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RKI: Infektionsepidemiologisches 
Jahrbuch für 2012

Cave: teilweise starkes „Underreporting“ 

(z.B. bei Lebensmittel-bedingten 

Infektionskrankheiten)



Fort- und Weiterbildungskonzept:

Tagungen:

•12x Verbundtreffen (alternierend intern / international mit Themenschwerpunkt)

•Teilnahme an nationalen und internationalen Tagungen (DGHM, Zoonosensymposium)

Workshops:

• 5x (sequenzbasierte Typisierung, MLVA, NGS, Infektionsepidemiologie etc.)

Graduiertenkollegs / PhD-Programme:

• GRK1121, IRTG1273, IRTG1673, Summer Schools etc.

• Veterinary Research and Animal Biology, Biomedical Sciences, etc.

Networking:

• gemeinsame Abendveranstaltungen

• Laborbesuche (Verbund-intern und -extern)

• Teilnahme an internationalen Tagungen / Summer Schools

• Fachgruppe „Zoonosen“ (DGHM); Querschnittaktivität „PBA-Zoo“; 

mikrobiologische Primärdatenbank (TMF)

+++ FOKUS: Nachwuchsförderung +++



Yersinia enterocolitica

Salmonella enterica enterica

Escherichia coli

Campylobacter jejuni

Forschungskonzept:

+++ FOKUS: Biologie des Erregers im spezifischen Habitat +++

Cave: Erforschung der Transmission nur möglich nach 

Habitat-übergreifender Erregertypisierung 

Warum: mögliche Einträge der Zoonose-Erreger über 

andere Habitate sowie Adaptation an Mensch!!!



Forschungskonzept:

Im Zentrum steht der Erreger!!

Technisch / experimentelle Grundlage: 
• Anzucht, Klassifizierung und Typisierung von Erregervarianten

• eindeutige Assoziation zwischen Erregervariante und Habitat

• experimentelle funktionelle Analyse der Biologie identischer Erregervarianten in 

verschiedenen Habitaten

Grundprinzip:
• NUR durch Verbindung von Infektionsepidemiologie mit molekularer Typisierung und 

molekularer Infektionsbiologie können wirksame Interventions- und Präventions-

Maßnahmen in den jeweiligen Habitaten etabliert werden
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Public Health:  

Sichere Lebensmittel tierischer Herkunft

Habitat Tier (in vivo / in vitro):

• Etablierung Minipig-Infektionsmodell Yersinia enterocolitica / Campylobacter jejuni

• Etablierung Hühner-Infektionsmodell Campylobacter jejuni / Salmonella enterica

Forschungsergebnisse:

• Invasin ist essentieller Adhäsionsfaktor von Yersinia enterocolitica bioserotype 4/O:3 im 

Schwein, nicht aber in der Maus (im Gegensatz zu Yersinia enterocolitica bioserotype 4/O:8)

• Campylobacter jejuni besteht aus Generalisten (Zoonose-Erreger) und Spezialisten

Hinweise, Hinweise auf unterschiedliche Nährstoffmetabolisierung

Handlungsoptionen:

• Invasin als möglicher Vakzine-Kandidat gegen Yersinia enterocolitica im Schwein

• Spezifische Futterrationen können Vermehrung von C. jejuni reduzieren

Highlights:



Minipig-Infektionsmodell



Hühner-Infektionsmodell und Next-generation Sequencing
Campylobacter jejuni Generalisten und Spezialisten



Habitat Reservoirwirt:
Wenige „Supershedder“ verbreiten EHEC im Rinderbestand 



Public Health:  

Sichere Lebensmittel tierischer Herkunft

Habitat Lebensmittel:

• Etablierung Hackfleisch-Kontaminationsmodell EHEC / Yersinia

• Etablierung Milch-Kontaminationsmodell Campylobacter

Forschungsergebnisse:

• EHEC O157:H7: bei Hitzestress in Hackfleisch erhöhte Expression von Adhäsionsgenen

• C.  jejuni-Stoffwechsel: Casein (-); Caseinhydrolysat (+), tryptisch verdautes Casein (+) 

Handlungsoptionen:

• Optimierung Herstellungs- und Konservierungsverfahren Lebensmittel tier. Herkunft 

Highlights:



Hackfleisch-Kontaminationsmodell:  
Stamm-spezifische Unterschiede – Beachtung bei Risikobewertung



• “big five“ – die wichtigsten klassischen EHEC-Serotypen:

O157 (H7/H-)

O26 (H11/H-)

O103 (H2/H-)

O145 (H25/H28/H-)

O111 (H8/H-)

non-O157
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other

Inga Eichhorn, 2013

DNA-Sequenztypisierung:
Serotypisierung der wichtigsten non-O157 EHEC 

täuscht fehlende Verwandtschaft vor 

Sequenztyp-Komplex 29



Inga Eichhorn, 2013

Gesamtgenomsequenzierung mittels NGS:
Enterohämorrhagische und atypische Enteropathogene E. coli im 

Sequenztyp-Komplex 29 sind hochverwandt

hohe Prävalenz bei Rindern – Entstehung von EHEC durch Phagentransduktion?  

Sequenztyp-Komplex 29



Public Health:  

Sichere Lebensmittel tierischer Herkunft

Habitat Mensch:

• Etablierung NGS zum Nachweis und zur Diagnostik von EHEC (2011: EHEC O104:H4)

• Anwendung MLST/MLVA zur Typisierung von Salmonella enterica enterica Serovaren 

• Fall-Kontroll-Studien zu Risikofaktoren von sporadischen Yersinia-, Salmonella und 

Campylobacter-Infektionen

Forschungsergebnisse:

• EHEC-Ausbruch 2011: EHEC O104:H4 ist kein typischer Zoonoseerreger;

vier der „big five“ sind genetisch nahe verwandt

• Salmonella enterica enterica Serovare sind polyphyletisch: 

Humaninfektionsquellen variieren in Abhängigkeit von der genetischen Linie

Handlungsoptionen:

• Etablierung und Validierung DNA-Sequenzbasierter Typisierungsmethoden

• Etablierung, Validierung und Anwendung einfacher diagnostischer Tests

• Aufklärung über Risikofaktoren

Highlights:



Molekulare Typisierung von Salmonella: 
Identische Serovare bestehen aus mehreren habitatspezifischen

genetischen Linien: verschiedene Infektionsquellen für den Menschen  

innerhalb eines Serovares „Source attribution“



Molekulare Typisierung von EHEC: 
Diagnostik sowie Aussagen zum Virulenzpotential und zur 

Verwandtschaft im Rahmen von Ausbrüchen wird erleichtert

HUSEC-Kollektion ermöglicht Risiko-Empfehlung im Umgang mit Patienten



Molekulare Typisierung von Yersinia / EHEC: 
Diagnostik, Einschätzung von Virulenzpotential und Verwandtschaft 

erleichtert Ausbruchsuntersuchung und Patientenmanagement



Epidemiologische Studien zu sporadischen Infektionen: 
gezielte Aufklärung der Bevölkerung möglich



Molekulare Pathogenese:
Grundlage für prophylaktische und therapeutische Interventionen



FBI-Zoo:  

Schlussfolgerungen

Eine leistungsfähige Surveillance (= Monitoring + Intervention) ist zwingend erforderlich, sie 

sollte auf einer eindeutigen, normierten und harmonisierten Typisierungsmethode beruhen

Experimentelle in vivo / ex vivo / in vitro-Analysen sollten vergleichend mit eindeutig 

identifizierten Erregervarianten durchgeführt werden

Handlungsoptionen:

• Etablierung und Validierung DNA-Sequenzbasierter Typisierungsmethoden

• Vernetzung infektionsepidemiologischer mit Typisierungsdaten aus verschiedenen Habitaten

• Etablierung translational nutzbarer Tierversuchsmodelle

• Entwicklung von Vakzinen und Mikrobiota-Konzepten (Human- und Tiermedizin)

• Verbesserung Herstellungs- und Konservierungsverfahren von Lebensmitteln tier. Herkunft 

• Fort- und Weiterbildung im „One Health“ Sinne (transsektoral, interdisziplinär)

• Patienten- und Ausbruchsmanagement kontinuierlich aktualisieren bezogen auf 

Forschungsergebnisse

• Risiko-basierter Umgang mit Tier, Lebensmittel und Patient

• Anreize für mikrobiologische Primärdiagnostik sollten erhöht werden

• Intensivierung sozialwissenschaftlicher Forschung zur Kommunikation des Wissens
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!!! Danke für ihre Aufmerksamkeit !!!


