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Enterohdmorrhagische Escherichia coli (EHEC) O45:H2
assoziiert mit Ausbruch in Mecklenburg-Vorpommern

Hinweise des NRZ fiur Salmonellen und andere bakterielle Enteritiserreger
am Robert Koch-Institut zur Diagnostik

Seit Ende August 2025 wird iiber einen EHEC-/
HUS-Ausbruch (HUS = himolytisch-urimisches
Syndrom) in Mecklenburg-Vorpommern berichtet
(siehe Informationen des Landesamtes fiir Gesund- Serovar: O45:H2

Ubersicht der Eigenschaften
des detektierten Ausbruchstyps

Virulenzmarkergene:
Das Nationale Referenzzentrum (NRZ) fiir Salmo- stxl-Gen-nega?t?v ) )
stx2-Gen-positiv, Subtyp 2a (Shigatoxin)

eaeA-Gen-positiv, Subtyp xi (Intimin, LEE Patho-

genititsinsel)

nellen und andere bakterielle Enteritiserreger am
Robert Koch-Institut (RKI) hat nun den Ausbruchs-
stamm identifiziert: Er gehort dem Serovar O45:H2

an. Dieser Stamm ist Shigatoxin Subtyp stx2a- und e Camiperaliy (Jamerelst nalysii)

Intimin-(eaeA-)positiv. Der Serovar O45:H2 kommt Weitere genetische Stammcharakteristika:
in Deutschland selten vor. Von Januar 2015 bis Juni fim-Gen-Operon-positiv (Fimbrien)

2025 hat das NRZ in der genombasierten natio- nleB-Gen-positiv (Non-LEE-Effektorprotein)
nalen Surveillance (IGS) von klinischen EHEC/ mch-Gen-positiv (Microcin)

STEC (STEC = Shigatoxin-produzierende E. coli) cvaC-Gen-positiv (Colicin)

nur 13 Stimme dieses Serovars unter 10.633 analy- terD-Gen-positiv (Tellurit-Resistenz)

sierten Proben detektiert, davon vier im Zusam-

menhang mit HUS-Erkrankungen. Diese Isolate Resistenzprofil:

sind mit dem derzeitigen Ausbruchsstamm gene- Der Ausbruchsreferenzstamm weist folgende

tisch nicht nah verwandt. Antibiotikaresistenzen auf: Ampicillin, Chloram-
phenicol, Kanamycin, Nalidixinsiure, Trimetho-

Die Ausbruchsursache ist derzeit weiterhin unklar. prim/Sulfmethoxazol, Trimethoprim, Tetracyclin

Aus bisherigen ausfiihrlichen Befragungen von Wir weisen ausdriicklich darauf hin, dass diese

Erkrankten bzw. deren Eltern haben sich noch Angaben nur der Charakterisierung des Stammes

keine konkreten Hinweise auf ein mogliches dienen und KE I N E Indikation zu einer antimikro-

ursichliches Lebensmittel oder eine andere Infek- . .
biellen Therapie nahelegen.

tionsursache ergeben. Weitere Befragungen von

Fillen werden durchgefiihrt. Die Identifizierung Referenzgenom (RKI 25-0668s):

des Ausbruchsstamms erméglicht nun eine spezi- MLST Sequenztyp (Warwick) ST3o1* (adk 78,
fischere Auswertung der Befragungsergebnisse fumC 27, gyrB 5, icd 10, mdh 12, purA 8, recA 2)
und eine genaue Zuordnung von Fillen zum Aus- cgMLST Complex Type 66411
bruchsgeschehen. Das RKI steht in engem Aus- Das FASTA-file wurde auf Epipulse und in
tausch mit den zustindigen Behérden in Mecklen- MiGenomeSurv publiziert und fiir Vergleichs-
burg-Vorpommern (Landesamt fiir Gesundheit und analysen zur Verfiigung gestellt.

Soziales und Landesamt fiir Landwirtschaft,

zustindigen Bundesbehdrden (Bundesamt fir * ST301 ist kein Alleinstellungsmerkmal, es schlieft nicht
nur EHEC O45:H2 sondern weitere EHEC-Serotypen
,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,, wie 2. B. O80:H2 ein.



https://www.medizin.uni-muenster.de/migenomesurv/home.html
https://www.lagus.mv-regierung.de/
https://www.lagus.mv-regierung.de/
https://www.lallf.de/
https://www.lallf.de/
https://www.bvl.bund.de/DE/Home/home_node.html
https://www.bvl.bund.de/DE/Home/home_node.html
https://www.bfr.bund.de/
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Hinweise
Zum Screening kann der PCR-Nachweis von O45-
wzx/wzy-Genen hilfreich sein.

Folgende von DebRoy et al. publizierten Primer ste-
hen zur Verfiigung:

Sequenzname | Sequenz Produktgréfie
CCG GGT TTC GAT TTG TGA
045-wzx1-F AGG TTG
527 bp
045 R CAC AAC AGC CAC TAC TAG
W GCA GAA
TAT GAC AGG CAC ATG GAT
0O45-wzx2-F CTG TGG
255 bp
O45-wzx2-R TTG AGA CGA GCCTGG CTT
TGA TAC
GAA ATT ATG CCATCT TGG
045-wzy1-F CGA GCG
497 bp
O45-wzyl-R CAT GTG AAG CCT GAA GGC
wzy AAA CTC
CTG ATG TCA GGC CTC GTG
045-wzy2-F GAA ATA
451 bp
O45-wzy2-R ATG TAA CCA CAA TAA GGG
Y AGC CCG

Quelle: DebRoy C, Fratamico PM, Roberts E, Davis MA, Liu Y.
Development of PCR assays targeting genes in O-antigen gene
clusters for detection and identification of Escherichia coli O45 and
O55 serogroups. Appl Environ Microbiol. 2005 Aug;71(8):4919-24.
doi: 10.1128/AEM.71.8.4919-4924.2005. PMID: 16085897; PMCID:
PMC1183307.

Serologischer Nachweis

Die Agglutinationsreaktion der bakteriellen Rein-
kultur des Ausbruchsstamms mit anti-O45 E. coli-
Testserum war eindeutig positiv. Eine Abgrenzung
verdichtiger Stimme (stx1-negativ, stx2a- und eaeA-
positiv) mit anti-O80 E.coli-Testserum und eine
Differentialdiagnostik auf hiufig vorkommende
HUS-assoziierte Serovare (0157, 026, O145) wird
empfohlen.

Kontakt

NRZ fiir Salmonellen und andere bakterielle Enteri-

abrufbar.


http://www.rki.de/nrz-salmonellen
http://www.rki.de/nrz-salmonellen
http://www.rki.de/ehec
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