, dem


https://www.rki.de/falldefinitionen
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Monatsstatistik nichtnamentlicher Meldungen

ausgewihlter Infektionen
gemaf? §j 7 (3) IfSG nach Bundeslandern

Berichtsmonat: Juli 2021 (Datenstand: 1. Oktober 2021)

Syphilis HIV-Infektion Malaria Echinokokkose | Toxoplasm., konn.
2021 ‘ 2020 2021 ‘ 2020 2021 ‘ 2020 2021 2020 2021 2020
Juli Januar —Juli Juli Januar -Juli Juli Januar -Juli Juli Januar —Juli Juli Januar - Juli
Baden-
Wiirttemberg 43 273 338 29 151 182 8 35 37 1 15 27 0 0 0
Bayern 54 506 515 33 190 205 12 37 41 1 12 17 0 3 3
Berlin 80 685 953 11 136 134 5 25 13 0 5 0 0 0 0
Brandenburg 2 51 72 4 30 37 2 7 7 0 1 0 0 0 0
Bremen 6 25 44 4 28 39 0 0 6 0 0 1 0 0 0
Hamburg 32 263 220 21 86 102 9 17 22 0 4 0 0 0 0
Hessen 30 304 371 11 83 119 1 13 11 0 8 12 0 2 1
Mecklenburg-
Vorpommern 7 47 60 2 15 14 0 0 1 0 3 1 0 2 1
Niedersachsen 37 210 279 13 102 121 2 19 27 0 6 6 0 1 1
Nordrhein-
Westfalen 86 787 1.048 36 292 337 14 80 66 0 17 17 0 0 1
Rheinland-Pfalz 14 111 134 9 47 57 1 19 5 1 2 2 0 0 0
Saarland 4 24 39 1 9 7 0 2 4 0 1 2 0 0 0
Sachsen 16 204 238 10 50 51 1 4 10 0 0 2 0 1 2
Sachsen-
Anhalt 6 79 85 2 25 28 0 5 1 0 0 3 0 1 0
Schleswig-
Holstein 8 82 69 6 27 45 1 5 11 0 2 3 0 0
Thiiringen 6 58 63 2 18 19 0 1 0 0 2 1 0 0
Deutschland 432| 3.727| 4547 194| 1289 1.497| 57| 270, 262 3 78 9%l o 15 1



https://www.rki.de/DE/Content/Infekt/EpidBull/Archiv/2001/Ausgabenlinks/41_01.pdf%3F__blob%3DpublicationFile
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