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Ermittlungsarbeit im Gesundheitsamt bei Fillen

von Legionarskrankheit

Wenn die Infektionsquelle nicht gefunden werden kann —

warum sich Ermittlungen trotzdem lohnen

Bei Fillen von Legiondrskrankheit ermitteln Gesund-
heitsimter mogliche Infektionsquellen, zu denen
der Patient/die Patientin im Zeitraum der wahr-
scheinlichen Ansteckung (2—10 Tage vor Erkran-
kungsbeginn) exponiert war. Ein detaillierter Ablauf-

Koch-Instituts festgehalten.

Viele Gesundheitsimter engagieren sich, damit so-
wohl bei der erkrankten Person als auch bei den
moglichen Infektionsquellen weiterfithrende Labor-
untersuchungen durchgefiihrt werden, die zu einem
Nachweis der Infektionsquelle fithren sollen. Diese
ist u.a. dann mit hoher Wahrscheinlichkeit die ver-
ursachende Infektionsquelle, wenn sowohl aus Pro-
ben von der Wasserquelle als auch von der erkrank-
ten Person auf molekularer Ebene (z. B. Sequenztyp
den konnen. Ein solcher Nachweis gelingt jedoch
nur selten. Dennoch sind Ermittlungen keineswegs
y2umsonst“: Es ist fiir Gesundheitsimter wichtig zu
wissen, dass die durchgefithrten Ermittlungen von
grofem praktischem Nutzen sein kénnen, insbe-
sondere wenn die vorrangigen Ziele bei der Ermitt-
lung von Fillen von Legiondrskrankheit bedacht
werden:

Das prioritire Ziel ist die Erkennung von Infek-
tionsquellen mit einem erhohten Risiko fiir das Auf-
treten von Legionirskrankheit. Hierdurch kénnen
— im Sinne einer effektiven Sekundirprivention —
zukiinftige Fille vermieden werden. Von einem
erhohten Erkrankungsrisiko fiir zukiinftige Fille
durch eine Wasserquelle ist auszugehen, wenn:
> die mogliche Infektionsquelle bereits mit Fillen
von Legionirskrankheit assoziiert war (je mehr
vorherige Fille, desto hoher ist das Risiko) und/
oder

» Dbei ihr virulenzassoziierte — d.h. monoklonale
Antikérper-(MAb-)3/1-positive — Legionellen in
mindestens einer Wasserprobe nachgewiesen

Die Bedeutung eines erhéhten Risikos nach Auftre-
ten eines fritheren, mit derselben Infektionsquelle
assoziierten Falles gilt generell, wurde aber beson-
ders gut bei reiseassoziierten Fillen dokumentiert.
So war das Risiko des Auftretens eines erneuten Fal-
les in Reiseunterkiinften, die zuvor schon einmal
mit einem oder mehreren Fillen assoziiert waren,
mehr als fiinfmal so hoch wie bei Unterkiinften, die
noch nie im Zusammenhang mit Erkrankungs-
fillen aufgefallen waren.! Dartiber hinaus wurde
aus den Ergebnissen der von 2016 -2020 in Berlin

bei Trinkwasserinstallationen (TWI), in denen sich
MAD 3/1-positive Stimme befinden, von einem sig-
nifikant erh6hten Risiko fiir das Auftreten von Er-
krankungsfillen auszugehen ist.** Auflerdem wur-
den in etwa 75 % der TWI an mehreren Stellen MAb
3/1-positive Stimme gefunden, d. h. es sollte deshalb
beim Nachweis eines MAb 3/1-positiven Stammes
an beliebiger Stelle in der TWI die gesamte TW1I als
kontaminiert gelten und begutachtet werden.®

Weiter fithrt der Leitfaden aus, dass ,bei solchen
Infektionsquellen, ... —unabhingig von der gefunde-
nen Legionellenkonzentration, die auch unterhalb
des technischen Mafdnahmenwertes von 100 KBE*/
100 ml liegen kann — mindestens eine weitergehen-
de Untersuchung veranlasst werden [sollte]. Es soll-
te das Ziel sein, die TWI so sicher zu machen, dass
von ihr kein weiteres Risiko ausgeht. Vor diesem

* koloniebildende Einheiten


https://www.rki.de/DE/Themen/Infektionskrankheiten/Infektionskrankheiten-A-Z/L/Legionellose/OEGD/Leitfaden.pdf
https://www.rki.de/DE/Themen/Infektionskrankheiten/Infektionskrankheiten-A-Z/L/Legionellose/OEGD/Leitfaden.pdf
https://edoc.rki.de/bitstream/handle/176904/9944/edoc_LeTriWa_Infektionsquellensuche.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://edoc.rki.de/bitstream/handle/176904/9944/edoc_LeTriWa_Infektionsquellensuche.pdf?sequence=1&isAllowed=y
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Atemwegsproben

Bei Atemwegsproben unterscheidet man Proben
vom oberen und unteren Atemwegstrakt. Proben
aus dem oberen Atemwegstrakt sind z. B. Abstriche
aus der Nase oder vom Rachen. Proben unterhalb
des Kehlkopfes stammen aus dem unteren Atem-
wegstrakt. Dazu gehdren ausgehustetes Sputum,
Trachealsekret, Bronchialsekret und eine bronchoal-
veoldre Lavage (BAL). Bei letzterer wird bei einem/
einer beatmeten Patienten oder Patientin etwas
sterile Flussigkeit in die Bronchien verabreicht und
sofort wieder abgesaugt. Die BAL ist vom Material
her die beste verfiigbare Atemwegsprobe mit der
héchsten Chance zur Identifizierung eines evtl. vor-
handenen Erregers. In der weiteren Reihenfolge ste-
hen Bronchialsekret, Trachealsekret, Sputum. Wich-
tig zu wissen ist, dass aus Atemwegsproben auch
dann manchmal noch der Sequenztyp bestimmt
werden kann, wenn die Probe einige Tage nach Be-
ginn der Antibiotikatherapie entnommen wird.

MADb 3/1-positive Stimme

Monoklonale Antikérper (MAb) erkennen gezielt
spezifische Antigene auf der Oberfliche von Legio-
nella pneumophila. Sie werden gemifl dem soge-
nannten Dresdner Panel eingeteilt.® MAb-(Sub-)-
Typen kénnen sowohl aus Urin als auch aus einer
Kultur bestimmt werden. Bei Diagnose einer Legio-
narskrankheit kann die Abnahme einer Patienten-
probe (am besten Urin und Atemwegsprobe) zur
Identifikation des MAb-Subtyps und ggf. des Se-
quenztyps (am Konsiliarlabor fur Legionellen) auch
dann noch zielfiihrend sein, wenn eine Antibiotika-

therapie bereits begonnen wurde. Eine Uberein-
stimmung zweier Stimme bzgl. des MAb-Subtyps
des Patienten bzw. der Patientin und aus einer
potenziellen Infektionsquelle beweist jedoch nicht,
dass es sich dabei auch tatséchlich um die ursach-
liche Infektionsquelle handelt, unterstiitzt aber eine
solche Annahme. MAb 3/1-positive Stdmme gelten
als virulenzassoziiert und dafur gibt es eine epide-
miologisch starke Evidenz: So gut wie alle Ausbru-
che von Legionarskrankheit wurden von MADb 3/1-
positiven Stimmen verursacht’ und es wurde auch
fiir sporadische Fille ambulant erworbener Legio-
narskrankheit gezeigt, dass sie signifikant mit der
Anwesenheit MAb 3/1-positiver Stimme assoziiert
sind.* Daher gelten Gebaude, bei denen im Trink-
wasser MADb 3/1-positive Stimme gefunden werden,
als ,Risikogebaude“. Zu den MAb 3/1-positiven
Subtypen zdhlen Knoxville, Philadelphia, Allentown/
France und Benidorm.

Sequenztyp

Bei Legionellen wurden sieben Allele definiert, de-
ren An- bzw. Abwesenheit bei Legionellenstimmen
dazu genutzt werden, bestimmte Sequenztypen
(ST) zu differenzieren.® Sie werden mittels einer
Nummer benannt, z. B. ST1353. Sequenztypen sind
hauptsachlich aus einer Legionellenkultur be-
stimmbar, selten auch mittels Polymerase-Ketten-
reaktion (PCR). Fur beides muss eine gute Atem-
wegsprobe vorliegen. Sollte der gleiche Sequenztyp
bei Patientin/Patient und méglicher Infektionsquelle
gefunden werden, so ist die Wahrscheinlichkeit sehr
hoch, dass ein Zusammenhang vorliegt.

Hintergrund ist die umfassende Untersuchung
moglicher Infektionsquellen auf Legionellen und —
sofern Legionella pneumophila Serogruppe 1 identi-
fiziert werden konnte — die weiterfithrende MAD-
Typisierung von zentraler Bedeutung, auch wenn
beim Patienten bzw. bei der Patientin nur ein Urin-
Antigentest durchgefiihrt wurde und somit kein
Stammabgleich auf genomischer Ebene moglich

«

ist.

Die zweite Prioritit hat die Identifizierung des
MAD-Subtyps und - falls méglich — des Sequenztyps

ist wichtig zu wissen, welche MAb-Subtypen bzw.
welche Sequenztypen iibergreifend in Deutschland
eine Rolle spielen und welche MAb-Subtypen lokal/
regional von besonderer Bedeutung sind. Dariiber
hinaus ist auch die Kenntnis des MAb-Typs oder des
Sequenztyps beim einzelnen Patienten bzw. bei der
einzelnen Patientin von Bedeutung, falls es in Zu-
kunft weitere Fille gibt, die mit derselben Infek-
tionsquelle im Zusammenhang stehen. Dann wiirde
der gleiche MAD- oder Sequenztyp die Annahme un-
terstiitzen, dass die Fille demselben Geschehen zu-
zuordnen sind. Daher ist es wichtig, sofort nach
Meldung eines Falles das Labor bzw. das Kranken-
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Ziele

Probe von Patient/Patientin

Wasserprobe(n) von
potenzieller Infektionsquelle

Handlungskonsequenz

Erste Prioritit:

Erkennung von potenziellen Infektions-
quellen mit einem erhdhten Risiko fiir
das Auftreten von Legionirskrankheit

v

Nicht notwendig
zur Zielerreichung

> Kein Cluster* liegt vor: > Weitergehende Untersu-

Wasserprobe notwendig
Bei Cluster:* Wasserprobe
unterstiitzend

chung, Risikoabschitzung
(Gefahrdungsanalyse),
ggf. Sanierung

Zweite Prioritit:
Identifizierung des MAb-Subtyps und —
falls méglich — des Sequenztyps beim

» Urin: MAb-Subtyp
Atemwegsprobe: MAb-
Subtyp, Sequenztyp

v

>

Nicht notwendig zur
Zielerreichung

Ggf. Stammvergleich mit
anderen Fallpatienten/
-patientinnen

Patienten bzw. bei der Patientin

Dritte Prioritat:
Identifikation der Infektionsquelle

v

Notwendig

> Notwendig > Weitergehende Untersu-
chung, Risikoabschitzung
(Gefahrdungsanalyse),

ggf. Sanierung

Tab. 1| Ziele und Priorititen bei der Ermittlung von Fallen mit Legionarskrankheit und fiir die Zielerreichung notwendiges

Probenmaterial.

* Ein Cluster liegt vor, wenn mindestens zwei Fille innerhalb von zwei Jahren mit derselben potenziellen Infektionsquelle assoziiert waren.

MAb = monoklonale Antikérper

haus zu kontaktieren, damit die Urinprobe der Fall-
person zuriickbehalten werden kann. Die noch vor-
handene positive Urinprobe sollte vom Primirlabor
zur Bestitigung an das Konsiliarlabor fiir Legionel-
len (KL) in Dresden gesendet werden. Aus dem
Urin lisst sich zwar kein Sequenztyp bestimmen,
jedoch ist — sofern gentigend Antigen im Urin vor-
handen ist — die Bestimmung des MAb-Subtyps
moglich. Dafiir ist die urspriingliche, zur Diagnose
fithrende Urinprobe am besten geeignet und sollte
nach Moglichkeit immer an das KL geschickt wer-
den. Ferner sollte so rasch wie mdglich auch eine
tiefe Atemwegsprobe genommen und an das KL ge-
schickt werden (vorzugsweise eine bronchoalveolire
Lavage, die besser geeignet ist als Tracheal- oder
Bronchialsekret, welches wiederum besser ist als
gesichert sowie der MAb-Typ und bestenfalls der
Sequenztyp bestimmt werden. Sollte bereits eine
Antibiose begonnen worden sein, sollte dennoch
eine tiefe Atemwegsprobe abgenommen werden, da
zusitzliche oder nochmalige Urin- bzw. Atemwegs-
proben bis zu mehrere Tage nach Beginn einer
Antibiotikabehandlung aussagekriftig sein kénnen
(LeTriWa-Studie und Daten aus dem KL fiir Legio-
nellosen, nicht veréffentlicht).

Die dritte Prioritiit ist die Identifikation der Infek-
tionsquelle. Diese erfolgt — wie oben bereits erwihnt
— durch Stammabgleich aus einer klinischen Probe
der Patientin/des Patienten mit einer vermuteten
Wasserquelle. Aus verschiedenen Griinden gelingt

dies nur in einem Teil der Fille, u. a. weil die Patien-
tenprobe fehlt oder weil es nicht méglich ist, Was-
serproben zu gewinnen. Manchmal kommen auch
so viele Infektionsquellen in Frage, dass nicht alle
beprobt werden kénnen. Letztlich leitet sich jedoch
dieselbe Konsequenz ab, die schon im ersten Ziel
genannt wurde und alleine aus der Kenntnis des im
Wasser vorliegenden Stammes resultiert: die tech-
nische Begutachtung und fachliche Einschitzung
der potenziellen Infektionsquelle mit dem Ziel, evtl.
bestehende Schwachstellen erkennen und besei-
tigen zu kénnen, um so das Risiko fiir das Auftreten
zukiinftiger Fille von Legionirskrankheit zu senken.
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Koordinierte Etablierung eines H5-Influenza-A-Virus-Tests
in akademischen Versorgungslaboren im deutschsprachigen

Raum

Zusammenfassung

Das avidre Influenza-A-Virus (IAV) vom Subtyp
Hs5N1 kann auch Siugetiere einschliellich Men-
schen infizieren. Bemerkenswert ist die Verbrei-
tung bei Milchkiihen in den USA seit Frithjahr 2024,
von der ein neues zoonotisches Ubertragungsrisiko
ausgeht. Die friithzeitige Erkennung von HgNi-
Infektionsfillen beim Menschen ist eine entschei-
dende Komponente in Konzepten der Reaktions-
fihigkeit auf Pandemien (pandemic preparedness).
Standard fur die Humandiagnostik ist die Proben-
testung aus dem Respirationstrakt per real-time-
Polymerasekettenreaktion (RT-PCR). Kommerzielle
Labortestsysteme sind fiir neu aufgetretene zoono-
tische Erreger oft noch nicht verfiigbar, da die Ent-
wicklung und Validierung Jahre in Anspruch neh-
men konnen. Fiir solche Erreger liegt die Test-
entwicklung klassischerweise bei den zustindigen
Referenzlaboren, die auch experimentelle Testsys-
teme vorhalten.

In Zusammenarbeit dreier Nationaler Referenz-
zentren (NRZ fiir Influenza, NRZ fiir Coronaviren
und NRZ fiir avidre Influenza) wurde ein spezifi-
scher H5-RT-PCR-Assay zusammen mit positiven
Kontrollproben an 30 diagnostische Labore in
Deutschland und Osterreich verteilt, die in der
deutschsprachigen Gesellschaft fiir Virologie (GfV)
organisiert sind. Ziel der durchgefithrten Aktivitit
ist die Verteilung eines neuen Assays in einem
Netzwerk von Laboren sowie dessen Etablierung
und Performance zu untersuchen. Formalisierte
Riickmeldungen belegen eine zeitnahe Etablierung
in allen Laboren des Netzwerks.

Dieser Beitrag stellt die Moglichkeiten und Heraus-
forderungen einer solchen Implementierung fiir
die Hs-Subtypisierung von IAV dar und unter-
streicht die Bedeutung organisierter Labornetzwer-
ke und Ressourcen in diesen, um auf neu auftreten-
de Krankheitserreger zu reagieren.

Einleitung

Influenzaviren werden in die Typen A, B und C
eingeteilt, wobei die saisonalen IAV und Influenza-
B-Viren (IBV) fiir den Menschen von besonderer
Bedeutung sind, da sie saisonale Epidemien auslo-
sen konnen." TAV besitzen auf ihrer Hiille die Glyko-
proteine Himagglutinin (HA) und Neuraminidase
(NA)," auf Grundlage derer die spezifischen Sub-
typen bzw. HN-Kombinationen benannt werden.
Der IAV-Subtyp HsNi, der bei Vogeln zumeist eine
hochansteckende Erkrankung auslést, kann nach-
weislich auch Sdugetiere einschliellich Menschen
infizieren. Seit 2003 wurden fast goo humane In-
fektionsfille weltweit dokumentiert, von denen
mehr als die Hilfte todlich verliefen.' Seit 2021 ist
mit der Verbreitung des H5Ni-Subtyps der phylo-
gentischen Klade 2.3.4.4b ein deutlicher Anstieg
gemeldeter Infektionen bei zahlreichen Vogelarten
sowie bei Land- und Meeressiugetieren zu beobach-
ten.? Solche Spill-Over-Infektionen von wilden Was-
servogeln auf Gefliigelpopulationen und Siugetie-
ren oder vice versa vergroflern die betroffenen Tier-
populationen und schaffen eine breitere Replika-
tionsbasis fiir diese Viren.? In Verbindung mit der
hohen Mutationsrate und der Fihigkeit des Virus
zur Reassortierung, die per se die genetische Varia-
bilitit erhoht, entstehen kontinuierlich neue Stim-
me mit dem Potenzial, auf bessere Vermehrung in
Siugetieren angepasst zu sein. Mutierte Viren stel-
len auch eine Herausforderung fiir die Labordiagnos-
tik dar. RT-quantitative PCR (RT-qPCR) sind derzeit
die Standardmethode fiir die IAV-Diagnostik. Das
NRZ fiir avidre Influenza setzt zur Diagnose und
Typisierung aviirer IAV bei Tieren den , Riems Influ-
enza A Typing Array“ (RITA) ein, welcher grundsitz-
lich auch fiir humane Proben geeignet ist. Dazu ge-
héren eine generische, intern kontrollierte Duplex-
RT-qPCR, die eine Region im Matrix-(M-)Gen nach-
weist und zusitzliche 31 separate TagMan®-basierte
RT-qPCR zur Unterscheidung von 14 HA- und neun
NA-Subtypen.*



Epidemiologisches Bulletin ‘ 49]2025

4. Dezember 2025

Die Diagnostik humaner IAV-Fille basiert auf kom-
merziell verfiigbaren Systemen, die hiufig ebenfalls
das virale M-Gen nachweisen. Eine weitere Diffe-
renzierung der Typen (d. h. der saisonal zirkulieren-
den Stimme H3N2 und HiNipdmog) erfolgt oft
nicht, da dies ohne groflere klinische Konsequenz
bleibt. Auch ein moglicher Eintrag des Hs-Subtyps
wird daher nicht automatisch erkannt. Um neben
der Detektion von AV auch eine zweifelsfreie La-
bordiagnose von humanen IAV-Hs-Infektionen zu
ermoglichen, haben die NRZ fiir Influenza, aviire
Influenza und Coronaviren eine gemeinsame Test-
implementierung in humanmedizinischen Diag-
nostiklaboren durchgefiihrt.

Wir berichten hier tiber die Verteilung und rasche
Etablierung des RITA Hj-Subtypen-Assays zusam-
men mit positivem Kontrollmaterial (in-vitro-Tran-
skripte: IVT-1, IVT-2) an Diagnostiklaboren in
Deutschland und Osterreich sowie dessen Evaluie-
rung.

Genbank accession numbers
OP597612.1 H5N1
AY518362.1 H5N1
AF194991.1 H5N2
0OL369954.1 H5N3
MT025068.1 H5N5
KT762446.1 H5N6

Primer sense

GATTTTAAAGGATTGTAGTGTAGC
GATTTTAABAGATTGTAGTGTAGC
BarrrrgABcGATTGTAGTGTAGC
BaTTTTEABGGATTGTAGTGTAGC
BATTCTEAAGGATTGEAGTGTAGC
GATTTTAAAGGATTGTAGTGTAGC

Vergleich Bindeseq. (5'—>3') GATTYTAAARGATTGTAGYGTAGC
*

* ok *

Genbank accession numbers
OP597612.1 H5N1
AY518362.1 H5N1
AF194991.1 H5N2
0OL369954.1 H5N3
MT025068.1 HSN5S
KT762446.1 H5N6

Primer sense

GTTCCCTAGCACTGGCAATCAT
GTTCCCTAGCACTGGCAATCAT
GTTCCCTAGCACTGGCAATCAT
GTTCCCT§GCACTGGCAATCAT
GTTCCCTAGCACTGGCAATCAT
GTTCCCTAGCACTGGCAATCAT

Vergleich Bindeseq. (5'—>3°) GTTCCCTAGYAYTGGCAATCAT

*

Material und Methoden

Teilnehmende Labore

Die Auswahl der Labore basierte auf Freiwilligkeit
innerhalb des Arbeitskreises ,Klinische Virologie*
der GfV, welche vor allem die Universititskliniken
mit virologischer Diagnostik versorgen.

Assay

Der hier verwendete IAV-Hs-Assay wurde vom NRZ
fur avidre Influenza entwickelt.** Zwei Primer-/
Sondensets, die jeweils am Anfang und Ende des
IAV-Hs-Genomsegments binden, gewihrleisten die
Detektion aller Hs-Varianten. Das Einfiigen von
degenerierten Basen im PCR-Primer hilft dabei, die
gesamte Diversitit der Hs-Sequenzen abzudecken.
zufillig ausgewihlter, IAV-Hs-Varianten sowie die
Primer- und Sondenbindungsstellen von Set 1 und
2. Das etablierte Protokoll nennt die Verwendung
des Roche LC Multiplex RNA Virus Master Mix Kits,

Sonde (antisense)

GGCTCCTCGGARACCCAATGTGCG
GGCTCCTCGGAAACCCAATGTGIHG
GGCTCCTTGGAAATCCEATGTGHG
GGCTCCTTGGAAATCCATGTGHG
GGCTCTTGGAAACCCAATGTGHG
GGCTCTTGGARACCCAATGTGCG

GGCTCCTYGGRAAYCCAATGTGCG

* * *

Sonde (sense)

CTGGTCTATCTTTATGGATGTGCTCC
CTGGTCTATCTTTATGGATGTGCTCC
CTGGTCTATCTTTETGGATGTGrCC
CTGGTCTATCCTTHTGGATGTGCTCE
CTGGTCTATCTTTTGGATGTGCTCC
CTGGTCTATCTTTATGGATGTGCTCC

CTGGTCTATYYTTRIGGATGTGCTCC

* * *

Primer antisense

TGGTCCTACATAGTGGAGEG
TGGTCTTACATAGTGGAGAR
TGGTCTTACATAGTGGAGAR
TGGTCTTACATAGTAGAGAR
TGGTCATACATEGTGGAEAR
TGGTCTTACATAGTGGAGAG

TGGTCYTACATGGTRGAGAG
TGGTCYTACATAGTRGAGAG

* * * kK

Primer antisense

CAGTGCAGAATTTGCATTTAGATT
CAATGCAGAATTTGCATTTAEARTT
CAGTGCAGAATTTGCATTTAEAGTT
CAGTGCAGAATTTGCATTTEAGETT
CAGTGCAGAATTTGCATCTAGAETT
CAATGCAGAATTTGCATTTAEAFTT

CARTGCAGAATTTGCATYTAGAATT

* Kk ok

Abb. 1| Alinierung verschiedener Influenza-A-Virus-(IAV-)Hs-Varianten und Primer- sowie Sondenbindungsstellen von Set 1 (A)
und Set 2 (B). Genbank accession numbers verschiedener |AV-Hs-Varianten sind genannt. Degenerierte Basen in den Sequen-
zen sind typographisch betont und unterstrichen; Sterne (*) weisen zusitzlich auf Diskrepanzen zwischen Virussequenz und

Primer-/Sondenbindungsstellen hin.
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PCR-Reaktion PCR-Thermocyclerprofil

Komponente Volumen Temperatur Zeit Zyklen
RNase-freies Wasser 9,9 pL 45°C 20 min

Roche 5x Reaktionspuffer 4,0 pL 95°C 5 min

Primer-/Sondenmix TpL 95°C 15 sek

Roche RT Enzym 0,1pL 56°C* 20 sek o

Probe 5,0 L 72°C 30 sek

Tab. 1| Zusammensetzung der PCR-Reaktion sowie Thermocyclerprofil.

Pro PCR-Reaktion werden 15 yL Mastermix verwendet; * = Messung der Fluoreszenz bei jedem 56°C Schritt

Den teilnehmenden Laboren stand jedoch frei, die-
ses oder andere Kits zu verwenden. Letzteres be-
dingt moglicherweise die Anpassung der Master-
mix-Zusammensetzung. Auch die Wahl des Cyclers
zur PCR-Durchfithrung stand den teilnehmenden
Laboren frei. Lediglich die Verwendung der zur Ver-
fuigung gestellten Primer und Sonden war vorge-
schrieben.

Primerdesign und Assay-Durchfiihrung

Die Primer und Sonden wurden wie publiziert ver-
wendet.* Alle Primer und Sonden wurden zentral
synthetisiert und in ungetfineten lyophilisierten
Aliquots an die Labore verteilt.

Der Primer-/Sondenmix wird wie publiziert zusam-
mengestellt und beinhaltet 7,5 pmol /pL fiir alle anti-
sense Primer, 10 pmol/pL fiir alle sense Primer so-
wie 3 pmol/pL fiir alle Sonden.* Die Konzentration
des H5-HA1 sense Primers wurde auf 30 pmol/pL
eingestellt.

Kontrollmaterial

Als Kontrollmaterial wurden IVT des IAV-Hs-Seg-
ments hergestellt. Dazu wurden synthetisch herge-
stellte DNA-Fragmente (gBlocks) bei Thermo Fisher
Scientific bestellt. IVT-1 stellt hierbei einen Sequenz-
abschnitt am 5" Ende des Hs-Segments dar und ent-
hilt die Bindungsstellen fiir die Primer und Sonden
des Sets 1. IVT-2 ist d4quivalent zu einem Sequenz-
abschnitt am 3’ Ende des Hs-Segments und enthilt
die Bindungsstellen fiir die Primer und Sonden des
Sets 2. Fiir die in-vitro-Transkription wurde das ME-
GAscript® T7-Kit verwendet und entsprechend den
Anweisungen des Herstellers durchgefiihrt. Die
IVT wurden unter Verwendung des Qiagen RNeasy
Kit — RNA CleanUp Protokolls gemifl den Anwei-

sungen des Herstellers gereinigt und abschlieRend
mit dem Qubit RNA HS Kit photometrisch quanti-
fiziert.

Ergebnisse

Primer und Sonden fiir die Detektion von IAV des
Subtyps Hs wurden im Juli 2024 in Deutschland
und Osterreich verteilt. Es nahmen insgesamt 30
Labore (Deutschland: 28, Osterreich: 2) an dieser
rere Kits, Cycler- und/oder Thermocycle-Profile. Fiir
die Analyse der Daten wurde jedem Datensatz eine
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Abb. 2 | Anzahl teilnehmender Labore (n =30) nach
Land und Bundeslandern. Als Vorlage diente eine Karte von
VectorStock.com.




Epidemiologisches Bulletin ‘ 49]2025 ‘

4. Dezember 2025

spezifische Identifikationsnummer (ID) zugewie-
sen. Insgesamt wurden 38 Datensitze zuriick-
gemeldet. Fiir die Riickmeldung war eine Frist von
30 Tagen vorgegeben. Die Riickmeldung der teil-
nehmenden Labore erfolgte innerhalb von fiinf bis
56 Tagen (Median: 22 Tage), mit einer Nachreichung
eines einzelnen Labors nach 180 Tagen. Technische
Riickfragen wihrend des Implementierungsprozes-
ses wurden von zwei Laboren gestellt.

Zehn von 30 Laboren verwendeten das in dem Stan-
dard Operating Procedure (SOP) spezifizierte PCR-
Kit (Roche LC Multiplex RNA Virus Master Mix Kit),
andere adaptierten die Methodik auf dquivalente
sicht aller verwendeten Kits und Cycler sowie die
damit detektierten Cycle-threshold-(Ct-)Werte der
unverdiinnten IVT.

() IVT-1, ~10%cps/uL

35+
33+
31
29— )

27- °

25 [ J L4 ° [ ]

23- 000 [ ] [ ]
214 °

19+
174

ct value

Neben der Testung der unverdiinnten IVT-1 und
IVT-2 haben die teilnehmenden Labore beide IVT
seriell verdiinnt und eine Endpunktbestimmung
durchgefiihrt. In 34 Datensitzen wurde das unver-
diinnte IVT1 und IVT-2 getestet. In vier Datensitzen
wurden die unverdiinnten IVT nicht getestet. Die
Ct-Werte des unverdiinnten IVT-1 lagen zwischen
Ct-Werte fur das unverdinnte IVT-2 schwankten
zwischen 16,3 und 25 (Mittelwert = 20,5 + 2,1) (s.
Verdiinnungen nachweisen. Alle teilnehmenden
Laboratorien konnten IVT-2 in den Verdiinnungen
1:10 bis 1:1.000 nachweisen. IVT-1 und IVT-2 wur-
den in einer Verdiinnung von 1:100.000 von sechs
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Abb. 3 | Detektierte Nachweisgrenze der teilnehmenden Labore. Detektierte Cycle-threshold-
(Ct-) Werte von unverdiinntem in-vitro-Transkript (IVT)-1 (A) und IVT-2 (B).

cps/pL = Transkriptkopien pro Mikroliter
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IVT-1 IVT-2
Detektiert Detektiert
Verdiinnungsstufe Verdiinnungsstufe Gesamtanzahl der Datensitze
Anzahl/Gesamt % Anzahl/Gesamt %

unverdiinnt 33/34 97,1 unverdiinnt 34/34 100 38
1:10 37/38 97,4 1:10 38/38 100 38
1:100 36/38 94,7 1:100 38/38 100 38
1:1.000 32/38 84,2 1:1.000 38/38 100 38
1:10.000 18/38 47,4 1:10.000 35/38 92,1 38
1:100.000 6/38 15,8 1:100.000 19/38 50 38

Tab. 3 | Anzahl der Datensitze, in denen das positive Kontrollmaterial (in-vitro-Transkripte IVT-1 oder IVT-2) in verschiedenen

Verdiinnungsstufen nachgewiesen wurde.

Diskussion

Die hier beschriebene veterindr- und human-
diagnostisch tibergreifende, flichendeckende Im-
plementierung eines Hs-IAV-Tests belegt die Reak-
tionsfihigkeit der drei beteiligten deutschen NRZ
und dem Netzwerk akademischer Versorgungslabo-
re im deutschsprachigen Raum. Insgesamt verlief
die Implementierung reibungslos und war mit
wenigen Riickfragen verbunden. Diese betrafen v.a.
technische Details wie Anpassung auf andere PCR-
Cycler und technische Charakteristika wie Fluores-
zenzfarbstoffe und Quencher, der zur Verfligung
gestellten Sonden. Riickfragen z.B. zur SOP gab es
nicht. Die von den Laboren zuriickgemeldeten Ct-
Werte der Kontrollmaterialien wiesen nennenswerte
Unterschiede auf, was unter anderem auf den Ein-
satz unterschiedlicher PCR-Kits und Thermocycler
zuriickzufithren sein durfte. Der direkte Vergleich
technisch identischer Kontrollproben zeigt, dass
Ct-Werte bei laborbasiert formulierten Tests kein
direkt vergleichbares quantitatives Maf darstellen.
Wihrend der COVID-19-Pandemie stellte das NRZ
fir Coronaviren daher quantifizierte Standardpra-
parationen iiber INSTAND bereit, die es Laboren
ermoglichten, ihre Ct-Referenzbereiche anhand vor-
gegebener Proben zu kalibrieren, die die Bewertungs-
grenzen einer Empfehlung des Robert Koch-Insti-
tuts zur PCR-basierten Bewertung der Infektiositit
abbildeten.®

Um die Ergebnisse verschiedener Labore vergleich-
bar zu machen, sind daher Maf3e wie die Konzen-
tration viraler RNA auf der Grundlage der Kalibra-
tion mit standardisierten Positivkontrollen uner-
lisslich. Dies unterstreicht den dringenden Bedarf

an Referenzmaterialien, die quantitative Aussagen
ermoglichen und den Interlaborvergleich erlauben.’

Die beobachteten Schwankungen der Ct-Werte so-
wie die unterschiedlichen Verdiinnungsstufen, bei
denen noch ein positives PCR-Ergebnis erzielt wur-
de, deuten auf eine variable Nachweisgrenze in den
beteiligten Laboren hin. Ziel der durchgefiihrten
Aktivitit war jedoch nicht die Bestimmung eines
laboriibergreifenden formalen Detektionslimits fiir
den Hs-Nachweis. Da der Assay nicht fiir ein initia-
les Screening auf IAV vorgesehen ist, sondern fiir
die Subtypisierung von Hs-Varianten bereits getes-
teter IAV-positiver Proben, ist eine besonders hohe
Sensitivitit hier auch von nachgeordneter Bedeu-
tung. Dennoch lassen sich aus der Aktivitit einige
relevante Beobachtungen ableiten: Auffillig war,
dass die Kontrollprobe IVT- trotz vergleichbarer
Konzentration gegeniiber IVT-2 von den Laboren
deutlich schlechter detektiert wurde. Mogliche Ur-
sachen hierfuir sind Unterschiede in der Perfor-
mance der beiden Primer-/Sondensets. Auch char-
genabhingige Qualititsunterschiede bei der Primer-
Synthese konnten dies erkliren. Fehlerhafte Oligo-
nukleotid-Synthesen und sogar Kontaminationen
mit positivem Material wurden zu Beginn der
COVID-19-Pandemie beschrieben® und stellten Hin-
dernisse in der flichendeckenden Etablierung von
Testsystemen fir SARS-CoV-2 dar.’

Um derartige Faktoren zu minimieren, wurden im
Rahmen unserer Aktivitit Primer und Sonden zen-
tral lyophilisiert bestellt und aus einer einzigen Syn-
these an alle Labore verteilt. Dadurch wurde sicher-
gestellt, dass alle teilnehmenden Labore identisches
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Ausgangsmaterial fiir die Oligonukleotide erhielten.
Die Stirke einer solchen koordinierten Implemen-
tierung ist die Robustheit gegentiber solchen St6r-
faktoren, sodass Prozesse innerhalb der Labore im
Teilnehmerkreis besser verglichen werden kénnen.

Eine vergleichbare Aktivitit wurde zwischen Mai
und Juli 2024 von den NRZ fiir aviire Influenza
und Coronaviren im europiischen Kontext durch-
gefithrt. Hier wurde neben dem Hjs-Assay auch ein
Assay fuir das Screening auf TAV, mittels eines gene-
rischen IAV-Nachweises verteilt.**'° An dieser Akti-
vitit beteiligten sich 14 Expertenlabore aus 12 euro-
pdischen Lindern. Als Standard fiir den Hs-Assay
wurde hier nur IVT-2 verteilt. Eine Beurteilung der
Daten aus beiden Aktivititen zeigt eine vergleich-
bare Performance auf breiter europiischer Ebene
sowie dhnliche Herausforderungen im Hinblick auf
die Diversitit der eingesetzten PCR-Reagenzien.
Diese Beobachtung deckt sich mit Erfahrungen aus
anderen Ringversuchen und Vergleichsstudien zur
Verteilung von PCR-Tests."
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Grof3erer Chikungunyafieber-Ausbruch auf Kuba

Kuba verzeichnet aktuell einen gréfleren Aus-
bruch arboviraler Infektionen, moglicherweise
verstirkt durch die Einwirkung von Hurricane
Melissa, der Ende Oktober auf Kuba traf. Das
kubanische Gesundheitsministerium und die Pan-

verweisen vor allem auf hohe Chikungunya-Fall-
zahlen, nachdem in den letzten 5 Jahren keine Fille
im Land registriert worden waren. Trotz intensi-
vierter Vektorbekimpfungsmafinahmen besteht
weiterhin ein erhohtes Expositionsrisiko.

In Deutschland wurden im Jahr 2025 bislang
(Datenstand 2.12.2025) 171 importierte Chikun-
gunya-Fille an das Robert Koch-Institut (RKI) tiber-
mittelt; 33 Fille stehen im Zusammenhang mit
Reisen nach Kuba — vor allem im November und
im Dezember, in denen auf Kuba infizierte Fille
>90 % der Meldungen ausmachen. In den 4 Vor-
jahren (2021-2024) wurden keine Chikungunya-
Fille mit Reisebezug Kuba gemeldet, in den Jah-
ren 2014, 2016 und 2020 jeweils nur 1 Einzelfall.

Im Gegensatz zum deutlichen Anstieg der Chikun-
gunya-Fille liegt die Zahl der nach Deutschland
importierten Dengue-Fille aus Kuba im Jahr 2025
mit 29 Fillen im Bereich des Medians der 10 Vor-
jahre (n=27 Fille, ausgenommen die COVID-19-
Pandemiejahre 2020/2021).

Die Monate Oktober bis Mirz stellen in Deutsch-
land die Hauptreisezeit nach Kuba dar. Die Reise-
aktivitit konnte jedoch seit November 2025 durch
die Auswirkungen des Hurricanes reduziert sein.

Es besteht seit Oktober 2025 ein gegeniiber den
Vorjahren deutlich erhéhtes Risiko fiir Chikun-
gunyafieber bei Reisen nach Kuba. Bei Riickkeh-
renden aus Kuba mit Symptomen wie Fieber, aus-
geprigten Gelenkschmerzen, Myalgien oder Exan-
them sollte neben Dengue auch an Chikungunya-
fieber gedacht werden.

In der Europdischen Union sind 2 Impfstoffe ge-
gen Chikungunya zugelassen; die Stindige Impf-
kommission (STIKO) empfiehlt die Impfung seit
biete mit aktuellem Ausbruchsgeschehen (wie
z.B. aktuell auf Kuba) reisen. Momentan besteht

Reisende kénnen ihr Infektionsrisiko durch kon-
sequenten, ganztigigen Miickenschutz reduzie-
ren (bedeckende Kleidung, Repellenzien, Schlafen
unter Bettnetzen).

Hinweise zu externen Anbietern fir reisemedizini-
ginglich, das RKI selbst fiihrt keine individuelle reise-
medizinische Beratung durch. Die Impfempfehlun-
gen und wissenschaftlichen Begriindungen der STIKO

Robert Koch-Institut | Abt. 3 Infektionsepidemiologie |
FG 35 Gastrointestinale Infektionen, Zoonosen
und tropische Infektionen



https://salud.msp.gob.cu/?p=45185
https://www.paho.org/en/arbo-portal/chikungunya-data-and-analysis/chikungunya-analysis-country
https://www.rki.de/DE/Aktuelles/Publikationen/Epidemiologisches-Bulletin/2025/28_25.pdf?__blob=publicationFile&v=8
https://www.pei.de/DE/arzneimittel/impfstoffe/lieferengpaesse/lieferengpaesse-node.html
https://www.pei.de/DE/arzneimittel/impfstoffe/lieferengpaesse/lieferengpaesse-node.html
https://www.rki.de/DE/Themen/Infektionskrankheiten/Infektionskrankheiten-A-Z/R/Reiseassoziierte-Infektionskrankheiten/reiseassoziiert-node.html
https://www.rki.de/DE/Themen/Infektionskrankheiten/Impfen/Staendige-Impfkommission/staendige-impfkommission-node.html
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten

48. Woche 2025 (Datenstand: 3. Dezember 2025)

Ausgewihlte gastrointestinale Infektionen

Y ome™" | Salmonellose | EHECEnteris | NoVIN. | RoRMS

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

48. [1.-48.| 1-48. | 48. | 1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.| 1.-48. | 48. |1.-48.| 1.-48.

&;r‘t’t”e'mberg 48| 3.896| 3.979 12| 1221 1428 14| 426|338 72| 5.498| 4204 11| 2.075 1.429
Bayern 78| 6.427| 5.834 21| 1747 1.749 9 536 329 94| 8.464| 9319 27| 3.942) 2.360
Berlin 30| 2.083| 1.665 5| 363 611 1 266 136 63| 2920 3.662 5| 1551 1.136
Brandenburg 29| 1690 1.447 5| 297|414 30 192 117 74| 3236 3.795| 12| 2.386| 1.283
Bremen 1| 367 308 o] 49 61 0 66 19 9| 453 344 2| 164 97
Hamburg 4| 1174 1050 o] 191 217 1 169 87 13] 1.629| 1.963 2| 816| 658
Hessen 44| 3191  3.094 8| 808 918 7| 509 339 35| 4617 35100 29 1966 1329
%‘iﬂg:ﬂ;ﬁ 16| 1378] 1.183 3 241 273 1 205 122 46| 2114 2.280 8| 1433 588
Niedersachsen 52| 3.837| 4.065 70 773 1.031 9| 875| 687 62| 5.962| 5.752| 16| 3.933 1450
QZSF:QL" 111/ 10.947| 10.229 23| 1950 2206 24| 1.403| 1.086 229 15.662| 14.330| 29| 6.139| 3.774
Rheinland-Pfalz 26| 2.764| 2713 15| 554 634 3 296 244 39| 4.049| 3296 19| 2.009] 912
Saarland 10/ 81 696 2| 120|144 0 85 22 25| 979 728 o 784 247
Sachsen 52| 3446 3.332 3 619 727 4 297 271 96| 6369 6.982| 68 3.060 2.036
Sachsen-Anhalt 34| 1473 1287 70 342 443 30 158 161 71 3.627| 3.958| 29| 2279 768
i‘cc:'sizmg' 25| 1.446| 1.366 7| 224|259 7| 292|182 32| 2,044 2.164 9| 909 544
Thiiringen 25| 1534 1540 6| 565 745 4 199 113 54| 3392 3532) 19| 1.987| 1.590
Deutschland 595|46.464| 43.788| 124| 10.064| 11.860) 90| 6.064| 4.253| 1.014| 71.015| 69.819| 285/ 35.433| 20.201

Ausgewihlte Virushepatitiden und respiratorisch iibertragene Krankheiten

Hepatitis A Hepatitis B Hepatitis C Tuberkulose Influenza
2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024
43. | 1.-48. | 1.-48. | 48. | 1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48.| 48. | 1.-48. | 1.-48.
Baden-
Warttemberg 2| 1 98| 36| 1.890| 2.369 23| 994| 1.133 4| 489 551 177| 34.118| 24.252
Bayern 1 160 134 49| 2904 3.785 28| 1313 1516 9| 499 565/ 586 73.893| 46.264
Berlin 2 55 63| 15| 1.178| 1.333 11| 499 535 9 309 295 112| 15.851| 5.992
Brandenburg 2 35 31 4| 258 403 30 145 150 4/ 108 M7 76| 18433 7.161
Bremen 1 9 10 8 262 321 2 84| 159 0 61 55 16 1.228 797
Hamburg 1 38 320 13 1.051 1349 237 312 1 19| 2000 72| 10241 4202
Hessen 2 33 34 8| 1.070| 1.669 12| 526 668 5| 399 493 144 21.328| 11.938
\'\/"o‘i;t)":n"nt;‘;'ri 2 24 14 3| 125|233 2 83 131 o 46 57| 52| 13.486 6.654
Niedersachsen 1 93 78| 31| 1.650 1.799 9 655 739 4| 275|271 03| 28.931] 12622
\':'VZ::;;;” 5| 239 214 61| 3.732| 4.626 28 1.742) 2213 19| 782 887| 327 64.938) 29.575
Rheinland-Pfalz | 2 82 41 10 871 1340 5| 345 384 1 190 162  123] 17.248| 10316
Saarland 0 16 16 70 208] 312 3 137] 188 0 44 50 26/ 3276 1.620
Sachsen 0 40 27 4/ 333 444 2| 213) 227 20 139] 1500 301 44.171| 20.787
Sachsen-Anhalt | 0 14 33 9| 328 347 2 M5l 151 2 71 89| 175 26.527| 12313

Schleswig- 0 24 25 5| 450| 668 2| 278] 370 2 82 116/ 40| 10.780 4.466
Holstein

Thirringen 0 26 21 5| 172 234 11 18] 2 71 84| 107 18.101 8.500
Deutschland 21| 1.049] 921| 268 16.482| 21.232| 141| 7.482| 8.997 64| 3.714| 4.142| 2.437| 402.550| 207.459
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Ausgewihlte impfpriventable Krankheiten

Masern Mumps Rételn Keuchhusten Windpocken

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

48. | 1.-48.| 1.-48. | 48. |1.-48. 1.-48.| 48. | 1.-48.|1.-48. 48. |1.-48.|1.-48.| 48. | 1.-48.|1.-48.

Efﬁt"e‘mberg 1 48 67 0 15 36 0 1 1 13| 789| 4304 60| 3.022| 2.826
Bayern 1 44 69 0 57 64 0 0 4 70 1120 4779] 13| 5.73| 3.981
Berlin 0 12 94 0 17 19 0 0 1 1 179 846 19] 911 1.037
Brandenburg 0 4 4 0 1 6 0 0 1 5 282 1318 13 599 580
Bremen 0 1 2 0 2 5 0 0 0 0 20 81 3 137 157
Hamburg 0 3 16 0 5 15 0 0 1 0 143 441 8| 596 460
Hessen 0 19 40 0 22 27 0 1 0 3| 355 935 19 874 873
\'\//loer;I::]nT;rri 0 1 0 0 0 0 0 0 0 4] 185|262 7| 240 208
Niedersachsen 0 19 50 1 32 29 0 0 0 6| 349 1304 24| 1.268] 1177
\’;'V::fr;:'n” o 42| 243 2 95| 106 0 1 1 22| 891 3.752 58| 3.544| 3171
Rheinland-Pfalz 0 18 9 1 17 25 0 0 2 1| 343] 920 13| 741 525
Saarland 0 1 10 0 1 0 0 0 o 41 34 30 M7 104
Sachsen 0 1 21 0 18 0 0 0 781 1.677 33| 1702 1.721
Sachsen-Anhalt 0 3 1 1 4 3 0 0 0 8 608 991 3 231 213
SHCC:':;mg 0 0 3 1 10 16 0 0 0 0 139] 492 12| 482 469
Thiiringen 0 1 7 0 3 3 0 0 9 542 1369 27| 414 357
Deutschland 2| 227 636 6 309 372 0 3 1 96| 6.867| 23.812|  415| 20.051| 17.859

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

Acinetobacter' | Enterobacterales’ CIOJ%&'Z’{IOJ{” e MRSA® COVID-19*

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024
48. |1.-48.1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48.| 48. |1.-48.|1.-48. 48. | 1-48. | 1.-48.

Baden-
Warttermberg 4 88 101 31| 1.204| 1071 2 94 93 0 92| 95 673 11157 23.391
Bayern 1 88| 115| 20| 1.090| 1.247 5/ 248 21 1 17| 123] 672 18791 43.940
Berlin 1 66| 101| 11| 689 665 0 44 45 1 56| 67| 342| 5760 8.505
Brandenburg 1 14 23 3 202 222 1 96 72 0 30 26 305 4.360 7.150
Bremen 0 3 1 0o 25 43 of 17 9 0 0 3 29 528 1211
Hamburg 0o 22| 27| 4 405 416 0 39 36 o 47| 38 139 2783 5.082
Hessen o 71 75 18| 1086 1138 0| 88 113 o 93| 99 427/ 7335 15.868
\'\//'Oer;'g:‘z;i o w0 120 mn|l m7l 179 1 54| 27 o| 22| 16 373 3182 7.078
Niedersachsen 0 45| 69| 18 757 770| 2| 156 167 o| 95| 10| 553 7057 18.123
\':'VZ:;[;;” 1| 176| 158| 29 2326 2.138| 24| 624| 557 6| 265 296| 1.212| 20.574| 44.935
Rheinland-Pfalz o 21 19 9 438 398 0 9| 70 o 31| 24/ 379 5554 10275
Saarland 0 8 30 o] 55 51 o 25/ 15 of 10| 6 51| 1550  2.751
Sachsen 20 15 19 1 208 288 4| 314 267 1 62| 69 856 9415 18.932
Sachsen-Anhalt o 20 10| o 186 196 2| 85 83 1 42| 47] 550 43850 11.641
Schleswig-Holstein 1 38| 24| 2| 237 257 1 55 45 1| 220 25| 248 3751 7.825
Thiiringen ol | 13| e 173 126 3] 51| 51 o 28| 44 267| 2952] 6.621
Deutschland 11| 701| 770| 163| 9.288] 9.205| 45| 2.080| 1.861| 11| 1.012| 1.098| 7.076| 109.599| 233.328

1 Infektion und Kolonisation

(bei Nachweis einer Carbapenemase-Determinante oder verminderter Empfindlichkeit gegeniiber Carbapenemen nach jeweils geltender Falldefinition,

2 Clostridioides-difficile-Erkankung, schwere Verlaufsform
3 Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus, invasive Infektion

4 Coronavirus-Krankheit-2019 (SARS-CoV-2)


http://www.rki.de/falldefinitionen
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Weitere ausgewihlte meldepflichtige Infektionskrankheiten

Krankheit 20 2024
48. 1.-48. 1.-48.

Adenovirus-Konjunktivitis 0 296 320
Bornavirus-Erkrankung 0 4 3
Botulismus 0 9 9
Brucellose 0 37 50
Candida auris, invasive Infektion 0 14 20
Chikungunyavirus-Erkrankung 5 169 47
Creutzfeldt-Jakob-Krankheit 1 125 120
Denguefieber 5 806 1.652
Diphtherie 0 44 53
Frithsommer-Meningoenzephalitis (FSME) 2 674 676
Giardiasis 37 2.795 2.650
Haemophilus influenzae, invasive Infektion 31 1.431 1.559
Hantavirus-Erkrankung 5 277 411
Hepatitis D 0 8 112
Hepatitis E 72 4.885 4.449
Hamolytisch-urdmisches Syndrom (HUS) 0 171 59
Kryptosporidiose 43 2.664 3.137
Legionellose 33 211 2.093
Lepra 0 2 1
Leptospirose 0 166 302
Listeriose 10 564 632
Malaria 9 831 882
Meningokokken, invasive Infektion 0 278 312
Mpox 9 483 223
Nicht-Cholera-Vibrionen-Erkrankung 0 3 5
Ornithose 0 17 35
Paratyphus 0 47 51
Pneumokokken, invasive Infektion 142 9.653 7.682
Q-Fieber 0 70 90
RSV-Infektion (Respiratorisches Synzytial-Virus) 273| 66.583| 43.698
Shigellose 74 3.086 2.072
Trichinellose 0 2 3
Tulardmie 0 171 186
Typhus abdominalis 1 83 74
West-Nil-Fieber* 0 12 47
Yersiniose 50 3.497 2.858
Zikavirus-Erkrankung 0 15 33

In der wéchentlich veréffentlichten aktuellen Statistik werden die gemaR IfSG an das RKI iibermittelten Daten zu meldepflichtigen Infektionskrankheiten
veréffentlicht. Es werden nur Fille dargestellt, die in der ausgewiesenen Meldewoche im Gesundheitsamt eingegangen sind, dem RKI bis zum angegebenen

* reiseassoziierte und autochthone WNV-Fille


https://www.rki.de/DE/Themen/Infektionskrankheiten/Meldewesen/Falldefinitionen/falldefinitionen-node.html
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Monatsstatistik nichtnamentlicher Meldungen ausgewihlter
Infektionen gemat? (j7 (3) IfSG nach Bundesliandern

Berichtsmonat: September 2025 (Datenstand: 1. Dezember 2025)

Syphilis* HIV-Infektion Echinokokkose Toxoplasm., konn.
2025 | 2024 2025 | 2024 2025 2024 2025 2024
Sept Januar — Sept Sept Januar - Sept Sept Januar — Sept Sept Januar — Sept
Baden-Wiirttemberg - - - 20 295 303 1 26 33 0 0 0
Bayern - - - 51 407 457 2 27 34 0 0 3
Berlin - - - 21 186 217 1 8 1 0 0 0
Brandenburg - - - 3 48 63 1 2 5 0 1 0
Bremen - - - 2 46 56 0 2 1 0 0 0
Hamburg - - - 15 162 161 0 2 9 0 0 0
Hessen - - - 16 145 145 1 12 12 0 0 1
Mecklenburg-Vorpommern - - - 2 41 46 0 1 0 0 0 0
Niedersachsen - - - 29 230 219 0 2 8 0 0 0
Nordrhein-Westfalen - - - 40 391 419 3 17 19 0 0 2
Rheinland-Pfalz - - - 8 66 106 0 3 5 0 0 1
Saarland - - - 0 21 21 1 1 0 0 0 0
Sachsen - - - 12 115 90 0 6 8 0 1 2
Sachsen-Anhalt - - - 4 41 66 0 1 1 0 0 0
Schleswig-Holstein - - - 12 75 92 0 3 3 0 0 0
Thiiringen - - - 4 40 42 0 0 1 0 0 0
Deutschland - - - 239 2.309 2.503 10 113 150 0 2 9

(Hinweise zu dieser Statistik s. Epid Bull 41/2001: 311-314)

* Derzeit stehen keine aktualisierten Daten zur Syphilis zur Verfiigung.
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