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Im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch werden die bundesweit einheit-
lich erfassten und an das Robert Koch-Institut (RKI) übermittelten Daten 
zu meldepflichtigen Infektionskrankheiten zusammengestellt und bewer-
tet. Grundlage dazu ist das Infektionsschutzgesetz, welches auch fest-
legt, dass das RKI Falldefinitionen erstellt. Auf deren Grundlage wird an 
den Gesundheitsämtern entschieden, welche eingegangenen Meldungen 
an die zuständige Landesbehörde und von dort an das RKI übermittelt 
und welche Fälle gemäß Referenzdefinition vom RKI veröffentlicht wer-
den. Diese Daten werden jedes Jahr zusammengestellt und in diesem 
Infektionsepidemiologischen Jahrbuch veröffentlicht.
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3 Vorwort 

Das Jahr 2016 hat einige wichtige Änderungen im 
Meldesystem mit sich gebracht.

In Anpassung an die epidemiologische Situa-
tion sind neue Meldepflichten eingeführt worden. 
Die zunehmende Verbreitung von klinisch rele-
vanten Antibiotikaresistenzen und die Zunahme 
von nosokomialen Infektionen erfordern, dass 
bundesweite Daten gesammelt werden. So können 
Präventions- und Infektionsschutzmaßnahmen 
gezielt entwickelt und deren Effekte evaluiert 
 werden. Seit dem 01.05.2016 sind deshalb der 
Nachweis von Carbapenem-nichtempfindlichen 
Acinetobacter spp. und Enterobakterien sowie Clos-
tridium-difficile-Erkrankungen mit schwerem Ver-
lauf meldepflichtig.

Unsere Welt wächst immer enger zusammen. 
Durch die fortschreitende Globalisierung und die 
Zunahme von Handel und Reisen können sich 
 leider auch viele Krankheitserreger leichter und 
schneller verbreiten. Es ist deshalb möglich, dass 
bislang wenig beachtete Krankheitserreger ihr Vor-
kommen stark verändern; der Zikavirus-Ausbruch 
2015/16 in Südamerika ist ein gutes Beispiel dafür.

Durch Arboviren verursachte Tropenkrank-
heiten werden regelmäßig auch nach Deutschland 
importiert. Hierzu gehören etwa Infektionen mit 
dem Denguevirus, Chikungunyavirus oder Zika-
virus. In den letzten Jahren wurde nun auch der 
Überträger einiger tropischer Infektionskrankhei-
ten, die Asiatische Tigermücke, in Deutschland 
entdeckt. Dies bedeutet, dass wir in Zukunft eine 
Übertragung von Viren durch diesen Vektor in 
Deutschland nicht mehr ausschließen können. Die 
Meldepflicht für Nachweise von Arboviren soll des-
halb gewährleisten, dass entsprechende Kontroll-
maßnahmen, wie z. B. Schritte zur Vektorbekämp-
fung, rechtzeitig eingeleitet werden können.

Wir sollten uns aber auch in Zukunft darüber 
bewusst sein, dass durch jede neue Meldepflicht 

zusätzliche Ressourcen im Öffentlichen Gesund-
heitsdienst benötigt werden. Jede Meldung löst 
eine Reihe von Aktivitäten aus, die sowohl die Er-
mittlung weiterer Informationen für die Beurtei-
lung der epidemiologischen Situation als auch das 
Einleiten von Infektionsschutzmaßnahmen um-
fassen. Die hohe Qualität und schnelle Verfügbar-
keit der Daten kann also nur durch ausreichend 
und qualifizierte Mitarbeiter in den Gesundheits-
ämtern aufrechterhalten werden.

Neben dieser intellektuellen Ressource kann 
das Meldewesen seine volle Wirkung aber nur ent-
falten, wenn es technisch umfassend modernisiert 
wird. Nur so kann die Arbeit in den Gesundheits-
ämtern und der Meldeprozess für Ärzte und Labo-
re erleichtert werden. Die ersten Weichen dafür 
wurden im Jahr 2016 mit dem Beginn des Projekts 
zur Einführung des Deutschen Elektronischen 
Meldesystems für den Infektionsschutz (DEMIS) 
gestellt. Im Rahmen der Digitalisierung des Mel-
desystems sollen die Meldungen spätestens ab 
dem Jahr 2020 elektronisch erfolgen. Meldedaten 
können so vollständiger, schneller und in besserer 
Qualität bei den Gesundheitsbehörden vorliegen. 
Dies bedeutet nicht nur, dass Infektionsschutz-
maßnahmen schneller eingeleitet werden, son-
dern auch dass sich die Vollständigkeit und Quali-
tät der Daten im Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuch verbessern.

Wir danken allen am Meldesystem Beteiligten 
für ihren wichtigen Beitrag. Ohne Ihren Einsatz 
wäre weder die erfolgreiche Umsetzung des Infek-
tionsschutzes in Deutschland noch in der Folge die 
Erstellung dieses Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuchs möglich.

Prof. Dr. Lothar H. Wieler
Präsident des Robert Koch-Instituts, Berlin 
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Abs. Absatz
AGI Arbeitsgemeinschaft Influenza
AIDS  Acquired Immune Deficiency Syndrome (erworbenes Immundefi-

zienz-Syndrom)
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CJK (CJD) Creutzfeldt-Jakob-Krankheit (Creutzfeldt-Jakob Disease)
ECDC European Centre for Disease Prevention and Control
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ELISA Enzyme Linked Immunosorbent Assay
Erkr. Erkrankungen
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i.m. intramuskulär
i. v. intravenös
LK Landkreis
MERS-CoV Middle-East Respiratory Syndrome Coronavirus
MRSA Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus
MSM Männer, die Sex mit Männern haben
NAT Nukleinsäure-Amplifikationstest
NRZ Nationales Referenzzentrum
OPV orale Polio-Lebendvakzine
PFGE Pulsfeld-Gelelektrophorese
PLZ Postleitzahl
RD Referenzdefinition
RKI Robert Koch-Institut
RNA Ribonucleic acid (Ribonukleinsäure)
spp. Spezies (pl.)
STI Sexually Transmitted Infections
STIKO Ständige Impfkommission am Robert Koch-Institut
subsp. Subspezies
SurvNet@RKI   Software zur Eingabe, Verwaltung, Übermittlung und Auswertung 

von Meldedaten für den Öffentlichen Gesundheitsdienst, die vom 
RKI entwickelt wurde

SurvStat@RKI   Software zur Auswertung von Meldedaten, die das RKI der Fach-
öffentlichkeit online im Internet zur Verfügung stellt

WHO World Health Organization (Weltgesundheitsorganisation)
ZNS Zentralnervensystem
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9 Zusammenfassung 

Im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch werden 
die an das Robert Koch-Institut (RKI) übermittel-
ten Daten zu meldepflichtigen Infektionskrankhei-
ten zusammengestellt und bewertet.

Im Mai 2016 wurden mit der IfSG-Melde-
pflicht-Anpassungsverordnung neue Meldepflich-
ten eingeführt und mit bestehenden Meldepflich-
ten aus weiteren Verordnungen zusammengeführt:

Neue/erweiterte Meldepflichten für Ärzte:
▶ Krankheitsverdacht, Erkrankung sowie Tod an

zoonotischer Influenza,
▶ Erkrankung sowie Tod an einer Clostridium-dif-

ficile-Infektion mit klinisch schwerem Verlauf.

Neue/erweiterte Meldepflichten für Labore:
▶ Nachweis von Chikungunyavirus, Denguevirus,

West-Nil-Virus, Zikavirus und sonstigen Arbo-
viren, soweit der Nachweis auf eine akute Infek-
tion hinweist,

▶ direkter Nachweis von Methicillin-resistenten
Staphylococcus aureus (MRSA) aus Blut oder Li-
quor,

▶ Infektion oder Kolonisation mit Carbapenem-
nichtempfindlichen Acinetobacter spp. oder En-
terobacteriaceae.

Daten für invasive MRSA-Infektionen, Clostridium-
difficile-Erkrankungen mit klinisch schwerem Ver-
lauf, Chikungunyavirus- und Zikavirus-Erkran-
kungen liegen z. T. aufgrund zuvor bestehender 
Meldepflichten bereits für das gesamte Jahr 2016 
vor und können im aktuellen Infektionsepidemio-
logischen Jahrbuch 2016 veröffentlicht werden. 
Für die Carbapenem-nichtempfindlichen Erreger 
hingegen wurden erst neue Kategorien in der Mel-
desoftware eingeführt, so dass die Daten für diese 
Erreger erst im nächsten Infektionsepidemiolo-
gischen Jahrbuch veröffentlicht werden können. 
Fälle von zoonotischer Influenza wurden im Jahr 
2016 nicht übermittelt.

Neben den notwendigen Anpassungen des 
Infektionsepidemiologischen Jahrbuchs an aktuel-
le Änderungen im Meldesystem bemühen wir uns 
darüber hinaus, das Jahrbuch stetig weiter zu ver-
bessern. Aus diesem Grund haben wir zum Infek-

tionsepidemiologischen Jahrbuch 2015 eine On-
line-Befragung unter den Leserinnen und Lesern 
durchgeführt, um die Nutzer und deren Bedarfe 
besser kennen zu lernen. Neben ärztlich Tätigen  
in Kliniken und im niedergelassenen Bereich so-
wie Beschäftigten im Öffentlichen Gesundheits-
dienst wird das Jahrbuch z. B. auch von interessier-
ten Bürgerinnen und Bürgern, von Studierenden 
und von Medienvertretern genutzt. Die Daten aus 
dem Infektionsepidemiologischen Jahrbuch wer-
den für verschiedene Zwecke verwendet. Diese 
reichen von der Vorbereitung von Vorträgen und 
wissenschaftlichen Veröffentlichungen über die 
Aneignung von Wissen für das Studium oder die 
Ausbildung bis hin zur Presse- und Öffentlich-
keitsarbeit. Als Verbesserungsvorschlag wurde u. a.
der Wunsch nach zusätzlichen interaktiven Forma-
ten geäußert.

Eine Neuerung wurde bereits für das aktuelle 
Infektionsepidemiologische Jahrbuch eingeführt. 
Um den Leserinnen und Lesern einen schnelleren 
Überblick über die Kapitel zu ermöglichen, haben 
wir am Anfang jedes längeren Kapitels das Über-
sichtsfeld »Auf einen Blick« eingefügt. Hier sind 
die wichtigsten Inhalte zu der entsprechenden 
Krankheit zusammengefasst.

Wie auch im Vorjahr sind gastrointestinale 
Krankheiten, wie Norovirus-Gastroenteritis, Cam-
pylobacter-Enteritis und Rotavirus-Gastroenteritis, 
sowie die impfpräventablen Krankheiten Influenza 
und Windpocken die 5 häufigsten meldepflichti-
gen Infektionskrankheiten.

Steigende Fallzahlen waren im Jahr 2016 u. a. 
bei Campylobacter-Enteritis, Hepatitis E und 
Keuchhusten zu beobachten. Bei anderen melde-
pflichtigen Krankheiten war über die letzten Jahre 
ein deutlicher Rückgang der Fallzahlen, nicht zu-
letzt aufgrund wirksamer Präventionsmaßnah-
men im Bereich Infektionsschutz, zu beobachten. 
Die bessere Implementierung von Hygienemaß-
nahmen in Krankenhäusern wird wahrscheinlich 
zum Rückgang der invasiven MRSA-Infektionen 
beigetragen haben. Ebenso hat die Implementie-
rung von Infektionsschutzmaßnahmen, u. a. im 
Bereich der Lebensmittelproduktion, wahrschein-
lich einen Einfluss auf die sinkenden Salmonello-

1 Zusammenfassung 



10 Zusammenfassung  

se-Fallzahlen. Der deutliche Rückgang der Fallzah-
len der Rotavirus-Gastroenteritis, insbesondere bei 
den unter  2-jährigen Kindern, kann vermutlich auf 
die gesteigerte Inanspruchnahme der seit Sommer 
2013 von der Ständigen Impfkommission am RKI 
(STIKO) empfohlenen Impfung für Säuglinge zu-
rückgeführt werden. 

Bei einem Großteil der impfpräventablen 
Krankheiten, z. B. FSME, Hepatitis A, Windpo-
cken, traten die meisten Erkrankungen bei Un-
geimpften auf, obwohl eine wirksame Schutz-
impfung zur Verfügung steht. Zudem ist die 
Überwachung der Serogruppenverteilung (z. B. bei 
invasiven Meningokokken-Infektionen) und des 
Impfstatus der Fälle sowie der Impfquoten in der 
Bevölkerung für die Evaluation der Auswirkung 
der empfohlenen Impfungen sowie zur Entschei-
dung über gegebenenfalls notwendig werdende 
Impfungen gegen weitere Serogruppen und Auf-
frischimpfungen unerlässlich.

Die molekulare Surveillance spielt auch bei 
der Erkennung von Ausbruchsgeschehen eine im-
mer wichtigere Rolle. So konnte bei einem seit 
2012 beobachteten Ausbruch von Listeriosen mit 
identischem Feintypisierungsmuster (Pulsfeld-
Gelelektrophorese) und identischem Sequenztyp 
(Whole genome sequencing) der Listeria-monocyto-
genes-Isolate im Jahr 2016 ein fleischverarbeiten-
der Betrieb als wahrscheinliche Quelle identifiziert 
und somit das Ausbruchsgeschehen aufgeklärt 
werden. Vor diesem Hintergrund sollten für alle 
meldepflichtigen Erreger vermehrt Erregerisolate 
an die Nationalen Referenzzentren und Konsiliar-
labore eingesandt werden.

Weitere bemerkenswerte Ausbruchsgesche-
hen waren u. a. ein Legionellose-Ausbruch in Bre-
men mit insgesamt 24 Erkrankungen, darunter  

2 Todesfällen, ein Botulismus-Ausbruch wahr-
scheinlich im Zusammenhang mit dem Verzehr 
von Plötzen, bei dem 4 deutsche Fälle, aber auch 2 
Erkrankte aus Spanien betroffen waren, sowie ein 
Ausbruch mit 6 Tularämie-Erkrankungen, der im 
Rahmen einer Weinlese im Zusammenhang mit 
dem Verzehr von kontaminiertem Traubenmost 
auftrat.

Im Februar 2016 wurde ein Patient mit Lassa-
fieber, der sich im westafrikanischen Togo infiziert 
hatte, in Deutschland behandelt und verstarb hier. 
Nach seinem Tod wurde bei einer Person mit be-
ruflichem Kontakt zum Leichnam eine Lassavirus-
Infektion bestätigt. Diese Kontaktperson wurde auf 
einer Isolierstation behandelt und hat die Erkran-
kung überlebt. Dies ist die erste dokumentierte 
Übertragung von Lassavirus in Deutschland. Bei 
den weiteren Kontaktpersonen zu beiden Erkrank-
ten traten keine weiteren Infektionen auf.

Neben länger andauernden Trends und Aus-
bruchsgeschehen können aber auch andere Effekte 
Einfluss auf die Veränderung der Fallzahlen ha-
ben, die bei der Interpretation der Fallzahlen be-
rücksichtigt werden sollten. Durch den vermehr-
ten Zuzug von Asylsuchenden sowie zum Teil 
durch  deren Screening werden Krankheiten, die in 
den Herkunftsländern häufiger auftreten, auch im 
deutschen Meldesystem häufiger erfasst, z. B. He-
patitis B, HIV, Malaria und Tuberkulose. Hier kann 
ein Teil des Anstiegs der Fallzahlen in den Jahren 
2015/16 im Vergleich mit den Vorjahren vermut-
lich zu einem gewissen Anteil auf die Migrations-
bewegungen zurückgeführt werden. Aber auch die 
Änderungen der Falldefinitionen, die seit 2015 nur 
schrittweise in den Gesundheitsämtern imple-
mentiert werden, beeinflussen die Fallzahlen, z. B. 
bei Hepatitis B und Hepatitis C.



11 Executive Summary 

This Infectious Disease Epidemiology Annual Re-
port provides a summary of notifications of infec-
tious diseases reported to the Robert Koch Institute 
in 2016. 

With the amendment of the German Preven-
tion and Control of Infectious Diseases Act in May 
2016, new reporting obligations were introduced 
and integrated into existing notification regula-
tions: 

New/extended notification requirements for doc-
tors:
▶ Suspected disease, disease or death from zoono-

tic influenza
▶ Disease or death from a Clostridium-difficile-in-

fection with severe clinical course

New/extended notification requirements for labo-
ratory:
▶ Detection of chikungunya virus, dengue virus,

West Nile virus, Zika virus and other arbo-
viruses when acute infection is indicated.

▶ Direct detection of Methicillin-resistant Staphy-
lococcus aureus (MRSA) from blood or cerebro-
spinal fluid.

▶ Infection or colonization with Carbapenem-re-
sistant Acinetobacter spp. or Enterobacteriaceae.

Data for invasive MRSA infections, Clostridi-
um difficile infections with severe clinical course, 
chikungunya virus disease and Zika virus disease 
are already available for the entire year of 2016 due 
to previously existing notification requirements 
and can therefore be published in the current An-
nual Report. For the Carbapenem-resistant patho-
gens, on the other hand, new reporting categories 
were introduced, so these data can only be pub-
lished in the next Annual Report. No cases of zoo-
notic influenza were reported in 2016.

In addition to adapting the Annual Report to 
current changes in the notification system, we also 
strive to continually improve the Annual Report. 
For this reason, we conducted an online survey of 
the readers of the 2015 Annual Report in order to 
get a better understanding of the users and their 
needs. In addition to medical practitioners in hos-

pitals and the private sector, as well as employees 
of the public health service, the Annual Report is 
read by interested citizens, students and media re-
presentatives. The data from the Annual Report are 
used for various purposes. These range from the 
preparation of lectures and scientific publications 
and the acquisition of knowledge for study or train-
ing to their use for press and public relations work. 
As a suggestion for improvement, the desire for 
additional interactive formats was expressed.

One change has already been introduced to 
this Annual Report. In order to provide readers 
with a quick overview of the chapters, we have ad-
ded an »At a glance« section at the beginning of 
each long chapter. In this overview, the most im-
portant content from the chapter is summarized.

As in the previous year, the gastrointestinal 
diseases – norovirus gastroenteritis, Campylobacter 
enteritis and rotavirus gastroenteritis, as well as the 
vaccine-preventable diseases – influenza and chi-
ckenpox, were among the five most commonly re-
ported notifiable diseases.

Rising case numbers of Campylobacter enteri-
tis, hepatitis E and whooping cough were observed 
in 2016. For other notifiable diseases, a significant 
drop in the number of cases was observed over the 
last few years, not least due to effective infection 
control measures. The improved implementation 
of hygiene measures in hospitals likely contributed 
to the reduction in invasive MRSA infections. 

Sim ilarly, the implementation of infection 
control  measures in the area of food production 
probably influenced the declining trend in salmo-
nellosis  cases. The significant reduction in rota-
virus gastro enteritis cases, particularly among 
children under 2 years old, can be presumed to be 
a consequence of increased uptake of rotavirus 
 vaccination as recommended for infants by the 
Standing Immunization Commission at the RKI 
(STIKO) since summer 2013.

For a large number of the vaccine-preventable 
diseases, e.g. tick-borne encephalitis, hepatitis A, 
chickenpox, disease mostly occurred in non-vac-
cinated patients, even though effective vaccination 
is available. The surveillance of serogroup distribu-
tion (e.g. of invasive meningococcal infections),  

Executive Summary 
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the vaccination status of the cases, as well as vacci-
nation quotas in the population are necessary for 
the evaluation of the impact of the recommended 
vaccinations and for the decision on necessary 
 vaccinations against additional serogroups and  
essential booster vaccinations.

Molecular surveillance plays an increasingly 
important role in the detection of outbreaks. For an 
outbreak of listeriosis, which was ongoing since 
2012 with  indistinguishable typing profiles 
(Pulsed-field gel electrophoresis) and identical 
 sequence type (whole genome sequencing), a meat-
processing plant was identified as possible source 
in 2016. This said, more pathogen isolates should 
be sent  to the National Reference Centers and Con-
sultant Laboratories for all notifiable pathogens.

Other notable outbreaks were: a legionellosis 
outbreak in Bremen with a total of 24 cases, in-
cluding 2 deaths; a botulism outbreak probably 
associated with the consumption of roach in -
volving 4 cases in Germany and 2 in Spain; and an 
outbreak of 6 tularemia cases which occurred 
 during grape harvesting and was associated with 
the consumption of contaminated grape juice.

In February 2016, a patient with Lassa fever 
who had been infected in Togo, West Africa, was 

treated and died in Germany. After his death, a Las-
sa virus infection was confirmed in another person 
with professional contact with the corpse of the 
deceased. The patient was treated at an isolation 
facility and survived the disease. This was the first 
documented transmission of Lassa virus in Ger-
many. No further in fections occurred in the contact 
persons of both patients.

Next to disease trends and outbreaks, there are 
other influences on case numbers which need to be 
taken into account in the interpretation of the case 
numbers. With the increase in incoming asylum 
seekers, as well as partly due to their increased di-
sease screening, diseases that occur more frequent-
ly in the countries of origin are also more frequent-
ly recorded in the German notification system, e.g. 
hepatitis B, HIV, malaria and tuberculosis. A pro-
portion of the increase in the number of cases of 
these diseases in 2015/16 can be attributed to the 
migratory movements as compared with previous 
years. However, the change in the case definitions 
of certain notifiable diseases in 2015 which was 
only step-wise implemented at local public health 
authorities also influences the number of cases e.g. 
for hepatitis B and hepatitis C.
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2.1 Gesetzliche Grundlagen 

Infektionsschutzgesetz 

Das am 01.01.2001 in Kraft getretene Infektions-
schutzgesetz (IfSG) regelt, welche Krankheiten 
und welche Nachweise von Erregern bundesweit 
meldepflichtig sind. In § 6 IfSG ist festgelegt, wel-
che Krankheiten bei Krankheitsverdacht (außer 
Tuberkulose), Erkrankung und Tod an der Krank-
heit meldepflichtig sind. Bei der Auswahl der 
Krankheiten wurden sowohl die Gefährlichkeit der 
Krankheit, gemessen an Schwere des Krankheits-
verlaufs, Letalität und Ausbreitungsgefahr in der 
Bevölkerung, als auch das Erfordernis von Maß-
nahmen seitens der Gesundheitsbehörden berück-
sichtigt. In § 7 IfSG ist festgelegt, welche Nachwei-
se von Krankheitserregern meldepflichtig sind. 
Hier wird zwischen den Erregernachweisen, die 
eine direkte Maßnahme der Gesundheitsämter er-
fordern können und deshalb namentlich an diese 
zu melden sind, und den Erregernachweisen un-
terschieden, bei denen das Gesundheitsamt im 
Einzelfall nicht unmittelbar tätig werden muss und 
die deshalb nichtnamentlich direkt an das RKI ge-
meldet werden. Daneben ist das gehäufte Auftre-
ten von Erkrankungen bzw. Erregernachweisen zu 
melden. 

Weiterhin legt das IfSG fest, welche Personen 
zur Meldung verpflichtet sind, welche Angaben die 
Meldungen enthalten müssen und welche dieser 
Angaben vom Gesundheitsamt an die zuständige 
Landesbehörde und das RKI übermittelt werden. 
Seit Einführung des IfSG wurde die Meldepflicht 
durch Gesetzesänderungen und Verordnungen 
mehrmals erweitert, um sie an die epidemische 
Lage anzupassen. 

Erweiterung der Meldepflicht 

Gesetz zur Änderung des Infektionsschutzgesetzes 
und weiterer Gesetze 
Seit Inkrafttreten des »Gesetzes zur Änderung des 
Infektionsschutzgesetzes und weiterer Gesetze« 
am 03.08.2011 wird ein gemäß § 6 Abs. 3 IfSG dem 
Gesundheitsamt gemeldetes, gehäuftes Auftreten 
nosokomialer Infektionen gemäß § 11 Abs. 2 IfSG 
an die zuständige Landesbehörde und das RKI 
übermittelt. 

IGV-Durchführungsgesetz
Am 29.03.2013 trat das »Gesetz zur Durchführung 
der Internationalen Gesundheitsvorschriften 
(2005) (IGV-Durchführungsgesetz – IGV-DG)« in 
Kraft. Neben einer Verkürzung der Übermittlungs-
fristen auf einen Arbeitstag wurde unter anderem 
die Meldepflicht auf die Krankheiten Mumps, 
Keuchhusten, Röteln und Windpocken sowie die 
Nachweise von deren Erregern Bordetella pertussis 
und Bordetella parapertussis, Mumpsvirus, Rubella-
virus und Varicella-Zoster-Virus erweitert. 

IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung
Zum 01.05.2016 ist die Verordnung zur An-
passung der Meldepflichten nach dem Infek-
tionsschutzgesetz an die epidemische Lage (IfSG-
Meldepflicht-Anpassungsverordnung – IfSGMeld 
AnpV) in Kraft getreten. Mit der IfSGMeldAnpV 
wurden Meldepflichten für Clostridium-difficile-In-
fektionen mit klinisch schwerem Verlauf und 
Nachweise von Enterobacteriaceae und Acinetobac-
ter spp. mit Carbapenem-Nichtempfindlichkeit 
sowie für Nachweise von Arboviren, z. B. Chikun-
gunyavirus, West-Nil-Virus, Zikavirus, eingeführt. 
Die Meldepflicht für aviäre Influenza, die seit 2007 
durch die Aviäre-Influenza-Meldepflicht-Verord-
nung bestanden hatte, wurde auf zoonotische In-
fluenza ausgedehnt. Die Meldepflicht für den 
Nachweis von Methicillin-resistenten Stämmen 
von Staphylococcus aureus (MRSA) aus Blut oder 
Liquor, die im Jahr 2009 mit der Labormelde-
pflicht-Anpassungsverordnung eingeführt worden 
war, wurde in die IfSGMeldAnpV übernommen. 

2 Meldewesen und Erhebung der Meldedaten 
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Da diese Verordnung im Mai 2016 in Kraft ge-
treten ist, liegen für das Meldejahr 2016 keine  
vollständigen Daten für die neuen Kategorien vor 
und es werden im Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuch 2016 keine Daten für die neuen Katego-
rien veröffentlicht. Ausnahmen sind Clostridium-
difficile-Erkrankungen mit schwerem Verlauf und 
Zikavirus-Erkrankungen, zu denen im Kapitel 6.57 
»Zusätzliche Krankheiten von aktueller Bedeu-
tung« Daten ausgewertet und veröffentlicht wer-
den.

Zur Meldung verpflichtete Personen 

In § 8 IfSG werden die zur Meldung verpflichteten 
Personen benannt: 

Meldepflichtig für Meldungen von  
Krankheitsverdacht, Erkrankung und Tod 
(gemäß §§ 6, 70 IfSG) 

▶ Feststellende Ärzte
▶ Leiter von Einrichtungen der pathologisch-ana-

tomischen Diagnostik
▶ Tierärzte (§ 6 Abs. 1 Nr. 4 IfSG; bei Tollwut)
▶ Angehörige anderer Heilberufe
▶ Leiter von Pflegeeinrichtungen, Justizvollzugs-

anstalten, Heimen, Lagern o. a.
▶ Heilpraktiker
▶ Standortärzte der Bundeswehr

Meldepflichtig für Meldungen von  
Erregernachweisen (gemäß § 7 IfSG) 

▶ Leiter von Laboratorien oder sonstigen Untersu-
chungsstellen (einschließlich Untersuchungs-
stellen der Bundeswehr)

▶ Leiter von Medizinaluntersuchungsämtern
▶ Leiter von Einrichtungen der pathologisch-ana-

tomischen Diagnostik
▶ Tierärzte (§ 7 Abs. 1 Nr. 38 IfSG; Rabiesvirus)
▶ Niedergelassene Ärzte, sofern der Erregernach-

weis im eigenen Labor erfolgt

Im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch wird 
vereinfachend im Folgenden von einer Arztmel-
dung gesprochen, wenn es sich um eine Melde-
pflicht gemäß § 6 IfSG handelt. Dementsprechend 
wird der Begriff Labormeldung für Meldungen 
gemäß § 7 IfSG verwendet. 

Meldeweg 

Namentliche Meldung an das Gesundheitsamt 

Zur Meldung verpflichtete Personen melden die in 
§ 6 Abs. 1 Nr. 1 IfSG benannten Krankheiten oder
die in § 7 Abs. 1 IfSG festgelegten Nachweise von 
Krankheitserregern namentlich an das zuständige 
Gesundheitsamt (s. Abb. 2.1.1). Bei Arztmeldun-
gen erfolgt die Meldung an das für den Aufenthalt 
des Betroffenen zuständige Gesundheitsamt  
(s. Kap. 2.2). Bei Meldungen von Laboren ist das 
Gesundheitsamt des Einsenders des Untersu-
chungsmaterials zuständig. Dieses Gesundheits-
amt unterrichtet das für den Wohnort bzw. ge-
wöhnlichen Aufenthalt der betroffenen Person 
zuständige Gesundheitsamt. Die Meldung hat 
unverzüglich, spätestens innerhalb von 24 Stun-
den zu erfolgen. Das Gesundheitsamt führt eigene 
Ermittlungen zum Meldefall durch und ordnet 
entsprechende Infektionsschutzmaßnahmen an. 

Erfüllt eine Meldung die vom RKI erstellten 
Kriterien (s. Kap. 2.2), so wird dieser Fall ohne An-
gabe personenbezogener Daten jeweils spätestens 
am folgenden Arbeitstag vom Gesundheitsamt an 
die zuständige Landesbehörde sowie spätestens 
am folgenden Arbeitstag von der zuständigen Lan-
desbehörde an das RKI übermittelt. Das RKI wertet 
die übermittelten Meldedaten infektionsepidemio-
logisch aus und veröffentlicht diese periodisch. 

Nichtnamentliche Meldung an das RKI 

Besteht eine Meldepflicht gemäß § 7 Abs. 3 IfSG, 
erfolgt die Labormeldung nichtnamentlich inner-
halb von 2 Wochen direkt an das RKI. Der einsen-
dende Arzt hat gemäß § 10 IfSG das meldende 
Labor bei den Angaben zu unterstützen. Um die-
sen Vorgang zu vereinfachen, werden nummerier-
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te Durchschlagbögen vom RKI zur Verfügung ge-
stellt. Während das meldende Labor das erste Blatt 
des Meldebogens an das RKI sendet, soll der ein-
sendende Arzt die fehlenden Informationen, z. B. 
zur Klinik, zur möglichen Infektionsursache und 
zum möglichen Infektionsland, auf dem Durch-
schlag ergänzen und ebenfalls direkt an das RKI 
senden. 

In Tab. 2.1.1 ist dargestellt, welche Krankhei-
ten und Erregernachweise, die im Infektionsepi-
demiologischen Jahrbuch dargestellt werden, na-
mentlich durch die Ärztinnen und Ärzte oder die 
Labore und welche nichtnamentlich gemeldet wer-
den. Zusätzlich ist dargestellt, welche der Krank-
heiten am RKI einer Einzelfallkontrolle (s. Kap. 3.2) 
unterliegen. 

Abb. 2.1.1:  
Melde- und Übermittlungsweg gemäß IfSG 

folgender Arbeitstag

folgender Arbeitstag

Ärztinnen/Ärzte Labore

Gesundheitsamt

Zuständige Landesbehörde

Robert Koch-Institut

Übermittlung

Übermittlung

Meldung
(§ 6  Abs. 1)

namentlich

nicht-namentlich

Meldung
(§ 7 Abs. 3)

Meldung
(§ 7 Abs. 1+2)

≤ 2 Wochen

Meldung
(§ 6  Abs. 3)

≤ 24h ≤ 24h ≤ 24h
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Tab. 2.1.1: 
Meldepflichtige Krankheiten und Erregernachweise gemäß IfSG

Namentliche Meldung 
an das Gesundheitsamt

Nichtnamentliche 
Meldung an das RKI Einzelfall-

kontrolle  
am RKI3

Arzt- 
meldung1

Labor- 
meldung2

Labor- 
meldung2

6.1 Adenovirus-Konjunktivitis ▪ ▪

6.2 Botulismus ▪ ▪ ▪

6.3 Brucellose ▪ ▪

6.4 Campylobacter-Enteritis ▪

6.5 Cholera ▪ ▪ ▪

6.6 CJK (Creutzfeldt-Jakob-Krankheit)/ 
vCJK (variante CJK) ▪ ▪

6.7 Denguefieber ▪4 ▪11 ▪

6.8 Diphtherie ▪ ▪ ▪

6.9 Echinokokkose ▪ ▪

6.10 EHEC-Erkrankung (außer HUS) ▪

6.11 Fleckfieber ▪ ▪

6.12 FSME (Frühsommer-Meningoenzephalitis) ▪ ▪

6.13 Giardiasis ▪

6.14 Haemophilus influenzae, invasive Infektion ▪ ▪

6.15 Hantavirus-Erkrankung ▪4 ▪ ▪

6.16 Hepatitis A ▪ ▪

6.17 Hepatitis B ▪ ▪

6.18 Hepatitis C ▪ ▪

6.19 Hepatitis D ▪ ▪ ▪

6.20 Hepatitis E ▪ ▪

6.21 HIV-Infektion ▪ ▪

6.22 HUS (Hämolytisch-urämisches Syndrom), 
 enteropathisch ▪ ▪5 ▪

6.23 Influenza ▪6 ▪11

6.24 Keuchhusten7 ▪ ▪ ▪12

6.25 Kryptosporidiose ▪

6.26 Läuserückfallfieber ▪ ▪

6.27 Legionellose ▪

6.28 Lepra ▪ ▪

6.29 Leptospirose ▪ ▪

6.30 Listeriose ▪

6.31 Malaria ▪ ▪

6.32 Masern ▪ ▪

6.33 Meningokokken, invasive Infektion ▪ ▪

6.34 Milzbrand ▪ ▪ ▪



17Meldeweg Meldewesen und Erhebung der Meldedaten 

Namentliche Meldung 
an das Gesundheitsamt

Nichtnamentliche 
Meldung an das RKI Einzelfall-

kontrolle  
am RKI3

Arzt- 
meldung1

Labor- 
meldung2

Labor- 
meldung2

6.35  Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus 
(MRSA), invasive Infektion ▪

6.36 Mumps7 ▪ ▪

6.37 Norovirus-Gastroenteritis ▪

6.38 Ornithose ▪ ▪

6.39 Paratyphus ▪ ▪ ▪

6.40 Pest ▪ ▪ ▪

6.41 Poliomyelitis ▪ ▪ ▪

6.42 Q-Fieber ▪ ▪

6.43 Rotavirus-Gastroenteritis ▪

6.44 Röteln, konnatale Infektion8 
Röteln, postnatale Infektion7

▪ 
▪

▪ 
▪

▪

6.45 Salmonellose ▪

6.46 Shigellose ▪

6.47 Syphilis ▪ ▪

6.48 Tollwut ▪ ▪ ▪

6.49 Toxoplasmose, konnatale Infektion ▪ ▪

6.50 Trichinellose ▪ ▪

6.51 Tuberkulose ▪9 ▪

6.52 Tularämie ▪ ▪

6.53 Typhus abdominalis ▪ ▪ ▪

6.54 Virale hämorrhagische Fieber, sonstige10 ▪ ▪ ▪

6.55 Windpocken7 ▪ ▪

6.56 Yersiniose ▪

6.57  Clostridium-difficile-Erkrankung, 
schwerer Verlauf ▪11

Middle East Respiratory Syndrome (MERS) ▪13

 Zikavirus-Erkrankung ▪11 ▪

1 Meldung des Verdachts, der Erkrankung und des Todes gemäß § 6 IfSG (in der Regel durch Ärzte)
2 Labordiagnostischer Nachweis meldepflichtig gemäß § 7 IfSG (in der Regel durch das Labor)
3 Einzelfallkontrolle (s. Kap. 3.2)
4 Nur bei hämorrhagischem Verlauf
5 Betrifft Nachweise meldepflichtiger Erreger
6 Nur bei zoonotischer Influenza (gemäß IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung)
7 Bundesweite Meldepflicht seit 29.03.2013
8 Seit 29.03.2013 namentliche Meldung an das Gesundheitsamt, davor nichtnamentliche Meldung an das RKI
9 Nur bei behandlungsbedürftiger Tuberkulose. Der Verdacht ist nicht meldepflichtig.
10 Gilt auch für Ebolafieber, Gelbfieber, Lassafieber und Marburgfieber
11 Gemäß IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung
12 Bei unter 1-Jährigen
13 Meldepflicht gemäß § 6 Abs. 1 Nr. 5a IfSG
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Nichtnamentliche Meldung an das 
Gesundheitsamt 

Das gehäufte Auftreten nosokomialer Infektionen 
ist gemäß § 6 Abs. 3 IfSG dem Gesundheitsamt 
nichtnamentlich als Ausbruch zu melden. Dabei 
steht im Vordergrund, dass die Gesundheitsbehör-
de als Berater bei der Ermittlung der Infektions-
quelle durch deskriptive und analytische Untersu-
chungen beteiligt wird. Seit 2011 mit Inkrafttreten 
des »Gesetzes zur Änderung des Infektionsschutz-
gesetzes und weiterer Gesetze« werden diese Fälle 
auch an das RKI übermittelt. An das RKI über-
mittelte nosokomiale Ausbrüche werden im Ka-
pitel 5.2 gesondert dargestellt.

Melde- und Übermittlungsinhalte

In den §§ 9, 10 IfSG ist festgelegt, welche Angaben 
die namentliche Meldung an das Gesundheitsamt 
sowie die nichtnamentliche Meldung an das Ge-
sundheitsamt oder das RKI enthalten dürfen. Zu-
sätzlich wird im § 11 IfSG geregelt, welche dieser 
Angaben vom Gesundheitsamt an das RKI über-
mittelt werden (s. Tab. 2.1.2 und 2.1.3). 

Literaturhinweise 

Diercke M, Buda S, Weiß B, Frank C, Gilsdorf A: Infektiologie: 
Neue Meldepflichten beachten. Dtsch Arztebl 2016; 
113:A1648–A1649.

Höhl N: Gesetz zur Verhütung und Bekämpfung von Infektions-
krankheiten beim Menschen (Infektionsschutzgesetz – 
IfSG). 4. Auflage. Verlag Reckinger, Siegburg; 2013 

Erdle H: Infektionsschutzgesetz – Kommentar. 4. Auflage. eco-
med Medizin, Landsberg/Lech; 2013 

Tab. 2.1.2:  
Melde- und Übermittlungsinhalte für namentliche Meldungen an das Gesundheitsamt 

Namentliche Arztmeldung Namentliche Labormeldung Übermittlung

Personendaten ▶ Name/Vorname des Patienten
▶ Geschlecht
▶ Geburtsdatum
▶ Anschrift
▶ Bei Tuberkulose Geburtsland

und Staatsangehörigkeit

▶ Name/Vorname des Patien ten
▶ Geschlecht
▶ Geburtsdatum
▶ Anschrift

–
▶ Geschlecht
▶ Monat/Jahr der Geburt
▶ Zuständiges Gesund-

heitsamt 
▶ Bei Tuberkulose

 Geburtsland und 
Staatsangehörigkeit

Diagnose ▶ (Verdachts-)Diagnose
▶ Tag der Erkrankung oder der

Diagnose, ggf. des Todes

▶ Untersuchungsbefund
▶ Eingangsdatum
▶ Untersuchungsmaterial
▶ Nachweismethode

▶ Diagnose
▶ Tag der Erkrankung

oder der Diagnose, ggf.
des Todes

Mögliche  
Infektionsquelle 
und Exposition

▶ Wahrscheinliche Infektionsquelle
▶ Infektionsland
▶ Blut-, Organ-, Gewebespende

(in den letzten 6 Monaten)

 – ▶ Wahrscheinlicher/-s
Infektionsweg/-risiko

▶ Infektionsland
▶ Zugehörigkeit zu

 Erkrankungshäufung

Kontaktdaten ▶ Kontaktdaten des Meldenden
▶ Kontaktdaten des Labors

▶ Kontaktdaten des Meldenden
▶ Kontaktdaten des einsenden-

den Arztes/Krankenhauses

 –

Weitere Angaben ▶ Aufenthalt in Krankenhaus oder 
anderer Einrichtung der statio-
nären Pflege

▶ Tätigkeit in Einrichtungen im
Sinne der §§ 23, 36, 42 IfSG

▶ Betreuung in Gemeinschaftsein-
richtung (§ 33 IfSG)

▶ Vorliegen einer chronischen 
Hepatitis C

▶ Krankenhausaufenthalt
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Bales S, Baumann HG, Schnitzler N: Infektionsschutzgesetz, 
Kommentar und Vorschriftensammlung. 2. Auflage. Ver-
lag W. Kohlhammer, Berlin; 2003 

Gesetz zur Durchführung der Internationalen Gesundheitsvor-
schriften (2005) (IGV-Durchführungsgesetz IGV-DG). 
2013. www.gesetze-im-internet.de/igv-dg/index.html 

Gesetz zur Änderung des Infektionsschutzgesetzes und weiterer 
Gesetze. Bundesgesetzblatt 2011; Teil I, Nr. 41:1622–
1630. 

Verordnung zur Anpassung der Meldepflichten nach dem Infek-
tionsschutzgesetz an die epidemische Lage (IfSG-Melde-
pflicht-Anpassungsverordnung – IfSGMeldAnpV). 2016. 
http://www.gesetze-im-internet.de/bundesrecht/ifsg 
meldanpv/gesamt.pdf.

2.2 Datengrundlage 

Die im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch dar-
gestellten Daten beruhen auf folgenden im IfSG 
geregelten Vorgängen: 

▶ Namentliche Meldung von Verdacht auf,
 Erkrankung an oder Tod durch bestimmte
Krankheiten an das Gesundheitsamt sowie
 deren gehäuftes Auftreten (§ 6 Abs. 1 Nr. 1, 2, 5
IfSG)

▶ Nichtnamentliche Meldung des gehäuften Auf-
tretens nosokomialer Infektionen an das Ge-
sundheitsamt (§ 6 Abs. 3 IfSG)

▶ Namentliche Meldung von Nachweisen von be-
stimmten Krankheitserregern sowie deren ge-
häuftes Auftreten an das Gesundheitsamt (§ 7
Abs. 1 und Abs. 2 IfSG)

▶ Nichtnamentliche Meldung von Nachweisen
von bestimmten Krankheitserregern an das RKI
(§ 7 Abs. 3 IfSG)

Tab. 2.1.3: 
Melde- und Übermittlungsinhalte für nichtnamentliche Meldungen von gehäuftem Auftreten nosokomialer Infektionen  
an das Gesundheitsamt sowie für nichtnamentliche Meldungen direkt an das RKI 

Nichtnamentliche Meldung von 
gehäuftem Auftreten nosokomialer 

Infektionen an das Gesundheitsamt

Übermittlung von  
gehäuftem Auftreten  

nosokomialer Infektionen

Nichtnamentliche  
Meldung an das RKI

Personendaten ▶ Zahl der Betroffenen ▶ Fallbezogene Verschlüs-
selung (nur bei HIV)

▶ Geschlecht
▶ Monat/Jahr der Geburt
▶ Erste drei Ziffern der

PLZ der Hauptwohnung

Diagnose ▶ Untersuchungsbefund
▶ Monat/Jahr der einzelnen

Diagnosen

▶ Untersuchungsbefund
▶ Monat/Jahr der einzelnen

Diagnosen

▶ Untersuchungsbefund
▶ Monat/Jahr der

Diagnose
▶ Untersuchungsmaterial
▶ Nachweismethode

Mögliche  
Infektionsquelle 
und Exposition

▶ Wahrscheinlicher/-s
Infektionsweg/-risiko 

▶ Wahrscheinlicher/-s
Infektionsweg/-risiko

▶ Wahrscheinlicher/-s
Infektionsweg/-risiko

▶ Infektionsland

Kontaktdaten ▶ Kontaktdaten des Meldenden
▶ Kontaktdaten der betroffenen

Einrichtung

 ▶ zuständiges Gesundheits-
amt

▶ Kontaktdaten des
Meldenden

Weitere Angaben  ▶ Bei Malaria Angaben
zur Expositions-/ 
Chemoprophylaxe
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▶ Benachrichtigung des Gesundheitsamts durch 
Leiter von Gemeinschaftseinrichtungen (Schu-
len, Kindergärten usw.) bei Annahme bestimm-
ter infektionsepidemiologisch bedeutsamer 
Sachverhalte (§ 34 Abs. 6 IfSG) 

▶ Fallerfassung durch Ermittlungen der Gesund-
heitsbehörden, z. B. bei Ausbrüchen (§ 6 Abs. 1 
Nr. 2 b, 5 b, § 7 Abs. 2, § 25 Abs. 1 IfSG) 

Die im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch dar-
gestellten Daten beziehen sich auf Daten, die bun-
desweit einheitlich erfasst wurden. Nicht berück-
sichtigt wurden zum einen Fälle, die einer 
bundeslandspezifischen erweiterten Meldepflicht 
unterlagen, und zum anderen Fälle, die in der Kate-
gorie »Weitere bedrohliche Krankheiten« übermit-
telt wurden, da diese Kategorie nicht systematisch 
krankheitsspezifisch eingeordnet werden konnte 
und in den einzelnen Gesundheitsämtern und Bun-
desländern sehr unterschiedlich gehandhabt wird. 

Definitionen 

Falldefinitionen 

Die Falldefinitionen sind vom RKI gemäß § 4 
Abs. 2 Nr. 2 a IfSG erstellte Kriterien. Auf deren 
Grundlage wird an den Gesundheitsämtern ent-
schieden, welche eingegangenen Meldungen an 
die zuständige Landesbehörde und von dort an das 
RKI übermittelt und welche Fälle gemäß Referenz-
definition vom RKI veröffentlicht werden. Die Fall-
definitionen sind nicht dazu bestimmt, die melde-
pflichtigen Sachverhalte für Ärzte oder Labore zu 
definieren. Ärzte und Labore sollen die im IfSG 
aufgeführten Krankheiten oder Erreger melden, 
unabhängig davon, ob die Falldefinitionen erfüllt 
sind oder nicht. 

Durch die Anwendung der Falldefinitionen 
wird gewährleistet, dass die Meldedaten zwischen 
den Landkreisen und kreisfreien Städten sowie 
zwischen Bundesländern vergleichbar sind. 

Die Falldefinitionen werden regelmäßig über-
arbeitet, um sie an neue diagnostische Methoden 
und wissenschaftliche Erkenntnisse anzupassen. 
Die letzte aktualisierte Version ist am 01.05.2016 
in Kraft getreten. 

Bei der Umsetzung der aktualisierten Fallde-
finitionen ist zu beachten, dass seit 2015 jedem Fall 
die Falldefinitionsversion zugeordnet wird, in der 
er elektronisch erfasst wird. Hierbei werden Fälle, 
die in alten Software-Versionen erfasst werden, 
entsprechend der alten Falldefinition zugeordnet 
und übermittelt. Demzufolge kann es vorkommen, 
dass innerhalb einer Übermittlungskategorie je 
nach Falldefinitionsversion Fälle unterschiedlich 
bewertet werden.

Evidenztypen 
Es werden drei Evidenztypen unterschieden: 

Klinisches Bild 
Hier werden die Kriterien (Symptome, klinische 
Zeichen und anamnestische Angaben) genannt, 
die beim betroffenen Patienten vorliegen müssen, 
um das klinische Bild der jeweiligen Krankheit zu 
erfüllen. 

Labordiagnostischer Nachweis 
Hier werden die Materialien und Labormethoden 
aufgeführt, die für den Erregernachweis verlangt 
werden, um den labordiagnostischen Teil der Fall-
definition zu erfüllen. 

Epidemiologische Bestätigung 
Eine epidemiologische Bestätigung liegt vor, wenn 
ein Fall mit erfülltem klinischen Bild entweder 

▶ mit einem labordiagnostisch nachgewiesenen 
Fall in einen epidemiologischen Zusammen-
hang gebracht werden kann oder 

▶ eine andere relevante Expositionsform zu einer 
anderen labordiagnostisch nachgewiesenen In-
fektionsquelle vorliegt. 

Falldefinitionskategorien 
Aus der Kombination dieser drei Evidenztypen er-
geben sich die folgenden fünf Falldefinitionskate-
gorien, die ihrerseits die Übermittlungspflicht vom 
Gesundheitsamt über die zuständige Landesbehör-
de an das RKI begründen: 

A. Klinisch diagnostizierte Erkrankung 
Hier genügt es für die Übermittlungspflicht, wenn 
der Fall das festgelegte klinische Bild der Falldefi-
nition erfüllt. 
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B. Klinisch-epidemiologisch bestätigte Erkrankung 
Hierfür muss das klinische Bild laut Falldefinition 
erfüllt sein und zusätzlich eine epidemiologische 
Bestätigung vorliegen. 

C. Klinisch-labordiagnostisch bestätigte Erkrankung 
Diese Kategorie fordert die umfassendste diagnos-
tische Evidenz. Hier müssen sowohl die Kriterien 
des klinischen Bildes als auch die Kriterien des la-
bordiagnostischen Nachweises der Falldefinition 
erfüllt sein. 

D.  Labordiagnostisch nachgewiesene Infektion  
bei nicht erfülltem klinischen Bild 

Hier ist zwar der labordiagnostische Nachweis ge-
mäß Falldefinition erfüllt, aber das klinische Bild 
– auch wenn bekannt – erfüllt nicht die Kriterien 
der Falldefinition. Hierunter fallen sowohl unspe-
zifische und untypische Verlaufsformen als auch 
asymptomatische Infektionen. 

E.  Labordiagnostisch nachgewiesene Infektion  
bei unbekanntem klinischen Bild 

Hier ist der labordiagnostische Nachweis gemäß 
Falldefinition erfüllt, Angaben zum klinischen Bild 
sind jedoch nicht zu ermitteln oder wurden nicht 
erhoben. 

In der Darstellung der Daten im Infektionsepide-
miologischen Jahrbuch wird auf diese Einordnung 
Bezug genommen. Die Möglichkeit, nach den ein-
zelnen Falldefinitionskategorien zu differenzieren, 
erlaubt es, die Stärke der diagnostischen Evidenz 
einzuschätzen und außerdem zwischen Erkran-
kungen einerseits und Infektionen ohne erfülltes 
klinisches Bild andererseits zu unterscheiden. 

Für Fälle, die nichtnamentlich direkt an das 
RKI gemeldet werden, existieren keine Falldefini-
tionen. Die Fallprüfung erfolgt stattdessen am RKI 
anhand festgelegter Fallkriterien. 

Referenzdefinition 

Alle Fälle, die eine entsprechende Falldefinitions-
kategorie erfüllen, werden an das RKI übermittelt. 
Veröffentlicht werden jedoch nur die Fälle, die die 
Referenzdefinition erfüllen. Alle Abbildungen und 
Tabellen im Infektionsepidemiologischen Jahr-
buch beziehen sich – sofern nicht anders angege-

ben – auf Fälle, die der Referenzdefinition entspre-
chen. Auch die Fallzahlen in der wöchentlichen 
Statistik und im Jahresüberblick, die im Epidemio-
logischen Bulletin veröffentlicht werden, werden 
gemäß Referenzdefinition ausgewiesen. 

Für die meisten meldepflichtigen Krankheiten 
und Erregernachweise umfasst die Referenzdefini-
tion die Kategorien B »klinisch-epidemiologisch 
bestätigt« und C »klinisch-labordiagnostisch bestä-
tigt« (s. Tab. 2.2.1). 

Durch dieses Vorgehen soll die Aufmerksam-
keit in der vereinfachten Darstellung epidemiolo-
gischer Daten auf die klinisch manifesten Erkran-
kungen gelenkt werden. Entsprechend wird im 
Infektionsepidemiologischen Jahrbuch für Aus-
wertungen nach Referenzdefinition, in die nur Fäl-
le, die die Kriterien des klinischen Bildes erfüllen, 
eingehen, der Begriff »Erkrankungen« (oder ein 
krankheitsspezifisches Äquivalent) benutzt, wäh-
rend sonst umfassender von »Fällen« die Rede ist. 

Bei Hepatitis B, C und D, bei invasiven MRSA-
Infektionen und Poliomyelitis erfüllen alle labor-
diagnostisch nachgewiesenen Fälle (Kategorien C, 
D, E) unabhängig davon die Referenzdefinition, ob 
bei ihnen das klinische Bild bekannt oder erfüllt 
ist.

Die Kapitel enthalten in der Regel eine Über-
sichtstabelle, die sowohl die Fallzahlen in jeder 
Falldefinitionskategorie einzeln als auch die Fall-
zahlen nach Referenzdefinition ausweist, um so 
die Datengrundlage transparent zu halten. 

Bei den Übermittlungskategorien, bei denen 
die Referenzdefinition 2015 geändert wurde, wur-
de die Tabelle der übermittelten Fälle nach Katego-
rie der Falldefinition erweitert. Dort ist dargestellt, 
wie viele Fälle gemäß Falldefinition mit Stand 2015 
und wie viele gemäß älterer Falldefinitionsversio-
nen bewertet und übermittelt wurden.

Die übermittelten Fälle, die die Referenz-
definition nicht erfüllen, stehen – unabhängig 
 davon, dass sie nicht im Infektionsepidemio-
logischen Jahrbuch dargestellt werden – für 
 detailliertere epidemiologische Auswertungen zur 
Verfügung. Z. B. erlaubt die Internet-basierte Soft-
ware SurvStat@RKI die Abfrage nach jeder ge-
wünschten Kombination der Falldefinitionskatego-
rien. 

Die nichtnamentlich direkt an das RKI gemel-
deten Erregernachweise werden nicht in Fall-
definitionskategorien eingeordnet. Bei diesen 
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Krankheiten werden auch Erregernachweise ohne 
klinisches Bild ausgewiesen. Das betrifft vor allem 
HIV-Infektionen und Syphilis.
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Zuordnung nach Zeit, Ort und Person 

Grundlage für die Interpretation epidemiologi-
scher Daten ist die Zuordnung der Fälle nach Zeit 
und Ort ihres Auftretens sowie nach Alter und Ge-
schlecht der Fälle. Um Fehlinterpretationen zu 
vermeiden, wird im Folgenden beschrieben, wie 
diese Variablen definiert sind und wie sie erhoben 
werden. 

Zuordnung nach Zeit 

Meldewoche 
Für alle namentlich an das Gesundheitsamt gemel-
deten Fälle ist die Meldewoche die Einheit für die 
zeitliche Zuordnung. Die Meldewoche entspricht 
der Kalenderwoche nach den Regeln des internati-
onalen Standards ISO 8601 (entspricht DIN 1355). 
Sie beginnt montags und endet sonntags. Die Mel-
dewochen eines Jahres sind fortlaufend num-
meriert, beginnend mit der ersten Woche, die min-
destens 4 Tage des betreffenden Jahres enthält. 
Meldejahre können 52 oder gelegentlich 53 Wo-
chen haben. In das Meldejahr 2016 fallen 52 Wo-
chen, wobei die Meldewoche 1 mit dem 04.01.2016 
(einem Montag) beginnt und die Meldewoche 52 
mit dem 01.01.2017 (einem Sonntag) endet. Die 
ersten 3 Tage des Kalenderjahres 2016 werden dem 
Meldejahr 2015 zugeordnet, und der erste Tag des 
Kalenderjahres 2017 wird dem Meldejahr 2016 zu-
geordnet. 

Die Zuordnung zur Meldewoche wird durch 
den Tag bestimmt, an dem das Gesundheitsamt 
offiziell Kenntnis von einem Fall erlangt. Norma-
lerweise ist das der Tag, an dem erstmalig eine 
Meldung oder Verdachtsmeldung zu einem Fall im 
Gesundheitsamt eintrifft. Es kann auch vorkom-
men, dass das Gesundheitsamt nicht durch Mel-

Tab. 2.2.1:  
Zuordnung der meldepflichtigen Krankheiten zur Referenzdefinition gemäß Falldefinitionskategorien 

Meldepflichtige Krankheit Falldefinitionskategorie

A B C D E

Adenovirus-Konjunktivitis, Botulismus, Brucellose, Campylobacter-Enteritis, Cholera,  
Diphtherie, EHEC-Erkrankung, Fleckfieber, Giardiasis, Hantavirus-Erkrankung,  
Hepatitis A, Hepatitis E, Influenza, Keuchhusten, Kryptosporidiose, Läuserückfall-
fieber, Legionellose, Leptospirose, Milzbrand, Ornithose, Paratyphus, Q-Fieber,  
Rotavirus-Gastroenteritis, Röteln (postnatale Infektion), Salmonellose, Shigellose, 
Tollwut, Trichinellose, Tularämie, Typhus, Yersiniose, Zikavirus-Erkrankung

 
 
 
 
 

▪

 
 
 
 
 

▪

Clostridium-difficile-Erkrankung (schwere Verlaufsform), Denguefieber, FSME, Lepra, 
Norovirus-Gastroenteritis,  Virale hämorrhagische Fieber (einschl. Ebolafieber,  
Gelbfieber, Lassafieber, Marburgfieber)

 
 

▪

HUS, Masern, Mumps, Röteln (konnatale Infektion), Tuberkulose, vCJK, Windpocken ▪ ▪ ▪

Hepatitis B, Hepatitis C, Hepatitis D, MRSA (invasive Infektion), Poliomyelitis ▪ ▪ ▪

Haemophilus influenzae (invasive Infektion), Listeriose, Pest ▪ ▪ ▪ ▪

CJK, Meningokokken (invasive Infektion) ▪ ▪ ▪ ▪ ▪
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dung, sondern durch eigene Ermittlungen Kennt-
nis von einem Fall erlangt. 

Der Grund für die zeitliche Einordnung der 
Fälle nach Meldewoche ist die Tatsache, dass das 
Meldedatum die einzige gemäß IfSG übermitt-
lungsfähige Information ist, die ungeachtet der 
Vollständigkeit einer Meldung immer vorhanden 
ist und auch bei späteren Korrekturen der Angaben 
zum Fall nicht verändert wird. Auch bei der Weiter-
gabe eines Falls an ein anderes Gesundheitsamt 
bleibt die Meldewoche erhalten. Dem gegenüber 
kann es vorkommen, dass Diagnose datum oder 
Erkrankungsbeginn nicht gemeldet werden und 
auch nicht genau ermittelt werden können. Diese 
Daten können (und sollen) zudem bei Vorliegen 
neuer Erkenntnisse geändert werden. 

Nichtnamentlich an das RKI zu meldende Er-
regernachweise werden nicht nach Meldewoche 
zugeordnet, sondern Diagnosemonat und -jahr 
werden für die zeitliche Zuordnung verwendet. In 
den seltenen Fällen, in denen die Meldebögen die-
se Information nicht enthalten, werden ersatzwei-
se Monat und Jahr des Eingangs am RKI verwen-
det. 

Zeitlicher Verlauf 
In den krankheitsspezifischen Kapiteln werden 
sowohl saisonale Schwankungen als auch Trends 
beschrieben. 

Zuordnung nach Ort 

Namentlich zu meldende Krankheiten und Erre-
gernachweise werden örtlich dem Landkreis bzw. 
der kreisfreien Stadt des Hauptwohnsitzes des Pa-
tienten zugeordnet, was in der Regel dem Zustän-
digkeitsbereich des übermittelnden Gesundheits-
amtes entspricht (s. Kap. 2.1). Dabei kann es 
vorkommen, dass die Infektion an einem anderen 
Ort innerhalb Deutschlands oder im Ausland er-
worben wurde, wie dies beispielsweise oft bei no-
sokomialen Infektionen oder reiseassoziierten 
Krankheiten der Fall ist. Patienten ohne festen 
Wohnsitz oder ohne Wohnung in Deutschland 
werden dem für ihren Aufenthaltsort zuständigen 
Gesundheitsamt zugeordnet. Im Regelfall ist hier-
bei der Aufenthaltsort zum Zeitpunkt der Meldung 
maßgeblich. 

Über die Kreiszugehörigkeit des Patienten 
wird das Bundesland zugeordnet. In sehr seltenen 
Fällen ist die Zuordnung zu einem Landkreis bzw. 
einer kreisfreien Stadt und damit zu einem Bun-
desland nicht möglich. Diese Fälle sind in Auswer-
tungen nach Landkreis bzw. kreisfreier Stadt oder 
Bundesland (z. B. Inzidenzberechnungen) nicht 
berücksichtigt. 

Nichtnamentlich direkt an das RKI zu mel-
dende Erregernachweise können nicht eindeutig 
einem Landkreis bzw. einer kreisfreien Stadt oder 
einem Bundesland zugeordnet werden. Die örtli-
che Zuordnung erfolgt indirekt durch die ersten 
drei Ziffern der fünfstelligen Postleitzahl (PLZ) des 
Patientenwohnorts. Fehlt diese Information auf 
dem Meldebogen, so wird die PLZ des einsenden-
den Arztes benutzt. Fehlt auch diese, so erfolgt die 
Zuordnung nach der PLZ des meldenden Labors. 
Dadurch kann die geografische Darstellung der 
epidemiologischen Daten verzerrt sein. Da Labor-
untersuchungen zunehmend in Großlaboren 
durchgeführt werden, die mitunter weit vom Auf-
enthaltsort des Patienten entfernt liegen, kann dies 
zu einer Überrepräsentation einzelner Bundeslän-
der führen. Tab. 2.2.2 zeigt, aufgeschlüsselt nach 
der dem Erregernachweis zugrundeliegenden In-
fektion, zu welchen Anteilen die unterschiedlichen 
PLZ für die örtliche Zuordnung herangezogen 
wurden. Je nach Krankheit gibt es große Unter-
schiede. Während bei konnataler Toxoplasmose 
100  %, bei Syphilis und Echinokokkose jeweils bei 
93  % der Fälle Angaben zur PLZ des Patienten vor-
handen waren, stand diese Information nur für 
88  % der Malaria-Infektionen und 74  % der gemel-
deten HIV-Infektionen zur Verfügung. Die Zuord-
nung nach der PLZ des meldenden Labors erfolgte 
im Jahr 2016 nur für sehr wenige der gemeldeten 
Fälle. 

Die PLZ erlaubt nicht immer eine eindeutige 
Zuordnung zum Bundesland, da einzelne Postleit-
zahlbereiche Bundeslandgrenzen überschreiten. 
In diesen Fällen wurden die Postleitzahlbereiche 
auf der Basis der Bevölkerungsverteilung jeweils 
einem Bundesland zugeordnet. Aufgrund der be-
schriebenen Hindernisse werden die nichtna-
mentlichen Meldungen in der Regel lediglich dem 
Bundesland, nicht jedoch dem Landkreis bzw. der 
kreisfreien Stadt zugeordnet. 
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Infektionsort 
Sofern dies für die Epidemiologie der Krankheit 
von Bedeutung ist, werden auch Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland dargestellt. Da-
bei ist zu beachten, dass es sich hier nicht um das 
Land handelt, in dem die Infektion nachweisbar 
erworben wurde, sondern in der Regel um die Län-
der, in denen sich die betroffene Person während 
der Inkubationszeit aufgehalten hatte. Da für ei-
nen Fall mehrere Infektionsländer in Frage kom-
men können, sind Mehrfachangaben möglich. 
Deshalb kann die Summe der genannten Infek-
tionsländer (»Nennungen«) größer als die Summe 
der Fälle sein. Bei der Angabe verschiedener Land-
kreise bzw. kreisfreier Städte in Deutschland als 
wahrscheinlichen Infektionsort wird dies bei der 
Auswertung nach Ländern als eine einzelne Nen-
nung von Deutschland gewertet. Die Länder wer-
den geografisch den Kontinenten zugeordnet. Die 
Anzahl der Ländernennungen ist aufgrund von 
Mehrfachnennungen mehrerer Länder eines Kon-
tinents meist ungleich der Nennungen bei Auswer-
tungen nach Kontinent. 

Bei der tabellarischen Darstellung der Länder 
werden in der Regel die 10 Länder mit den meisten 
Nennungen gewählt. Wenn rund um das zehnte 
Land hinaus mehrere Länder die gleiche Anzahl 
von Nennungen aufwiesen, wird die Grenze so ge-
zogen, dass entweder alle oder keines dieser Län-
der in der Tabelle aufgeführt werden. Dabei sollte 
die Anzahl der dargestellten Länder nächstmöglich 
an 10 liegen. 

Zuordnung nach Person 

Alter 
Für alle meldepflichtigen Sachverhalte werden nur 
der Geburtsmonat und das Geburtsjahr der Fälle 
an das RKI gemeldet bzw. übermittelt. Per Zufalls-
verfahren wird ein Geburtstag erzeugt, der für Al-
tersberechnungen benutzt wird. Altersangaben 
beziehen sich auf das errechnete Alter zum Zeit-
punkt der Meldung, bei nichtnamentlichen Mel-
dungen auf das errechnete Alter zum Zeitpunkt 
der Diagnose. Bei Meldungen bzw. Übermittlun-
gen, die keine Angabe zum Geburtsmonat und 
-jahr enthalten, kann kein Alter errechnet werden. 
Diese Fälle werden in der Darstellung nach Alters-
gruppe nicht berücksichtigt. 

Im entsprechenden Abschnitt der krankheits-
spezifischen Kapitel wird dargestellt, wie stark die 
jeweiligen Altersgruppen von der Krankheit betrof-
fen sind. Je nach Krankheit werden unterschiedli-
che Altersgruppen dargestellt. Auf eine Abbildung 
wird in der Regel verzichtet, wenn die Gesamtfall-
zahl unter 100 liegt. 

Geschlecht 
Das Geschlecht der Fälle ist eine melde- und über-
mittlungspflichtige Angabe (s. Kap. 2.1). Fälle ohne 
Angabe zum Geschlecht können in der Darstel-
lung nach Geschlecht nicht berücksichtigt werden. 

Tab. 2.2.2:  
Informationsquellen für die örtliche Zuordnung nichtnamentlich an das RKI gemeldeter Erregernachweise,  
Deutschland, 2016

Krankheit Anzahl berück- 
sichtigter Fälle

Nach PLZ des  
Patienten-Wohnortes

Nach PLZ des ein- 
sendenden Arztes

Nach PLZ des  
meldenden Labors

Echinokokkose 109 93 % 6 % 2 %

HIV-Infektion 3.419 74 % 21 % 5 %

Malaria 970 88 % 10 % 2 %

Syphilis 7.175 93 % 6 % 1 %

Toxoplasmose, konnatale Infektion 10 100 % 0 % 0 %
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Inzidenzen 
Neben absoluten Fallzahlen werden Inzidenzen 
zur Beschreibung der Häufigkeit einer Krankheit 
in ihrer geografischen und demografischen Vertei-
lung eingesetzt. Anstelle von »Inzidenzrate« wird 
im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch verkür-
zend der Begriff »Inzidenz« verwendet. 

Als Inzidenz wird dabei die Anzahl der über-
mittelten Fälle pro Jahr bezogen auf 100.000 Per-
sonen der jeweils zugrundeliegenden Bevölkerung 
berechnet. Im Meldesystem können in der Regel 
nur die Fälle von Infektionskrankheiten erfasst 
werden, die im medizinischen Versorgungssystem 
z. B. von niedergelassenen Ärzten, Ärzten in Kran-
kenhäusern oder Laboren erkannt und gemeldet 
wurden. Wenn infizierte Personen z. B. wegen 
asymptomatischer oder milder Verläufe keine ärzt-
liche Praxis aufsuchen, und somit keine Diagnos-
tik in einem Labor veranlasst wird, oder nach Dia-
gnose keine Meldung erfolgt, werden diese Fälle in 
der Regel nicht im Meldesystem erfasst. Die Unter-
erfassung kann je nach Meldeweg oder Krankheit 
unterschiedlich stark ausgeprägt sein (s. Kap. 3.3). 
Aufgrund der Untererfassung sind die dargestellten 
Inzidenzen als Meldeinzidenz zu interpretieren. 

Gegebenenfalls werden Inzidenzen auch auf-
gegliedert nach Alter, Geschlecht und Bundesland 
oder Kreiszugehörigkeit dargestellt. Durch den 
Bezug auf die Anzahl der Einwohner in der jewei-
ligen Alters- und Geschlechtsgruppe wird auch bei 
alters- und geschlechtsspezifischen Vergleichen 
die demografische Verteilung berücksichtigt.

Zudem kann die Inzidenz von Bevölkerungs-
bewegungen beeinflusst werden. Erfolgt ein Zu-
zug von Personengruppen, in denen bestimmte 
Krankheiten, z. B. Tuberkulose oder Hepatitis B 
oder C, häufiger vorkommen, führt dies zu einem 
Anstieg der Inzidenzen. Weiterhin ist unklar, in-
wieweit die hohe Anzahl von Asylsuchenden in 
den Jahren 2015 und 2016 in Deutschland die Be-
völkerungsstatistik beeinflusst.

Als Grundlage der Inzidenzberechnungen für 
das Meldejahr 2016 wird die Bevölkerungsstatistik 
für den 31.12.2015 verwendet, da sie zum Zeitpunkt 
der Erstellung des Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuchs die aktuellste verfügbare, hinreichend 
differenzierte Statistik war. 

Da die Inzidenzen der Vorjahre auf Grundlage 
der jeweiligen Jahresendstatistiken berechnet wer-
den, führen neue Bevölkerungszahlen zum Teil zu 

Veränderungen bei den Inzidenzen der Vorjahre. 
Unterschiede im Vergleich zu den Vorjahren las-
sen sich daher nicht nur durch veränderte Fall-
zahlen erklären, sondern eventuell auch durch 
Veränderungen in den zu Grunde liegenden Bevöl-
kerungszahlen. In den Abbildungen zum zeitli-
chen Verlauf in den krankheitsspezifischen Kapi-
teln des Infektionsepidemiologischen Jahrbuchs 
werden Fallzahlen statt Inzidenzen verwendet. 

Anders als bei bundesweiten, nicht altersspe-
zifischen Darstellungen werden bei Darstellungen 
nach Bundesland Inzidenzen statt Fallzahlen 
 verwendet. Dadurch wird nicht nur die Vergleich-
barkeit zwischen den Bundesländern mit ihren 
unterschiedlich großen Bevölkerungszahlen ge-
währleistet, sondern auch dem Umstand Rech-
nung getragen, dass sich die Bevölkerungszahlen 
der einzelnen Bundesländer im Berichtszeitraum 
unterschiedlich entwickeln können. 

Datenstand 

Für die Darstellung der Daten eines Berichtsjahres 
im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch wird 
der Datenstand 01.03. des Folgejahres verwendet. 
Dieser Datenstand gilt dann für jahresübergreifen-
de Abbildungen und Tabellen sowie für Angaben 
im Text, die weiter zurückliegende Jahre betreffen. 
Wenn z. B. im Infektionsepidemiologischen Jahr-
buch für 2016 Fallzahlen für das Jahr 2015 als Ver-
gleich herangezogen werden, wird der Datenstand 
01.03.2017 angewendet. Durch Ermittlungen der 
Gesundheitsämter bzw. im Ergebnis der Einzelfall-
kontrolle am RKI werden Datensätze durch die 
Gesundheitsämter teilweise ergänzt oder verän-
dert; gegebenenfalls werden einzelne Fälle nach 
gründlicher Recherche auch wieder gestrichen. In 
Ausnahmefällen kann es auch nach mehreren Jah-
ren noch zu Korrekturen kommen. Dadurch kön-
nen die Fallzahlen für das Jahr 2015 geringfügig 
von der Angabe im Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuch für 2015 – mit Datenstand 01.03.2016 – 
abweichen. Änderungen von Datensätzen ist keine 
zeitliche Grenze gesetzt, der Zeitpunkt jeder Ände-
rung und der Gültigkeitszeitraum jeder Version 
eines Falls werden jedoch dokumentiert. Insofern 
ist jede Darstellung der Daten eine Momentauf-
nahme, die vom jeweiligen Datenstand abhängig 
ist. 
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2.3 Veröffentlichung der Meldedaten 

Das RKI veröffentlicht die von den Gesundheits-
ämtern über die zuständigen Landesbehörden 
übermittelten Daten mit einem Zeitverzug von  
3 Wochen im Epidemiologischen Bulletin und ak-
tualisiert gleichzeitig die Datengrundlage des im 
Internet verfügbaren SurvStat@RKI. 

Die Veröffentlichung der nichtnamentlichen 
Meldungen erfolgt – durchschnittlich um zwei Mo-
nate gegenüber dem Diagnosedatum verzögert – 
in der jeweils ersten Ausgabe des Epidemiologi-
schen Bulletins eines Monats. 
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3.1 EDV-technische Unterstützung 

Die namentlichen Meldungen an das Gesundheits-
amt, die über verschiedene Kommunikationswege 
(z. B. Telefon, Fax, E-Mail) im Gesundheitsamt ein-
treffen und bearbeitet werden, werden vor der 
Übermittlung an die zuständige Landesbehörde 
und das RKI elektronisch erfasst. Die Übermitt-
lung erfolgt elektronisch. 

Das RKI stellt für die Gesundheitsämter und 
zuständigen Landesbehörden kostenlos die gemäß 
den gesetzlichen Vorgaben und Erfordernissen des 
Meldewesens entwickelte Software SurvNet@RKI 
zur Verfügung, die zur Erfassung, Auswertung 
und Übermittlung der Meldedaten gemäß IfSG 
dient. Von den 377 datenliefernden Gesund-
heitsämtern in Deutschland nutzen 174 (46 %) 
SurvNet@RKI (Tab. 3.1.1). Die anderen Gesund-
heitsämter verwenden eines von mehreren kom-
merziellen Produkten, die ein nach Vorgaben des 
RKI strukturiertes Meldemodul als Komponente 
einer umfassenderen Softwarelösung für das gan-
ze Aufgabenspektrum der Gesundheitsämter an-
bieten. Die Daten, die mit der jeweiligen Software 
erfasst wurden, werden bei der Übermittlung ano-

nymisiert vom Gesundheitsamt zur zuständigen 
Landesbehörde in definierte Schnittstellenformate 
exportiert und dann in SurvNet@RKI eingelesen. 
Alle zuständigen Landesbehörden benutzen 
 SurvNet@RKI für den Empfang und die Weiter-
leitung von übermittelten Meldedaten. 

SurvNet@RKI wurde mit der Einführung des 
IfSG erstmals im Jahr 2001 implementiert. Auf-
grund von Änderungen im Meldesystem, aber 
auch aufgrund des technischen Fortschritts wird 
die Software kontinuierlich weiterentwickelt und 
an die Bedürfnisse der Nutzer angepasst. Im Jahr 
2011 wurden mit der Umstellung von SurvNet@
RKI Version 2 auf Version 3 umfassende Änderun-
gen implementiert. 

Die aktuellen Versionen des Programms so-
wie die Änderungshistorie sind auf den Internet-
seiten des RKI abrufbar. 

Bis März 2017 wurden in 372 (99 %) Gesund-
heitsämtern SurvNet@RKI-Version-3-kompatible 
Softwareprodukte eingeführt (s. Tab. 3.1.1), d. h. 5 
Gesundheitsämter nutzen ein veraltetes Produkt.  
Seit Beginn 2017 werden Daten, die nicht mit  
SurvNet@RKI-Version-3-kompatibler Software 
übermittelt wurden, nicht mehr in den offiziellen 
Statistiken des RKI veröffentlicht. Dies wird jedoch 

Tab. 3.1.1:  
Verteilung der Softwareprodukte zur Erfassung der Meldedaten in den 377 datenliefernden Gesundheitsämtern

Software Datenliefernde  
Gesundheitsämter

Davon  
Gesundheitsämter mit 

SurvNet@RKI-Version-3- 
kompatibler Software

Davon  
Gesundheitsämter mit  
Falldefinitionsversion  

 2015 2016

 
Anzahl

Anteil  
an Gesamt

 
Anzahl

 
Anteil

 
Anzahl

 
Anzahl

SurvNet@RKI 174 46 % 174 100 % 3 171

Gumax 18 5 % 18 100 % 18 0

ISGA 53 14 % 53 100 % 53 0

MikroPro 10 3 % 10 100 % 0 10

Octoware 88 23 % 83 94 % 82 1

Unisoft 34 9 % 34 100 % 34 0

Gesamt 377 100 % 372 99 % 190 172
 

3 Datenqualität 
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erst auf die Daten im Infektionsepidemiologischen 
Jahrbuch 2017 Auswirkungen haben.

Am 01.01.2015 sowie nach Einführung der 
IfSG-MeldAnpV am 01.05.2016 sind aktualisierte 
Falldefinitionen in Kraft getreten, deren veränderte 
Spezifikationen auch in der Übermittlungssoft-
ware implementiert werden mussten. Diese Um-
stellung wurde nur verzögert in den Gesundheits-
ämtern umgesetzt.

Durch den Einsatz der unterschiedlichen Soft-
wareprodukte kann es aufgrund einer fehlerhaften 
Umsetzung der Vorgaben des RKI zu Kompatibili-
tätsproblemen und damit zur Beeinträchtigung 
der Datenqualität kommen. Dies kann zum Daten-
verlust, zur Dopplung von Fällen und zu falsch 
übermittelten Inhalten führen.

Literaturhinweis 

RKI: SurvNet@RKI – Das Meldesystem zum IfSG – Anwender-
handbuch. www.rki.de/DE/Content/Infekt/IfSG/Soft 
ware/software_node.html 

3.2 Sicherung der Datenqualität

Das RKI unterstützt und betreut die meldepflichti-
gen Ärzte und Labore bezüglich ihrer Meldepflicht 
unter anderem durch folgende Angebote: 

▶ Vorlagen für Meldebögen 
▶ Kostenfreie Software zur Identifizierung der 

Anschrift des zuständigen Gesundheitsamtes 
(PLZ-Tool)

Für die Qualitätssicherung der übermittelten und 
gemeldeten Daten werden am RKI Fehler durch 
folgende Maßnahmen identifiziert: 

▶ Regelmäßige Auswertung der epidemiolo-
gischen Daten nach Krankheit, Ort und Zeit 
sowie seltener Ereignisse, wie Tod oder Hinwei-
se auf Impfversagen 

▶ Einzelfallkontrolle bei seltenen Krankheiten  
(s. Tab. 2.1.1)

▶ Regelmäßiger Austausch mit Vertretern der zu-
ständigen Landesbehörden und der Obersten 
Landesgesundheitsbehörden

Auf Grundlage dieser Qualitätssicherungsmaß-
nahmen wird die Struktur der Meldedaten konti-
nuierlich verbessert und die Hilfefunktion von 
SurvNet@RKI weiter ausgebaut. Darüber hinaus 
werden Prüfalgorithmen in die Software integriert, 
die Plausibilitätskontrollen automatisch durchfüh-
ren, so dass Gesundheitsämter, die SurvNet@RKI 
verwenden, bereits bei der Dateneingabe auf mög-
liche Fehler hingewiesen werden. 

Zu den so identifizierten Quellen für Daten-
fehler werden den Gesundheitsämtern – aber auch 
den Meldepflichtigen – Informationen, Erläute-
rungen und Hilfsmittel zur Verfügung gestellt, um 
derartige Fehler zu vermeiden. Beispiele für ent-
sprechende Angebote des RKI an die Gesundheits-
ämter sind: 

▶ Informationsbriefe, in denen Hinweise zur Be-
arbeitung der Meldedaten gegeben werden 

▶ SurvNet@RKI-Handbuch 
▶ Erläuterungen im Rahmen der Einzelfallkon-

trolle 
▶ Teilnahme von RKI-Mitarbeitern an Dienstbe-

sprechungen und Schulungen, die meist von 
den zuständigen Landesbehörden veranstaltet 
werden 

▶ Erläuternde Beiträge im Epidemiologischen 
Bulletin 

▶ Antworten auf häufig gestellte Fragen im Epi-
demiologischen Bulletin und auf den Internet-
seiten des RKI

▶ Ausführliche Informationen auf den Internet-
seiten des RKI

Jeder Fall, der eine seltene Krankheit betrifft, wird 
am RKI überprüft und erst dann zur Veröffent-
lichung freigegeben, wenn die übermittelten In-
formationen plausibel und mit der Falldefinition 
vereinbar sind. Die Einzelfallkontrolle wird 
 durchgeführt, da zum einen einzelne Gesund-
heitsämter aufgrund des seltenen Auftretens die-
ser Krankheiten kaum die Möglichkeit haben, Rou-
tine in der Bearbeitung dieser Meldungen zu 
entwickeln. Zum anderen sind es oft die seltenen 
Krankheiten, die eine besondere Aufmerksamkeit 
der Fach- und Allgemeinöffentlichkeit genießen, 
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so dass bereits der Einzelfall besonderen Qualitäts-
ansprüchen genügen muss. Sind die übermittelten 
Informationen unplausibel oder nicht mit der Fall-
definition vereinbar, wendet sich das RKI in der 
Regel an die zuständige Landesbehörde des jewei-
ligen Bundeslandes und weist auf die inhaltlichen 
Widersprüche im übermittelten Datensatz hin.

Am RKI selbst werden keine Änderungen an 
Datensätzen, die von den Gesundheitsämtern über 
die zuständigen Landesbehörden übermittelt wur-
den, vorgenommen. Korrekturen erfolgen auf der 
Ebene der Gesundheitsämter, bevor sie auf der 
Landesebene oder am RKI wirksam werden. Die-
ses Verfahren stellt sicher, dass der Datenstand zu 
einem Fall auf jeder Ebene (Kreis, Bundesland und 
RKI) stets identisch ist, sofern dies übermittlungs-
pflichtige Dateninhalte betrifft.

Literaturhinweise 

RKI: Software – SurvNet@RKI. Postleitzahl-Tool des Robert 
Koch-Institutes. www.rki.de/DE/Content/Infekt/IfSG/
Software/software_node.html

RKI: Epidemiologisches Bulletin (erscheint wöchentlich). www.
rki.de/DE/Content/Infekt/EpidBull/epid_bull_node.
html 

RKI: IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung: Zur Umset-
zung der neuen Meldepflichten. Epid Bull 2016; 16:135–
136.

3.3 Vollzähligkeit der Erfassung 

Eine häufige Frage bezüglich der Qualität der epi-
demiologischen Überwachung ist die der Vollzäh-
ligkeit, d. h. die Frage, ob tatsachlich alle Fälle er-
fasst werden. Hierbei ist zu beachten, auf welche 
Sachverhalte sich die Erfassung beziehen soll. 

Erfassung durch das medizinische und  
diagnostische Versorgungssystem 

Das deutsche Meldewesen (s. Kap. 2) erfasst nur 
diejenigen Erkrankungen oder Infektionen, die im 
medizinischen Versorgungssystem, also in der Re-
gel von niedergelassenen Ärzten, Ärzten in Kran-
kenhäusern oder Laboren, erkannt werden. Asym-

ptomatische Infektionen werden in der Regel nur 
im Rahmen von Routineuntersuchungen (z. B. bei 
betriebsärztlichen Untersuchungen) oder Umge-
bungsuntersuchungen bei Ausbrüchen labordiag-
nostisch erfasst. 

Der Anteil der Erkrankten, der tatsächlich eine 
ärztliche Praxis oder eine diagnostische Einrich-
tung aufsucht, hängt unter anderem von folgenden 
Faktoren ab: 

▶ Objektiv oder subjektiv schwere Erkrankungen 
führen eher zum Arztbesuch als leichte Erkran-
kungen. 

▶ Berufstätigkeit, Alter, Geschlecht und Sozialsta-
tus wirken sich unterschiedlich stark auf die 
Wahrscheinlichkeit aus, eine ärztliche Praxis 
aufzusuchen. 

▶ Die Bereitschaft, sich in ärztliche Behandlung 
zu begeben, unterliegt unter Umständen saiso-
nalen Schwankungen und regionalen Einflüs-
sen. 

Der Anteil der Erkrankten, der eine Diagnostik er-
hält, wird unter anderem durch folgende Faktoren 
beeinflusst: 

▶ Die Schwere der Erkrankung und eventuell 
auch das Alter der Erkrankten wirken sich auf 
die Wahrscheinlichkeit aus, mit der eine labor-
diagnostische Untersuchung veranlasst wird. 

▶ Labordiagnostische Untersuchungen werden 
eventuell deshalb nicht angeordnet, weil Be-
fürchtungen bestehen, dass diese das Budget 
der Praxis belasten. Diese Befürchtung ist je-
doch unbegründet, da alle diagnostischen La-
boruntersuchungen im Zusammenhang mit In-
fektionen, die gemäß §§ 6, 7 IfSG meldepflichtig 
sind, nicht in das Laborbudget der Niedergelas-
senen fallen. Dies gilt auch, wenn es sich ledig-
lich um einen Verdacht handelt. Dieser Tatsa-
che wurde im Einheitlichen Bewertungsmaßstab 
(EBM) durch die Aufnahme der Kennziffer 
32006 Rechnung getragen. 

▶ In Krankenhäusern besteht im Zuge der Ein-
führung von Fallpauschalen eine ähnliche Pro-
blematik. 

Mit Ausnahme gesundheitspolitischer Reformen, 
deren Kostenimplikationen Erkrankte vom Aufsu-
chen medizinischer Einrichtungen oder Kranken-
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häuser von Laboruntersuchungen abhalten könn-
ten, bleiben die genannten Faktoren vermutlich 
weitgehend konstant und stören die Interpretation 
des Trends epidemiologischer Daten nur in einem 
geringen Maße. Andere Ereignisse können hinge-
gen einen kurzfristigen Einfluss auf die Häufigkeit 
von diagnostischen Maßnahmen und somit die 
Wahrscheinlichkeit von Erregernachweisen oder 
die Wahrscheinlichkeit einer Meldung haben. Zum 
Beispiel könnte ein öffentlichkeitswirksamer Aus-
bruch von Salmonellosen dazu führen, dass mehr 
Erkrankte als sonst wegen gastrointestinaler Sym-
ptome eine ärztliche Praxis aufsuchen. Es würde 
aufgrund der vorhandenen Kenntnisse über den 
Ausbruch eher eine Laboruntersuchung veranlasst 
werden, und das Labor würde im Anschluss an 
einen positiven Salmonellen-Befund, aber mögli-
cherweise auch einen anderen Erreger gastrointes-
tinaler Symptome, eine Labormeldung abgeben. 
Die Erfassungswahrscheinlichkeit von Salmonel-
losen, aber möglicherweise auch von anderen gas-
trointestinalen Krankheiten, durch das Gesund-
heitssystem wäre somit vorübergehend erhöht. 
Ebenso könnten die Einführung neuer oder die 
Veränderung alter diagnostischer Testverfahren 
einen Einfluss auf das Testverhalten haben. 

Meldung medizinisch erfasster Erkrankungen  
und Erregernachweise 

Die gesetzliche Meldepflicht gemäß §§ 6, 7 IfSG 
soll sicherstellen, dass alle in die Meldepflicht auf-
genommenen Tatbestände gemeldet werden, so-
fern sie den Meldepflichtigen – also in der Regel 
den Ärzten und Laboren – bekannt werden. Dieser 
Meldepflicht wird jedoch nicht immer Folge geleis-
tet, so dass ein Teil der ärztlich oder labordiagnos-
tisch erfassten meldepflichtigen Krankheiten oder 
Erregernachweise nicht Eingang in das Meldesys-
tem findet. Folgende Faktoren beeinflussen unter 
anderem die Vollständigkeit der Meldungen: 

▶ Ärzte oder Labore sind sich ihrer Meldepflicht 
für einzelne Krankheiten nicht bewusst. 

▶ Meldepflichtige Einrichtungen, in denen selten 
meldepflichtige Krankheiten diagnostiziert wer-
den, sind organisatorisch nicht darauf einge-
stellt, die Meldungen zuverlässig und mit wenig 
Aufwand abzusetzen. 

▶ Meldepflichtige Personen oder Einrichtungen 
verweigern die Befolgung der Meldepflicht, oft-
mals mit dem Hinweis auf den Arbeitsaufwand 
und wegen fehlender Einsicht in den Nutzen 
des Verfahrens. 

Die oben genannten Aspekte und vor allem die 
Befolgung der Meldepflicht durch die Ärzte und 
Labore wirken sich überwiegend auf die Sensitivi-
tät des Erfassungssystems aus. Diese ist ein Maß 
für den Anteil der gemeldeten Fälle an allen vor-
handenen Fällen.

Um die Meldecompliance zu verbessern und 
den Meldevorgang für Ärzte und Labore zu verein-
fachen, wird derzeit im Rahmen eines vom Bun-
desministerium für Gesundheit geförderten Pro-
jekts am RKI ein elektronisches Meldesystem 
entwickelt, das Deutsche Elektronische Meldesys-
tem für den Infektionsschutz (DEMIS).

Übermittlung von Fällen vom Gesundheitsamt  
an die zuständige Landesbehörde 

Meldepflichtige Krankheiten oder Erregernachwei-
se, die dem Gesundheitsamt gemeldet wurden, 
sollten immer dann übermittelt werden, wenn sie 
die jeweilige Falldefinition erfüllen. Die Falldefini-
tionen haben zum Ziel, bundesweit einheitliche 
Kriterien im Rahmen der epidemiologischen 
Überwachung von Infektionskrankheiten sicher-
zustellen. Für jede meldepflichtige Infektions-
krankheit und jeden meldepflichtigen Erreger-
nachweis wird durch die Falldefinition ein 
Kriterienkatalog zur Verfügung gestellt, auf dessen 
Grundlage das Gesundheitsamt die Entscheidung 
fällt, einen Fall zu übermitteln. An dieser Stelle 
wird deutlich, dass die Gesundheitsämter eine ver-
antwortungsvolle und arbeitsintensive Filterfunk-
tion innerhalb des gesamten Meldesystems haben. 
Der positive Vorhersagewert – ein Qualitätskrite-
rium, das beschreibt, mit welcher Sicherheit ein 
erfasster Fall tatsächlich den zu erfassenden Sach-
verhalt darstellt – wird durch die Arbeit des Ge-
sundheitsamtes entscheidend beeinflusst. 

Die zuständigen Landesbehörden unterstüt-
zen das beschriebene Qualitätsmanagementsys-
tem des RKI (s. Kap. 3.2) durch entsprechende 
Betreuung der Gesundheitsämter, um fälschlich 
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übermittelte Fälle zu vermeiden und so den positi-
ven Vorhersagewert zu optimieren. 

Auch bei der Übermittlung von Fällen kann es 
unter anderem aus folgenden Gründen dazu kom-
men, dass nicht alle übermittlungspflichtigen Fälle 
tatsächlich an die zuständige Landesbehörde über-
mittelt werden: 

▶ Mängel in der vom Gesundheitsamt benutzten 
Software oder deren Fehlbedienung können 
zum Verlust von Daten oder fehlerhaften Über-
mittlungen führen. 

▶ Ungenügende personelle Ausstattung in den 
Gesundheitsämtern kann zur Folge haben, dass 
gemeldete Fälle und Ausbrüche nicht ausrei-
chend ermittelt werden und somit (epidemiolo-
gisch) assoziierte Fälle unentdeckt bleiben oder 
bekannte Fälle nicht übermittelt werden. 

Übermittlung von Fällen von der zuständigen  
Landesbehörde an das RKI 

Fälle, die sich auf Landesebene in der Datenbank 
befinden, müssen an das RKI übermittelt werden, 
damit sie bundesweit zusammengefasst und aus-
gewertet werden können. Der Übermittlungspro-
zess ist weitgehend automatisiert, so dass davon 
auszugehen ist, dass der Anteil der bei diesem Vor-
gang verlorengegangenen Daten vernachlässigbar 
ist. 

Literaturhinweise

Kuehne A, Bouwknegt M, Havelaar A, et al.: Estimating true 
incidence of O157 and non-O157 Shiga toxin-producing 
Escherichia coli illness in Germany based on notification 
data of haemolytic uraemic syndrome. Epidemiol Infect 
2016; 144:3305–3315.

Plass D, Mangen MJ, Kraemer A, et al.: The disease burden of 
hepatitis B, influenza, measles and salmonellosis in Germa-
ny: first results of the burden of communicable diseases in 
Europe study. Epidemiol Infect 2014; 142:2024–2035.

Takla A, Wichmann O, Rieck T, Matysiak-Klose D: Measles 
incidence and reporting trends in Germany, 2007–2011. 
Bull World Health Org 2014; 92:742–749.

Wilking H, Spitznagel H, Werber D, Lange C, Jansen A, Stark 
K: Acute gastrointestinal illness in adults in Germany: a 
population-based telephone survey. Epidemiol Infect 2013; 
141:2365–2375.

3.4 Vollständigkeit der Datensätze 

Die Datenqualität ist in einem System mit Einzel-
fallmeldungen u. a. deshalb von besonderer Bedeu-
tung, weil alle Meldungen eine Fülle von Infor-
mationen enthalten, die wertvolle Auswertungen 
ermöglichen. 

Viele Informationen werden in standardisier-
ter Form erfasst. Dabei werden einige Informatio-
nen für alle Einzelfälle erhoben, wie z. B. Alter, 
Geschlecht, Hospitalisierung, Tod und Zugehörig-
keit der einzelnen Fälle zu Ausbrüchen. Andere 
Informationen, wie Symptome, Impfstatus, Labor-
material und -methode, werden entsprechend den 
Erregereigenschaften und Falldefinitionskatego-
rien nur für einen Teil der Fälle angegeben.

Die Vollständigkeit der Datensätze hängt auch 
davon ab, wie vollständig die Angaben auf den Mel-
debögen durch die Ärzte und Labore sind und in-
wieweit die notwendigen Informationen den Ge-
sundheitsämtern bei der Ermittlung zur Verfügung 
gestellt werden. So sind die Angaben zu Alter und 
Geschlecht bei nahezu 100 % der Fälle vorhanden. 
Auch die Angaben, die zur Erfüllung der Falldefi-
nition erforderlich sind, wie die Verfügbarkeit von 
klinischen Informationen und Laborangaben, sind 
in über 90 % vollständig. Angaben, die teilweise 
von den Mitarbeitern in den Gesundheitsämtern 
ermittelt werden müssen, z. B. zur Bewertung des 
Impfstatus oder Angaben zum wahrscheinlichen 
Infektionsort, liegen dagegen nur in 89 % bzw. 
59 % der Fälle vor (s. Abb. 3.4.1).
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3.5 Zeitnähe 

Wie zeitnah die Meldedaten zur Verfügung stehen, 
hat entscheidenden Einfluss auf ihren Nutzen für 
den Infektionsschutz, da sich gerade die epidemio-
logische Situation von Infektionskrankheiten kurz-
fristig ändern kann und frühzeitige Interventionen 
notwendig werden können. Nicht nur die Gesund-
heitsämter, sondern auch die zuständigen Landes-
behörden und das RKI sind auf frühzeitige Infor-
mationen zur epidemiologischen Lage angewiesen, 
denn vielfach haben z. B. Krankheitsausbrüche 
ihre Auswirkungen über die Grenzen von Bundes-
ländern und Staaten hinaus. Zum Teil können 
Ausbrüche erst durch die bundesweite Zusam-
menführung von Meldedaten erkannt werden, weil 
sich die einzelnen Fälle über mehrere Kreise so 
verteilen, dass dort diese Häufung gar nicht wahr-
genommen werden kann. 

Die Meldungen durch Ärzte oder Labore müs-
sen innerhalb von 24 Stunden nach erlangter 
Kenntnis dem Gesundheitsamt vorliegen. Die ge-

meldeten Erkrankungen und Erregernachweise, 
die die Falldefinition erfüllen, müssen vom Ge-
sundheitsamt spätestens am folgenden Arbeitstag 
an die zuständige Landesbehörde sowie von dort 
spätestens am folgenden Arbeitstag an das RKI 
übermittelt werden (s. Kap. 2). 

Für das Jahr 2016 wurden für die namentlich 
an das Gesundheitsamt meldepflichtigen Krank-
heiten und Erregernachweise die Dauer zwischen 
den einzelnen Etappen des Melde- und Übermitt-
lungsweges berechnet (s. Abb. 3.5.1). In den ver-
schiedenen Kategorien sind der Median (50. Per-
zentil; Linie), das 25. und das 75. Perzentil (p25 
bzw. p75; Kasten) sowie das 10. und das 90. Per-
zentil (Linien) abgebildet. In diese Berechnung 
gingen für dieses Jahr nur die Fälle ein, die mittels 
SurvNet@RKI Version 3 oder kompatibler Soft-
ware vom Gesundheitsamt übermittelt wurden. Im 
Vergleich zu 2015 hat sich die Zahl dieser Fälle von 
243.870 auf 252.641 erhöht, das sind 75 % aller 
übermittelten Fälle. 

Fälle, die nicht mit SurvNet@RKI Version 3 
übermittelt werden, erfassen lediglich die Melde-

Abb. 3.4.1:  
Vollständigkeit der übermittelten Angaben zu ausgewählten Variablen, Deutschland, 2016
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woche anstelle von datumsgenauen Angaben, so-
mit kann bei diesen kein Zeitintervall in Tagen 
gemessen werden. 

Folgende in der Datenbank am RKI vorliegen-
de Zeitangaben wurden zur Berechnung der Dauer 
verwendet: 

▶ Erkrankungsdatum: Datum des Erkrankungs-
beginns 

▶ Diagnosedatum: Datum der Diagnose durch 
einen Arzt oder durch ein Labor (bei differie-
renden Angaben in der Arzt- oder Labormel-
dung bzw. in der Meldung aus einer Gemein-
schaftseinrichtung das früheste Datum)

▶ Meldedatum: Datum des Eingangs einer Mel-
dung beim Gesundheitsamt 

▶ Falleingabedatum: Datum der Eingabe des Falls 
in die Übermittlungssoftware am Gesundheits-
amt; entspricht dem Eingabe-Zeitstempel am 
Gesundheitsamt der ersten übermittelten Ver-
sion des Falls 

▶ Eingangsdatum beim RKI: Zeitstempel der 
Übernahme eines Falls in die RKI-Datenbank 

▶ Freischaltungsdatum: Tag, an dem ein Fall, der 
der Einzelfallkontrolle durch einen Mitarbeiter 
des RKI unterliegt, zur Veröffentlichung freige-
geben wurde.

Eine gesonderte Betrachtung des Meldeverzugs für 
Krankheiten durch Erreger, die gemäß § 7 Abs. 3 
IfSG meldepflichtig sind, entfällt, da bei diesen 
nichtnamentlich meldepflichtigen Erregernach-
weisen der Diagnosezeitpunkt lediglich monatsge-

nau angegeben werden darf und die Berechnung 
deshalb zu ungenau wäre. 

Verzug auf dem Melde- und Übermittlungsweg 

Die erste Verzögerung betrifft die Zeitspanne vom 
Erkrankungsdatum bis zum Diagnosedatum. Sie 
hängt von Art, Schwere und Verlauf der Erkran-
kung, vom Verhalten des Erkrankten und von der 
Art der Diagnosestellung ab und lässt sich demge-
mäß nur schwer beeinflussen. Dieses Intervall (Er-
krankungsbeginn – Diagnosedatum) konnte bei 
112.130 (44 %) der Fälle berechnet werden. Im Jahr 
2016 dauerte es im Median 4 Tage vom Beginn der 
Erkrankung bis zum Diagnosedatum. Bei den 
mittleren 50 % der Fälle, also jenen zwischen dem 
25. und dem 75. Perzentil, vergingen zwischen Er-
krankungsbeginn und Diagnosestellung 2 (p25) 
bis 7 Tage (p75). 

Der Verzug auf dem Meldeweg, definiert als 
Zeitraum zwischen Diagnosedatum und Meldeda-
tum, sollte gemäß § 9 Abs. 3 IfSG 24 Stunden nicht 
überschreiten. Bei 49 % der im Jahr 2016 mittels 
SurvNet@RKI Version 3 übermittelten Fälle konn-
te diese Zeitspanne bestimmt werden. Der Median 
lag wie auch im Vorjahr bei 1 Tag (p25 = 0; p75 = 3). 

Weitere Verzögerungen können durch die Be-
arbeitung im Gesundheitsamt (Zeitraum zwischen 
Meldedatum und Falleingabedatum im Gesund-
heitsamt) verursacht werden. Bei allen der für 
2016 mittels SurvNet@RKI Version 3 übermittel-
ten Fälle konnte das Intervall zwischen Meldeda-

Abb. 3.5.1:  
Melde- und Übermittlungsverzug der namentlich meldepflichtigen Krankheiten und Erregernachweise, Deutschland, 2016 
(Anzahl der ausgewerteten Fälle in Klammern)

Intervall in Tagen

Erkrankung – Diagnose (112.130)

Diagnose – Meldung (124.664)

Meldung – Eingabe Gesundheitsamt (252.641)

Eingabe Gesundheitsamt – Eingang RKI (252.641)

Eingang RKI – Freischaltung (3.693)

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 85 86 87



34 Datenqualität Prozentuale Ergebnisdarstellung 

tum und Falleingabedatum bestimmt werden. Im 
Median belief sich der Verzug auf 0 Tage (p25 = 0, 
p75 = 1). 

Der Verzug auf dem Übermittlungsweg (Zeit-
raum zwischen dem Falleingabedatum und Ein-
gangsdatum am RKI) betrug im Median 1 Tag 
(p25 = 0; p75 = 2). 

Eine weitere Verzögerung kann sich durch die 
Datenaufbereitung und Qualitätskontrolle, die der 
bundesweiten wöchentlichen Veröffentlichung der 
Daten vorangeht, ergeben (Zeitraum zwischen 
Eingangsdatum am RKI und Freischaltungsda-
tum). Fälle, die einer Einzelfallkontrolle unterlie-
gen, werden mit größerem Verzug veröffentlicht. 
Das Intervall zwischen Eingang am RKI und Frei-
schaltung wurde für 3.693 der einer Einzelfallkon-
trolle unterliegenden Fälle berechnet. Der Median 
lag bei 10 Tagen (p25 = 4; p75 = 26). 

Der Verzug der Freischaltung kann durch ver-
schiedene Faktoren beeinflusst werden. Dazu zäh-
len z. B. die Dauer der initialen Qualitätsprüfung 

am RKI, die Komplexität einzelner Fälle, die auf-
grund der Qualitätskontrolle zunächst zurückge-
halten werden und erst nach Korrektur durch das 
zuständige Gesundheitsamt zur Veröffentlichung 
freigegeben werden, sowie technische Schwierig-
keiten auf der Ebene der Gesundheitsämter, die 
dazu führen können, dass die geforderten Korrek-
turen in Einzelfällen mehrere Wochen dauern. 

3.6 Prozentuale Ergebnisdarstellung 

In den erregerspezifischen Abschnitten in Kapi-
tel 6 werden für einige Variablen nicht nur die 
 absoluten Häufigkeiten, sondern auch relative 
Häufigkeiten angegeben. Die Summen der Pro-
zentwerte können rundungsbedingt geringfügig 
von 100 % abweichen. 
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Im Folgenden werden die Krankheiten unter epi-
demiologischen Aspekten, wie Angaben zur Per-
son, zum Ort und zur Zeit, sowie unter klinischen 
Aspekten miteinander verglichen. Detaillierte An-
gaben zu den einzelnen Krankheiten können im 
Kapitel 6 »Spezielle Krankheiten« nachgelesen 
werden. Beim krankheitsübergreifenden Vergleich 
ist zu beachten, dass für die verschiedenen Krank-
heiten unterschiedliche Falldefinitionskategorien 
die Referenzdefinitionen erfüllen (s. Kap. 2.2). So 
werden z. B. für Norovirus-Gastroenteritis nur kli-
nisch-labordiagnostisch bestätigte Erkrankungen 
gezählt (Falldefinitionskategorie C), während bei 
anderen gastrointestinalen Krankheiten, wie z. B. 
bei Rotavirus-Gastroenteritis, neben klinisch-labor-
diagnostisch bestätigten Erkrankungen (Falldefini-
tionskategorie C) auch klinisch-epidemiologisch 
bestätigte Erkrankungen (Falldefinitionskategorie 
B) die Referenzdefinition erfüllen. 

4.1 Inzidenzen 

In Abb. 4.1.1 sind die Inzidenzen und Fallzahlen 
aller meldepflichtigen Krankheiten dargestellt, bei 
denen im Jahr 2016 mindestens ein Fall aufgetre-
ten ist. Zu den häufigsten Krankheiten gehören 
hauptsächlich gastrointestinale Krankheiten, wie 
Norovirus-Gastroenteritis (103 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner), Campylobacter-Enteritis (90), 
Rotavirus-Gastroenteritis (28) und Salmonellose 
(16), aber auch impfpräventable Krankheiten, wie 
Influenza (78), Windpocken (30) und Keuchhusten 
(17).

4.2  Verteilung nach 
 krankheitsübergreifenden 
 epidemiologischen Aspekten 

Im Folgenden werden krankheitsübergreifende 
epidemiologische Aspekte meldepflichtiger Krank-
heiten analysiert. Dabei wird die Verteilung nach 
Alter und Geschlecht sowie nach regionalen und 
saisonalen Aspekten dargestellt.

Fälle nach Alter 

In Abb. 4.2.1 ist die Gesamtinzidenz aller melde-
pflichtigen Krankheiten im Jahr 2016 altersgrup-
penspezifisch dargestellt. Die Gesamtinzidenz war 
bei Säuglingen und Kindern in den Altersgruppen 
von 0 bis 4 Jahren am höchsten, gefolgt von der 
Altersgruppe der Kinder im Alter zwischen 5 und 
9 Jahren und den älteren Menschen im Alter über 
79 Jahren. 

In Abb. 4.2.2 ist die Altersverteilung für aus-
gewählte meldepflichtige Krankheiten mit über 
600 Fällen im Jahr 2016 dargestellt. Die Übermitt-
lungskategorien sind nach Median (50. Perzentil; 
Linien) sortiert, und zusätzlich sind das 25. und 
das 75. Perzentil (Kasten) sowie das 10. und das 90. 
Perzentil (Linien) abgebildet. Den geringsten Al-
tersmedian haben die Windpocken (6 Jahre). Der 
Median von weiteren impfpräventablen Krankhei-
ten, wie Mumps und Keuchhusten, lag hingegen 
bei 25 und 34 Jahren. Sexuell und durch Blut über-
tragbare Krankheiten, wie Hepatitis B und C, HIV 
und Syphilis, betrafen im Median v. a. Personen im 
Alter (Median) zwischen 34 und 43 Jahren. Reise-
assoziierte Krankheiten, wie Denguefieber und 
Malaria, traten bei Personen im Alter (Median) von 
30 und 34 Jahren auf. Krankheiten, die vor allem 
ältere Personen betrafen, waren Listeriose, invasive 
Haemophilus-influenzae-Infektionen, invasive 
MRSA-Infektionen und schwer-verlaufende Clos-
tridium-difficile-Erkrankungen. Hier lag der Alters-
median zwischen 72 und 80 Jahren. 

4 Krankheitsübergreifende Auswertung 
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Abb. 4.1.1: 
Inzidenz (logarithmisch) und Anzahl der Fälle aller meldepflichtigen Krankheiten mit mindestens einem Fall,  
Deutschland, 2016 

Krankheiten
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Lepra (2)
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Toxoplasmose, konnatal (10)
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Hepatitis D (33)
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Typhus abdominalis (60)
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Chikungunyavirus-Erkrankung (74)
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Meningokokken, invasive Infektion (338)
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Hepatitis A (736)
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Hepatitis B (3.006)
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HIV-Infektion (3.419)
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Hepatitis C (4.368)
Tuberkulose (5.915)

Syphilis (7.178)
Salmonellose (12.962)
Keuchhusten (13.809)

Rotavirus-Gastroenteritis (22.727)
Windpocken (25.027)

Influenza (64.277)
Campylobacter-Enteritis (73.999)

Norovirus-Gastroenteritis (84.575)
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Abb. 4.2.1: 
Gesamtinzidenz aller meldepflichtigen Krankheiten nach Altersgruppe, Deutschland, 2016

Abb. 4.2.2: 
Verteilung der Fälle (Median sowie 10., 25., 75. und 90. Perzentile) nach Alter bei meldepflichtigen  
Krankheiten mit über 600 Fällen, Deutschland, 2016
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Fälle nach Geschlecht 

In Abb. 4.2.3 sind die Krankheiten mit statistisch 
signifikanten (p < 0,05) Inzidenzunterschieden bei 
Männern und Frauen sowie einer Mindestanzahl 
von 100 übermittelten Fällen dargestellt. Bei der 
Mehrzahl der meldepflichtigen Krankheiten war 
die Inzidenz bei Männern höher als bei Frauen. 
Das gilt v. a. für sexuell und durch Blut übertragba-
re Krankheiten wie Syphilis, HIV-Infektion, Hepa-
titis C und Hepatitis B, aber auch für Malaria und 
Legionellose. Dagegen waren die Inzidenzen von 
Keuchhusten, EHEC-Erkrankung, Norovirus-Gas-

troenteritis, schwer-verlaufender Clostridium-dif-
ficile-Erkrankung, Kryptosporidiose und Rotavirus-
Gastroenteritis bei Frauen höher als bei Männern.

Fälle nach Region

In Abb. 4.2.4 sind die Krankheiten mit statistisch 
signifikanten Inzidenzunterschieden zwischen 
Stadt- und Landkreisen (einschließlich Region 
Hannover und Städteregion Aachen) dargestellt. 
Erregernachweise, die nichtnamentlich direkt an 
das RKI gemeldet werden, wurden hierbei nicht 

Abb. 4.2.3:  
Verhältnis der Inzidenzen männlicher und weiblicher Fälle (Inzidenzquotient logarithmisch) für Krankheiten  
mit statistisch signifikanten Geschlechtsunterschieden und mindestens 100 Fällen, Deutschland, 2016

Krankheit
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Influenza
Rotavirus-Gastroenteritis

Kryptosporidiose
C.-difficile-Erkrankung, schwere Verlaufsform

Norovirus-Gastroenteritis
EHEC-Erkrankung

Keuchhusten
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berücksichtigt, da bei diesen keine Zuordnung zu 
Kreisen möglich ist (s. Kap. 2.2). Die Abbildung 
zeigt, dass in Stadtkreisen höhere Inzidenzen u. a. 
für reiseassoziierte Infektionskrankheiten, wie 
Shigellose, Denguefieber und Giardiasis sowie für 
impfpräventable Krankheiten, wie Masern, invasi-
ve Meningokokken-Erkrankung, Hepatitis A und B 
und Mumps, beobachtet wurden.

In Landkreisen wurden hingegen höhere Inzi-
denzen bei Zoonosen, wie Q-Fieber, FSME und 
Hantavirus-Erkrankung, bei gastrointestinalen 
Krankheiten, wie Yersiniose, Norovirus-Gastro-
enteritis, Hepatitis E, Salmonellose und Rotavirus-
Gastroenteritis, festgestellt. 

4.3 Klinische Aspekte 

Hospitalisierungen 

In Tab. 4.3.1 sind die Anzahl und der Anteil der 
hospitalisierten Fälle von namentlich an das Ge-
sundheitsamt meldepflichtigen Krankheiten mit 
mehr als 100 Fällen im Jahr 2016 dargestellt. 
Krankheiten, die der Meldepflicht gemäß § 7 Abs. 3 
IfSG unterliegen, wurden nicht betrachtet, da bei 
diesen – mit Ausnahme von Malaria – keine Hos-
pitalisierungsdaten erhoben werden. Angaben zur 
Hospitalisierung lagen für 86 % der übermittelten 

Abb. 4.2.4: 
Verhältnis der Inzidenzen in Stadtkreisen (SK) und Landkreisen (LK) (Inzidenzquotient) für Krankheiten  
mit statistisch signifikanten Unterschieden und mindestens 100 Fällen, Deutschland, 2016
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Fälle vor. Von diesen wurden insgesamt 35 % sta-
tionär im Krankenhaus behandelt. 

Die höchsten Hospitalisierungsraten von 
mehr als 95 % wurden für die invasive Meningo-
kokken-Infektion, schwer-verlaufende Clostridium-
difficile-Erkrankung, invasive MRSA-Infektion, in-
vasive Haemophilus-influenzae-Infektion, Listeriose 
und Legionellose ermittelt. Die größte Anzahl von 
Hospitalisierungen wurde bei Noro virus-Gastro-
enteritis (39.501), Campylobacter-Enteritis (15.527), 
Influenza (11.845) und Rotavirus-Gastroenteritis 
(10.325) beobachtet. Das sind gleichzeitig die 
Krankheiten mit den höchsten Fallzahlen. 

Todesfälle 

Obwohl Angaben zum Tod zu den melde- und 
übermittlungspflichtigen Meldeinhalten zählen, 
ist bekannt, dass in den Gesundheitsämtern bei 
der Ermittlung von Todesfällen und der Bewertung 
der entsprechenden Informationen unterschied-
lich vorgegangen wird. So kann z. B. bei multimor-
biden Patienten nicht immer eindeutig bestimmt 
werden, ob die gemeldete Infektion oder eine der 
Vorerkrankungen zum Tod geführt hat. Außerdem 
kann bei einigen Krankheiten eine lange Zeitspan-
ne zwischen Erkrankungsbeginn und Tod liegen, 
so dass solche Fälle gegebenenfalls fälschlicher-
weise nicht als verstorben übermittelt werden, weil 
die Ermittlungen des Gesundheitsamtes zum Zeit-
punkt des Todes möglicherweise schon abge-

schlossen waren. Gleichzeitig ist es wahrschein-
licher, dass schwere Krankheitsverläufe, die zum 
Tod geführt haben, gemeldet werden, als leichte 
Krankheitsverläufe. In der Folge könnte es einer-
seits zu einer Unterschätzung der Anzahl der To-
desfälle, andererseits zu einer Überschätzung der 
Letalität einer Infektionskrankheit kommen. Da-
her können die folgenden Angaben kein exaktes 
Abbild liefern, sondern nur Hinweise zur Einschät-
zung der Letalität der Krankheiten geben. 

Angaben zum Tod lagen für über 96 % der 
übermittelten Fälle vor, von denen insgesamt we-
niger als 1 % krankheitsbedingt verstorben sind. 

In Tab. 4.3.1 sind Anzahl und Anteil der Todes-
fälle der namentlich an das Gesundheitsamt mel-
depflichtigen Krankheiten mit mindestens 100 
Fällen im Jahr 2016 dargestellt. Krankheiten, die 
der Meldepflicht gemäß § 7 Abs. 3 IfSG unterlie-
gen, wurden hierbei nicht berücksichtigt, da bei 
diesen nicht erhoben wird, ob die Person verstor-
ben ist. Der höchste Anteil Verstorbener wurde  
für Clostridium-difficile-Erkrankung mit schwerem 
Verlauf (28 %), Listeriose (7,1 %), invasive MRSA-
Infektion (6,5 %), invasive Meningokokken-Er-
krankung (6,2 %), Legionellose (4,7 %), invasive 
Haemophilus-influenzae-Erkrankung (4,2 %) und 
Tuberkulose (1,7 %) übermittelt. Die größte Anzahl 
von Todesfällen wurde bei schwer verlaufenden 
Clostridium-difficile-Erkrankungen (624), invasiven 
MRSA-Infektionen (196), Influenza (152) und Tu-
berkulose (100) beobachtet.
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Tab. 4.3.1:  
Anteil der hospitalisierten Fälle und Anteil der Verstorbenen bei den namentlich an das Gesundheitsamt  
meldepflichtigen Krankheiten mit mindestens 100 Fällen, Deutschland, 2016

Fälle  
gesamt

Fälle mit  
Angaben zur 

Hospitalisierung

Hospitalisierte  
Fälle

Fälle mit  
Angabe  

zum Tod

Verstorbene 
Fälle

Anzahl Anzahl Anzahl Anteil ( %) Anzahl Anzahl Anteil (%)

Adenovirus-Konjunktivitis 731 563 68 12 704 0 0

Campylobacter-Enteritis 73.999 64.952 15.527 24 71.323 4 0

Clostridium-difficile-Erkran-
kung, schwere Verlaufsform

 
2.337

 
2.270

 
2.203

 
97

 
2.251

 
624

 
28

Denguefieber 956 839 286 34 950 0 0

EHEC-Erkrankung 1.816 1.607 419 26 1.767 0 0

FSME 348 337 296 88 347 1 0

Giardiasis 3.484 2.865 357 13 3.390 0 0

Haemophilus influenzae,  
invasive Infektion

 
622

 
585

 
565

 
97

 
591

 
25

 
4

Hantavirus-Erkrankung 281 264 203 77 264 0 0

Hepatitis A 736 670 428 64 717 2 0

Hepatitis B 3.006 2.130 424 20 2.908 6 0

Hepatitis C 4.368 3.343 808 24 4.243 11 0

Hepatitis E 1.991 1.798 1.076 60 1.932 7 0

Influenza 64.277 52.998 11.845 22 61.701 152 0

Keuchhusten 13.809 11.751 682 5,8 13.420 3 0

Kryptosporidiose 1.858 1.603 179 11 1.792 0 0

Legionellose 992 947 912 96 962 45 5

Listeriose 707 666 642 96 678 48 7

Masern 326 306 168 55 315 0 0

Meningokokken,  
invasive Infektion

 
338

 
334

 
332

 
99

 
337

 
21

 
6

MRSA, invasive Infektion 3.136 3.031 2.932 97 3.015 196 7

Mumps 741 634 121 19 719 0 0

Norovirus-Gastroenteritis 84.575 74.549 39.501 53 81.501 22 0

Q-Fieber 275 249 116 47 270 0 0

Rotavirus-Gastroenteritis 22.727 19.594 10.325 53 21.471 9 0

Salmonellose 12.962 11.364 4.442 39 12.577 18 0

Shigellose 426 359 87 24 414 0 0

Tuberkulose 5.915 5.265 4.699 89 5.733 100 2

Windpocken 25.027 19.762 887 4,5 24.297 0 0

Yersiniose 2.774 2.394 704 29 2.689 1 0
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Als Ausbrüche werden im Infektionsepidemiologi-
schen Jahrbuch Gruppen solcher Fälle bezeichnet, 
für die im Laufe des Meldeprozesses ein epidemio-
logischer Zusammenhang dokumentiert wurde. 
Fälle können in der Übermittlungssoftware auf der 
Ebene des Gesundheitsamtes, der zuständigen 
Landesbehörde oder des RKI verknüpft werden, 
um ihre Zugehörigkeit zu einem Ausbruch anzu-
zeigen. 

Zusätzlich können in der Übermittlungssoft-
ware auch Ausbrüche miteinander verknüpft und 
dadurch zusammengefasst werden. So ist es z. B. 
möglich, dass 2 Ausbrüche, die in verschiedenen 
Gesundheitsämtern eines Bundeslandes erzeugt 
wurden, auf Landesebene zusammengefasst und 
dann auf Bundesebene mit weiteren Ausbrüchen 
in anderen Bundesländern verknüpft werden. 

Die in diesem Jahrbuch dargestellten Ausbrü-
che sind also Ansammlungen von Fällen, bei de-
nen über die rein zeitliche und räumliche Häufung 
hinaus Gründe für die Feststellung eines epide-
miologischen Zusammenhangs vorliegen. 

Zum besseren Verständnis der im Infektions-
epidemiologischen Jahrbuch angegebenen Zahlen 
sind folgende Regeln zu beachten: 

▶ Bei der Ermittlung der Fallzahl (Anzahl der ent-
haltenen Fälle) werden nur die Fälle gezählt, die 
die Referenzdefinition erfüllen. 

▶ Ausbrüche werden nach der Fallzahl in solche 
mit 2 bis 4 Fällen und solche mit 5 oder mehr 
Fällen eingeteilt, da bei letzteren anzunehmen 
ist, dass es sich um haushaltsübergreifende Ge-
schehen handelt. Ausbrüche, bei denen nur ein 
einzelner Fall die Referenzdefinition erfüllt, 
werden nicht in die Auswertung einbezogen.

▶ Ein Ausbruch wird in dem Meldejahr gezählt 
und ausgewertet, in dem sein Meldebeginn 
liegt. Der Meldebeginn ist der Meldezeitpunkt 
des zuerst gemeldeten Falles, unabhängig da-
von, ob dieser die Referenzdefinition erfüllt. 
Das bedeutet, dass es theoretisch möglich ist, 
dass ein Fall, der bei der Fallzahl des Ausbruchs 
nicht mitgezählt wird, dennoch seinen Melde-
beginn festlegt. 

▶ Zur Fallzahl eines Ausbruchs tragen alle zuge-
ordneten Fälle bei, unabhängig vom Meldejahr 
der Fälle. Dies kann unter Umständen dazu 
führen, dass die Anzahl der Fälle in Ausbrü-
chen eines Meldejahres die Gesamtzahl der Fäl-
le des Meldejahres übersteigt. 

▶ Es werden nur die Ausbrüche der obersten Ebe-
ne mit mindestens 2 Fällen, die die Referenz-
definition erfüllen, ausgewertet. Das bedeutet, 
dass bei Verknüpfung von 2 Ausbrüchen A und 
B zu einem Ausbruch C nur ein Ausbruch 
(nämlich C) gezählt wird. Als Fälle dieses Aus-
bruchs werden dann alle Fälle der Ausbrüche A 
und B gezählt. 

▶ Enthält eine Häufung Fälle mehrerer Krank-
heiten, so werden jeweils nur die Fälle einer 
Krankheit als zu einem Ausbruch gehörig be-
trachtet. Eine Ausnahme bilden Ausbrüche mit 
EHEC- und HUS-Fällen. Hier werden HUS-
Fälle, die im Rahmen von EHEC-Ausbrüchen 
gemeldet werden, bei der Auswertung dieser 
Ausbrüche mit einbezogen. Ein solcher Aus-
bruch wird als HUS-Ausbruch gewertet, wenn 
mindestens ein HUS-Fall enthalten ist. 

Zu beachten ist, dass diese Regeln rückwirkend 
auch auf Ausbrüche früherer Jahre angewendet 
wurden, so dass es gegenüber früheren Jahrbü-
chern zu abweichenden Zahlen kommen kann. 

Bei Norovirus-Gastroenteritis (s. Kap. 6.38) 
erfüllen nur klinisch-labordiagnostisch bestätigte 
Fälle die Referenzdefinition, klinisch-epidemiolo-
gisch bestätigte Fälle werden nicht berücksichtigt. 
Im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch wer-
den nur die Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche 
berichtet, die mindestens 2 klinisch-labordiag-
nostisch bestätigte Fälle enthalten. Dadurch 
kommt es zu einer Unterschätzung der tatsäch-
lichen Anzahl der Norovirus-Gastroenteritis-Aus-
brüche sowie der im Rahmen von Norovirus-Gas-
troenteritis-Ausbrüchen übermittelten Fallzahlen. 
Wegen der daraus resultierenden, eingeschränk-
ten Vergleichbarkeit mit den anderen Ausbrü-
chen werden die Norovirus-Gastroenteritis-Aus-
brüche im Folgenden bei krankheitsübergreifen- 

5 Ausbrüche 



44 Ausbrüche Häufigkeit und Dauer der  Ausbrüche

den Auswertungen nicht berücksichtigt oder ge-
sondert dargestellt. 

5.1  Häufigkeit und Dauer der 
 Ausbrüche

In Abb. 5.1.1 sind die Anzahl der übermittelten 
Ausbrüche sowie die mittlere Anzahl von Fällen 
pro Ausbruch für die unterschiedlichen Krankhei-
ten dargestellt. Für das Meldejahr 2016 wurden 
insgesamt 5.752 Ausbrüche übermittelt. 

Die Krankheiten mit den meisten Fällen ver-
ursachten 2016 auch die meisten Ausbrüche. Für 
Influenza wurden die meisten Ausbrüche (1.936) 
mit insgesamt 8.274 darin enthaltenen Fällen 
übermittelt. Danach folgen Windpocken mit 1.249 
Ausbrüchen und 5.489 Fällen sowie Rotavirus-
Gastroenteritis mit 789 Ausbrüchen und 6.042 
Fällen. Danach folgen Keuchhusten (682 Aus-
brüche mit 2.062 Fällen) sowie potenziell lebens-
mittelbedingte Ausbrüche durch Campylobacter-
Enteritis (477 Ausbrüche mit 1.251 Fällen) und 
Salmonellose (216 Ausbrüche mit 665 Fällen) 
(s. Tab. 5.2.1 und 5.2.4, Abb. 5.1.1 a). 

Ausbrüche mit den meisten Fällen pro Aus-
bruch wurden durch Q-Fieber verursacht, in dieser 
Kategorie wurden im Jahr 2016 9 Ausbrüche mit 
im Durchschnitt 17 Fällen übermittelt (s. Abb. 5.1.1 
und Tab. 5.2.4). Detaillierte Informationen zu den 
jeweiligen Ausbrüchen finden sich in den erreger-
spezifischen Kapiteln.

Für Ausbrüche mit 5 oder mehr Fällen wurde 
die mittlere Dauer der Ausbrüche berechnet. Die 
Ausbruchsdauer wurde dabei als Zeitdifferenz zwi-
schen dem Erkrankungs- bzw. Diagnosezeitpunkt 
(ggf. Meldezeitpunkt) des frühesten und des spä-
testen Falls, bei dem ein solches Datum vorlag, 
definiert. 

In Abb. 5.1.2 sind der Median sowie das 25. 
und 75. Perzentil der Ausbruchsdauer der Ausbrü-
che mit 5 oder mehr Fällen dargestellt. Ausbrüche 
bedingt durch Q-Fieber (Median 96 Tage) und He-
patitis A dauerten am längsten (Median: 44 Tage).

5.2 Gruppen von Ausbrüchen

In diesem Kapitel werden verschiedene Gruppen 
von Ausbrüchen beschrieben. Dabei ist zu beach-
ten, dass die einzelnen Gruppen sich überlappen 
können. So können nosokomiale Ausbrüche zum 
Beispiel auch lebensmittelbedingt sein. 

Lebensmittelbedingte Ausbrüche

Seit 2004 werden im Rahmen der integrierten 
Ausbruchserfassung in SurvNet@RKI auch Daten 
zur Bedeutung von Lebensmitteln als Infektions-
vehikel in Ausbrüchen erhoben. Diese Daten sind 
wichtig für die epidemiologische Betrachtung le-
bensmittelbedingter Ausbrüche in Deutschland 
sowie für die Identifizierung des hieraus resultie-
renden Präventions- und Forschungsbedarfs. 

Die nachfolgende Analyse umfasst alle Aus-
brüche, bei denen aufgrund des Erregers eine le-
bensmittelbedingte Übertragung angenommen 
werden kann (potenziell lebensmittelbedingte Aus-
brüche). Bei einem Teil von diesen werden in der 
Ausbruchsdokumentation Lebensmittel explizit 
genannt. Diese Ausbrüche werden als explizit le-
bensmittelbedingte Ausbrüche beschrieben. 

Ausbrüche durch über Lebensmittel  
übertragbare Erreger 
Zu den übermittlungspflichtigen Erregern, die 
durch Lebensmittel übertragen werden können, 
gehören: Brucella spp., Campylobacter spp., Clostri-
dium botulinum, Cryptosporidium spp., enterohä-
morrhagische Escherichia coli (EHEC), Francisella 
tularensis, Giardia lamblia, Hepatitis-A-Virus, He-
patitis-E-Virus, Listeria monocytogenes, Norovirus, 
Salmonella Paratyphi, Salmonella spp., Salmonella 
Typhi, Shigella spp., Trichinella spiralis, Vibrio cho-
lerae und Yersinia enterocolitica. Im Folgenden wer-
den Ausbrüche durch diese Erreger als potenziell 
lebensmittelbedingte Ausbrüche bezeichnet. Aus-
brüche durch darmpathogene Stämme von E. coli, 
die nicht zu EHEC gehören (vormals übermittelt 
als »sonstige darmpathogene E. coli«), werden 
nicht mehr in die Datenauswertung einbezogen, 
da Erkrankungen, die durch diesen Erreger ver-
ursacht werden, seit dem 01.01.2015 nicht mehr 
übermittlungspflichtig sind. 
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Abb. 5.1.1: 
Anzahl der übermittelten Ausbrüche sowie die mittlere Anzahl von Fällen pro Ausbruch  
für die meldepflichtigen Krankheiten (ohne Norovirus-Gastroenteritis), Deutschland, 2016
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Im Jahr 2016 wurden 915 potenziell lebens-
mittelbedingte Ausbrüche (ohne Norovirus-Gas-
troenteritis-Ausbrüche) an das RKI übermittelt.  
Das waren ca. 7 % weniger Ausbrüche als im Vor-
jahr (n = 985). Insgesamt sind 2016 in diesen  
Ausbrüchen 2.466 Erkrankungen aufgetreten 
(s. Tab. 5.2.1). Bei 477 Ausbrüchen war als Erreger 
Campylobacter spp. angegeben. Im Vergleich zum 
Vorjahr ist die Anzahl der übermittelten Campylo-
bacter-Enteritis-Ausbrüche in etwa gleich geblie-
ben. Bei 216 Ausbrüchen war als Erreger Salmonel-
la spp. angegeben. Die Anzahl der übermittelten 
Salmonellose-Ausbrüche sank im Vergleich zum 
Jahr 2015 um 16 %. Damit setzt sich der schon in 
den Vorjahren beobachtete Rückgang der Anzahl 
der Salmonellose-Ausbrüche weiter fort. Im Zu-
sammenhang mit lebensmittelbedingten Ausbrü-
chen wurden 3 Todesfälle übermittelt. 

Ausbrüche mit Angaben zum Lebensmittel  
oder zur Mahlzeit 
Insgesamt wurden 328 der potenziell lebensmittel-
bedingten Ausbrüche (36 %; 2015: 32 %) als explizit 
lebensmittelbedingt übermittelt. Sie betrafen ins-
gesamt 1.068 Erkrankte (s. Tab. 5.2.1). Darunter 
waren 208 Ausbrüche durch Campylobacter spp. 
(63 %) mit 662 Fällen und 85 Ausbrüche durch 
Salmonella spp. (26 %) mit 310 Fällen (s. Tab. 5.2.1). 

Bei 187 Ausbrüchen (57 %) wurden keine An-
gaben zum verdächtigten Lebensmittel übermit-
telt. Unter den übrigen 141 Ausbrüchen wurde 
insgesamt 167-mal ein Infektionsvehikel angege-
ben (Mehrfachnennungen möglich), darunter wa-
ren am häufigsten die Lebensmittel Fleisch oder 
Fleischprodukte (n = 71; 43 %), Milch oder Milch-
produkte (n = 30; 18 %), Ei oder Eiprodukte (n = 21; 
13 %), Suppen oder Saucen (n = 13; 7,8 %) und Fisch 
oder Meeresfrüchte (n = 12; 7,2 %). Bei den explizit 
lebensmittelbedingten Ausbrüchen wurde auch 

Abb. 5.1.2:  
Mittlere Ausbruchsdauer (Median) der 10 Krankheiten, deren Ausbrüche (5 oder mehr Fälle) am häufigsten waren,  
Deutschland, 2016 (Anzahl der ausgewerteten Ausbrüche mit 5 oder mehr Fällen in Klammern) 
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7-mal eine Mahlzeit bzw. ein Lebensmittel als In-
fektionsvehikel verdächtigt, ohne dass ein be-
stimmtes Lebensmittel sicher eingegrenzt werden 
konnte (s. Tab. 5.2.2). 

Bei den Campylobacter-Enteritis-Ausbrüchen 
mit Angaben zum verdächtigten Lebensmittel (96 
Nennungen) wurden am häufigsten Fleisch oder 
Fleischprodukte angegeben (57 %), gefolgt von 
Milch oder Milchprodukten (24 %). Bei Salmonel-
lose-Ausbrüchen (51 Nennungen) wurden vor al-

lem Ei oder Eiprodukte (41 %) und Fleisch oder 
Fleischprodukte (28 %) als Infektionsvehikel ver-
dächtigt. 

Bei der Interpretation der Daten muss berück-
sichtigt werden, dass der Anteil der Ausbrüche 
durch Salmonella spp. und Campylobacter spp., der 
als lebensmittelbedingt übermittelt wurde, wahr-
scheinlich zu niedrig ist , da davon auszugehen ist, 
dass der Großteil dieser Erkrankungen über konta-
minierte Lebensmittel erworben wird. 

Tab. 5.2.1:  
Potenziell (durch über Lebensmittel übertragbare Erreger) und explizit lebensmittelbedingte Ausbrüche  
(ohne Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche), Deutschland, 2016

Erreger Potenziell 
lebensmittel- 

bedingte  
Ausbrüche

Anzahl 
zugeordneter 

Erkrankungen

Explizit 
lebensmittel- 

bedingte 
Ausbrüche

Anzahl 
zugeordneter 

Erkrankungen

Anzahl 
zugeordneter 

Todesfälle

Bakterien

Campylobacter spp. 477 1.251 208 662 0

Salmonella spp. 216 665 85 310 2

EHEC* 48 114 6 24 0

Listeria monocytogenes 13 26 2 4 1

Shigella spp. 11 31 3 8 0

Yersinia enterocolitica 9 22 0

Clostridium botulinum 3 8 2 6 0

Francisella tularensis 3 10 1 6

Salmonella Typhi 2 4 1 2 0

Salmonella Paratyphi 1 2 1 2

Viren

Hepatitis-A-Virus 43 116 8 20 0

Hepatitis-E-Virus 8 17 3 7 0

Parasiten

Giardia lamblia 45 114 6 13 0

Cryptosporidium spp. 36 86 2 4 0

Gesamt 915 2.466 328 1.068 3

* EHEC: Enterohämorrhagische Escherichia coli einschließlich HUS
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Lebensmittelbedingte  
Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche 
Für das Jahr 2016 wurden 21 explizit lebensmittel-
bedingte Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche er-
fasst. Bei 11 (52 %) Ausbrüchen wurden keine 
 Angaben zum Lebensmittel übermittelt. Für 10 
Ausbrüche (48 %) lagen Angaben zu einem ver-
dächtigten Lebensmittel vor (Mehrfachnennungen 
möglich). Von insgesamt 12 Nennungen entfielen 
jeweils 3 auf Obst oder Obstprodukte bzw. Fleisch 
oder Fleischprodukte und 2 auf Milch oder Milch-
produkte. Ei oder Eiprodukte, Suppen oder Saucen 
bzw. Gemüse oder Gemüseprodukte wurden je-

weils einmal als verdächtigte Lebensmittelkatego-
rie genannt. Einmal wurde eine Mahlzeit verdäch-
tigt, ohne dass ein bestimmtes Lebensmittel 
eingegrenzt werden konnte. Es wurden 0,5 % aller 
Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche (3.866) im 
Zusammenhang mit Lebensmitteln übermittelt. 
Insgesamt umfassten die explizit lebensmittelbe-
dingten Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche 174 
Fälle. Wie oben beschrieben, ist davon auszuge-
hen, dass die tatsächliche Anzahl der Norovirus-
Gastroenteritis-Ausbrüche sowie die im Rahmen 
von Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüchen über-
mittelten Fallzahlen unterschätzt werden. 

Tab. 5.2.2: 
Explizit lebensmittelbedingte Ausbrüche nach Lebensmittelvehikel und Erreger  
(ohne Norovirus-Gastroenteritis-Ausbrüche), Deutschland, 2016

Lebensmittel Gesamt SAL CAM SHI EHC SPA STY CLO FRT LIS HAV HEV GIL CRY

Fleisch, Fleischprodukte 71 14 55 1 1

Milch, Milchprodukte 30 2 23 4 1

Ei, Eiprodukte 21 21

Suppen, Saucen 13 8 1 1 1 2

Fisch, Meeresfrüchte 12 3 7 2

Getränke (keine Milch) 5 1 2 2

Obst, Obstprodukte 4 1 1 1 1

Gemüse, Gemüseprodukte 3 2 1

Getreide, Getreideprodukte 1 1

Mahlzeit steht in Verdacht, aber 
Lebensmittel nicht eingrenzbar

 
7

 
1

 
4

 
1

 
1

Gesamt (Nennungen) 167 51 96 0 6 0 0 2 1 2 2 1 5 1

Anzahl Ausbrüche mit  
Lebensmittelangabe

 
141

 
41

 
85

 
0

 
5

 
0

 
1

 
2

 
1

 
1

 
1

 
1

 
2

 
1

Anzahl Ausbrüche ohne  
Lebensmittelangabe

 
187

 
44

 
123

 
3

 
1

 
1

 
0

 
0

 
0

 
1

 
7

 
2

 
4

 
1

Gesamt (explizit lebens- 
mittelbedingte Ausbrüche)

 
328

 
85

 
208

 
3

 
6

 
1

 
1

 
2

 
1

 
2

 
8

 
3

 
6

 
2

* Mehrfachnennungen möglich

SAL: Salmonella spp. STY: Salmonella Typhi HEV: Hepatitis-E-Virus
CAM: Campylobacter spp. CLO: Clostridium botulinum GIL: Giardia lamblia
SHI: Shigella spp. FRT: Francisella tularensis CRY: Cryptosporidium spp.
EHC: Enterohämorrhagische E. coli (EHEC) LIS: Listeria monocytogenes
SPA: Salmonella Paratyphi HAV: Hepatitis-A-Virus
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Nosokomiale Ausbrüche 

Ein dem Gesundheitsamt gemäß § 6 Abs. 3 IfSG 
gemeldetes, gehäuftes Auftreten nosokomialer In-
fektionen ist gemäß § 11 Abs. 2 IfSG an die zustän-
dige Landesbehörde und von dort an das Robert 
Koch-Institut zu übermitteln. 

Fälle, die zu einem nosokomialen Ausbruchs-
geschehen gehören, können in Abhängigkeit von 
der Erkrankung oder dem Erregernachweis zum 
Teil gleichzeitig auch andere Meldetatbestände er-
füllen und somit anderen Meldekategorien zuge-
ordnet werden.

Die Daten zu nosokomialen Ausbrüchen wer-
den in SurvNet@RKI elektronisch übermittelt. Für 
Gesundheitsämter, denen die entsprechende Mel-
desoftware noch nicht zur Verfügung steht, besteht 
zur Zeit noch die Möglichkeit, einen Übermitt-
lungsbogen zu nutzen. Die nachfolgende Darstel-
lung basiert auf der Auswertung der elektronisch 
oder mit Übermittlungsbogen übermittelten Aus-
bruchsmeldungen gemäß § 11 Abs. 2 IfSG. 

Da auf den Übermittlungsbögen häufig die 
Angabe des Meldedatums für den Ausbruch fehlt, 
werden derart übermittelte nosokomiale Ausbrü-
che dem Jahr zugerechnet, in dem der Ausbruch 
übermittelt wurde. Die Zuordnung der elektro-
nisch übermittelten Ausbrüche erfolgt nach dem 
Meldebeginn des Ausbruchs. Nur Ausbrüche mit 
zwei oder mehr Fällen von nosokomialen Infektio-
nen werden in dieser Auswertung berücksichtigt. 

Im Jahr 2016 erfüllten 1.568 nosokomiale 
Ausbrüche die oben genannte Definition, davon 
wurden 1.436 Ausbrüche in SurvNet@ RKI und 
132 mit Übermittlungsbogen übermittelt. 

Bei insgesamt 124 Ausbrüchen konnte kein 
Erreger ermittelt werden. Von den 1.444 nosoko-
mialen Ausbrüchen mit Erregerangabe wurden 141 
Ausbrüche (10 %) durch bakterielle Erreger, 1.300 
(90 %) durch virale Erreger, und 3 durch Parasiten 
hervorgerufen. Insgesamt waren 16.270 Fälle no-
sokomialen Ausbrüchen zuzuordnen, davon wa-
ren 1.320 Fälle Ausbrüchen zuzuordnen, die durch 
bakterielle Erreger hervorgerufen wurden. Es wur-
den insgesamt 99 Todesfälle übermittelt, 55 (56 %) 
im Zusammenhang mit Ausbrüchen bakterieller 
Erreger (s. Abb. 5.2.1 und Tab.  5.2.3). 

Literaturhinweis

RKI: Nosokomiale Ausbrüche. www.rki.de/DE/Content/In 
fekt/Ausbrueche/nosokomial/nosokomiale_Ausbrue 
che_node.html

Abb. 5.2.1: 
Nosokomiale Ausbrüche mit Angabe des Erregers (n = 1.444) nach Erreger, Deutschland, 2016
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Tab. 5.2.3: 
Nosokomiale Ausbrüche (n = 1.568) unterteilt nach Erregern, Deutschland, 2016

Erreger Anzahl  
Ausbrüche 

Anzahl  
Fälle 

Minimum  und  
Maximum der  

Anzahl Fälle  
je Ausbruch

Anzahl  
Todesfälle

Viren Norovirus 1.093 11.753 2–147 38

Rotavirus 93 786 2–39 0

Influenzavirus 93 679 2–40 6

Adenovirus 1 4 4 0

mehrere/sonstige 20 169 2–79 0

Gesamt 1.300 13.391 2–147 44

Bakterien Staphylococcus spp. 28 128 2–15 6

Clostridium difficile 28 109 2–9 8

Klebsiella spp. 18 144 2–42 13

Enterococcus spp. 15 567 2–397 5

Acinetobacter spp. 10 38 2–7 8

Pseudomonas spp. 9 112 2–76 4

Bordetella pertussis 5 24 2–9 0

Enterobacter spp. 4 14 2–6 0

Serratia spp. 3 11 2–7 0

Salmonella spp. 2 7 3–4 0

Escherichia coli 2 6 2–4 0

Legionella spp. 2 5 2–3 0

Stenotrophomonas spp. 1 3 3 0

Shigella spp. 1 2 2 0

mehrere/ sonstige 13 150 2–39 11

Gesamt 141 1.320 2–397 55

Pilze Gesamt 0 0 0 0

Parasiten Sarcoptes scabiei (Skabies) 2 8 3–5 0

Cryptosporidium spp. 1 4 4 0

Gesamt 3 12 3–5 0

Erreger unbekannt Gesamt 124 1.547 2–64 0

Alle Gesamt 1.568 16.270 2–397 99
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Das vorliegende Kapitel enthält zu jeder gemäß 
IfSG meldepflichtigen Krankheit ein infektionsepi-
demiologisches Profil. Dabei sind die Krankheiten 
in alphabetischer Reihenfolge und nicht nach Häu-
figkeit oder gesundheitspolitischer Bedeutung auf-
geführt.

Weitere Krankheiten von besonderem infek-
tionsepidemiologischen Interesse finden sich  
im Kapitel »Zusätzliche Krankheiten« am Ende 
(s. Kap. 6.57).

6.1 Adenovirus-Konjunktivitis 

Kurzbeschreibung 
Adenoviren verursachen beim Menschen eine Rei-
he von Krankheitsbildern und lassen sich aus ver-
schiedenen Materialien nachweisen. Die Melde-
pflicht gemäß IfSG beschränkt sich auf den 
Nachweis aus dem Konjunktivalabstrich des Au-
ges. Damit wird die Anzahl der Erkrankungen ei-
ner epidemischen Keratokonjunktivitis, einer hoch 
ansteckenden Augenentzündung, erfasst. Sie wird 
durch direkten Kontakt und Tröpfcheninfektion 
von Mensch zu Mensch übertragen, kann aber 
auch durch indirekten Kontakt, z. B. über verunrei-
nigte Instrumente in Arztpraxen und Krankenhäu-
sern, übertragen werden. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf Fäl-
le, die die Referenzdefinition erfüllen (s. Tab. 6.1.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Die Anzahl der Erkrankungen ist im Jahr 2016 mit 
731 Adenovirus-Konjunktivitiden im Vergleich 
zum Jahr 2015 um knapp 30 % angestiegen und lag 
damit über dem Durchschnitt der Jahre 2001 bis 
2015, aber deutlich niedriger als in den Jahren 2012 
und 2013 (s. Abb. 6.1.1). Die bundesweite Inzidenz 
von Adenovirus-Konjunktivitiden lag bei 0,9 Er-
krankungen pro 100.000 Einwohner.

6 Spezielle Krankheiten

Tab. 6.1.1: 
Übermittelte Fälle von Adenovirus-Konjunktivitis nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 53 8 % 83 10 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 515 78 % 648 77 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 8 1 % 25 3 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 82 12 % 91 11 %

alle 658 100 % 847 100 %

Referenzdefinition (B+C) 568 86 % 731 86 %

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 731
▶  Die Anzahl der Erkrankungen liegt über 

dem Durchschnitt der Jahre 2001 bis 2015, 
ist aber deutlich niedriger als in den Jahren 
2012 und 2013 

▶  Höchste Inzidenzen bei Kindern unter 5 
Jahren und bei 25- bis 39-Jährigen. Jungen 
und Männer waren ebenso häufig betroffen 
wie Mädchen und Frauen

▶ 10 Ausbrüche mit 5 und mehr Fällen erfasst
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Geografische Verteilung 
Erkrankungen wurden aus allen Bundesländern 
übermittelt. Die höchsten bundeslandspezifischen 
Inzidenzen waren in Sachsen (2,8 Erkr./100.000 
Einw.), Hamburg (2,7), Mecklenburg-Vorpom-
mern (2,6), Sachsen-Anhalt (2,3) und Thüringen 
(2,2) zu verzeichnen (s. Abb. 6.1.2). Im Vergleich 
zum Median der Jahre 2011 bis 2015 wurde in den 
Bundesländern Sachsen, Mecklenburg-Vorpom-
mern und Saarland eine Zunahme der Inzidenzen 
beobachtet. 

Bei 371 von 389 (95 %) der Erkrankungen mit 
Angaben zu einem wahrscheinlichen Infektions-
land wurde Deutschland genannt. 

Demografische Verteilung  
Erkrankungen wurden für alle Altersgruppen 
übermittelt. Die höchsten Inzidenzen wurden  
für Kinder unter 5 Jahren (2,4 Erkr./100.000 
Einw.) und die 25- bis 39-Jährigen (1,6) berechnet 
(s. Abb. 6.1.3). Jungen und Männer (364 Erkran-
kungen) waren ebenso häufig betroffen wie Mäd-
chen und Frauen (366 Erkrankungen). 

Ausbrüche 
Es wurden insgesamt 10 Ausbrüche mit 5 und 
mehr Erkrankungen erfasst (s.  Tab.  6.1.2). Im 
 Rahmen dieser größeren Ausbrüche wurden ins-

gesamt 130 Erkrankungen übermittelt, was eine 
deutliche Zunahme im Vergleich zum Vorjahr  
(38 Erkrankungen in 5 Ausbrüchen) bedeutet. Die 
Anzahl übermittelter Ausbrüche mit weniger als  
5 Fällen sowie die Gesamtzahl der in diesem Zu-
sammenhang übermittelten Erkrankungen ist 
 vergleichbar mit dem Vorjahr. 

Datenqualität 
Da die Diagnose von Augenärzten häufig nur kli-
nisch gestellt wird und Fälle ohne Labornachweis 
nicht übermittelt werden, ist von einer deutlichen 
Untererfassung der Adenovirus-Konjunktivitiden 
auszugehen. 

Fazit 
Die Anzahl der übermittelten Erkrankungen ist 
nach dem Höhepunkt mit über 2.000 Fällen im 
Jahr 2012 und einer darauf folgenden Abnahme 
der Erkrankungen über die nächsten 3 Jahre erst-
mals im Jahre 2016 wieder leicht angestiegen.

Bei Ausbrüchen sollte die Diagnose für min-
destens eine der Erkrankungen durch eine Labor-
untersuchung abgesichert werden. Diese Unter-
suchungen können auch durch die zuständigen 
Gesundheitsämter veranlasst werden. Sofern die 
Zugehörigkeit von Fällen zu einem Ausbruch epi-
demiologisch nicht eindeutig geklärt ist, kann das 

Abb. 6.1.1:  
Übermittelte Adenovirus-Konjunktivitiden nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.1.2: 
Übermittelte Adenovirus-Konjunktivitiden pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 731) im Vergleich mit den Vorjahren 
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Abb. 6.1.3: 
Übermittelte Adenovirus-Konjunktivitiden pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n =  730)
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Konsiliarlabor für Adenoviren diese Frage durch 
Typisierung und weitere Charakterisierung der Er-
reger im Labor prüfen. In begründeten Fällen ist 
diese Untersuchung für den Einsender kostenfrei.

Literaturhinweise 

Hage E, Espelage W, Eckmanns T, et al.: Molecular phylogeny 
of a novel human adenovirus type 8 strain causing a pro-
longed, multi-state keratoconjunctivitis epidemic in Germa-
ny. Sci Rep 2017; 7:40680.

Meyer-Rüsenberg B, Loderstädt U, Richard G, Kaulfers PM, 
Gesser C: Keratokonjunktivitis epidemica: Infektionslage 
und aktuelle Hinweise zu Prophylaxe und Therapie. Dtsch 
Arztebl Int 2011; 108:475–480.

RKI-Ratgeber für Ärzte (2010). www.rki.de/ratgeber 

6.2 Botulismus 

Kurzbeschreibung 
Das typische Krankheitsbild des Botulismus ist 
eine schwere Lebensmittelvergiftung mit Läh-
mungserscheinungen, die durch das Nervengift 
des Bakteriums Clostridium botulinum (sehr selten 
auch C. butyricum oder C. baratii) verursacht wird. 
Der Erreger kann aber auch das Krankheitsbild des 
Säuglingsbotulismus hervorrufen oder in Wunden 
vorkommen (Wundbotulismus). 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 14 Botulismus-Erkrankun-
gen übermittelt (2015: 3 Erkrankungen), darunter 

7-mal lebensmittelbedingter Botulismus, 4-mal 
Säuglingsbotulismus und 3-mal Wundbotulismus 
(s. Abb. 6.2.1). 

Die 4 Säuglingsbotulismus-Erkrankungen 
 traten bei Kindern im ersten Lebensjahr auf, bei 
einem Fall wurde Kroatien als wahrscheinliches 
Infektionsland angegeben. Die 3 Wundbotulis-
mus-Erkrankungen traten bei Männern im Alter 
von 34, 40 und 52 Jahren auf. Alle 3 standen offen-
bar im Zusammenhang mit Injektionsdrogenkon-
sum, davon wurden 2 Erkrankungen als zusam-
menhängend übermittelt. Bei den 5 Erkrankungen, 
bei denen der Toxintyp erhoben wurde, ließ sich 
Neurotoxin B nachweisen. 

Die 7 Erkrankungen an lebensmittelbeding-
tem Botulismus traten bei einem 5-jährigen Jun-
gen sowie 2 Frauen und 4 Männern im Alter zwi-
schen 36 und 55 Jahren auf. Bei 2 Erkrankten aus 
einem Haushalt wurden Forellenfilets und bei 
 einem Erkrankten eine selbst hergestellte Wurst-
konserve als Intoxikationsquellen vermutet. Vier 
Erkrankungen im November und Dezember bei 
Personen mit russischem oder kasachischem Hin-
tergrund standen in Verbindung mit 2 zeitgleichen 
Erkrankungen in Spanien. Intoxikationsquelle für 
diese Erkrankungen war wahrscheinlich getrock-
nete und gesalzene Plötze zum Rohverzehr. In 
Haushaltsresten wurde labordiagnostisch Clostri-
dium botulinum mit der Fähigkeit zur Bildung von 
Neurotoxin E nachgewiesen. Bei den 6 Patienten 
mit Fisch als bestätigter oder vermuteter Intoxika-
tionsquelle wurde jeweils Neurotoxin E nachgewie-
sen.

Tab. 6.1.2: 
Übermittelte Ausbrüche von Adenovirus-Konjunktivitiden, Deutschland, 2015 und 2016

2015 2016

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Ausbrüche mit < 5 Fällen 16 38 19 40

Ausbrüche mit 5 und mehr Fällen 5 38 10 130

Alle Ausbrüche 21 76 29 170
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Literaturhinweise
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6.3 Brucellose

Kurzbeschreibung 
Die Brucellose ist eine zoonotische Erkrankung, 
die ihren Namen von der Bakteriengattung Bru-
cella hat. Die wichtigsten Erreger sind B. abortus, 
B. melitensis und B. suis. Die Brucellose kann nach 
Verzehr von kontaminierten Tierprodukten oder 
nach Kontakt mit infizierten Tieren auftreten. 
Nutzvieh (Rinder, Ziegen und Schafe) stellt das für 
den Menschen relevante Reservoir dar. Beim Men-
schen verläuft die Infektion in der Regel als akute, 
grippeähnliche Erkrankung, jedoch treten auch 
chronische Formen mit Befall von Leber, Lunge, 
Herz und weiteren inneren Organen auf. Chro-
nische Verläufe werden vom Meldesystem nicht 
erfasst, da eine Meldepflicht nur für akute Infek-

tionen besteht. Die Falldefinition schließt explizit 
Fälle aus, bei denen Symptome bereits länger als 
12 Monate bestehen.

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 36 Brucellosen übermittelt. 
Damit war die Fallzahl im Vergleich zu den Vorjah-
ren 2014 und 2015, in denen die höchsten Fallzah-
len seit 2001 verzeichnet worden waren, wieder 
rückläufig (s. Abb. 6.3.1). Von Brucellose waren 23 
männliche und 13 weibliche Personen verschiede-
ner Altersgruppen betroffen. Erkrankungen traten 
in insgesamt 12 Bundesländern (1 bis 9 Erkrankun-
gen je Bundesland) und über das ganze Jahr ver-
teilt auf.

Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land lagen für 27 Erkrankungen vor. Für insgesamt 
10 Brucellosen wurde Deutschland als wahrschein-
liches Infektionsland genannt. Ein Großteil der Er-
krankungen (17) wurde wahrscheinlich im Ausland 
erworben: hier wurden der Irak (4), Libanon und 
Syrien (je 2) sowie 9 weitere Länder (je 1) genannt.

Eine Erregerdifferenzierung erfolgte nur für 
17 Erkrankungen. Von diesen wurde für 14 Er-
krankungen B. melitensis und für 3 Erkrankungen  
B. abortus angegeben. Unter den übermittelten Er-
krankungen gab es keinen Todesfall infolge einer 
Brucellose. 

Abb. 6.2.1:  
Übermittelte Botulismus-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Ausbrüche von Brucellose-Erkrankungen wurden 
im Jahr 2016 nicht übermittelt. 

Literaturhinweise
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6.4 Campylobacter-Enteritis 

Kurzbeschreibung 
Bakterien der Gattung Campylobacter verursachen 
eine Darminfektion, die typischerweise mit Bauch-
schmerzen und wässrigem, gelegentlich blutigem 
Durchfall einhergeht. Die wichtigsten human-
pathogenen Spezies sind C. jejuni und C. coli. Die 
Übertragung auf den Menschen erfolgt vor allem 
über Lebensmittel tierischen Ursprungs (Geflügel, 
Rohmilch). Als seltene Komplikationen können 
Gelenkentzündungen sowie das Guillain-Barré-
Syndrom (eine mit Lähmungserscheinungen ein-
hergehende Nervenerkrankung) auftreten. 

Abb. 6.3.1: 
Übermittelte Brucellose-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 73.999
▶  Häufigste bakteriell verursachte Durchfall-

erkrankung
▶ Seit Jahren leichte Zunahme der Fallzahlen
▶  Höchste Inzidenzen bei Kleinkindern und 

jungen Erwachsenen
▶ 477 Ausbrüche mit 1.251 Erkrankungen



57Campylobacter-Enteritis Spezielle Krankheiten

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf Fäl-
le, die die Referenzdefinition erfüllen (s. Tab. 6.4.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 73.999 Campylo-
bacter-Enteritiden übermittelt. Mit 90 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner war die Inzidenz im 
Jahr 2016 um 5 % höher als im Vorjahr. Die Cam-
pylobacter-Enteritis war nach der Norovirus-Gastro-
enteritis die am zweithäufigsten an das RKI über-
mittelte Durchfallerkrankung des Jahres 2016. 

Wie in den Vorjahren zeigte das Infektions-
geschehen der Campylobacter-Enteritis einen saiso-
nalen Verlauf mit den höchsten Fallzahlen in den 
Monaten Juni bis September. Auffällig ist ein jähr-
lich wiederkehrender kurzzeitiger Anstieg der 
Campylobacter-Enteritis-Fallzahlen am Jahresan-
fang (1.–3. Meldewoche), der anscheinend nicht auf 
Nachmeldungen von den vorausgegangenen Feier-
tagen zurückzuführen ist, sondern auf eine relativ 
hohe Zahl von Erkrankungen mit Erkrankungsbe-
ginn in den ersten Januartagen (s. Abb. 6.4.1). 

Abb. 6.4.1:  
Übermittelte Campylobacter-Enteritiden nach Meldewoche, Deutschland, 2016 (n = 73.999) im Vergleich mit den Vorjahren
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Tab. 6.4.1: 
Übermittelte Campylobacter-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016 

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 361 0 % 336 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 69.905 90 % 73.663 90 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 1.122 1 % 1.325 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 5.876 8 % 6.812 8 %

alle 77.264 100 % 82.136 100 %

Referenzdefinition (B+C) 70.266 91 % 73.999 90 %
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Geografische Verteilung 
Die höchsten Inzidenzen wurden in Sachsen (136 
Erkr./100.000 Einw.), im Saarland (129), in Nord-
rhein-Westfalen (119) und Mecklenburg-Vorpom-
mern (118) registriert. In zehn Bundesländern lag die 
Inzidenz über dem jeweiligen Median der Jahre 2011 
bis 2015, in den übrigen Bundesländern blieb sie 
darunter (s. Abb. 6.4.2). Eine relativ starke Zunahme 
der Inzidenz gegenüber dem Median der Vorjahre 
war in Nordrhein-Westfalen (22 %), im Saarland 
(13 %) und in Thüringen (10 %) zu verzeichnen.

Für 46.917 (63 %) der übermittelten Fälle wur-
den Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land gemacht (47.268 Nennungen; Mehrfachanga-
ben möglich). Dabei entfielen 87 % der Nennungen 
(41.352) auf Deutschland, am häufigsten genannte 
wahrscheinliche ausländische Infektionsländer 

waren in Europa Spanien (714 Nennungen), Italien 
(311) und Frankreich (263) sowie außerhalb von 
Europa Thailand (391), Indonesien (295) und die 
Türkei (292). 

Demografische Verteilung 
Die altersspezifische Inzidenz war 2-gipflig mit 
den höchsten Werten bei Kleinkindern und jungen 
Erwachsenen. Bei den 1-jährigen Kindern lag die 
Inzidenz bei 122 Erkr./100.000 Einw. Die Inzi-
denz war bei den 20- bis 24-Jährigen (141) und den 
25- bis 29-Jährigen (127) am höchsten. Jungen und 
Männer (96 Erkr./100.000 Einw.) waren häufiger 
betroffen als Mädchen und Frauen (84). Dies war 
für fast alle Altersgruppen zu beobachten; lediglich 
bei den 20- bis 29-Jährigen war die Inzidenz bei 
den Frauen höher (s. Abb. 6.4.3). 

Abb. 6.4.2: 
Übermittelte Campylobacter-Enteritiden pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 73.984) im Vergleich mit den Vorjahren 
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Nachgewiesene Erreger 
Zu 49.603 (67 %) der Campylobacter-Enteritiden 
lagen genauere Angaben zur Spezies vor. Davon 
entfielen 72 % auf C. jejuni, 10 % auf C. coli und 
18 % auf C. coli/jejuni (nicht differenziert). Auf die 
übrigen Spezies, z. B. C. lari, C. fetus und C. upsali-
ensis entfielen jeweils weniger als 1 % der Angaben. 

Klinische Aspekte 
Für 68.489 Erkrankungen wurden Symptome an-
gegeben (147.088 Nennungen). Als häufigstes 
Symptom wurde Durchfall genannt (98 % der Er-
krankungen), gefolgt von Bauchschmerzen (69 %), 
Fieber (32 %) und Erbrechen (15 %). Im Jahr 2016 
wurden 4 Campylobacter-Enteritiden übermittelt, 
bei denen die Betroffenen krankheitsbedingt 
 verstorben waren. Hierbei handelte es sich um  
3 Frauen und einen Mann im Alter zwischen 69 
und 93 Jahren. 

Ausbrüche
Es wurden insgesamt 477 Ausbrüche mit 1.251 Er-
krankungen übermittelt; das waren 12 (2,6 %) Aus-
brüche mehr als im Vorjahr. Der Anteil der Erkran-
kungen, die im Rahmen von Ausbrüchen auftraten, 

betrug 1,7 %. Es wurden 453 Ausbrüche mit jeweils 
weniger als 5 Erkrankungen (insgesamt 991 Erkran-
kungen) und 24 Ausbrüche mit jeweils 5 oder mehr 
Erkrankungen (insgesamt 260 Erkrankungen) 
übermittelt. Die 3 größten Ausbrüche mit 37, 33 und 
22 Erkrankungen wurden aus Hessen übermittelt. 
Als Infektionsvehikel wurde jeweils Rohmilch aus 
einem Rohmilchabgabeautomaten (sogenannte 
»Milchtankstellen«) verdächtigt. Ein C.-coli-Aus-
bruch mit 16 Erkrankungen wurde aus Branden-
burg übermittelt. Hier wurde Schweinehackfleisch 
als verdächtigtes Infektionsvehikel angegeben. 

Fazit 
Im Gegensatz zu anderen bakteriellen lebensmit-
telbedingten Erkrankungen wie Salmonellosen 
oder Yersiniosen ist die Zahl der übermittelten 
Campylobacter-Enteritiden seit 2001 von knapp 
55.000 auf mehr als 70.000 Erkrankungen an-
gestiegen. Die meisten Erkrankungen traten spo-
radisch auf, der Anteil der Campylobacter-Ente-
ritiden, die Ausbrüchen zugeordnet werden, ist 
vergleichsweise gering. Größere Ausbrüche wer-
den immer wieder durch den Verzehr von 
Rohmilch verursacht. 

Abb. 6.4.3: 
Übermittelte Campylobacter-Enteritiden pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 73.881) 
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6.5 Cholera 

Kurzbeschreibung 
Cholera wird durch das Bakterium Vibrio cholerae 
(typischerweise der Serogruppen O1 und O139) 
verursacht, das hauptsächlich über verunreinigte 
Nahrung oder verunreinigtes Wasser übertragen 
wird. Die schwere Durchfallerkrankung kann un-
behandelt wegen des ausgeprägten Flüssigkeits-
verlusts schnell lebensbedrohlich werden. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurde dem RKI eine Cholera-Erkran-
kung übermittelt (s. Abb. 6.5.1). Der Betroffene war 
22 Jahre alt. Sein Impfstatus ist nicht bekannt. Die 
Infektion wurde durch Vibrio cholerae Serogruppe 
O1 verursacht und als wahrscheinliches Infektions-
land wurde Bangladesch angegeben.
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Abb. 6.5.1: 
Übermittelte Cholera-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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6.6 CJK (Creutzfeldt-Jakob-Krankheit) 

Kurzbeschreibung 
Die Creutzfeldt-Jakob-Krankheit (CJK) gehört zur 
Gruppe der spongiformen Enzephalopathien, bei 
denen es zu schwammartigen Gehirnveränderun-
gen mit rascher, erheblicher Beeinträchtigung 
 kognitiver und motoneurologischer Funktionen 
kommt. Als Ursache werden falsch gefaltete infek-
tiöse Proteine, sogenannte Prionen, angesehen. 

Humane spongiforme Enzephalopathien kön-
nen sporadisch auftreten. Ursache und Risikofak-
toren der Erkrankung sind unbekannt. Es gibt je-
doch auch Formen, die vererbt oder übertragen 
werden können (z. B. iatrogene CJK, variante CJK, 
Kuru). Die familiär-hereditären Formen der hu-
manen spongiformen Enzephalopathien sind in 
Deutschland nicht meldepflichtig. 

Die sporadische Form der CJK des Menschen 
tritt vor allem im höheren Lebensalter (> 59 Jahre) 
auf und ist weltweit mit etwa 85 bis 90 % aller Fäl-
le die häufigste Form. Wesentlich seltener sind 
durch medizinische Behandlungen bedingte Über-
tragungen auf den Menschen. Mögliche Übertra-

gungswege sind dabei Injektionen von menschli-
chem Wachstumshormon oder die Transplantation 
von menschlicher Hirnhaut oder Augenhornhaut, 
die von Verstorbenen mit einer unerkannten CJK 
gewonnen wurden. 

Im Vergleich zur sporadischen CJK betrifft  
die variante Creutzfeldt-Jakob-Krankheit (vCJK) 
deutlich jüngere Menschen und verläuft insgesamt 
langsamer. vCJK ist vermutlich auf die über die 
Nahrungskette auf den Menschen stattfindende 
Übertragung des Erregers, der bei Rindern beob-
achteten Hirnerkrankung »Bovine Spongiforme 
Enzephalopathie« (BSE) zurückzuführen. Weiter-
hin gibt es Hinweise darauf, dass vCJK auch durch 
Bluttransfusionen übertragen werden kann. 

Alle spongiformen Enzephalopathien verlau-
fen tödlich. Es stehen derzeit weder eine spezifi-
sche Behandlung mit Aussicht auf Heilung noch 
eine Impfung zur Verfügung. 

Falldefinition 
Seit der Version 2015 der Falldefinitionen werden 
keine Einzelkriterien für das klinische Bild und 
den neuropathologischen Nachweis genannt, son-
dern die Bestätigung beruht auf der fachlichen 
Beurteilung durch das Nationale Referenzzentrum 
für die Surveillance Transmissibler Spongiformer 
Enzephalopathien. 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 97 CJK-Fälle über-
mittelt (s. Tab. 6.6.1). Damit ist die Anzahl der 
übermittelten Fälle im Vergleich zum Vorjahr um 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 97
▶  Höchste Inzidenz tritt bei der Altersgruppe 

der über 59-Jährigen auf
▶  Fast alle Fälle wurden der sogenannten spo-

radischen Form der CJK zugeordnet

Tab. 6.6.1: 
Übermittelte CJK-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016 

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 57 69 % 54 56 %

klinisch-epidemiologisch (B) 0 0 % 0 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 23 28 % 36 37 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 3 4 % 6 6 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 0 0 % 1 1 %

alle 83 100 % 97 100 %

Referenzdefinition (A+B+C+D+E) 83 100 % 97 100 %
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14 Fälle gestiegen. Nach einem ansteigenden 
Trend der Fallzahlen von 2005 bis 2011 sanken die 
CJK-Fallzahlen seit dem Jahr 2012 (s. Abb. 6.6.1). 
Ob der diesjährige Anstieg einen erneuten Auf-
wärtstrend bedeutet oder ob es sich um eine 
Schwankung handelt, wird sich erst in den nächs-
ten Jahren zeigen.

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz entsprach mit 0,1 Fällen 
pro 100.000 Einwohner auch in diesem Jahr der 
weltweit beobachteten Inzidenz. Aus den einzel-
nen Bundesländern wurden zwischen 0 (Ham-
burg) und 18 (Bayern, Baden-Württemberg) Fälle 
übermittelt; die höchste Inzidenz errechnete sich 
2016 mit 0,3 Fällen/100.000 Einw. für die Bundes-
länder Sachsen-Anhalt und Saarland. Es liegen wie 
auch in den Vorjahren keine Hinweise für regiona-
le Häufungen vor. 

Demografische Verteilung 
81 % der CJK-Fälle traten in der Altersgruppe der 
über 59-Jährigen auf. Frauen waren mit 45 Fällen 
etwas weniger betroffen als Männer mit 52 Fällen.
 
Klinische Aspekte 
Fast alle Fälle (98 %) wurden der sogenannten 
sporadischen Form der CJK zugeordnet. Es 

 wurde bis jetzt noch kein Fall von vCJK übermit-
telt. 

61 der 97 Fälle wurden als verstorben übermit-
telt, wobei 60 Fälle »an der gemeldeten Krankheit« 
verstorben sind.

Datenqualität 
Im Jahr 2016 lag der Anteil neuropathologisch be-
stätigter Fälle mit 44 % aller CJK-Diagnosen unge-
fähr auf dem Niveau der Vorjahre 2013 und 2014 
(41 %). Da die Durchführung der neuropathologi-
schen Diagnostik einige Zeit in Anspruch nimmt, 
kann der Anteil für das Berichtsjahr noch anstei-
gen. Insgesamt werden zu wenige Fälle neuro-
pathologisch untersucht. Ihr Anteil ist seit 2001 
(51 %) mit einigen Schwankungen rückläufig. Dies 
ist auch deshalb problematisch, weil nur die 
 neuropathologisch bestätigten Fälle der höchsten 
Evidenzkategorie der WHO zugeordnet werden, 
während rein klinisch-diagnostizierte Fälle nur als 
»wahrscheinliche Fälle« eingestuft werden. 

Fazit 
Die CJK-Fallzahlen erreichten im Jahr 2011 ihr bis-
heriges Maximum, in den folgenden Jahren sank 
die Anzahl der übermittelten CJK-Fälle. Das Jahr 
2016 zeigte einen leichten Anstieg der CJK-Fälle. 
Die Inzidenz blieb jedoch auch 2016 mit 0,1 Fäl-

Abb. 6.6.1: 
Übermittelte CJK-Fälle nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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len/100.000 Einw. wie in den Vorjahren im welt-
weiten Erwartungsrahmen. Es wurde bis jetzt noch 
kein Fall von varianter CJK in Deutschland über-
mittelt.
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6.7 Denguefieber

Kurzbeschreibung 
Das Denguevirus, bei dem 4 Serotypen unterschie-
den werden, wird von vorwiegend tagaktiven 
Stechmücken in über 100 Ländern der Tropen und 

Subtropen übertragen. Es verursacht eine akute 
fieberhafte Erkrankung mit Kopf- und Glieder-
schmerzen und gelegentlich Hautausschlag. Die 
schweren, zum Teil tödlichen Verlaufsformen mit 
diffusen Blutungen (hämorrhagisches Denguefie-
ber) und Kreislaufversagen (Dengue-Schocksyn-
drom) treten vermehrt bei erneuter Infektion mit 
einem anderen Serotyp und vor allem bei in Ende-
miegebieten lebenden Kindern auf. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf Fäl-
le, die die Referenzdefinition erfüllen (s. Tab. 6.7.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 956 Denguefieber-Erkran-
kungen übermittelt (2013: 877, 2014: 626, 2015: 
722). Die Inzidenz betrug damit 1,2 Erkrankungen 
pro 100.000 Einwohner. Fälle wurden das ganze 
Jahr hindurch mit höheren Fallzahlen in den Quar-
talen I und II übermittelt (s. Abb. 6.7.1). 

Geografische Verteilung 
Die höchsten Inzidenzen fanden sich wie in den 
Vorjahren in den Bundesländern Berlin und Ham-
burg (3,2 bzw. 2,5 Erkr./100.000 Einw.). Die Grün-
de dafür liegen wahrscheinlich in einer erhöhten 
Fernreisetätigkeit der Bevölkerung dieser Groß-
städte. Zudem gibt es in diesen Stadtstaaten über 
die ansässigen Tropeninstitute breiten Zugang zur 
Denguevirus-Diagnostik, sodass die mögliche Un-
tererfassung dort eventuell niedriger ausfällt. 

Zu 952 Erkrankungen lagen 1.003 Nennun-
gen wahrscheinlicher Infektionsländer vor. In Tab. 
6.7.2 sind die 10 meistgenannten Infektionsländer 
aufgeführt. Wie schon in den Vorjahren wurde 
Thailand am häufigsten angegeben (25 % der Nen-
nungen, Vorjahr: 29 %). Es folgten Indonesien 
(23 %), Indien (5 %), die Philippinen und Vietnam 
(je 4 %). 

Die Verteilung der Infektionsländer nach Kon-
tinenten ist ähnlich wie in den Vorjahren: Auf 
 asiatische Länder entfielen 79 % der Nennungen 
(Vorjahr: 75 %), auf süd- und mittelamerikanische 
Länder 15 % (Vorjahr: 22 %), auf afrikanische Län-
der 4 % (Vorjahr: 2 %), auf Australien/Ozeanien 
1 % (Vorjahr: 1 %). Für 7 Erkrankungen kam ein 
Aufenthalt in Europäischen Staaten als Infektions-
land in Frage (1 %; Vorjahr 1 Erkrankung, <  1 %). 
Dabei handelte es sich 6-mal um Überseeterrito-

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 956
▶ Höchste je berichtete Fallzahl
▶  Alle Infektionen wurden im Ausland erwor-

ben – fast 50 % allein auf Thailand- und In-
donesienreisen

 ▶  Höchste Inzidenz bei jungen Erwachsenen
▶  Seit 01.05.2016 sind Nachweise von Den-

guevirus-Infektionen nun auch explizit als 
Arbovirosen durch Labore meldepflichtig 
(IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung)
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rien, in einem Fall wurde zusätzlich zum Heimat-
kreis in Deutschland ein Aufenthalt in Nigeria ge-
nannt.

Demografische Verteilung 
Die höchste Inzidenz wurde in der Altersgruppe 
der 20- bis 29-Jährigen beobachtet, hier sind Frau-
en etwas stärker betroffen. Die niedrige Inzidenz 
unter Kindern und Senioren spiegelt vermutlich 
die Altersverteilung bei Fernreisenden wider. Ins-
gesamt waren beide Geschlechter ähnlich stark 
betroffen (s. Abb. 6.7.2). 

Klinische Aspekte 
2016 wurden 4 Erkrankungen übermittelt, die die 
Kriterien für einen hämorrhagischen Verlauf er-
füllten. Es wurden keine Todesfälle übermittelt. 

Datenqualität 
Während Nachweise »anderer Erreger hämorrha-
gischer Fieber« schon seit 2001 meldepflichtig 
waren, erweitert die IfSG-Meldepflicht-Anpas-
sungsverordnung vom März 2016 die Meldepflicht 
für Labore (§ 7 Abs. 1 IfSG) nun auch explizit um 
Nachweise von Dengue- und anderen Arboviren. 

Tab. 6.7.1:  
Übermittelte Denguefieber-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-labordiagnostisch (C) 722 93 % 956 93 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 26 3 % 36 4 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 26 3 % 36 4 %

alle 774 100 % 1.028 100 %

Referenzdefinition (C) 722 93 % 956 93 %

Abb. 6.7.1: 
Übermittelte Denguefieber-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016
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Unabhängig davon sind weiterhin Krankheitsver-
dacht, Erkrankung und Tod durch Denguefieber 
mit hämorrhagischem Verlauf gemäß § 6 Abs. 1 
Nr. 1 IfSG vom behandelnden Arzt zu melden. Da 

die Meldepflicht nur in Deutschland festgestellte 
Erkrankungen und nachgewiesene Erreger erfasst, 
werden die bereits im Reiseland durchgemachten 
und nur dort diagnostizierten Infektionen nicht 
berücksichtigt. 

Fazit 
Die Anzahl der Denguevirus-Infektionen, die jähr-
lich durch Reisende nach Deutschland importiert 
werden, ist stark abhängig von der Schwankungen 
unterliegenden epidemiologischen Situation in 
den Infektionsländern sowie von Veränderungen 
in den Reiseströmen. In Bezug auf die jährlich 
 hohen Fallzahlen nach Thailand-Aufenthalt ist  
zu beachten, dass es sich hierbei um ein stark fre-
quentiertes Fernreiseziel handelt. 
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Tab. 6.7.2: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Denguefieber-Erkrankungen, Deutschland, 2016  
(Mehrfachnennungen möglich, 952 Erkrankungen,  
bei denen mindestens ein Infektionsland genannt wurde) 

Infektionsland Nennungen Anteil

Thailand 255 25 %

Indonesien 235 23 %

Indien 53 5 %

Philippinen 40 4 %

Vietnam 38 4 %

Sri Lanka 35 3 %

Kuba 23 2 %

Brasilien 20 2 %

Dominikanische Republik 19 2 %

Malaysia 18 2 %

Andere 267 27 %

Summe 1.003 100 %

Abb. 6.7.2: 
Übermittelte Denguefieber-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 956)
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6.8 Diphtherie 

Kurzbeschreibung 
Das klinische Bild der Diphtherie kann das einer 
schweren Rachenentzündung annehmen, die 
durch toxinproduzierende Bakterien der Art Cory-
nebacterium diphtheriae oder anderer Arten, z. B. 
C. ulcerans, hervorgerufen wird. Bei einer Haut-
diphtherie werden toxinproduzierende Erreger in 
Wunden nachgewiesen. Die Erreger werden vor-
wiegend durch Tröpfchen übertragen. Diphtherie 
gehört zu den impfpräventablen Erkrankungen, 
wobei die Schutzwirkung gegen das C.-ulcerans-
spezifische Toxin bisher nicht ausreichend nachge-
wiesen ist. Eine Protektion durch kreuzreagieren-
de Antikörper wird allerdings vermutet.

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 13 Diphtherie-Fälle übermit-
telt, von denen 9 Fälle die Referenzdefinition er-
füllten. Die weiteren 4 Fälle erfüllten aus formalen 
Gründen die Referenzdefinition nicht. Die 9 Er-
krankungen wurden aus Bayern (5), Nordrhein-
Westfalen (2), Brandenburg und Niedersachsen 
(jeweils 1) übermittelt. 

Alle 9 Erkrankungen manifestierten sich als 
Hautdiphtherie. In 8 Fällen wurde der Erreger 
C. ulcerans, in einem Fall C. diphtheriae nachgewie-
sen. Bei 6 Erkrankungen wurde als wahrscheinli-
ches Infektionsland Deutschland, bei einer Erkran-
kung Thailand angegeben. Für die restlichen 2 
Erkrankungen wurde kein wahrscheinliches Infek-
tionsland übermittelt. 

Die Erkrankungen betrafen 3 Frauen und 6 
Männer im Alter von 29 bis 82 Jahren. 

Für 4 der 9 Erkrankungen lagen Angaben 
zum Impfstatus vor, jedoch waren nur bei 3 Er-
krankten Angaben zum Zeitpunkt der letzten Imp-

fung verfügbar. Von diesen 3 durch C. ulcerans Er-
krankten lag bei einer Person die Auffrischimpfung 
weniger als 10 Jahre zurück, für die anderen 2 Er-
krankten lag das Datum der letzten Impfung nach 
Erkrankungsbeginn. Die Impfung nach Rekonva-
leszenz (wenn die letzte Auffrischimpfung mehr 
als 12 Monate vor Erkrankungsbeginn lag) ent-
spricht den gängigen Empfehlungen, da eine In-
fektion mit Diphtherie-Erregern keine langfristige 
Immunität erzeugt.

Es wurde kein Todesfall im Zusammenhang 
mit Diphtherie übermittelt. 

Von den 4 Fällen, die aus formalen Gründen 
die Referenzdefinition nicht erfüllten, wurden 2 
aus Baden-Württemberg und jeweils ein Fall aus 
Hamburg und Nordrhein-Westfalen übermittelt. 
Alle 4 Erkrankungen manifestierten sich als Haut-
diphtherie, wovon 2 durch C. ulcerans und 2 durch 
C. diphtheriae ausgelöst wurden. Für 2 Fälle wurde 
als wahrscheinliches Infektionsland Deutschland 
und für einen Fall Eritrea angegeben; für einen Fall 
war das Infektionsland unbekannt. Von den 4 Be-
troffenen waren 3 männlich und eine weiblich, die 
Altersspanne lag zwischen 40 und 90 Jahren. Der 
Impfstatus war für 2 Fälle angegeben: ein Fall 
(C. diphtheriae) war ungeimpft, für den anderen 
(C. ulcerans) lag keine Angabe zum Zeitpunkt der 
letzten Impfung vor.
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6.9 Echinokokkose

Kurzbeschreibung 
In Europa kommen zwei Arten der Gattung Echi-
nococcus vor. Der Hundebandwurm (E. granulosus) 
führt beim Menschen zur zystischen Echinokokko-
se und der Fuchsbandwurm (E. multilocularis) zur 
alveolären Echinokokkose. Der Mensch infiziert 
sich durch orale Aufnahme der Eier; die Larven 
setzen sich vor allem in der Leber, seltener auch in 
Lunge, Gehirn oder anderen Organen ab. Das kli-
nische Bild ist sehr variabel und wird durch die 
Raumforderung der Zysten (bei E. granulosus) bzw. 
das infiltrative Wachstum (bei E. multilocularis) be-
stimmt. Symptome treten erst Monate oder Jahre 
nach der Infektion auf. 

Fallkriterien 
Die Echinokokkose wird gemäß § 7 Abs. 3 IfSG 
direkt an das RKI gemeldet. Um das aktuelle Infek-
tionsgeschehen zu erfassen, wurden nur Meldun-
gen in die Statistik aufgenommen, bei denen es 
sich um eine Erstdiagnose handelte bzw. deren 
frühere nichtgemeldete Erstdiagnose nicht länger 
als 24 Monate vor dem aktuellen Diagnosedatum 
lag. Ein weiteres Fallkriterium ist die Bestätigung 

durch histologische oder radiologische Verfahren 
oder durch eine Kombination radiologischer und 
serologischer Verfahren. Es wurden 70 Fälle (64 %) 
als zystische Echinokokkose und 26 (24 %) als al-
veoläre Echinokokkose eingeordnet. Nicht diffe-
renzierte Echinokokkosen wurden 13-mal (12 %) 
gemeldet (s. Tab. 6.9.1). 

Zystische Echinokokkose 
Die 70 Erkrankungsfälle an zystischer Echinokok-
kose wurden über das Jahr verteilt in allen Mona-
ten außer Oktober und aus 13 Bundesländern 
 gemeldet: aus Nordrhein-Westfalen und Bayern 
jeweils 14 Fälle, Baden-Württemberg 10 Fälle, 
 Niedersachsen 7, Hessen und Rheinland-Pfalz je-
weils 5, Berlin 4, Thüringen 3, Sachsen, Bremen 
und Brandenburg jeweils 2, und Schleswig-Hol-
stein und dem Saarland jeweils ein Fall. Aus der 
Angabe zum Bundesland, dem die Erkrankung 
aufgrund der angegebenen Postleitzahl zugeord-
net wurde, kann jedoch nicht auf den tatsächlichen 
Infektionsort geschlossen werden. Bei 61 Meldun-
gen (87 %) wurden Angaben zum wahrschein-
lichen Infektionsland gemacht, darunter 5 (8,2 %) 
Fälle, die wahrscheinlich in Deutschland erworben 
wurden, 11 in Syrien, jeweils 6 in der Türkei, 
 Afghanistan und Bulgarien, 5 im Irak, 3 im Kosovo, 

Tab. 6.9.1: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der gemeldeten Echinokokkosen, Deutschland, 2016

Infektionsland Zystische 
Echinokokkose

Alveoläre 
Echinokokkose

nicht  
differenzierte 

Echinokokkose

Gesamt

Deutschland 5 17 4 26

Syrien 11 11

Türkei 6 2 8

Afghanistan 6 1 7

Bulgarien 6 6

Irak 5 5

Griechenland 2 1 3

Kosovo 3 3

Andere 17 1 3 21

Anzahl Fälle mit Angabe zum Infektionsland 61 19 10 90

Anzahl Fälle ohne Angabe zum Infektionsland 9 7 3 19

Summe Fälle 70 26 13 109
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2 in Griechenland sowie weitere 17 in anderen Län-
dern (s. Tab. 6.9.1). 

An zystischer Echinokokkose erkrankten 48 
Personen männlichen und 22 Personen weibli-
chen Geschlechts. 

Über 81 % der Erkrankten waren 20 Jahre und 
älter. Allerdings erkrankten auch 8 Jungen und 2 
Mädchen im Alter von 15 bis 19 Jahren, ein Junge 
in der Altersgruppe der 10- bis 14-Jährigen und 2 
Jungen im Alter von 5 bis 9 Jahren an zystischer 
Echinokokkose. Die Anzahl gemeldeter Fälle liegt 
seit 2003 in etwa der gleichen Größenordnung, 
mit Höchstwerten von 88 Fällen im Jahr 2005 und 
90 Fällen im Jahr 2011 (s. Abb. 6.9.1). 

Alveoläre Echinokokkose 
Insgesamt 26 Fälle wurden in die Statistik aufge-
nommen. Die Meldungen betrafen Patienten aus 
6 Bundesländern: 10 Fälle wurden aus Bayern ge-
meldet, 8 aus Baden-Württemberg, 4 aus Rhein-
land-Pfalz, 2 aus Hessen sowie jeweils ein Fall aus 
Nordrhein-Westfalen und dem Saarland. Auch hier 
kann aus der Angabe zum Bundesland, dem die 
Erkrankung aufgrund der angegebenen Post-
leitzahl zugeordnet wurde, nicht in jedem Fall auf 
den tatsächlichen Infektionsort geschlossen wer-
den. Angaben zum Infektionsland lagen für 19 
Fälle (79 %) vor, darunter entfielen 17 (89 %) auf 

Deutschland (s.  Tab.  6.9.1). Als weitere wahr-
scheinliche Infektionsländer wurden Griechen-
land und die Philippinen je einmal genannt. Zu 
den Erkrankten zählten 10 männliche und 16 weib-
liche Personen. Außer in der Altersgruppe der Kin-
der unter 15 Jahren sowie der Altersgruppe der 20- 
bis 24-Jährigen waren Personen aller Altersgruppen 
betroffen. Insgesamt 24 Erkrankte (92 %) waren 
mindestens 30 Jahre alt. 

Im Vergleich zu den Vorjahren waren die 
 Meldezahlen im Jahr 2016 wieder rückläufig 
(s. Abb. 6.9.2). 

Fälle von nicht differenzierter Echinokokkose 
Für 13 Fälle lag keine Differenzierung vor. Hiervon 
wurden 4 Fälle aus Baden-Württemberg, 3 Fälle 
aus Hessen, 2 aus Bayern und jeweils ein Fall aus 
Berlin, Nordrhein-Westfalen, Sachsen und dem 
Saarland gemeldet. 

Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land lagen für 10 Fälle (77 %) vor, darunter entfie-
len 4 (40 %) auf Deutschland, 2 auf die Türkei und 
jeweils ein Fall auf Afghanistan, Kasachstan, die 
Russische Föderation und Ungarn (s. Tab. 6.9.1). 
Unter den Erkrankten waren 8 Personen männli-
chen und 5 Personen weiblichen Geschlechts. Die 
Betroffenen waren alle zwischen 30 und 79 Jahre 
alt.

Abb. 6.9.1: 
Gemeldete zystische Echinokokkosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Die Anzahl gemeldeter Echinokokkosen, die 
im Jahr 2016 als nicht differenziert gemeldet wur-
den, ging im Vergleich zu den 3 Vorjahren zurück 
(s. Abb. 6.9.3). Dennoch machen diese Fälle wei-
terhin einen relevanten Anteil aller gemeldeten 
Echinokokkosen aus.

Datenqualität 
Der deutliche Anstieg der erfassten Echinokokko-
sen ab 2003 ist vermutlich zum großen Teil auf 
den damals verbesserten Meldebogen zurückzu-
führen, der eine bessere Differenzierung zwischen 
bereits bekannten und neu diagnostizierten Fällen 

Abb. 6.9.2: 
Gemeldete alveoläre Echinokokkosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016

Abb. 6.9.3: 
Gemeldete nicht differenzierte Echinokokkosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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ermöglicht hat. Dies führte besonders in den ers-
ten Jahren nach Einführung des überarbeiteten 
Meldebogens zu einem starken Fallzahlanstieg. 
Dessen ungeachtet zeichnete sich in den vergange-
nen Jahren ein weiter zunehmender Trend ab. 
Während die Zahl der gemeldeten Fälle zystischer 
Echinokokkose im Jahr 2016 ähnlich hoch war wie 
in den Vorjahren, gingen die Fallzahlen der alveo-
lären und der nicht differenzierten Echinokokkose 
hingegen wieder zurück. Die Ursache für diesen 
Trend ist unklar.

Da die alveoläre Echinokokkose als endemi-
sche und die zystische Echinokokkose als vor-
rangig importierte Infektion unterschiedliche 
 epidemiologische Implikationen haben, sollten 
Meldungen jeweils auch differenzierte diagnosti-
sche Angaben enthalten. In dieser Hinsicht ist die 
relativ hohe Anzahl von nicht differenzierten Echi-
nokokkosen bedauerlich.

Ob die Fälle von zystischer Echinokokkose, für 
die Deutschland als Infektionsland angegeben 
wurde, möglicherweise auch durch frühere Aus-
landsaufenthalte oder durch Kontakt mit aus dem 
Ausland importierten Haustieren bedingt waren, 
kann anhand der vorliegenden Daten nicht be-
urteilt werden.
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6.10 EHEC-Erkrankung 

Kurzbeschreibung 
Einige Stämme des Darmbakteriums Escherichia 
coli bilden sogenannte Shigatoxine und können 
schwere blutige Durchfälle auslösen. Diese Stäm-
me werden als enterohämorrhagische E. coli 
(EHEC) bzw. als Shigatoxin-produzierende E. coli 
(STEC) oder Verotoxin-produzierende E. coli 
(VTEC) bezeichnet. Als lebensbedrohliche Kompli-
kation kann das enteropathische hämolytisch- 
urämische Syndrom (HUS) auftreten, welches in 
Kap. 6.22 behandelt wird. Infektionen mit EHEC 
kommen weltweit vor. Als Reservoir für die meis-
ten EHEC-Stämme gelten Wiederkäuer, vor allem 
Rinder. Die Übertragung auf den Menschen erfolgt 
fäkal-oral, wobei die Erregeraufnahme über den 
Kontakt mit Tierfäces, über kontaminierte Lebens-
mittel oder kontaminiertes Wasser erfolgt, aber 
auch durch direkten Kontakt von Mensch zu 
Mensch. 

Falldefinition 
Im Jahr 2015 wurde die Falldefinition für die Über-
mittlung von EHEC-Erkrankungen geändert. Seit 
2015 erfüllt bei Nachweis des O157-Antigens (z. B. 
mittels ELISA) der Nachweis von Shigatoxin (z. B. 
ELISA) aus Stuhlanreicherungskultur oder Stuhl-
mischkultur die Kriterien für die labordiagnosti-
sche Bestätigung.

Die nachfolgende Auswertung bezieht sich 
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.10.1). Ausgeklammert sind alle Fälle von 
HUS.

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 1.816
▶ Seit Jahren leichter Anstieg der Fallzahlen
▶  Große Inzidenzunterschiede in den Bun-

desländern
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 5 Jah-

ren
▶  Nicht-Bestimmung, Nicht-Meldung und 

-Übermittlung von Serogruppen erschwert 
die Ausbruchserkennung
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Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 1.816 EHEC-Erkrankungen 
übermittelt (2015: 1.619; Median 2001 bis 2015: 
1.142). Somit wurde nach 3 Jahren fast konstanter 
Fallzahlen 2016 wieder ein Anstieg um 11 % gegen-
über den 3 Vorjahren registriert. Wie in fast allen 
Vorjahren – mit Ausnahme des EHEC/HUS-Aus-
bruchs im Jahr 2011 – wurden die meisten Erkran-
kungen im III. Quartal registriert (s. Abb. 6.10.1). 
Die Zunahme der Fallzahlen betrifft vor allem die 
Quartale III (2016: 616 Erkrankungen, 15 % mehr 

als im Median der Jahre 2012–2015) und IV (2016: 
515 Erkrankungen, 27 % mehr als im Median der 
Jahre 2012–2015). 

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz von 2,2 Erkrankungen 
pro 100.000 Einwohner wurde in Sachsen-Anhalt 
(4,1), Mecklenburg-Vorpommern (3,4), Berlin (3,2) 
und Rheinland-Pfalz (3,1) deutlich übertroffen. 
 Einen rückläufigen Trend gegenüber den Vorjah-
ren wiesen Sachsen, Mecklenburg-Vorpommern, 

Tab. 6.10.1: 
Übermittelte EHEC-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 28 1 % 24 1 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.591 72 % 1.792 71 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 256 12 % 285 11 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 344 16 % 425 17 %

alle 2.219 100 % 2.526 100 %

Referenzdefinition (B+C) 1.619 73 % 1.816 72 %

Abb. 6.10.1: 
Übermittelte EHEC-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016
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Hamburg, das Saarland, Bremen und Hessen auf 
(Abb. 6.10.2). 

Bei 1.070 Erkrankungen wurden 1.080 wahr-
scheinliche Infektionsländer genannt (Mehrfach-
nennungen möglich). Deutschland wurde 926-
mal genannt (86 %). Die meisten Nennungen 
eines Landes außerhalb Deutschlands entfielen 
auf die Türkei (33 Nennungen) sowie auf Italien 
(14), Spanien (8) und Ägypten (6). 

Demografische Verteilung 
Wie in den Vorjahren war die Inzidenz bei Kindern 
unter 5 Jahren mit 14 Erkr./100.000 Einw. 8-mal 
so hoch, wie in der übrigen Bevölkerung (1,9; siehe 
Abb. 6.10.3); 29 % der übermittelten EHEC-Er-
krankungen betrafen Kinder in dieser Altersgrup-
pe. Auch im 5. Jahr nach dem großen EHEC/HUS-
Ausbruch im Jahr 2011 war die Zahl übermittelter 

Erkrankungen bei erwachsenen Personen deutlich 
höher als in den Jahren vor 2011. Im Jahr 2016 
wurden 1.094 EHEC-Erkrankungen bei Erwachse-
nen übermittelt, fast 3-mal so viele wie im Median 
der Jahre 2001 bis 2010 (392) und auch deutlich 
mehr als im Jahr 2015 (915). Dagegen konnte für 
Kinder unter 5 Jahren keinerlei Veränderung fest-
gestellt werden. Hier lag der Median der Inzidenz 
der Jahre 2001 bis 2010 bei 14. 

Nachgewiesene Erreger 
Für 320 EHEC-Erkrankungen (18 %; 2015: 16 %, 
2014: 20 %, 2013: 24 %; 2012: 30 %) wurden An-
gaben zur Serogruppe des Erregers gemacht. Die 
häufigste Angabe war O91 mit 15 % der Nennun-
gen, gefolgt von Ont (O-Antigen nicht typisierbar) 
(13 %), O157 (12 %), O26 und O103 (jeweils 8 %) 
(s. Tab 6.10.2). 

Abb. 6.10.2: 
Übermittelte EHEC-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland, 2016 (n = 1.816)
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Klinische Aspekte 
Für 1.809 Erkrankungen wurden Symptome ange-
geben (n = 3.280). Am häufigsten wurde Durchfall 
genannt (1.464; 81 %), gefolgt von Bauchschmer-
zen (1.031; 57 %), Erbrechen (317; 18 %) und Fieber 

(266; 15 %). 2016 wurden keine Todesfälle auf-
grund von EHEC übermittelt. 

Ausbrüche
Es wurden 42 Ausbrüche durch EHEC (ohne HUS-
Erkrankungen) mit insgesamt 96 EHEC-Erkran-
kungen übermittelt. Die meisten Ausbrüche betra-
fen 2 oder 3 Personen. Der größte übermittelte 
Ausbruch umfasste 9 Personen und ereignete sich 
in einem privaten Haushalt – grüner Salat mit Ru-
cola wurde als Infektionsquelle vermutet. Hier 
wurde die Serogruppe O128 nachgewiesen. Die 
meisten, kleinen Ausbrüche spielten sich im häus-
lichen Umfeld oder in Kindertagesstätten ab. Als 
Infektionsquelle wurde zu 4 dieser Häufungen 
Milch ermittelt – 2-mal wurde explizit Rohmilch 
angegeben. Als weitere wahrscheinliche Infekti-
onsorte für Ausbrüche mit 2 bis 4 Betroffenen wur-
den Hotels (2-mal) und eine Reha-Einrichtung 
genannt.

Datenqualität 
Die Häufigkeit der Diagnose von EHEC in 
Deutschland ist sehr von der Inanspruchnahme 
und Qualität labordiagnostischer Möglichkeiten 
abhängig. Die Diagnostik dieser Erreger ist schwie-
rig und wird im Routinealltag meist nicht bis zur 
Anzucht eines Isolats oder bis zur Bestimmung 

Abb. 6.10.3: 
Übermittelte EHEC-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 1.811)
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Tab. 6.10.2: 
Am häufigsten genannte Serogruppen der übermittelten 
EHEC-Erkrankungen, Deutschland, 2016 (n = 320)

Serogruppe Anzahl Anteil

O91 47 15 %

Ont (nicht typisierbar) 41 13 %

O157 39 12 %

O26 27 8 %

O103 26 8 %

O146 19 6 %

O145 12 4 %

O113 10 3 %

O128 8 2 %

O55 6 2 %

Andere 85 0 %

Summe 320 100 %
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der Serogruppe durchgeführt. Dies ist aber für die 
epidemiologische Beurteilung erforderlich, wie 
auch der große EHEC/HUS-Ausbruch im Jahr 
2011 noch einmal verdeutlicht hat. Da nur noch für 
18 % der übermittelten EHEC-Erkrankungen In-
formationen zur Serogruppe vorliegen und dieser 
Anteil in den vergangenen Jahren mehr und mehr 
abgenommen hat, haben Angaben zur Serogrup-
penverteilung auf Grundlage der Meldedaten ge-
mäß IfSG nur eine sehr begrenzte Aussagekraft.
 
Fazit 
Der Anstieg der Fallzahlen ist insbesondere auf 
eine Erhöhung der Anzahl übermittelter Erkran-
kungen bei Erwachsenen zurückzuführen. Der An-
teil der EHEC-Erkrankungen, bei denen Informa-
tionen zur Serogruppe vorlagen, ist 2016 mit 18 % 
auf einem konstant niedrigen Niveau. Im Jahr 
2002 betrug dieser Anteil noch 48 %. Ohne Angabe 
der Serogruppe ist die Erkennung epidemiologi-
scher Infektionszusammenhänge bei EHEC-Er-
krankungen nahezu unmöglich. Ob die o. g. Erhö-
hung der Fallzahl bei den Erwachsenen auf einen 
überregionalen EHEC Ausbruch zurückzuführen 
ist, lässt sich ohne diese Angaben nicht klären. 
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6.11 Fleckfieber

Kurzbeschreibung 
Fleckfieber ist eine akute fieberhafte Erkrankung 
mit Hautausschlag, die durch das Bakterium Ri-
ckettsia prowazekii verursacht wird. Es wird durch 
Läuse übertragen. Eine direkte Übertragung von 
Mensch zu Mensch findet nicht statt. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurde dem RKI aus Nordrhein-West-
falen eine Erkrankung an Fleckfieber übermittelt. 
Betroffen war ein 3-jähriger Junge, welcher nach 
Aufenthalt in Gambia wegen mehrerer Fieberschü-
be in einem deutschen Krankenhaus behandelt 
wurde. Als Erreger wurde Rickettsia prowazekii se-
rologisch nachgewiesen.

In den Jahren 2001 und 2003 wurden zwei 
bzw. eine serologisch-diagnostizierte Fleckfieber-
Erkrankung aus Hessen übermittelt. 

Alle bisher bekannten Infektionen wurden 
nicht in Deutschland erworben.
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6.12  FSME (Frühsommer- 
Meningoenzephalitis)

Kurzbeschreibung 
Die Frühsommer-Meningoenzephalitis (FSME) 
wird durch das FSME-Virus verursacht, das durch 
Zecken auf den Menschen übertragen wird – in 
Deutschland durch die Spezies Ixodes ricinus, 
 umgangssprachlich der Gemeine Holzbock. Der 
typische Verlauf einer FSME-Erkrankung ist bi-
phasisch und beginnt mit unspezifischen, grippe-
ähnlichen Beschwerden (Inkubationszeit meist  
7 bis 14 Tage). Nach einem kurzen Intervall von  
ca. einer Woche folgen die spezifischen neurologi-
schen Manifestationen der FSME (Meningitis, En-
zephalitis, Myelitis). 

Ein hoher Anteil der Infektionen verläuft je-
doch asymptomatisch oder die zweite Krankheits-
phase bleibt aus, Schätzungen gehen von 70 bis 
95 % aus. Die verfügbaren Totimpfstoffe bieten 
einen effektiven Schutz gegen FSME. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich    
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.12.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 erfüllten 348 der 360 übermittelten 
FSME-Fälle die Referenzdefinition. Damit ist die 
Fallzahl im Vergleich zum Vorjahr um 129 Fälle 
(59 %) gestiegen (s. Tab. 6.12.1). Entsprechend der 
Aktivität der übertragenden Zecken wurden die 
Erkrankungen wie in den Vorjahren hauptsächlich 
vom Frühjahr bis in den Spätherbst übermittelt; 
310 der 348 Erkrankungen (89 %) traten im II. und 
III. Quartal auf (s. Abb. 6.12.1). 

Geografische Verteilung 
Wie in den Vorjahren lagen die Inzidenzen der 
übermittelten FSME-Erkrankungen in Baden-
Württemberg und Bayern deutlich höher als in den 
anderen Bundesländern (s. Abb. 6.12.2). In diesen 
beiden Bundesländern liegen 126 der 146 im Jahr 
2016 als Risikogebiete eingestuften Kreise. Einzel-
ne Risikogebiete liegen auch in Hessen, Rhein-
land-Pfalz, dem Saarland, Thüringen und Sachsen. 
An dieser Stelle wird auf eine kartografische Dar-
stellung der Verteilung verzichtet und stattdessen 
auf die jährlich im Epidemiologischen Bulletin 
veröffentlichte Karte der Risikogebiete für FSME 
verwiesen. Für diese Karte werden neben den Mel-
dezahlen zusätzlich Angaben zum Infektionsort 
sowie Fallzahlen der vergangenen Jahre berück-
sichtigt.

Im Vergleich zum Median der Vorjahre 2011 
bis 2015 nahm die Fallzahl pro 100.000 Einwoh-

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 348
▶  Inzidenz am höchsten bei 50- bis 69-Jähri-

gen, Männer stärker betroffen als Frauen
▶  Inzidenz wie in den Vorjahren in Bayern 

und Baden-Württemberg am höchsten
▶  Ca. 50 % der Erkrankungen mit Beteiligung 

des zentralen Nervensystems; 85 % hospita-
lisiert

▶  Mehrzahl der Erkrankten (99 %) gar nicht 
oder unzureichend geimpft

Tab. 6.12.1: 
Übermittelte FSME-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-labordiagnostisch (C) 219 96 % 348 97 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 5 2 % 6 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 3 1 % 6 2 %

alle 227 100 % 360 100 %

Referenzdefinition (C) 219 96 % 348 97 %
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ner in allen o. g. Bundesländern mit Risikoge- 
bieten zu, am stärksten in Thüringen (um das  
8-fache). Wie in den Vorjahren war die Inzidenz in 
Baden-Württemberg und Bayern am höchsten 
(s. Abb. 6.12.2).

Für 309 von 319 Erkrankungen, bei denen ein 
wahrscheinliches Infektionsland angegeben war, 
wurde ausschließlich Deutschland genannt, bei 2 
Erkrankungen Spanien und bei jeweils einer Er-
krankung Polen, Lettland, Österreich, die Russi-
sche Föderation und Frankreich. Bei 3 weiteren 
Erkrankungen wurde neben Deutschland ein zwei-
tes Land (Mazedonien, Italien und Kroatien) als 
wahrscheinliches Infektionsland genannt. Für 29 
Erkrankungen (8,3 %) wurde kein Infektionsland 
angegeben. 

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz lag wie in den Vorjahren insgesamt 
bei männlichen Personen (0,5 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner) höher als bei weiblichen 
(0,4). Betrachtet man die Altersgruppen einzeln, 
so ist bei den Altersgruppen 40 bis 49 Jahre und 
50 bis 59 Jahre die Inzidenz bei Frauen höher als 
bei Männern. Die höchsten Inzidenzen wurden 
mit 1,0 Erkr./100.000 Einw. bei Männern in der 
Altersgruppe 60 bis 69 Jahre und mit 0,8 Erkr./ 

100.000 Einw. bei Frauen in der Altersgruppe 50 
bis 59 Jahre beobachtet (s. Abb. 6.12.3). 

Klinische Aspekte 
Bei allen 348 Erkrankungen lagen Angaben zum 
klinischen Bild vor: Bei 13 der 31 (42 %; Vorjahr: 
31 %) erkrankten Kinder unter 15 Jahren wurde 
eine Beteiligung des zentralen Nervensystems 
(ZNS) angegeben, bei 8 Erkrankungen (26 %) han-
delte es sich dabei um eine Meningitis, bei einer 
Erkrankung (3 %) um eine Myelitis, bei 3 Erkran-
kungen (10 %) um eine Enzephalitis und bei einer 
Erkrankung (3 %) um eine Enzephalitis in Kombi-
nation mit einer Meningitis. Von den 317 erkrank-
ten Personen älter als 14 Jahre hatten 162 (51 %; 
Vorjahr: 51 %) eine Beteiligung des ZNS; davon 
hatten 93 Personen (29 %) eine isolierte Meningi-
tis und 6 Personen (2 %) eine isolierte Myelitis. 60 
Personen hatten eine Enzephalitis (19 %), davon 
hatten 30 (insg. 9 %) zusätzlich eine Meningitis 
und ein Erkrankter zusätzlich eine Meningitis und 
eine Myelitis. Bei drei Personen trat eine Meningi-
tis in Kombination mit einer Myelitis auf. Bei den 
348 übermittelten Erkrankungen wurde bei 296 
(85 %) eine Hospitalisierung angegeben. Bei den 
Personen, die nur allgemeine Krankheitssympto-
me hatten (173), wurde bei 133 (77 %) eine Hospita-

Abb. 6.12.1: 
Übermittelte FSME-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016 (n = 1.869)

0

50

100

150

200

250

300
Anzahl der Erkrankungen

Meldequartal

2011 2012 2013 2014 2015 2016
IVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIII



77FSME (Frühsommer- Meningoenzephalitis) Spezielle Krankheiten

Abb. 6.12.2: 
Übermittelte FSME-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 348) im Vergleich mit den Vorjahren
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Abb. 6.12.3: 
Übermittelte FSME-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 348)

Erkrankungen/100.000 Einwohner

Altersgruppe

männlich

weiblich

0,0

0,2

0,4

0,6

0,8

1,0

1,2

>7970–7960–6950–5940–4930–3925–2920–2415–1910–145–9<5



78 Spezielle Krankheiten FSME (Frühsommer- Meningoenzephalitis)

lisierung angegeben und bei den Personen mit 
Beteiligung des ZNS (175) bei 163 (93 %). Es wurde 
ein Todesfall durch FSME bei einer über 90-jähri-
gen Person übermittelt.

Impfstatus 
Eine vollständige Grundimmunisierung zum 
Schutz vor einer FSME besteht aus insgesamt  
3 Impfungen mit zeitlichen Abständen entspre-
chend der Impfschemata der Hersteller. Ein zeit-
lich begrenzter Schutz (ca. 5 bis 12 Monate) besteht 
für einen hohen Anteil der Impflinge bereits nach 
der 2. Impfdosis des aus 3 Impfdosen bestehenden 
Standardimpfschemas für die Grundimmunisie-
rung. Nach der Grundimmunisierung ist für beide 
Impfstoffe die erste Auffrischimpfung nach 3 Jah-
ren empfohlen, danach Auffrischimpfungen im 
Abstand von 5 Jahren (Alter < 50 Jahre (Impfstoff 
Encepur®) bzw. Alter < 60 Jahre (Impfstoff FSME-
Immun®)) oder 3 Jahren (Alter 50 Jahre oder älter 
(Impfstoff Encepur®) bzw. 60 Jahre oder älter 
(Impfstoff FSME-Immun®)). Ein ausreichender 
Immunschutz wurde ab 3 Wochen nach ≥ 2 Impf-
dosen angenommen. 

Der Nachweis von IgM-Antikörpern zusam-
men mit länger anhaltenden IgG-Antikörpern 
wird gemäß Falldefinition als Bestätigung einer 
akuten Infektion gewertet. Nach einer Impfung 
können IgM-Antikörper jedoch bis zu 8 Monate 
persistieren. Findet die serologische Diagnose der 
Erkrankung daher in den Monaten nach einer 
Impfung statt, kann eine Fehldiagnose nicht si-
cher ausgeschlossen werden. Zudem hat eine in 
Bayern durchgeführte Studie gezeigt, dass sich 
FSME-Diagnosen bei Personen mit vorausgegan-
genen Impfungen durch weitere Untersuchungen 
in einem spezialisierten Labor häufig nicht bestä-
tigen lassen. Bei Auftreten einer Infektion trotz 
Impfung zeigt der Verlauf der FSME-spezifischen 
Antikörper ein charakteristisches Muster, das 
durch geeignete Diagnosemethoden untersucht 
werden kann. Eine FSME-Diagnose bei Personen 
mit FSME-Impfanamnese sollte daher immer mit-
tels einer akuten und einer konvaleszenten Serum-
probe durch ein spezialisiertes Labor bestätigt 
werden. 

Von den 348 übermittelten FSME-Erkrankun-
gen hatten 328 (94 %) Angaben zum Impfstatus. 
Davon wurden 33 (10 %) als geimpft und 295 
(90 %) als nicht geimpft übermittelt. Von den 33 

geimpften Erkrankten lagen bei 22 (67 %) die 
 Angaben zur Anzahl der Impfungen und zum Da-
tum der letzten Impfung vollständig vor, sodass 
der Immunschutz bewertet werden konnte. Es 
wurden 18 Personen (82 %) als unzureichend ge-
impft eingestuft (5 Erkrankungen mit einer Impf-
dosis, 8 Erkrankungen mit 2 Impfdosen, 3 Erkran-
kungen mit 3 Impfdosen und 2 Erkrankungen mit 
mehr als 3 Impfdosen (s. Abb. 6.12.4)). Von den 
Erkrankten, die mehr als eine Impfdosis erhalten 
haben, betrug bei 3 Erkrankten (mit 2 Impfungen) 
der zeitliche Abstand zwischen der letzten Imp-
fung und dem Erkrankungsbeginn < 21 Tage (5, 19 
und 17 Tage) und es kann deshalb von keinem aus-
reichenden Schutz ausgegangen werden. In den 
restlichen 10 Fällen, die mehr als eine Impfung 
erhalten haben, war der Abstand zwischen letzter 
Impfung und Erkrankungsbeginn zu lang (Details 
s. Abb. 6.12.4). 

Von den geimpften Personen wurden 4 (18 %) 
als vollständig geimpft eingestuft. Bei zwei Fällen, 
die 3 Impfdosen erhalten hatten, lag die letzte Imp-
fung < 3 Jahre vor der Erkrankung; diese wurden 
daher als wahrscheinliche Impfdurchbrüche ein-
gestuft. Beide hatten keine ZNS-Symptomatik, 
eine Person war auf Grund der Erkrankung hospi-
talisiert. Ebenfalls als wahrscheinliche Impfdurch-
brüche eingestuft wurden 2 weitere Personen mit 
4 Impfdosen, bei denen die letzte Impfdosis weni-
ger als 3 Jahre zurück lag. Bei beiden Fällen wurde 
eine ZNS-Symptomatik angegeben (einmal Me-
ningitis, einmal Enzephalitis).

Datenqualität 
Die Vollständigkeit der Angaben ist insgesamt 
hoch. Zur Beurteilung des Impfschutzes fehlen 
jedoch bei 33 % der als geimpft übermittelten Er-
krankungen wichtige Angaben wie z. B. das Impf-
datum, die Anzahl der Impfungen oder der Erkran-
kungsbeginn, ohne die der Impfstatus nicht 
beurteilt werden kann. Ferner fehlt bei 9 % der 341 
übermittelten Fälle ohne Auslandsbezug die Anga-
be des Infektionslandkreises, die für die Erstellung 
der jährlichen Karte der FSME-Risikogebiete uner-
lässlich ist. 

Fazit 
Die Anzahl übermittelter FSME-Erkrankungen hat 
im Vergleich zum Vorjahr um 59 % zugenommen; 
sie unterliegt seit ihrer Erfassung stärkeren 
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Schwankungen. Die Gründe sind vermutlich mul-
tifaktoriell: klimatische und ökologische Faktoren 
beeinflussen sowohl die Aktivität und den Lebens-
zyklus der Zecken als auch die Population der 
Wirtstiere. Das Freizeitverhalten der Menschen 
beeinflusst das Risiko, mit Zecken in Berührung 

zu kommen, und wird ebenfalls von der Wetterlage 
als auch durch Veränderungen des Lebensstils be-
einflusst. Nicht zuletzt können die Erkrankungs-
zahlen auch durch das Bewusstsein für die Krank-
heit sowie durch das Meldeverhalten beeinflusst 
sein. 

Abb. 6.12.4: 
Übermittelte FSME-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 348)
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Hervorzuheben bleibt noch, dass die Mehrzahl al-
ler übermittelten FSME-Erkrankungen ungeimpft 
oder unvollständig geimpft war und mit hoher 
Wahrscheinlichkeit durch einen zeitgerechten voll-
ständigen Impfschutz hätte vermieden werden 
können. 
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6.13 Giardiasis 

Kurzbeschreibung 
Die Infektion mit dem weltweit verbreiteten Dünn-
darmparasiten Giardia lamblia kann unauffällig 
verlaufen, aber auch zu lang andauernden und 
über Jahre wiederkehrenden Durchfällen und 
Oberbauchbeschwerden mit Gewichtsabnahme 
sowie ausgeprägtem Meteorismus führen. Im Mel-
desystem werden jedoch nur die akuten Infektio-
nen erfasst und veröffentlicht. Der Parasit wird 
fäkal-oral durch direkten Kontakt, Nahrungsmittel 
oder Trinkwasser übertragen. 

Falldefinition 
Die Falldefinition für Giardiasis wurde 2015 ange-
passt. Seitdem erfüllt auch der Nukleinsäurenach-
weis (z. B. PCR) die Kriterien für die labordiagnos-
tische Bestätigung. Die nachfolgende Auswertung 
bezieht sich auf Fälle, die die Referenzdefinition 
erfüllen (s. Tab. 6.13.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 3.484 Erkrankungen an Gi-
ardiasis übermittelt, 116 (3 %) weniger als im Vor-
jahr. Entsprechend sank die Gesamtinzidenz auf 
4,2 Erkrankungen pro 100.000 Einwohner leicht 
gegenüber dem Vorjahr (4,4).

Geografische Verteilung 
Nach Bundesländern variierten die Inzidenzen 
zwischen 1,9 Erkr./100.000 Einw. in Niedersach-
sen und 11 Erkr./100.000 Einw. in Berlin 
(s. Abb. 6.13.1). Über dem Niveau der bundeswei-
ten Inzidenz von 4,2 lagen außer Berlin auch 
Hamburg (7,9), Sachsen (7,1) und Mecklenburg-
Vorpommern (5,5). 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 3.484
▶  Höchste altersspezifische Inzidenzen bei  

2- bis 3-jährigen Kindern
▶ Männliche Personen erkrankten häufiger 
▶  50 % der Infektionen im Ausland erworben
▶  Seit 2011 kontinuierliche Abnahme der Fall-

zahlen
▶ 45 Ausbrüche mit 114 Erkrankungen
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Bei 2.264 Erkrankungen (65 %) lagen Anga-
ben zum wahrscheinlichen Infektionsland vor 
(Mehrfachnennungen möglich). Von 2.325 Nen-
nungen betrafen 50 %, wie im Vorjahr, Deutsch-

land. Am häufigsten genannte, nicht-deutsche 
wahrscheinliche Infektionsländer waren Indien 
(211 Nennungen), Tansania (52), Thailand (49), 
Spanien (46) und Italien (37) (s. Tab. 6.13.2). 

Tab. 6.13.1: 
Übermittelte Giardiasis-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 19 0 % 11 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 3.581 51 % 3.473 75 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 1.173 17 % 404 9 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 2.192 31 % 755 16 %

alle 6.965 100 % 4.643 100 %

Referenzdefinition (B+C) 3.600 52 % 3.484 75 %

Abb. 6.13.1: 
Übermittelte Giardiasis-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 3.484) im Vergleich mit den Vorjahren
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Demografische Verteilung 
Mit 7,3 und 7,7 Erkr./100.000 Einw. traten die 
höchsten altersspezifischen Inzidenzen bei den 2- 
und 3-jährigen Kindern auf (s. Abb. 6.13.2). Ein 
zweiter Inzidenzgipfel war in den Altersgruppen 

von 20 bis 29 Jahren zu verzeichnen. Männliche 
Personen erkrankten insgesamt häufiger (5,1 
Erkr./100.000 Einw.) als weibliche (3,4); besonders 
stark war dieser Unterschied bei Erwachsenen im 
Alter von 40 bis 59 Jahren und bei Heranwachsen-
den im Alter von 10 bis 14 Jahren. Anders bei Kin-
dern im Alter von 2 Jahren, hier erkrankten mehr 
Mädchen als Jungen. 

Ausbrüche
Es wurden 45 (2015: 56) Ausbrüche übermittelt. 
Die Gesamtzahl der in Ausbrüchen übermittelten 
Giardiasis-Erkrankungen betrug 114 (2015: 153). 
Der größte Ausbruch umfasste 7 Erkrankungen 
und wurde aus Berlin übermittelt. Genauere Infor-
mationen zum Infektionsumfeld liegen nicht vor. 
Zwei weitere Ausbrüche umfassten je 5 Erkrankun-
gen. Einer davon ereignete sich in einer Unter-
kunft für Asylsuchende, der zweite wurde ohne 
genauere Informationen zum Infektionsumfeld 
übermittelt.

Datenqualität 
Seit Einführung des IfSG ist bei allen labordiag-
nostisch bestätigten Giardiasis-Erkrankungen der 
Anteil der Fälle, die ausschließlich durch Mikros-
kopie diagnostiziert wurden, zu Gunsten der An-
wendung von sensitiveren Antigentests zurückge-
gangen. Seit der Anpassung der Falldefinition 2015 

Tab. 6.13.2: 
Übermittelte Giardiasis-Erkrankungen nach Infektionsland, 
Deutschland, 2016 (Mehrfachnennungen möglich, 2.264 
Erkrankungen, bei denen mindestens ein Infektionsland 
genannt wurde)

Infektionsland Nennungen Anteil

Deutschland 1.154 50 %

Indien 211 9 %

Tansania 52 2 %

Thailand 49 2 %

Spanien 46 2 %

Italien 37 2 %

Kolumbien 32 1 %

Türkei 29 1 %

Indonesien 27 1 %

Peru 24 1 %

Andere 664 29 %

Summe 2.325 100 %

Abb. 6.13.2: 
Übermittelte Giardiasis-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 3.472)
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werden außerdem Erkrankungen berücksichtigt, 
die mittels des sensitiven Nukleinsäurenachweises 
(z. B. PCR) diagnostiziert wurden. Es ist zu erwar-
ten, dass diese Nachweismethode in den kommen-
den Jahren weiter an Bedeutung gewinnt. Im Jahr 
2016 wurden folgende Nachweismethoden ange-
geben: 62 % Antigentest, 22 % Mikroskopie, 6,2 % 
PCR sowie 10 % Kombination von Antigentest und 
Mikroskopie, 0,2 % Kombination von Mikroskopie 
und PCR und außerdem 0,1 % Kombination von 
Antigentest und PCR. 
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6.14  Haemophilus influenzae, 
 invasive Infektion 

Kurzbeschreibung 
Bakterien der Spezies Haemophilus influenzae ver-
ursachen insbesondere invasive Erkrankungen wie 
Entzündungen der Hirnhaut, des Kehlkopfdeckels, 
des Knochen- und Muskelgewebes sowie Blutver-
giftungen. Die Übertragung erfolgt durch Tröpf-
chen oder direkten Kontakt. Haemophilus influen-
zae können als bekapselte (Kapseltypen a bis f ) 
oder unbekapselte Bakterien auftreten. Da sich die 
Impfung nur gegen den Kapseltyp b (Hib) richtet, 
ist für die Einschätzung der Wirksamkeit der 
 Impfung und möglicher Auswirkungen auf die 
Kapseltypenverteilung eine Typisierung notwen-
dig. Anhand der Typisierung können bekapselte 
(»typisierbare«) von unbekapselten (»nicht typi-
sierbare«) Stämmen unterschieden werden. Gegen 
den Kapseltyp b wird in Deutschland seit 1990 
eine Schutzimpfung im Säuglings- und Kleinkind-
alter empfohlen. 

Falldefinition 
Im Rahmen des IfSG sind nur die invasiven Infek-
tionen meldepflichtig, die durch Nachweis von 
Haemophilus influenzae in Blut oder Rückenmark-
flüssigkeit (Liquor) diagnostiziert werden. Seit 
2015 erfüllen neben der Falldefinitionskategorie B 
und C auch alle weiteren labordiagnostisch nach-
gewiesenen Infektionen unabhängig vom klini-
schen Bild die Referenzdefinition (Falldefinitions-
kategorien D und E). Für das Jahr 2016 wurden 105 
Fälle (17 %) nach der alten und 530 Fälle (83 %) 
nach der neuen Falldefinition erfasst und übermit-
telt. Im Jahr 2015 wurden dagegen noch 70 % in 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 622
▶  Seit Jahren deutliche Zunahme der Fallzah-

len
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 5 Jah-

ren und Erwachsenen über 59 Jahren
▶  Häufigste Symptome sind Fieber (67 %), 

Lungenentzündung (59 %) und Sepsis (29 %)
▶  Zwei Drittel (68 %) der Fälle mit Kapseltypi-

sierung werden durch unbekapselte Stäm-
me (NTHi) verursacht
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einer alten Falldefinitionsversion erfasst und über-
mittelt. Mit Abstand die häufigste übermittelte 
Falldefinitionskategorie waren klinisch-labordiag-
nostisch bestätigte Erkrankungen (Kategorie C) 
(87 %), deren Anteil im Vergleich zum Vorjahr 
konstant blieb (2015: 89 %). Die nachfolgende Aus-
wertung bezieht sich auf Fälle, die die Referenzde-
finition erfüllen (s. Tab. 6.14.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurde mit 622 invasiven Haemophi-
lus-influenzae-Infektionen die höchste Zahl seit Be-
ginn der Meldepflicht übermittelt und der seit 2007 
(93 Fälle) beobachtete Trend steigender Fallzahlen 
bestätigt. Die Fallzahlen zeigten wie in den Vorjah-
ren einen saisonalen Verlauf mit den niedrigsten 
Fallzahlen jeweils im III. Quartal (s. Abb. 6.14.1). 

Tab. 6.14.1: 
Übermittelte Haemophilus-influenzae-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016.

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch-epidemiologisch (B) 0 0 % 0 0 0 0 % 0 0

klinisch-labordiagnostisch (C) 534 89 % 367 167 554 87 % 92 462

labordiagnostisch bei nicht  
erfülltem klinischen Bild (D)

22 4 % 19 3 28 4 % 7 21

labordiagnostisch bei unbe-
kanntem klinischen Bild (E)

42 7 % 30 12 53 8 % 6 47

alle 598 100 % 416 182 635 100 % 105 530

Referenzdefinition B+C, B+C+D+E B+C B+C+D+E B+C, B+C+D+E B+C B+C+D+E

549 92 % 367 182 622 98 % 92 530

Abb. 6.14.1: 
Übermittelte Haemophilus-influenzae-Fälle nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016
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Geografische Verteilung 
Die bundeslandspezifische Inzidenz lag zwischen 
0,6 und 1,5 Fällen pro 100.000 Einwohner bei einer 
bundesweiten Inzidenz von 0,8 (Median der Vorjah-
re: 0,5). Fälle wurden in allen Bundesländern ver-
zeichnet. In allen Bundesländern lag die Inzidenz 
höher als im Median der Vorjahre, vor allem in Sach-
sen, Brandenburg und Bremen wurden verglichen 
mit den Jahren zuvor im Jahr 2016 mehr als doppelt 
so hohe Inzidenzen beobachtet (s. Abb. 6.14.2). Für 
337 Fälle (54 %) wurde mindestens ein wahrschein-
liches Infektionsland übermittelt; 99 % der Nen-
nungen entfielen auf Deutschland.

Demografische Verteilung 
An einer invasiven Haemophilus-influenzae-Infek-
tion erkrankten vor allem Säuglinge und Kleinkin-
der im Alter < 5 Jahren und ältere Menschen > 59 

Jahre (s. Abb. 6.14.3). Etwa 6 % (n = 40) der über-
mittelten Fälle betrafen Kinder unter 5 Jahren, 
während fast Dreiviertel (73 %; n = 452) der Fälle bei 
Erwachsenen > 59 Jahre auftraten. Mit steigendem 
Alter nahm die Infektionshäufigkeit bei den alten 
Menschen deutlich zu und stieg von 0,9 Fäl-
len/100.000 Einw. bei den 60- bis 69-Jährigen 
über 1,9 bei den 70- bis 79-Jährigen auf 4,4 bei den 
> 79-Jährigen an. Lag die Gesamtinzidenz bei den 
> 69-Jährigen im Jahr 2006 noch bei 0,4 Fäl-
len/100.000 Einw., waren es im Jahr 2016 bereits 
2,8. Dagegen stieg die Inzidenz bei < 5-Jährigen im 
gleichen Zeitraum nur moderat von 0,8 auf 1,1.

Obwohl das Geschlechterverhältnis generell 
ausgewogen war (Inzidenz Männer 0,79 und Frau-
en 0,73), fällt insbesondere bei Jungen im Alter < 4 
Jahren und Männern ab dem Alter ≥ 70 Jahren eine 
höhere Inzidenz auf (s. Abb. 6.14.3). 

Abb. 6.14.2: 
Übermittelte Haemophilus-influenzae-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 622) im Vergleich mit den Vorjahren
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Nachgewiesene Erreger 
Der Anteil der Fälle mit Angaben zur Typisierung 
nimmt seit Jahren stetig zu. Für das Jahr 2016 lag 
bei 65 % (n = 402) der Fälle ein Hinweis auf eine 
durchgeführte Typisierung vor, davon wurde je-
doch bei 92 Fällen (23 %) das Typisierungsergebnis 
mit »– andere/sonstige –« nicht weiter spezifiziert. 
Bei 310 Fällen wurde das spezifische Typisierungs-
ergebnis angegeben. Dabei handelte es sich in 29 
Fällen (9,6 %) um den impfpräventablen Typ b, 
44-mal (14 %) wurde der Typ f, 4-mal (1,3 %) der 
Typ e, jeweils 2-mal der Typ a und c (je 0,65 %) und 
17-mal (5,5 %) der Typ non-b angegeben; 212-mal 
(68 %) wurde ein nicht typisierbarer Stamm 
(NTHi) gefunden. 

Klinische Aspekte 
Angaben zum klinischen Bild lagen bei 553 (89 %) 
Erkrankungen vor. Die am häufigsten übermittel-
ten Symptome waren (bei Mehrfachnennung) Fie-
ber in 370 Fällen (67 %), Lungenentzündung in 325 
Fällen (59 %) und ein septisches Krankheitsbild in 
163 Fällen (29 %). Daneben traten 28-mal Nacken-
steifigkeit (5,1 %) auf und 23-mal Sinusitiden 
(4,2 %) auf.

Es wurden 25 Todesfälle (4,0 %) durch invasi-
ve Haemophilus-influenzae-Infektionen übermit-
telt. 2 Todesfälle betrafen einen 2-jährigen und ei-
nen 3-jährigen Jungen. Von den beiden Todesfällen 
war der 2 Jahre alte Junge ungeimpft. In der Kap-
seltypisierung konnte eine Infektion mit Kapseltyp 
b nachgewiesen werden. Dieser Todesfall wäre mit 
einer altersentsprechenden Impfung vermutlich 
vermeidbar gewesen. Der 3-jährige Junge war mit 
3 Impfungen mit dem Kombinationsimpfstoff im 
ersten Lebensjahr nicht altersentsprechend ge-
impft, eine spezifische Kapseltypisierung wurde 
nicht vorgenommen. Die übrigen Todesfälle waren 
zwischen 61 bis 98 Jahre alt; das mediane Alter 
betrug 80 Jahre. 

Impfstatus 
Die Impfung gegen den Kapseltyp b ist bereits im 
ersten Lebensjahr allgemein empfohlen: In Abhän-
gigkeit vom verwendeten Impfstoff (monovalenter 
Impfstoff bzw. Kombinationsimpfstoff) gehören 2 
(oder 3) Impfstoffdosen im Alter von 2, (3) und 4 
Monaten sowie eine Boosterdosis im Alter von 11 
bis 14 Monaten zur Grundimmunisierung. Für Pa-
tienten mit einem erhöhten Risiko für invasive 

Abb. 6.14.3: 
Übermittelte Haemophilus-influenzae-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 622)
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Haemophilus-influenzae-Infektionen, wie z. B. auf-
grund funktioneller oder erworbener Asplenie, ist 
eine Impfstoffdosis empfohlen, wenn bisher noch 
nicht gegen Hib geimpft wurde. 

Für die Auswertung des Impfstatus werden 
mit der Anzahl der erhaltenen Impfstoffdosen so-
wie der Art und dem Datum der letzten Impfung 
Angaben benötigt, die zuverlässig nur einer Arzt-
dokumentation wie z. B. dem Impfpass des Patien-
ten zu entnehmen sind. Außerdem gehört die 
 Ermittlung des Kapseltyps zur Bewertung des 
möglichen Impfschutzes. 

Da die Impfung erst seit 1990 verfügbar ist, 
wurde die Auswertung des Impfstatus auf die 61 
erkrankten Personen im Alter von 0 bis 26 Jahren 
beschränkt. 

Von den 61 Personen in dieser Altersgruppe 
waren 18 geimpft und 30 ungeimpft; 13 Fälle waren 
ohne Angabe zum Impfstatus. Von den 18 Geimpf-
ten lagen für 10 ausreichende Angaben (Alter bei 
letzter Impfung, Anzahl der Impfungen und Art 
des Impfstoffes wenn Alter bei letzter Impfung  
< 1 Jahr und Anzahl der Impfungen < 4) zur Aus-
wertung vor: 8 von ihnen waren vollständig ge-
impft. Für 3 der 8 vollständig geimpften Personen 
lagen Informationen zum Kapseltyp vor. Einmal 
handelte es sich dabei um den Kapseltyp b und 
damit um einen Impfdurchbruch. Dieser Fall be-
traf einen 3 Jahre alten Jungen mit Symptomen von 
Fieber, Kopfschmerzen und Nackensteifigkeit. Bei 
den anderen beiden Fällen handelte es sich um 
nicht typisierbare Isolate (NTHi).

Datenqualität 
Die Vollständigkeit und Korrektheit der Angaben 
zum Impfstatus bei Kindern und Jugendlichen ha-
ben sich etwas verbessert. Die Kapseltypisierung 
wird aber weiterhin zu wenig durchgeführt oder 
die Ergebnisse werden nicht immer übermittelt. 
Da die Impfung nur gegen den Typ b schützt, kön-
nen Impfdurchbrüche nur anhand vollständiger 
Angaben zum Impfstatus und Kapseltyp erkannt 
werden. Außerdem wird nur mithilfe von Typisie-
rungsergebnissen sichtbar, ob es zu einer Verände-
rung im Auftreten von Kapseltypen kommt. Bei 
Meldungen des Nachweises von Haemophilus influ-
enzae aus Laboren sollten Gesundheitsämter im-
mer eine Stammeinsendung an das Nationale 
 Referenzzentrum für Meningokokken und Haemo-
philus influenzae zur Typisierung erbitten. Bei allen 

vorliegenden Typisierungsbefunden sollte eine 
Rücksprache mit dem Nationalen Referenzzent-
rum für Meningokokken und Haemophilus influen-
zae erfolgen, um zeitnah vollständige und korrekte 
Angaben zum Kapseltyp ermitteln zu können. 

Fazit 
Invasive Haemophilus-influenzae-Infektionen ge-
hören weiterhin zu den eher seltenen meldepflich-
tigen Ereignissen, auch wenn ihre Zahl in den 
letzten Jahren weiter kontinuierlich angestiegen 
ist. Wie in den Vorjahren ist bei den über 69-Jähri-
gen weiterhin ein Anstieg der Fallzahlen zu ver-
zeichnen (368 Fälle 2016 gegenüber 323 Fälle 
2015). Da bisher noch von zu wenigen Fällen der 
Kapseltyp untersucht wurde, lässt sich derzeit 
nicht feststellen, ob mit der Zunahme der Fallzah-
len eine Änderung des Erregerspektrums einher-
geht. Da Kinder und Jugendliche nach wie vor nur 
äußerst selten erkranken und vorliegende Typisie-
rungsergebnisse überwiegend Nicht-b-Erregerty-
pen zeigen, lassen die vorhandenen Angaben den 
Schluss auf einen wirksamen Schutz durch die für 
alle Säuglinge und Kleinkinder empfohlene Hib-
Impfung zu. 
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6.15 Hantavirus-Erkrankung

Kurzbeschreibung 
Hantaviren sind behüllte RNA-Viren, die zur Fami-
lie der Bunyaviridae gehören. Die Viren lassen sich 
aufgrund von Nukleokapsidproteinen serologisch 
2 Gruppen zuordnen, der Hantaan-Gruppe und 
der Puumala-Gruppe. Zur Hantaan-Gruppe gehö-
ren unter anderem das Hantaan-Virus und das 
Dobrava-Virus und zur Puumala-Gruppe unter 
anderem das Puumala-Virus. Die Viren werden 
von infizierten Nagetieren über Speichel, Urin und 
Kot ausgeschieden. In Deutschland sind dies v. a. 
für Puumala-Infektionen die Rötelmaus und für 
Dobrava-Infektionen die Brand- und die Gelbhals-
maus. Die Übertragung auf den Menschen erfolgt 
durch die Inhalation virushaltiger Aerosole, durch 
den Kontakt der verletzten Haut mit kontaminier-
tem Staub oder durch Bisse. Die Infektion führt in 
Abhängigkeit vom Virustyp zu verschieden schwe-
ren Krankheitsbildern bis hin zu lebensbedrohen-
den, fieberhaften Verläufen mit massiver Blu-
tungsneigung. Typisch für die Infektion mit in 

Deutschland vorkommenden Hantaviren ist die 
Nierenbeteiligung. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf die Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.15.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 281 Erkrankungen, d. h. etwa 
zwei Drittel weniger als im Vorjahr, übermittelt. 
Dies entspricht 0,3 Erkrankungen pro 100.000 
Einwohner. Die Mehrzahl der Fälle (68 %) trat in 
der zweiten Jahreshälfte auf (s. Abb. 6.15.1). 

Die Dichte der Nagetierpopulationen, die das 
Reservoir für Hantaviren bilden, ist erheblichen 
jährlichen Schwankungen unterworfen. Eine Zu-
nahme der Populationsdichte tritt in mehrjährigen 
Zyklen auf und wird u. a. durch klimatische Fakto-
ren sowie das Nahrungsangebot (Buchenmast im 
jeweiligen Vorjahr) beeinflusst. 

Geografische Verteilung 
Die geografische Verteilung der Hantavirus-Er-
krankungen wird vor allem durch die regionale 
Verbreitung infizierter Reservoirtiere bestimmt. 
Die Inzidenz lag im Jahr 2016 in Mecklenburg-
Vorpommern und Niedersachsen (jeweils 0,7 
Erkr./100.000 Einw.), Baden-Württemberg (0,6) 
und Nordrhein-Westfalen (0,5) über dem bundes-
weiten Mittelwert von 0,3 Erkr./100.000 Einw.

Bei 238 Erkrankungen (85 %) wurden Anga-
ben zum wahrscheinlichen Infektionsland ge-
macht. Von insgesamt 243 Nennungen entfielen 
229 (94 %) auf Deutschland. Des Weiteren wurden 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 281
▶  Extreme Schwankungen der Fallzahl von 

Jahr zu Jahr möglich
▶ Letztes großes Ausbruchsjahr: 2012
▶  Die meisten Infektionen wurden in Deutsch-

land erworben
▶  Höchste Inzidenz bei Männern mittleren 

Alters

Tab. 6.15.1: 
Übermittelte Hantavirus-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 0 0 % 0 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 829 95 % 281 94 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 13 1 % 7 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 33 4 % 10 3 %

alle 875 100 % 298 100 %

Referenzdefinition (B+C) 829 95 % 281 94 %
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Polen und Österreich (jeweils 2-mal) sowie 5 weite-
re europäische Länder (je einmal) genannt. Zudem 
wurden Syrien und die Türkei je einmal angegeben.

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz war in der Altersgruppe der 40- bis 
49-Jährigen am höchsten (0,7 Erkr./100.000 

Einw.). Bei unter 15-Jährigen war die Erkrankung 
vergleichsweise selten (1 % der Fälle, Inzidenz: 
0,03). Die Erkrankten waren überwiegend (68 %) 
männlichen Geschlechts; die höchste Inzidenz 
(0,88) wurde für die 40- bis 49-jährigen Männer 
errechnet (s. Abb. 6.15.2). 

Abb. 6.15.1: 
Übermittelte Hantavirus-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016
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Abb. 6.15.2: 
Übermittelte Hantavirus-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 281)
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Nachgewiesene Erreger 
Für 265 Erkrankungen wurden Angaben zum 
Serotyp gemacht, wobei die Hantavirus-Spezies für 
111 Erkrankungen nicht vorlag. Unter den Erkran-
kungen mit Speziesangabe entfielen 136 (88 %) auf 
das Puumala-Virus und 18 (12 %) auf das Dobrava-
Virus. Die Hälfte (50 %) der Dobrava-Virus-Infek-
tionen wurde aus Mecklenburg-Vorpommern 
übermittelt. 

Klinische Aspekte 
Bei 206 Erkrankten (73 %) wurde eine Nierenfunk-
tionsstörung, das Leitsymptom der Hantavirus-
Erkrankung in Deutschland, angegeben. Es wur-
den keine Todesfälle im Zusammenhang mit einer 
Hantavirus-Erkrankung übermittelt. 

Datenqualität 
Bei den Angaben zur Virusspezies ist zu berück-
sichtigen, dass serologisch eine starke Kreuzreak-
tivität zwischen den einzelnen Spezies besteht und 
die hier präsentierten Daten nur einen ungefähren 
Anhalt für die Verteilung der Virustypen unter den 
übermittelten Fällen geben können. 

Fazit 
Im Vergleich zu den Vorjahren wurden 2016 nur 
wenige Hantavirus-Fälle übermittelt. Zum Ende 
des Jahres stieg die Anzahl der übermittelten Fälle 
wieder leicht an.
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6.16 Hepatitis A

Kurzbeschreibung 
Das Hepatitis-A-Virus verursacht eine akute Leber-
entzündung mit den klinischen Zeichen einer 
Gelbsucht. Das Virus wird mit dem Stuhl aus-
geschieden und durch direkten Kontakt, verunrei-
nigte Nahrungsmittel oder verunreinigtes Trink-
wasser übertragen. In Ländern mit niedrigem 
Hygienestandard ist die Durchseuchung schon im 
Kindesalter sehr hoch. Nach einer Infektion ver-
bleibt eine lebenslange Immunität. In Europa und 
Nordamerika kam es in den letzten Jahrzehnten zu 
einem kontinuierlichen Rückgang der Infektions-
häufigkeit, so dass hier immer weniger Jugend-
liche und Erwachsene eine Immunität besitzen. 
Eine Schutzimpfung steht zur Verfügung. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.16.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 736 Hepatitis-A-Erkrankun-
gen übermittelt, 119 (14 %) weniger als im Vorjahr 
sowie die zweitniedrigste Anzahl seit 2001. Insge-
samt hat die Anzahl der übermittelten Hepatitis-A-
Erkrankungen seit 2001 um 62 % abgenommen. 
Die bundesweite Inzidenz für Hepatitis A ist im 
Vergleich zum Vorjahr leicht auf 0,9 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner gesunken. 

Die Erkrankungszahlen zeigten im Jahr 2016 
im Vergleich zu den Vorjahren einen weniger aus-
geprägten saisonalen Verlauf mit einem leichten 
Anstieg in den Monaten September bis Dezember. 
Dieser Anstieg spiegelt – verzögert durch die bis zu 
50 Tage lange Inkubationszeit – die vermehrte 
 Reiseaktivität und das damit verbundene erhöhte 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 736
▶  Seit mehreren Jahren deutlich abnehmende 

Fallzahlen
▶  43 Ausbrüche mit 116 Erkrankungen
▶ Männern häufiger betroffen als Frauen
▶  Eine wirksame Schutzimpfung steht zur 

Verfügung
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Infektionsrisiko in den Sommer- und Herbst-
monaten wider (s. Abb. 6.16.1). Der Rückgang der 
Hepatitis-A-Erkrankungen in den Monaten Januar 
bis April ist u.a. auf den Rückgang der in Deutsch-
land ankommenden Asylsuchenden zurückzu-
führen. 

Geografische Verteilung 
Die Inzidenz lag in den Bundesländern Berlin, 
Hamburg, Sachsen-Anhalt, Nordrhein-Westfalen, 

Hessen und Rheinland-Pfalz über dem bundeswei-
ten Durchschnitt. Ein Rückgang der Inzidenz im 
Vergleich zu den Vorjahreswerten war vor allem in 
Bremen (Rückgang um 76 %), Niedersachsen 
(27 %) und dem Saarland (26 %) zu beobachten. 
Größere Anstiege im Vergleich zu den Vorjahren 
waren in Mecklenburg-Vorpommern (Anstieg um 
56 %), Berlin (19 %), Bayern (15 %), Sachsen-Anhalt 
und Schleswig-Holstein (je 13 %) bemerkbar 
(s. Abb. 6.16.2). 

Tab. 6.16.1: 
Übermittelte Hepatitis-A-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 11 1 % 8 1 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 844 74 % 728 68 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 112 10 % 147 14 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 175 15 % 186 17 %

alle 1.142 100 % 1.069 100 %

Referenzdefinition (B+C) 855 75 % 736 69 %

Abb. 6.16.1: 
Übermittelte Hepatitis-A-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2016 (n = 736) im Vergleich mit den Vorjahren
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Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land wurden bei 478 Erkrankungen (65 %) über-
mittelt. Von den 492 Nennungen zum wahrschein-
lichen Infektionsland (Mehrfachnennungen waren 
möglich) entfielen 331 (67 %) auf Deutschland 
(s. Tab. 6.16.2). Die am häufigsten genannten aus-
ländischen Infektionsländer waren Spanien (16 
Nennungen) und Pakistan (13), gefolgt von Afgha-
nistan, Ägypten, Marokko und Syrien (je 8). 

Demografische Verteilung 
Die altersspezifische Inzidenz war bei Jungen und 
Männern bis zum Alter von 29 Jahren sowie bei 
Mädchen bis 9 Jahren am höchsten (s. Abb. 6.16.3). 
Wie in den Vorjahren lag bei beiden Geschlechtern 
der Gipfel bei den 5- bis 9-Jährigen. Dabei ist zu 
bedenken, dass die Inzidenz der Hepatitis-A-Virus-

Infektionen im Kindesalter eher unterschätzt wird, 
da insbesondere Kleinkinder in der Regel gar nicht 
oder weniger schwer erkranken. Jungen bzw. Män-
ner waren in fast allen Altersgruppen stärker be-
troffen als Mädchen und Frauen, außer bei den 5- 
bis 9- und den 60- bis 69-Jährigen. Insgesamt 
ergab sich zwischen den Geschlechtern ein merk-
licher Unterschied in der Inzidenz (weibliche Per-
sonen: 0,7 und männliche Personen: 1,0  Erkr./ 
100.000 Einw.). 

Klinische Aspekte 
Im Jahr 2016 wurden 2 Todesfälle infolge einer 
Hepatitis-A-Erkrankung übermittelt. Betroffen wa-
ren eine Frau im Alter von 85 Jahren sowie ein 
75-jähriger Mann. 

Abb. 6.16.2: 
Übermittelte Hepatitis-A-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 736) im Vergleich mit den Vorjahren
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Impfstatus 
Es stehen sowohl monovalente Hepatitis-A-Impf-
stoffe als auch Kombinationsimpfstoffe gegen 
 Hepatitis A und Hepatitis B bzw. Hepatitis A und 
Typhus zur Verfügung. In Abhängigkeit vom 
 verwendeten Impfstoff gehören eine bzw. 2 oder 3 
Dosen zu einer vollständigen Grundimmunisie-
rung. Nach der ersten Impfdosis mit monovalen-
tem Impfstoff sind bei mindestens 95 % der Ge-
impften entsprechende Antikörper nachweisbar. 
Schützende Antikörper entstehen bei den meisten 
Geimpften 12 bis 15 Tage nach der ersten Impfdo-
sis. In Anbetracht der langen Inkubationszeit kann 
die Impfung daher auch noch kurz vor einer Reise 
in ein Endemiegebiet und sogar kurz nach einer 
Exposition sinnvoll sein. 

Bei 609 (83 %) der 736 übermittelten Erkran-
kungen lagen Angaben zum Impfstatus vor 
(s. Abb. 6.16.4). Von diesen wurden 553 (91 %) als 
ungeimpft übermittelt. Bei 56 Personen wurde 
eine Hepatitis-A-Erkrankung trotz Impfung ange-
geben: 2 Personen hatten 4 bzw. 3 Impfdosen, 9 
hatten 2 Impfdosen und 33 hatten nur eine Impf-
dosis erhalten. Für 12 weitere Personen war die 
Anzahl der Impfdosen unbekannt. Insgesamt la-
gen ausreichende Angaben zu Impf- und Erkran-

Tab. 6.16.2: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Hepatitis-A-Erkrankungen, Deutschland, 2016  
(Mehrfachnennungen möglich, 478 Erkrankungen,  
bei denen mindestens ein Infektionsland genannt wurde)

Infektionsland Nennungen Anteil

Deutschland 331 67 %

Spanien 16 3 %

Pakistan 13 3 %

Afghanistan 8 2 %

Ägypten 8 2 %

Marokko 8 2 %

Syrien 8 2 %

Rumänien 6 1 %

Bulgarien 6 1 %

Frankreich 4 1 %

Thailand 4 1 %

Andere 80 16 %

Summe 492 100 %

Abb. 6.16.3: 
Übermittelte Hepatitis-A-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 732) 
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kungszeitpunkten sowie Art und Anzahl der Impf-
stoffdosen für 28 Erkrankte vor.

Sechs Patienten, die eine vollständige Grund-
immunisierung erhalten hatten, erkrankten zwi-
schen 2 Monate bis 7 Jahre nach ihrer letzten 
 Impfung an Hepatitis A. Die vorliegenden Infor-
mationen sprechen bei diesen 6 Erkrankungen für 
einen wahrscheinlichen Impfdurchbruch. 

Ausbrüche
Es wurden 43 Ausbrüche von Hepatitis-A-Erkran-
kungen übermittelt, 30 % weniger als im Vorjahr; 
5 davon betrafen 5 oder mehr Erkrankte. Die Ge-
samtzahl der Fälle, die Ausbrüchen zugeordnet 

wurden, betrug 116; dies entspricht 16 % aller über-
mittelten Hepatitis-A-Erkrankungen (2015: 20 %). 

Datenqualität 
Die Informationen zur Anzahl der Impfungen so-
wie Art und Datum der letzten Impfung sind häu-
fig unvollständig. Die Qualität der erhobenen 
Impfangaben wurde bisher nicht systematisch 
überprüft. 

Fazit 
Die Mehrzahl der an Hepatitis A Erkrankten war 
ungeimpft. Ein nicht geringer Anteil der Infektio-
nen wurde im Ausland erworben und hätte mit 

Abb. 6.16.4:  
Übermittelte Hepatitis-A-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 736)

Die Impfung erfolgte offenbar
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bei vollständiger Grundimmunisierung

1 Angaben zu Anzahl der Impfungen, Datum der letzten Impfung, Erkrankungsbeginn oder ggf. Impfstoff lagen nicht vor.
2 Es ist noch nicht vollständig geklärt, ob eine Auffrischimpfung nach z.B. 10 Jahren notwendig ist. Aufgrund mathematischer 
 Modellierung ist aber davon auszugehen, dass schützende Antikörper für mindestens 25 Jahre nach erfolgter Grundimmuni-
 sierung persistieren.

1 Dosis monovalenten Impfstoff
(2. Dosis fehlte) (1)
1 Dosis Kombinationsimpfstoff
(2. bzw 3. Dosis fehlte) (4)

Unvollständig geimpft (5) 

Letzte Impfung > 10 Jahre vor
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hoher Wahrscheinlichkeit bei geplantem Aus-
landsaufenthalt durch einen zeitgerechten voll-
ständigen Impfschutz vermieden werden können.
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6.17 Hepatitis B

Kurzbeschreibung 
Hepatitis B ist eine weltweit beim Menschen vor-
kommende, durch Hepatitis-B-Viren ausgelöste 
Leberentzündung, die vorwiegend sexuell und 
durch Kontakt mit kontaminiertem Blut oder ande-
ren Körperflüssigkeiten übertragen wird. Bei Er-
wachsenen heilt sie meistens aus, kann aber in ca. 
5 bis 10 % der Fälle chronisch verlaufen und in eine 
Leberzirrhose oder ein Leberzellkarzinom überge-
hen. Es gibt eine wirksame Schutzimpfung. 

Falldefinition 
Die Falldefinitionen wurden im Jahr 2015 dahin-
gehend geändert, dass nur noch der direkte He-
patitis-B-Virus-Nachweis die Kriterien für einen 
labordiagnostischen Nachweis erfüllt. Als Be-
stätigungstest für einen HBs-Antigennachweis  
ist der HBe-Antigennachweis hinzugekommen. 
Der Anti-HBc-IgM-Antikörpernachweis, der nach 
den Falldefinitionen bis einschließlich 2014 als al-
leiniger serologischer Marker ausreichte, um die 
labordiagnostischen Kriterien der Falldefinition zu 
erfüllen, ist dagegen entfallen und wird nur noch 
als Zusatzinformationen abgefragt. Unter den Fäl-
len, die nach der neuen Falldefinition erfasst wur-
den, erfüllen seit 2015 nicht nur klinisch-labor-
diagnostisch bestätigte Fälle (C), sondern auch 
labordiagnostisch nachgewiesene Infektionen, bei 
denen das klinische Bild nicht erfüllt (D) oder un-
bekannt ist (E), die Referenzdefinition (Tab. 6.17.1). 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition im Jahr 2016: 

3.006
▶  Seit 2015 deutliche Zunahme der Fallzah-

len, die durch Änderung der Referenzdefi-
nition und die vermehrte Testung von Asyl-
suchenden erklärbar ist

▶  Inzidenzen bei Männern (4,9) deutlich hö-
her als bei Frauen (2,4), am höchsten bei 
15- bis 19-jährigen, männlichen Jugendli-
chen (14)

▶  Am häufigsten genannte Infektionsländer: 
Deutschland (49 %), Äthiopien (7 %), Afgha-
nistan (5 %), Syrien (5 %)

▶ Es gibt eine wirksame Schutzimpfung
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Die beschriebenen Änderungen dienen nicht nur 
der Anpassung an die europäischen Falldefinitio-
nen, sondern zielen auch darauf ab, den aktiven, 
d. h. infektiösen und damit übertragbaren, Hepati-
tis-B-Virus-Infektionen nachzugehen, unabhängig 
von der Ausprägung ihrer Symptomatik. Mit Ein-
führung der neuen Falldefinition steigt die Zahl 
der veröffentlichten Hepatitis-B-Virus-Infektionen, 
wie bereits in 2015, deutlich stärker als in den Jah-
ren zuvor.

Für das Jahr 2016 wurden 629 Fälle (18 %) 
nach der alten und 2.837 Fälle (82 %) nach der 
 neuen Falldefinition erfasst und übermittelt. Von 
letzteren entfielen 2.323 (82 %) auf die Falldefini-
tionskategorien D und E. Der Anteil der klinisch-
labordiagnostisch bestätigten Fälle (C) an allen 
übermittelten Fällen blieb im Vergleich zum Vor-
jahr weitgehend unverändert (20 %; 2015: 19 %) 
(s. Tab. 6.17.1). 

Von den 169 Hepatitis-B-Fällen, die nach der 
alten Falldefinition erfasst wurden und die alte Re-
ferenzdefinition erfüllen, wurden 130 Fälle mit 
näheren Angaben zum Labornachweis übermit-
telt, davon waren 26 (20 %) ausschließlich durch 
anti-HBc-IgM-Nachweis laborbestätigt; diese wür-
den nach der neuen Falldefinition nicht mehr die 
Referenzdefinition erfüllen. Unter den 2.837 He-
patitis-B-Fällen, die nach der neuen Falldefinition 
erfasst wurden, erfolgte der Bestätigungstest in 156 

Fällen mittels HBe-Antigennachweis; diese Fälle 
hätten nach der alten Falldefinition nicht die Refe-
renzdefinition erfüllt.

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 3.466 Hepatitis-
B-Virus-Infektionen übermittelt, 407 weniger als 
im Vorjahr. Von den übermittelten Fällen entspra-
chen 3.006 Fälle (87 %) der Referenzdefinition 
und damit 1.024 mehr als im Vorjahr (s. Tab. 6.17.1). 
Die nachfolgenden Auswertungen beziehen sich 
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen. Die 
Inzidenz der Hepatitis B in Deutschland betrug 3,7 
Infektionen pro 100.000 Einwohner (2015: 2,4). 
Die Fallzahlen waren über das Jahr weitgehend 
konstant, während sie im letzten Jahr vor allem im 
zweiten Halbjahr stark angestiegen waren. Zwi-
schen 2001 und 2009 wurde ein Rückgang der 
übermittelten Hepatitis-B-Infektionen beobachtet. 
Dieser Trend stagnierte mit geringen Schwankun-
gen zwischen 2009 und 2014. Seit 2015 haben die 
Fallzahlen deutlich zugenommen (s. Abb. 6.17.1).

Geografische Verteilung 
Die Inzidenzen in den Bundesländern betrugen 
zwischen 0,7 Infektionen pro 100.000 Einwohner 
in Thüringen und 8,0 in Sachsen. Verglichen mit 
dem Median der Vorjahre nahm die Inzidenz in 
einem Bundesland leicht ab (Bremen), während in 

Tab. 6.17.1: 
Übermittelte Hepatitis-B-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016.  
Differenziert nach Version der Falldefinition bei Erfassung

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch-labordiagnostisch (C) 734 19 % 501 233 683 20 % 169 514

labordiagnostisch bei nicht  
erfülltem klinischen Bild (D)

 
591

 
15 %

 
415

 
176

 
643

 
19 %

 
191

 
452

labordiagnostisch bei unbe-
kanntem klinischen Bild (E)

 
2.548

 
66 %

 
1.476

 
1.072

 
2.140

 
62 %

 
269

 
1.871

alle 3.873 100 % 2.392 1.481 3.466 100 % 629 2.837

Referenzdefinition C, C+D+E C C+D+E C, C+D+E C C+D+E

1.982 51 % 501 1.481 3.006 87 % 169 2.837
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allen übrigen 15 Bundesländern ein Anstieg zu ver-
zeichnen war (s. Abb. 6.17.2). Besonders stark war 
der Anstieg in Sachsen (von 0,9 auf 8,0), Bayern 
(von 1,0 auf 7,3), Mecklenburg-Vorpommern (von 
0,5 auf 2,8), Baden-Württemberg (von 0,6 auf 3,2) 
und Schleswig-Holstein (von 0,6 auf 3,0). 

Bei 718 (24 %) der insgesamt 3.006 Infektio-
nen wurde das wahrscheinliche Infektionsland 
angegeben, wobei unter Berücksichtigung von 
Mehrfachnennungen 727 Angaben gemacht wur-
den. Unter den 10 häufigsten Nennungen entfielen 
359 (49 %) auf Deutschland, gefolgt von Äthiopien 
(n = 53; 7,3 %), Afghanistan (n = 38; 5,2 %), Syrien 
(n = 35; 4,8 %), Rumänien (n = 14; 1,9 %), Somalia 
(n = 14; 1,9 %), Senegal (n = 13; 1,8 %), Guinea (n = 12; 
1,7 %), Eritrea (n = 11; 1,5 %), Türkei (n = 10; 1,4 %) als 
wahrscheinliches Infektionsland.

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz für Hepatitis B lag bei Jungen und 
Männern mit 4,9 Infektionen/100.000 Einw. 
2-mal so hoch wie bei Mädchen und Frauen (2,4). 
Bei Frauen war die Altersgruppe der 25- bis 29-Jäh-
rigen am stärksten betroffen (6,4). Dagegen lag das 
Maximum bei Männern in der Gruppe der 15- bis 
19-Jährigen (13,5; s. Abb. 6.17.3). Auch im Jahr 2015 
war die Inzidenz für Hepatitis B bei Männern mit 

3,4 Infektionen/100.000 Einw. insgesamt deutlich 
höher als bei Frauen (1,4) und die 15- bis 19-jähri-
gen Männer und die 25- bis 29-jährigen Frauen 
wiesen die jeweils höchste Inzidenz auf. 

Die Inzidenz im Kindesalter (< 15 Jahre) ist 
niedrig: Insgesamt wurden 48 Infektionen über-
mittelt (2015: 31), davon 7 bei Kindern im ersten 
Lebensjahr (2015: 3). 

Infektionsrisiken
Nur bei 119 (4,0 %) der 3.006 übermittelten Fälle 
wurden für die Auswertung ausreichende An-
gaben zum wahrscheinlichen Übertragungsweg 
gemacht. Mehrfachnennungen wurden bei der 
Auswertung auf den wahrscheinlichsten Übertra-
gungsweg reduziert. 

Sexuelle Transmission wurde am häufigsten 
(42-mal; 35 %) genannt, darunter in 16 Fällen durch 
gleichgeschlechtliche Kontakte unter Männern. Als 
zweithäufigster Übertragungsweg wurde bei 31 Fäl-
len (26 %) die Wohngemeinschaft mit einem 
 Hepatitis-B-Virusträger angegeben, gefolgt von 
i. v.-Drogenkonsum (25 Fälle, 21 %). Des Weiteren 
wurde bei 12 Fällen der Erhalt von Blutprodukten 
(mit zeitlicher Angabe), bei 5 Fällen eine perinatale 
Übertragung und bei 4 Fällen eine Dialyse als 
wahrscheinlichster Übertragungsweg genannt. 

Abb. 6.17.1: 
Übermittelte Hepatitis-B-Virus-Infektionen, Deutschland, 2001–2016
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Abb. 6.17.2: 
Übermittelte Hepatitis-B-Virus-Infektionen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 3.004) im Vergleich mit den Vorjahren

Abb. 6.17.3: 
Übermittelte Hepatitis-B-Virus-Infektionen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 2.970)
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Impfstatus 
Die STIKO empfiehlt eine Hepatitis-B-Impfung 
für alle Säuglinge, Kinder und Jugendliche sowie 
für definierte Indikationsgruppen (unter anderem 
i. v.-Drogengebrauchende, Gefängnisinsassen, Per-
sonen mit Sexualverhalten mit hohem Infektions-
risiko und expositionsgefährdetes Personal in 
 medizinischen Einrichtungen). In Deutschland 
stehen monovalente Hepatitis-B-Impfstoffe, biva-
lente Kombinationsimpfstoffe gegen Hepatitis A 
und B und hexavalente Kombinationsimpfstoffe 
mit Hepatitis-B-Komponente für Kinder zur Verfü-
gung. In Abhängigkeit vom verwendeten Impfstoff 
und Impfschema besteht eine vollständige Grund-
immunisierung aus 3 bzw. 4 Impfdosen. Nach 
 vollständiger Grundimmunisierung im Kindes- 
bis jungen Erwachsenenalter lassen sich bei über 
95 % der Geimpften schützende Antikörper nach-
weisen. Nach internationalen Studien kann von 
einem langjährigen, möglicherweise sogar lebens-
langen Schutz gegen eine Hepatitis-B-Virus-Infek-
tion ausgegangen werden. 

Bei 1.366 (45 %) der 3.006 übermittelten He-
patitis-B-Virus-Infektionen lagen Angaben zum 
Impfstatus vor (s. Abb. 6.17.4). Von diesen 1.366 
Infektionen wurden 1.297 (95 %) als ungeimpft 
übermittelt. In 69 Fällen wurde eine Hepatitis-B-
Virus-Infektion trotz Impfung angegeben. 

Da ausreichende Angaben zur Anzahl der 
Impfstoffdosen sowie zum Datum der letzten Imp-
fung jedoch nur für 43 Infektionen vorlagen, kön-
nen nur diese bewertet werden. Bei 17 dieser In-
fektionen waren lediglich 1 oder 2 Impfdosen 
angegeben, sodass angenommen werden muss, 
dass keine vollständige Grundimmunisierung er-
folgt ist. 26 Erkrankte hatten eine vollständige und 
zeitgerechte Grundimmunisierung mit mindes-
tens 3 Impfungen erhalten. Darunter infizierten 
sich 23 Personen zwischen 2 Monaten und 15 Jah-
ren nach der letzten Impfung. Für 3 Personen la-
gen mehr als 15 Jahre zwischen der letzten Imp-
fung und der Infektion. In den letztgenannten 26 
Fällen sprechen die vorliegenden Informationen 
für einen wahrscheinlichen Impfdurchbruch, wo-
bei für einen dieser Fälle anamnestisch seit der 
Geburt eine Hepatitis B bekannt ist. 

Ausbrüche
Im Jahr 2016 wurden 5 Häufungen mit insgesamt 
18 Fällen übermittelt. Bei 4 der Häufungen (mit 

insgesamt 16 Fällen) war der wahrscheinlichste 
Übertragungsweg der Haushaltskontakt bzw. die 
Wohngemeinschaft mit einem Virusträger. 

Datenqualität 
Fälle von akuter Hepatitis B, bei denen Kriterien 
des klinischen Bildes nicht erfüllt oder nicht ermit-
telbar waren, wurden durch die bis einschließlich 
2014 geltende Referenzdefinition, welche die Kri-
terien des klinischen Bildes zusätzlich zu einem 
labordiagnostischen Nachweis forderte, nicht in 
die Auswertung einbezogen. Dies gilt auch teilwei-
se für 2015 und 2016, da nicht in allen Gesund-
heitsämtern die neuen Falldefinitionen implemen-
tiert sind, sodass auch im Jahr 2016 eine erhebliche 
Anzahl der Fälle nach der alten Falldefinition er-
fasst und übermittelt wurden (siehe auch Abschnitt 
Falldefinition). Allerdings ist der Anteil der über-
mittelten Fälle nach alter Falldefinition im Ver-
gleich zum Vorjahr deutlich zurückgegangen.

Fazit 
Zwischen 2001 und 2009 wurde ein Rückgang der 
übermittelten akuten Hepatitis-B-Erkrankungen 
beobachtet, der vermutlich vorwiegend auf einen 
verbesserten Impfschutz durch die Einführung der 
generellen Impfempfehlung für Säuglinge im Jahr 
1995 zurückzuführen ist. Dieser Trend stagnierte 
mit geringen Schwankungen von 2009 bis 2014. 
In den Jahren 2015 und 2016 war eine starke Zunah-
me der Fallzahlen zu verzeichnen. Diese Zunahme 
ist zum Teil durch die Erweiterung der Referenz-
definition auf Fälle ohne, unklarer und unbekann-
ter Symptomatik zu erklären, jedoch sollten auch 
weitere Einflussgrößen berücksichtigt werden. Die 
Zunahme der Fälle, die in die Falldefinitionskate-
gorie E fallen, könnte auf ein vermehrtes Testen 
hinweisen. Gerade in Bundesländern mit beson-
ders hohen Inzidenzen bzw. starkem Anstieg wie 
z. B. Sachsen und Bayern ist das vermehrte Testen 
von Asylsuchenden zu berücksichtigen, welche 
auch aus Regionen mit hoher Hepatitis-B-Präva-
lenz migrieren. Der Häufigkeitsgipfel bei den 15- 
bis 19-jährigen männlichen Jugendlichen könnte 
ein weiterer Hinweis dafür sein, dass ein Teil der 
Zunahme der Hepatitis-B-Fälle auf die vermehrte 
Testung von Asylsuchenden zurückgeführt wer-
den kann. Nicht genau quantifizierbar ist, in 
 welchem Umfang der Anstieg der Änderung der 
Falldefinition, dem vermehrten Testen von z. B. 
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Asylsuchenden oder einem tatsächlichen Anstieg 
zuzuschreiben ist. Dies bedarf weiterer Untersu-
chungen. Hinzu kommen mögliche Doppelmel-
dungen, da in Ermangelung eines festen Wohnortes 
von Asylsuchenden die Zuordnung von Testergeb-
nissen erschwert sein könnte. Es kann nicht beur-
teilt werden, ob es sich ausschließlich um akute 
Fälle handelt, da die Labordiagnostik eine solche 
Differenzierung nicht immer zulässt. So kann es 
sein, dass die Erfassung chronischer Fälle auch in 
Anbetracht begrenzter Recherchemöglichkeiten die 
übermittelten Zahlen ansteigen lässt. Der zeitliche 
Verlauf der nächsten Jahre wird die Interpretierbar-
keit der Meldedaten erhöhen, da die Vergleichbar-

keit bei einheitlichen Kriterien von Fall- und Refe-
renzdefinitionen dann wieder hergestellt ist.

Ähnlich den Vorjahren war die Inzidenz bei 
Männern deutlich höher als bei Frauen, mit jewei-
ligem Inzidenzgipfel im jüngeren Erwachsenenal-
ter, wobei sich die Altersverteilung der Männer wie 
im Vorjahr zu jüngeren Erwachsenen und Jugend-
lichen verschob. Demgegenüber blieb die Alters-
verteilung der Frauen ähnlich. Die Inzidenzgipfel 
und angegebenen Expositionen deuten an, dass die 
sexuelle Übertragung wie in den Vorjahren den 
bedeutsamsten Transmissionsweg darstellt. 

Angaben zum Geburtsland werden nur bei 
Asylsuchenden erhoben und können seit Ende 

Abb. 6.17.4:  
Übermittelte Hepatitis-B-Fälle nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 3.006)
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 und Erkrankungsbeginn zwischen
 2 Monaten bis 15 Jahre2 (23)
▶ Abstand zwischen letzter Impfung
 und Erkrankungsbeginn >15 Jahre3 (3)

1 Angaben zu Anzahl der Impfungen oder ggf. Datum der letzten Impfung lagen nicht vor.
2 Bei einem Fall ist anamnestisch seit der Geburt Hepatitis B bekannt.
3 Nach internationalen Studien kann man für die Hepatitis-B-Impfung von einem langjährigen, möglicherweise sogar 
 lebenslangen Schutz ausgehen.
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Impfung
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2015 übermittelt werden. Vermutlich stellt diese 
Gruppe einen erheblichen Anteil der Betroffenen 
in Deutschland, sodass hier Verbesserungsbedarf 
bei der Fallfindung, Prävention und Behandlung 
besteht. Es wird dringend empfohlen, alle Säuglin-
ge, Kinder und Jugendliche sowie weitere defi-
nierte Risikogruppen konsequent zu impfen, 
 insbesondere bei Sexualverhalten mit hoher Infek-
tionsgefährdung oder injizierendem Drogenge-
brauch. 
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6.18 Hepatitis C

Kurzbeschreibung 
Die Hepatitis C ist eine weltweit beim Menschen 
vorkommende, durch Hepatitis-C-Viren (HCV) 
ausgelöste Leberentzündung, die parenteral über-
tragen wird. Ohne Therapie nimmt die Infektion 
in 50 bis 85 % der Fälle einen chronischen Verlauf, 
der nach Jahrzehnten eine Leberzirrhose oder ein 
Leberzellkarzinom verursachen kann. Es existiert 
kein Impfstoff gegen Hepatitis C. Aufgrund  
des meist unbekannten Infektionszeitpunktes ist 
die Identifizierung von Übertragungswegen oft 
schwierig. 

Falldefinition 
Da es sowohl labordiagnostisch als auch klinisch 
kaum möglich ist, akute und chronische HCV-In-
fektionen zu unterscheiden, werden alle neu diag-
nostizierten Infektionen erfasst. Fälle, bei denen 
ein früherer HCV-Labornachweis bekannt ist, wer-
den ausgeschlossen. 

Die Referenzdefinition umfasst alle Fälle mit 
erstmaligem Labornachweis einer HCV-Infektion, 
unabhängig vom klinischen Bild, da die Mehrzahl 
der Neuinfektionen der Hepatitis C (ca. 75 %) 
asymptomatisch verläuft. Daher beinhaltet die 
 Gesamtheit der Fälle einen erheblichen Anteil 
 bereits chronischer Hepatitis-C-Fälle (im Sinne ei-
ner Virusreplikation von mehr als 6 Monaten) 
(s. Tab. 6.18.1). 

Seit Änderung der Falldefinition im Jahr 2015 
erfüllen nur noch Fälle mit einem direkten Erre-
gernachweis die Kriterien für die labordiagnosti-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 4.368
▶  Weiterhin deutliche Abnahme der Fallzah-

len, u.a. durch Änderung der Falldefinition 
im Jahr 2015

▶  Höhere Inzidenz bei Männern (7,2 Erstdia-
gnosen pro 100.000 Einwohner) als bei 
Frauen (3,4)

▶  Häufigkeitsgipfel in der Altersgruppe 30 bis 
39 Jahre

▶  wichtigster Übertragungsweg ist intravenö-
ser Drogengebrauch (80 % der Fälle mit 
Angabe zum Übertragungsweg)
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sche Bestätigung. Damit werden nur noch aktive 
Hepatitis-C-Infektionen berücksichtigt Die neue 
Falldefinition wurde mit Verzögerung in den Ge-
sundheitsämtern implementiert. Im Jahr 2016 
wurden immer noch 21 % aller Fälle nach alter Fall-
definition erfasst. Deren Anteil lag jedoch im Vor-
jahr noch bei 70 %. 

Für 4.149 von insgesamt 4.368 Fällen, die die 
Referenzdefinition erfüllen, wurden nähere Anga-
ben zum Labornachweis übermittelt. Darunter 
waren 260 Fälle, die nach der alten Falldefinition 
erfasst und nur durch einen Antikörpernachweis 
laborbestätigt wurden. 645 Fälle wurden nur  
durch den HCV-core-Antigennachweis labordiag-
nostisch bestätigt, der neu in die Falldefinition auf-
genommen worden war. Diese wären nach alter 
Falldefinition nicht übermittelt worden. Insgesamt 
3.244 der übermittelten Fälle waren durch einen 
direkten Erregernachweis mittels PCR bestätigt, 
der sowohl die alte, als auch die neue Falldefinition 
erfüllt. 

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden insgesamt 4.368 Fälle 
von erstdiagnostizierter Hepatitis C übermittelt. 
Dies entsprach einer bundesweiten Inzidenz von 
5,3 Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner. Damit 
war die Inzidenz um 15 % niedriger als die des Jah-
res 2015 (6,0).

Ab dem Jahr 2005 war ein abnehmender 
Trend der Inzidenz und der absoluten Fallzahlen 
von erstdiagnostizierter Hepatitis C zu verzeich-
nen, der sich seit dem Jahr 2009 verlangsamt hat-
te. Ab 2011 war die Inzidenz relativ stabil mit leich-
ten Schwankungen. Nach einem Anstieg der 

Erstdiagnosen im Jahr 2014 fiel die Inzidenz 2015 
wieder auf das Niveau der fünf Vorjahre zurück. 
Für das aktuelle Berichtsjahr ist ein weiterer Rück-
gang zu beobachten, der zumindest in Teilen der 
breiteren Anwendung der neuen Falldefinition ge-
schuldet ist (s. Abb. 6.18.1). 

Geografische Verteilung 
Der Vergleich der Inzidenzen der einzelnen Bun-
desländer ergab eine weite Inzidenzspanne: Die 
Inzidenzen variierten in den Bundesländern zwi-
schen 0,9 Erstdiagnosen/100.000 Einwohner in 
Bremen und 11 in Berlin (s. Abb. 6.18.2).

Über der bundesweiten Inzidenz von 5,3 lagen 
neben Berlin auch Sachsen (5,6), Hamburg (5,8), 
Hessen (6,1), Rheinland-Pfalz (6,3), Bayern (7,1) 
und Schleswig-Holstein (7,8). Vergleichsweise 
niedrige Inzidenzen von Erstdiagnosen fanden 
sich außer in Bremen auch in Mecklenburg-Vor-
pommern (2,4), Brandenburg (2,5), dem Saarland 
(2,5), Thüringen (2,6), Niedersachsen (3,5), Sach-
sen-Anhalt (4,1), Nordrhein-Westfalen (4,5) und 
Baden-Württemberg (4,7). 

Rückläufige Inzidenzen der Erstdiagnosen im 
Vergleich zum Median der 5 Vorjahre des jeweili-
gen Bundeslandes zeigten sich in fast allen Bun-
desländern, vor allem in Berlin, Saarland und Bre-
men. Ein Inzidenzanstieg im Jahr 2016 – verglichen 
mit dem Median der Jahre 2011 bis 2015 des jewei-
ligen Bundeslands – war in Schleswig-Holstein, 
Nordrhein-Westfalen und in geringem Maß auch 
in Rheinland-Pfalz zu verzeichnen.

Bei 1.093 (21 %) der gemäß Referenzdefinition 
übermittelten Erstdiagnosen fanden sich Angaben 
zum wahrscheinlichen Infektionsland (Mehrfach-

Tab. 6.18.1:  
Übermittelte Hepatitis-C-Erstdiagnosen nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.309 27 % 1.218 28 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 1.422 29 % 1.409 32 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 2.182 44 % 1.741 40 %

alle 4.913 100 % 4.368 100 %

Referenzdefinition (C+D+E) 4.913 100 % 4.368 100 %
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Abb. 6.18.1:  
Übermittelte Hepatitis-C-Erstdiagnosen, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.18.2:  
Übermittelte Hepatitis-C-Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 4.366) im Vergleich mit den Vorjahren
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nennungen möglich). Deutschland wurde 830 Mal 
angegeben (75 % der 1.107 Nennungen). Die meis-
ten Nennungen eines Landes außerhalb Deutsch-
lands entfielen auf die Russische Föderation (n = 31; 
3 %), gefolgt von Armenien (n = 21), Kasachstan 
(n = 17), Pakistan (n = 17), Weißrussland (n = 17), Ge-
orgien (n = 16), Ukraine (n = 12), Syrien (n = 11) und 
Polen (n = 10). 

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz der Hepatitis-C-Erstdiagnosen in der 
männlichen Bevölkerung war mit 7,2/100.000 
Einw. mehr als doppelt so hoch wie in der weibli-
chen (3,4). Wie in den vorangegangenen Jahren lag 
der Häufigkeitsgipfel bei den Männern in der Al-
tersgruppe der 30- bis 39-Jährigen (18,2). Auch bei 
den Frauen war die Inzidenz in dieser Altersgrup-
pe am höchsten, betrug mit 5,9 jedoch nur ein 
Drittel der Inzidenz bei Männern in dieser Alters-
gruppe (s. Abb. 6.18.3). 

Die Inzidenz im Kindesalter (unter 15 Jahren) 
war mit 0,2 Erstdiagn./100.000 Einw. (entspre-
chend 27 übermittelten Fällen) gering. 

Todesfälle
Mit zunehmenden Alter von Personen mit chroni-
schen Hepatitis-C-Infektionen und zunehmender 
Infektionsdauer nehmen Spätfolgen der Infektion 

wie Leberzirrhose und Leberzellkarzinom zu und 
steigt auch die Möglichkeit, an den Folgen dieser 
Erkrankung zu versterben. 

Im Jahr 2016 wurden 11 (0,3 %) von insgesamt 
4.368 Erstdiagnosen als an der gemeldeten Krank-
heit verstorben übermittelt. Im Vorjahr waren es 4 
(0,1 %) Todesfälle von insgesamt 4.913 Erstdiagno-
sen. 

Infektionsrisiken 
Bei 1.047 (24 %) Erstdiagnosen wurden auswertba-
re Angaben zum wahrscheinlichen Übertragungs-
weg gemacht. Mehrfachnennungen wurden auf 
den wahrscheinlichsten Übertragungsweg redu-
ziert. 

Intravenöser Drogengebrauch, der mit großer 
Wahrscheinlichkeit in kausalem Zusammenhang 
zur festgestellten Hepatitis C steht, wurde für 834 
Fälle (80 % der Fälle mit Angaben zum Übertra-
gungsweg) übermittelt (2015: 76 %, n = 892). Auf 
diesen Übertragungsweg entfielen 84 % der Anga-
ben bei Männern (n = 662) und 66 % der Angaben 
bei Frauen (n = 171). Die nähere Spezifizierung 
»i. v.-Drogenkonsum in Haft« lag bei 51 (6,5 %) der 
Männer und 7 (2,7 %) der Frauen mit der Angabe 
»i. v.-Drogenkonsum« vor. 

An zweiter Stelle der Risiken steht der Erhalt 
von Blutprodukten vor der Einführung der diag-

Abb. 6.18.3: 
Übermittelte Hepatitis-C-Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 4.351)
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nostischen Testung von Blut und Blutprodukten 
im Jahr 1991 (n = 90; 8,6 % aller Fälle mit belastba-
ren Angaben zum Übertragungsweg). Bei Frauen 
lag die entsprechende Angabe bei 23 % der Fälle 
(n = 59) vor, bei Männern bei lediglich 3,9 % (n = 31). 
Bei Männern war bei 63 Fällen die Übertragung 
durch sexuelle Kontakte mit Männern als wahr-
scheinlicher Übertragungsweg angegeben, darun-
ter waren 20 Fälle mit einem bekannt HCV-posi-
tiven Partner und 43 Fälle mit unbekanntem 
Infektionsstatus des Partners. 

Heterosexueller Kontakt mit einem HCV-posi-
tiven Partner wurde bei 40 Fällen (3,8 %) angege-
ben. Fälle mit der Angabe eines heterosexuellen 
Übertragungsweges ohne Kenntnis des Infektions-
status des Partners wurden wegen des vergleichs-
weise ineffektiven heterosexuellen Übertragungs-
weges nicht ausgewertet. 

Als wahrscheinlicher Transmissionsweg mit 
jeweils 10 Fällen (1,0 %) wurde eine Übertragung 
durch Dialyse und durch perinatale Übertragung 
angegeben. 

Ausbrüche 
Es wurden für das Jahr 2016 insgesamt 3 Verknüp-
fungen von jeweils 2 Fällen übermittelt; insgesamt 
wesentlich weniger als im Vorjahr (14 Verknüpfun-
gen). Zwei Verknüpfungen wurden zwischen Per-
sonen in privaten Haushalten berichtet, zum einen 
mit möglicher heterosexueller Transmission und 
zum anderen ohne nähere Angaben zum Übertra-
gungsweg. Eine Verknüpfung von 2 Fällen war 
ohne belastbare Angaben zum Infektionsumfeld.

Datenqualität 
Die Bestimmung der Hepatitis-C-Inzidenz (im 
Sinne der Anzahl von HCV-Neuinfektionen pro 
Zeiteinheit) ist methodisch schwierig. Hepatitis-C-
Virus-Infektionen verlaufen häufig unbemerkt 
oder werden erst viele Jahre nach der Infektion im 
Stadium der Spätfolgen diagnostiziert. Die über-
mittelten Hepatitis-C-Erstdiagnosen erlauben kei-
nen direkten Rückschluss auf den Infektions-
zeitpunkt, da Infektion und Diagnose zeitlich weit 
auseinander liegen können. Beides kann zu einer 
Unterschätzung von Neuinfektionen führen. Seit 
Änderung der Falldefinition im Jahr 2015 werden 
nur noch Fälle mit Laborparametern, die für eine 
aktive HCV-Infektion sprechen, übermittelt. Dies 
ermöglicht eine Annäherung an die wahre Inzi-

denz von Neudiagnosen. Allerdings werden damit 
mögliche Fälle, die nach einem positiven Antikör-
per-Screening nicht der weiteren Diagnostik mit-
tels direktem Erregernachweis zugeführt wurden, 
nicht erfasst. Da sich die Therapieoptionen in den 
letzten Jahren sehr stark verbessert haben, ist je-
doch davon auszugehen, dass in Deutschland die 
Diagnostik in den meisten Fällen vollständig 
durchgeführt wird. Derzeit bieten die übermittel-
ten Hepatitis-C-Erstdiagnosen – ohne bessere Da-
tenquellen zur Inzidenz – die bestmögliche Ein-
schätzung des aktuellen Infektionsgeschehens. 
Allerdings sind die nach neuer Falldefinition über-
mittelten Fallzahlen nur bedingt mit den Fallzah-
len der Vorjahre vergleichbar, so dass Trendaus-
wertungen nur mit Einschränkungen möglich 
sind. 

Angaben zum wahrscheinlichen Übertra-
gungsweg lagen bei knapp einem Viertel der Fall-
meldungen vor. Diese Angaben stammen in der 
Regel von behandelnden Ärzten oder den Betroffe-
nen selbst. Es ist anzunehmen, dass gesellschaft-
lich stigmatisiertes Verhalten wie i. v.-Drogen-
konsum und auch sexuelle Kontakte zwischen 
Männern untererfasst werden. 

Fazit 
Die Inzidenz übermittelter Hepatitis-C-Erstdiag-
nosen ist 2015 im Vergleich zum Vorjahr weiter 
gesunken, vermutlich vor allem bedingt durch die 
Änderung der Falldefinition, nach der nur aktive 
Infektionen mit Erregernachweis die labordiagnos-
tischen Kriterien erfüllen, und die seit 2015 schritt-
weise umgesetzt wird. 

Wie auch in den Vorjahren lag die Inzidenz 
bei Männern deutlich höher als bei Frauen. Die 
Tatsache, dass Männer häufiger i. v.-Drogen konsu-
mieren als Frauen und dies der am häufigsten 
 berichtete Übertragungsweg ist, erklärt unter an-
derem die erheblich höhere Inzidenz erstdiagnos-
tizierter Hepatitis C bei Männern. Seit 2003 ist 
Berlin das Bundesland mit der höchsten Inzidenz 
von erstdiagnostizierten Fällen, wobei diese in den 
letzten Jahren deutlich gegenüber dem Median der 
Vorjahre zurückgegangen ist. Mögliche Ursache ist 
der in großstädtischen Ballungszentren über-
durchschnittlich hohe Anteil von Personen, die 
Risikogruppen wie i. v.-Drogenkonsumierenden 
und Männern, die Sex mit Männern haben, ange-
hören.
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Die Inzidenz übermittelter Erstdiagnosen mit 
Angabe i. v.-Drogenkonsum ist zwar im Vergleich 
zu den beiden Vorjahren gesunken. Ein Grund da-
für kann sein, dass nach alter Falldefinition häufig 
auch bereits ausgeheilte Infektionen übermittelt 
wurden, die die neue Falldefinition nicht erfüllen. 
Auch ist möglich, dass Drogengebrauchende zwar 
regelmäßig auf HCV-Antikörper gescreent wer-
den, jedoch möglicherweise nicht einer weiterfüh-
renden Diagnostik zugeführt werden. Injizierende 
Drogengebrauchende sind jedoch weiter mit Ab-
stand die größte Gruppe der Fälle mit einer Hepa-
titis-C-Erstdiagnose. Deshalb sollte in Deutschland 
der Prävention von Hepatitis C unter Drogenkon-
sumierenden sowie der Fallfindung, Diagnostik 
und Therapie in dieser Gruppe weiter höchste 
 Priorität zukommen. 

Die Zahl der Erstdiagnosen mit dem wahr-
scheinlichen Übertragungsweg durch Blutproduk-
te vor Einführung der diagnostischen Testung ist 
im Vergleich zum Vorjahr unverändert hoch ge-
blieben, wobei es sich seit Einführung der Testung 
von Blutprodukten kaum um neue Übertragun-
gen, sondern eher um lange zurückliegende Infek-
tionen handelt, die erst jetzt diagnostiziert werden. 

Die Inzidenz übermittelter Erstdiagnosen 
durch sexuelle Kontakte zwischen Männern ist im 
Vergleich zum Vorjahr leicht gesunken. Informa-
tionen zu Ko-Infektionen werden im Rahmen des 
IfSG nicht erhoben, es ist aber anzunehmen, dass 
es zu einer sexuellen Übertragung von Hepatitis C 
insbesondere bei zugrunde liegender HIV-Infek-
tion kommt. 

Zwar können die Angaben zum wahrschein-
lichen Infektionsland als Annäherung an die 
Schätzung von Hepatitis-C-Neudiagnosen bei Per-
sonen aus Ländern mit einer höheren Hepatitis-C-
Prävalenz dienen, jedoch besteht eine wesentliche 
Einschränkung bei der Interpretation der gemelde-
ten Hepatitis-C-Fälle darin, dass gemäß IfSG der-
zeit bei Hepatitis C keine Angaben zum Migra-
tionsstatus oder Herkunftsland übermittelt werden 
können, außer bei Asylsuchenden. Der Anteil neu 
diagnostizierter Hepatitis-C-Fälle bei Personen  
aus Hochprävalenzregionen ist jedoch unbekannt. 
Es ist anzunehmen, dass diese Gruppe einen grö-
ßeren Anteil der an Hepatitis C Erkrankten in 
Deutschland stellt und dass hier Verbesserungsbe-
darf bei der Fallfindung, Prävention und Behand-
lung besteht. 
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6.19 Hepatitis D 

Kurzbeschreibung 
Das Hepatitis-D-Virus benötigt für die Infektion 
die Hülle des Hepatitis-B-Virus. Hepatitis D tritt 
somit stets zusammen mit Hepatitis B auf und 
führt in 70 bis 90 % der Fälle zu schweren chroni-
schen Verläufen. 

Falldefinition
Die Falldefinition wurde beginnend mit dem Jahr 
2015 dahingehend geändert, dass nur noch der di-
rekte Erregernachweis die Kriterien für den labor-
diagnostischen Nachweis erfüllt. Eine weitere Än-
derung betrifft die Referenzdefinition. Fälle, bei 
denen das klinische Bild unbekannt oder nicht er-
füllt ist (Falldefinitionskategorien D und E), ent-
sprachen nach der alten Falldefinition nicht der 
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Referenzdefinition und wurden daher in diesen 
Statistiken nicht veröffentlicht. Da eine klinische 
Symptomatik bei Hepatitis-D-Virus-Infektionen 
nicht immer gegeben ist, wurde mit der neuen 
Falldefinition die Referenzdefinition um diese Fäl-
le erweitert (siehe Tab. 6.19.1). Im Jahr 2016 wur-
den von den übermittelten Hepatitis-D-Fällen nur 

noch 8 von 38 Fällen nach der alten Falldefinition 
erfasst, von denen 3 die Referenzdefinition erfüll-
ten.

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 33 Hepatitis-D-Virus-Infekti-
onen übermittelt (s. Abb. 6.19.1). Die 33 Fälle wur-

Tab. 6.19.1: 
Übermittelte Hepatitis-D-Virus-Infektionen nach Kategorie der Falldefinition differenziert nach Version der Falldefinition  
bei Erfassung, Deutschland, 2015 und 2016. 

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch-labordiagnostisch (C) 16 36 % 13 3 20 53 % 3 17

labordiagnostisch bei nicht  
erfülltem klinischen Bild (D)

 
10

 
23 %

 
9

 
1

 
11

 
29 %

 
4

 
7

labordiagnostisch bei unbe-
kanntem klinischen Bild (E)

 
18

 
41 %

 
14

 
4

 
7

 
18 %

 
1

 
6

alle 44 100 % 36 8 38 100 % 8 30

Referenzdefinition C, C+D+E C C+D+E C, C+D+E C C+D+E

21 48 % 13 8 33 87 % 3 30

Abb. 6.19.1: 
Übermittelte Hepatitis-D-Virus-Infektionen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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den aus 11 Bundesländern (je 1 bis 12 Fälle) über-
mittelt. Bei 6 Infektionen wurden Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland gemacht. In 4 
Fällen wurde Deutschland, in jeweils einem Fall 
die Türkei und die Russische Föderation als wahr-
scheinliches Infektionsland genannt. Von den 33 
Hepatitis-D-Virus-Infektionen waren 21 (64 %) 
Männer und 12 (36 %) Frauen. Die meisten Infek-
tionen (61 %) wurden bei den 30- bis 49-Jährigen 
übermittelt.

Im Jahr 2016 wurden mehr Fälle, die die Re-
ferenzdefinition erfüllen, übermittelt als im Vor-
jahr (21) und im Jahr 2014 (17). Dies kann auf die 
Erweiterung der Referenzdefinition für die Hepa-
titis D zurückgeführt werden, die mittlerweile voll-
ständiger umgesetzt ist. So wurden im Jahr 2016 
bereits 30 von 33 übermittelten Fällen nach der 
neuen Falldefinition erfasst und damit nach der 
neuen Referenzdefinition gezählt, während es 
2015 nur 8 von 21 übermittelten Fällen waren. Es 
ist zu beachten, dass sich bei niedrigen Fallzahlen 
schon leichte Schwankungen stärker auswirken.
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6.20 Hepatitis E

Kurzbeschreibung 
Hepatitis E wird durch das Hepatitis-E-Virus ver-
ursacht und tritt als akut verlaufende Leberentzün-
dung weltweit auf. In Europa und anderen westli-
chen Industriestaaten stellt die Übertragung vom 
Tier (z. B. Wild- und Hausschwein) über tierische 
Lebensmittel auf den Menschen den wahrschein-
lich wichtigsten Infektionsweg dar. In den Ländern 
Südost- und Zentralasiens, im Nahen Osten, in 
Nord- und Westafrika sowie in Mittelamerika (z. B. 
Mexiko) spielt mit menschlichen Fäkalien verun-
reinigtes Trinkwasser eine bedeutende Rolle. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.20.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI insgesamt 1.991 
Hepatitis-E-Erkrankungen gemäß Referenzdefini-
tion übermittelt. Gegenüber dem Vorjahr (1.264 
Erkrankungen) entspricht dies einer Zunahme um 
58 %. Damit hat sich der steigende Trend der letz-
ten Jahre fortgesetzt (s. Abb. 6.20.1). Die bundes-
weite Inzidenz betrug 2,4 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner. Eine ausgeprägte Saisonalität 
war nicht erkennbar. 

Geografische Verteilung 
Es wurden aus allen Bundesländern akute Hepati-
tis-E-Erkrankungen übermittelt. Inzidenzen über 
dem bundesweiten Mittelwert wurden in den Bun-
desländern Sachsen (5,6 Erkr./100.000 Einw.), 
Thüringen (4,9), Brandenburg (4,2), Sachsen-An-
halt (4,1), Mecklenburg-Vorpommern (3,7), dem 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 1.991
▶  Seit Jahren deutliche Zunahme der Fallzah-

len
▶  Die meisten Infektionen (84 %) wurden in 

Deutschland erworben
▶  Höchste Inzidenz bei Männern zwischen 

40 und 79 Jahren
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Saarland und Berlin (jeweils 3,2) sowie Rheinland-
Pfalz (2,9) beobachtet. 

Bei 1.121 Erkrankten wurden Angaben  
zum wahrscheinlichen Infektionsland gemacht 
(s. Tab. 6.20.2). Von den 1.159 Nennungen entfie-
len 84 % auf Deutschland. Dieser Anteil ist gegen-
über dem Vorjahr (80 %) etwas angestiegen. 

Demografische Verteilung 
Hepatitis-E-Erkrankungen traten hauptsächlich im 
Erwachsenenalter auf. Dabei entfielen 1.526 der 
übermittelten Erkrankungen (77 %) auf die Alters-

gruppe der 40- bis 79-Jährigen. Mit 1.148 Erkran-
kungen waren Männer (58 %) deutlich häufiger 
betroffen als Frauen. Die höchste Inzidenz (6,0 
Erkr./100.000 Einw.) wurde bei den 60- bis 
69-jährigen Männern beobachtet (s. Abb. 6.20.2). 

Klinische Aspekte 
Ein ikterischer Verlauf wurde für 637 (32 %) der 
Fälle angegeben. Im Zusammenhang mit einer 
Hepatitis E wurden 7 Todesfälle übermittelt. Be-
troffen waren 6 Männer im Alter von 58 bis 68 
Jahren und eine Frau im Alter von 33 Jahren.

Tab. 6.20.1: 
Übermittelte Hepatitis-E-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 2 0 % 0 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.262 73 % 1.991 70 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 198 12 % 392 14 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 256 15 % 457 16 %

alle 1.718 100 % 2.840 100 %

Referenzdefinition (B+C) 1.264 74 % 1.991 70 %

Abb. 6.20.1: 
Übermittelte Hepatitis-E-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Ausbrüche
Im Jahr 2016 wurden 8 Hepatitis-E-Ausbrüche mit 
insgesamt 17 Erkrankten übermittelt. 

Fazit 
Die Hepatitis E wurde in Deutschland in den letz-
ten Jahren zunehmend häufiger diagnostiziert und 
gemeldet, was wahrscheinlich auf eine erhöhte 
Aufmerksamkeit der Ärzte und häufigeres labor-
diagnostisches Testen zurückzuführen ist. 
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Tab. 6.20.2:  
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Hepatitis-E-Erkrankungen, Deutschland, 2016  
(Mehrfachnennungen möglich, 1.121 Erkrankungen,  
bei denen mindestens ein Infektionsland genannt wurde) 

Infektionsland Nennungen Anteil

Deutschland 972 84 %

Spanien 25 2 %

Italien 16 1 %

Frankreich 11 1 %

Türkei 11 1 %

Indien 10 1 %

Griechenland 8 1 %

Kroatien 6 1 %

Polen 6 1 %

Sri Lanka 6 1 %

Andere 88 8 %

Summe 1.159 100 %

Abb. 6.20.2: 
Übermittelte Hepatitis-E-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland 2016 (n = 1.990)
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6.21 HIV-Infektion 

Kurzbeschreibung 
Die Infektion mit dem Humanen Immundefi-
zienz-Virus (HIV) ist unbehandelt durch einen 
fortschreitenden Verlust der Immunabwehr ge-
kennzeichnet. HIV führt zu einer chronischen 
 Infektion, die lebenslang bestehen bleibt. Nach 
einer symptomarmen Latenzzeit, die bei Unbehan-
delten im Mittel 10–12 Jahre dauert, treten gehäuft 
sogenannte opportunistische Infektionen und ver-
schiedene Krebsarten auf, die das Vollbild des Ac-
quired Immunodeficiency Syndrome (erworbenes 
Immundefektsyndrom, AIDS) kennzeichnen. 

Übertragen wird HIV durch ungeschützten 
Geschlechtsverkehr (Analverkehr, Vaginalverkehr, 
selten orogenitale Kontakte), Einbringung von er-
regerhaltigem Blut oder Blutprodukten in die 
 Blutbahn (Gebrauch von Spritzbestecken durch 
mehrere Personen – »Nadeltausch« bei i. v.-Dro-
gengebrauchern, Transfusion von kontaminierten 
Blutkonserven oder Gerinnungspräparaten) sowie 
prä-, peri- oder postnatal (durch Stillen) von der 
infizierten Mutter auf ihr Kind. 

Das Fortschreiten der Erkrankung kann durch 
eine antiretrovirale Therapie aufgehalten werden, 
wenn dadurch die Virusvermehrung wirksam blo-
ckiert wird. Darüber hinaus wird auch das HIV-
Übertragungsrisiko durch eine wirksame antiret-
rovirale Therapie (messbare Viruslast < 50 Kopien/
ml) so drastisch reduziert, dass bei sexuellen Kon-
takten, Nadelstichverletzungen und unter der Ge-
burt eine Nichtübertragbarkeit erreicht werden 
kann. 

Fallkriterien 
Gemäß § 7 Abs. 3 IfSG muss der direkte (Virusan-
zucht, NAT) oder indirekte (HIV-AK) Nachweis von 
HIV an das RKI gemeldet werden. Alle Fälle bezie-
hen sich auf labordiagnostisch gesicherte Nachwei-
se der HIV-Infektion. Bis 2004 waren nur Fälle mit 
bestätigt positivem HIV-Antikörpertest in die Sta-
tistik aufgenommen worden, bei denen angegeben 
war, dass es sich nach Kenntnis des Labors oder des 
diagnostizierenden Arztes um eine Erstdiagnose 
handelte. Seit 2005 wurden zusätzlich – auch ret-
rospektiv – solche Fälle aufgenommen, bei denen 
diese Angabe fehlte, dafür aber ein negativer HIV-
AK-Test im Jahr 2001 oder später angegeben wur-
de und bei einem Abgleich mit den gemeldeten 
Fällen keine frühere Meldung identifizierbar war 
(seit 2001 besteht die Möglichkeit, anhand der fall-
bezogenen Verschlüsselung und weiterer Para-
meter Mehrfachmeldungen zu erkennen; s. Daten-
qualität). Seit Veröffentlichung einer neuen 
HIV-Diagnostikleitlinie im Juli 2015 gelten Fälle 
auch dann als bestätigt, wenn anstelle eines Anti-
körper-basierten Bestätigungstestes eine Viruslast 
von mindestens 1.000 Kopien/ml mit einem NAT-
basierten Verfahren nachgewiesen worden ist. 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 5.425 HIV-Infekti-
onen gemeldet, von denen 3.419 den Fallkriterien 
entsprachen und klar als Erstdiagnosen identifi-
ziert werden konnten. Die bundesweite Inzidenz 
lag damit bei 4,2 Erstdiagnosen pro 100.000 Ein-
wohner. Gegenüber dem Vorjahr (3.699) sank  
die Anzahl der Erstdiagnosen um 280 (7,6 %) 
(s. Abb. 6.21.1). 

Geografische Verteilung 
Der Rückgang der Infektionszahlen gegenüber 
dem Vorjahr ließ sich sowohl für in Deutschland 
erworbene  HIV-Infektionen (1.939; 2015: 2.245) 
als auch für wahrscheinlich im Ausland erworbene 
HIV-Infektionen (768; 2015: 966) beobachten. Die 
Zahl der Infektionen, bei denen das Infektionsland 
nicht ermittelt werden konnte (712; 2015: 488) 
stieg dagegen an. 

Die höchsten Inzidenzen von HIV-Erstdiagno-
sen fanden sich in den beiden Stadtstaaten Ham-
burg und Berlin (je 10 Fälle pro 100.000 Einwoh-
ner), gefolgt von Bremen (5,8) (s.  Abb.  6.21.2). 

 
▶  Fälle 2016: 3.419
▶  Rückgang der Neudiagnosen gegenüber 

dem Vorjahr 
▶  79 % der Neudiagnosen bei Männern
▶  Bei 95 % der Neudiagnosen wahrscheinlich 

sexuelle Übertragung, davon zwei Drittel 
bei Männern, die Sex mit Männern haben, 
und ein Drittel bei Heterosexuellen

▶  Höchste Diagnose-Inzidenz in den Alters-
gruppen 25 bis 39 Jahre sowohl bei Frauen 
als auch bei Männern
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Abb. 6.21.1 
Gemeldete HIV-Erstdiagnosen, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.21.2: 
Gemeldete HIV-Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 3.419) im Vergleich mit den Vorjahren
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Großstädte wie München, Köln, Frankfurt/Main, 
Düsseldorf, Stuttgart, Mannheim, Leipzig und 
Halle (Saale) wiesen ähnlich hohe Inzidenzen wie 
die Stadtstaaten auf (s. Abb. 6.21.3). Im Vergleich 
mit dem Median der Inzidenz der 5 Vorjahre stieg 
die Inzidenz in 10 Bundesländern an, in 6 Bundes-
ländern (Berlin, Bremen, Hamburg, Hessen, Saar-
land, Schleswig Holstein) ging sie zurück.

In den 10 Bundesländern mit Anstiegen in der 
Inzidenz ging die Zahl der in Deutschland erwor-
benen HIV-Infektionen in den letzten 3 Jahren ent-
weder zurück oder blieb stabil, während die Anzahl 
der nicht in Deutschland erworbenen Infektionen 
zunahm. Die Unterschiede zwischen den Bundes-

ländern könnten dabei auch durch unterschied-
liche Testpolitik und Testangebote für Migranten 
bedingt sein. 

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz der HIV-Erstdiagnosen lag bei der 
männlichen Bevölkerung mit 6,7 Fällen pro 
100.000 Einwohner deutlich höher als bei Frauen 
(1,7). Aufgrund eines stärkeren Rückgangs der In-
zidenzen bei Männern als bei Frauen ist der Anteil 
der Frauen unter den HIV-Erstdiagnosen (21 %) 
leicht angestiegen. 

Bei Männern wie bei Frauen wiesen die Al-
tersgruppen der 25- bis 29-Jährigen und der 30- bis 
39-Jährigen die höchsten Inzidenzen von HIV-
Erstdiagnosen auf. Bei Männern wurden in diesen 
Altersgruppen jeweils 16 Erstdiagnosen pro 
100.000 Männer erreicht, bei Frauen lagen die In-
zidenzen bei 4,6 und 4,9. In der nächsthöheren 
Altersgruppe (40 bis 49 Jahre) lag die Inzidenz bei 
Männern noch bei 11. Bei Frauen waren die 20 bis 
24-Jährigen mit 3,3 Erstdiagnosen pro 100.000 
Frauen die nächst stark betroffene Altersgruppe 
(s. Abb. 6.21.4). 

Die Inzidenz von HIV-Erstdiagnosen bei Män-
nern, die Sex mit Männern haben ging in den jün-
geren Altersgruppen (20 bis 34 Jahre) im Vergleich 
zu den letzten vier Jahren zurück, in den höheren 
Altersgruppen bleibt sie eher stabil oder steigt 
leicht an. Im Unterschied dazu ist die Inzidenz von 
HIV-Erstdiagnosen bei Heterosexuellen im Ver-
gleich zu den letzten vier Jahren in fast allen Alters-
gruppen angestiegen, lediglich im Vergleich zum 
Vorjahr 2015 ging die Inzidenz in den meisten Al-
tersgruppen zurück. 

Nachgewiesene Erreger 
Fast alle gemeldeten Fälle waren auf Infektionen 
mit HIV-1 zurückzuführen. Es wurden 5 Infektio-
nen mit HIV-2 (0,1 %) neu diagnostiziert. 

Verteilung nach Herkunftsland  
und Infektionsland 
Für 3.235 Erstdiagnosen (95 %) liegen Angaben 
zum Herkunftsland der betroffenen Person vor. 
Für 2.707 davon wurden Angaben zum wahr-
scheinlichen Infektionsland gemacht. Der Anteil 
der HIV-Erstdiagnosen mit bekanntem Herkunfts-
land, bei denen Deutschland als Infektionsland 
angegeben wurde, ist von 66 % im Jahr 2015 auf 

Abb. 6.21.3: 
Gemeldete HIV-Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner nach 
Postleitbereich (geglättet), Deutschland, 2016 (n = 3.419)
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60 % gesunken. Der Anteil der Erstdiagnosen mit 
einem Infektionsland außerhalb Deutschlands 
ging von 29 % auf 24 % ebenfalls zurück, und der 
Anteil der Erstdiagnosen mit unbekanntem Infek-
tionsland stieg auf 16 %. 

Für 633 von 836 (97 %) der im Jahr 2016 in 
Deutschland diagnostizierten, von Nichtdeutschen 
im Ausland erworbenen HIV-Infektionen lagen 
Angaben zum Herkunftsland vor. Unter denjeni-
gen mit Herkunftsangabe stammten 55 % aus 
Subsahara-Afrika, 12 % aus Osteuropa, 9 % aus 
Zentraleuropa, 6 % aus Südostasien, 6 % aus West-
europa, 5 % aus Lateinamerika oder der Karibik, 
und 4 % aus dem Nahen Osten oder Nordafrika. 
Von den 300 im Jahr 2016 in Deutschland diagnos-
tizierten und wahrscheinlich auch in Deutschland 
erworbenen HIV-Infektionen bei Menschen nicht-
deutscher Herkunft stammten 31 % aus Zentral-
europa, 14 % aus Osteuropa, 11 % aus Westeuropa, 
13 % aus Subsahara-Afrika, 9 % aus Nordafrika 
oder dem Nahen Osten, 8 % aus Südostasien, und 
8 % aus Lateinamerika oder der Karibik. Nordafri-
ka und der Nahe Osten war die Herkunftsregion 
mit dem deutlichsten relativen Anstieg in Deutsch-
land erworbener Infektionen: der Anteil stieg von 
2 % im Jahr 2014 auf 9 % im Jahr 2016.

Infektionsrisiken nach Infektionsregion
Für 2.738 der 3.419 Erstdiagnosen (80 %) lagen 
Angaben zum Infektionsrisiko vor. Bei Mehrfach-
angaben wurde die Angabe auf das wahrschein-
lichste Risiko reduziert. Unter den Erstdiagnosen 
mit Angaben hatten sich 63 % (1.725) möglicher-
weise über gleichgeschlechtliche Kontakte unter 
Männern infiziert, 32 % (865) über heterosexuelle 
Kontakte, und 5 % (127) bei intravenösem Drogen-
konsum. Bei 1 % (21) der Erstdiagnosen handelte 
es sich um Kinder, die über ihre Mütter infiziert 
worden waren. Nur 3 dieser Kinder wurden von 
HIV-infizierten Müttern in Deutschland geboren.

Von den 127 Erstdiagnosen des Jahres 2016, 
die sich durch intravenösen Drogengebrauch infi-
ziert hatten, leben 38 in Bayern. Im Jahr 2014 wa-
ren es noch 8, im Jahr 2015 schon 18 gewesen. Die 
Mehrzahl der Diagnostizierten in Bayern war deut-
scher Herkunft und hat sich in Deutschland infi-
ziert. Der Anstieg betraf alle Altersgruppen, am 
häufigsten waren die 30- bis 39-Jährigen vertreten. 
Die meisten Diagnosen erfolgten in München, 
aber eine Zunahme war auch in Orten mit weniger 
als 100.000 Einwohnern zu verzeichnen.

Für 1.690 (87 %) der 1.939 Infektionen, die 
wahrscheinlich in Deutschland erworben wurden, 

Abb. 6.21.4: 
Gemeldete HIV-Erstdiagnosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 3.401)

Erstdiagnosen/100.000 Einwohner

Altersgruppe

männlich

weiblich

0

2

4

6

8

10

12

14

16

18

>7970–7960–6950–5940–4930–3925–2920–2415–19<15



115HIV-Infektion Spezielle Krankheiten

lagen Angaben zum Infektionsweg vor. Von diesen 
wurden 1.381 (82 %) durch gleichgeschlechtliche 
Kontakte unter Männern, die Sex mit Männern 
 haben (MSM), übertragen. Bei 235 (14 %) wurden 
heterosexuelle Kontakte als Infektionsrisiko mitge-
teilt, und bei 72 (4 %) wurde der intravenöse Kon-
sum von Drogen als wahrscheinlichster Infekti-
onsweg angegeben. Die Anzahl der unter MSM in 
Deutschland erworbenen Infektionen ist im Ver-
gleich zum Vorjahr (1.604) gesunken, die Zahl der 
durch intravenösen Drogenkonsum in Deutsch-
land erworbenen Infektionen hat sich gegenüber 
dem Vorjahr (2015: 75) kaum verändert. Die Zahl 
der Infektionen, die auf heterosexuelle Kontakte in 
Deutschland zurückgeführt wurden, ist im Ver-
gleich zum Vorjahr (286) zurückgegangen. 

Unter den 1.939 vermutlich in Deutschland in-
fizierten Personen befanden sich auch 300 Perso-
nen, die nicht aus Deutschland stammen. Davon 
hatten sich 59 % über gleichgeschlechtliche Kontakte 
zwischen Männern, 25 % über heterosexuelle Kon-
takte, und 7 % bei intravenösem Drogenkonsum mit 
HIV infiziert. Bei 10 % der Erstdiagnosen fehlten 
Angaben zum wahrscheinlichen Infektionsweg. 

Bei den im Ausland von Nichtdeutschen er-
worbenen und im Jahr 2016 in Deutschland neu 
diagnostizierten HIV-Infektionen (n = 633) fehlten 
bei 14 % der Erstdiagnosen Angaben zum wahr-
scheinlichen Infektionsweg, 64 % wurden wahr-
scheinlich auf heterosexuellem Weg übertragen, 
15 % durch gleichgeschlechtliche Kontakte zwi-
schen Männern, und 5 % bei intravenösem Dro-
genkonsum. 

Datenqualität 
Neben den dargestellten 3.419 gesicherten HIV-
Erstdiagnosen wurden dem RKI weitere 958 HIV-
Diagnosen gemeldet, bei denen nicht bekannt ist, 
ob es sich um Erstdiagnosen handelt, sowie 1.023 
Fälle, die als Mehrfachmeldungen gekennzeichnet 
waren und 25 Meldungen, die aus anderen Grün-
den den RKI-internen Fallkriterien nicht entspra-
chen. Diese Meldungen fanden keinen Eingang in 
die Auswertung. Unter den 958 Meldungen, die 
weder explizit als Erstdiagnose noch als Mehrfach-
meldung gekennzeichnet waren, muss noch ein 
unbekannter Anteil von Erstdiagnosen vermutet 
werden. Deshalb stellt die Angabe von 3.419 HIV- 
Erstdiagnosen die untere Grenze der tatsächlichen 

HIV-Erstdiagnosen dar. Die Zahl der Meldungen, 
die weder als Erstdiagnose noch als Mehrfachmel-
dung eingestuft werden konnten, hat sich prak-
tisch nicht verändert (2015 n = 947). 

Fazit 
Die Zahl der in Deutschland gemeldeten HIV-Erst-
diagnosen geht leicht zurück. Damit bestätigt sich 
die bereits im letzten Jahr berichtete Beobachtung, 
dass die Zahl der Diagnosen von in Deutschland 
erworbenen Infektionen zurückgeht. Dies gilt ins-
besondere für Männer, die Sex mit Männern ha-
ben. Erfreulich ist insbesondere, dass die Zahl der 
Erstdiagnosen bei jungen MSM zurückgeht. Die 
Zahl der Personen, die sich über heterosexuelle 
Kontakte infiziert haben bleibt dagegen praktisch 
unverändert. Der im Jahr 2015 noch zu verzeich-
nende Anstieg von HIV-Erstdiagnosen war im We-
sentlichen auf verstärkte Zuwanderung zurückzu-
führen. Diese Zuwanderung war im Jahr 2016 
deutlich geringer. Gemessen am Rückgang der 
Zuwanderung fällt der Rückgang der Zahl der neu 
diagnostizierten, nicht sicher in Deutschland er-
worbenen Infektionen jedoch gering aus. Das darf 
nicht verwundern, weil zum einen die Diagnose in 
Deutschland mit zeitlicher Verzögerung erfolgen 
kann, zum anderen der Rückgang der Zuwande-
rung hauptsächlich Herkunftsländer betrifft, aus 
denen nur sehr wenige Menschen bereits mit einer 
HIV-Infektion nach Deutschland kommen. 

Andererseits kann bei den von Menschen 
nicht-deutscher Herkunft in Deutschland neu er-
worbenen HIV-Infektionen eine Zunahme der An-
zahl und des Anteils derer festgestellt werden, die 
aus dem Nahen Osten oder Nordafrika stammen, 
während die Erstdiagnosen für alle anderen Her-
kunftsregionen zurückgehen oder gleich bleiben. 
Das bedeutet, dass mit der HIV-Prävention auch 
die in den letzten Jahren nach Deutschland gekom-
menen Zuwanderer erreicht werden müssen. 
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6.22  HUS (Hämolytisch-urämisches 
Syndrom), enteropathisch 

Kurzbeschreibung 
Das enteropathische hämolytisch-urämische Syn-
drom (HUS) umfasst schwere, unter Umständen 
tödliche Komplikationen, die bei bakteriellen 
Darminfektionen mit enterohämorrhagischen 
Escherichia coli (EHEC; s.  Kap.  6.10) auftreten 
 können. In sehr seltenen Fällen kommt enteropa-
thisches HUS auch bei Infektionen mit Shigellen 
(s. Kap. 6.46) oder anderen Erregern vor. Das Voll-
bild des HUS ist durch eine akute Nierenfunk-
tionsstörung, Blutarmut durch den Zerfall roter 
Blutkörperchen und einen Mangel an Blutplätt-
chen charakterisiert. 

Falldefinition
Im Jahr 2015 wurde die Falldefinition für die Über-
mittlung des enteropathischen HUS geändert. Seit 
2015 unterscheidet man ein spezifisches und ein 
unspezifisches klinisches Bild. Das spezifische kli-
nische Bild ist definiert als mindestens zwei der 
drei folgenden Kriterien: hämolytische Anämie, 
Thrombozytopenie ≤ 150.000 Zellen/mm3, Nie-
renfunktionsstörung. Das unspezifische klinische 
Bild ist als mindestens eines der folgenden Kriteri-
en definiert: ärztliche Diagnose eines akuten ente-
ropathischen HUS oder krankheitsbedingter Tod. 
Beide klinischen Bilder sind übermittlungspflich-
tig. Diese Änderung soll zur frühzeitigeren Erken-
nung von Häufungen beitragen. Des Weiteren 
wurde die Definition des labordiagnostischen 
Nachweises geändert: Bei Nachweis des O157-An-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 69
▶  Seit Jahren stabile Fallzahlen (mit Ausnah-

me des Ausbruchs im Jahr 2011)
▶  86 % der Erkrankungen wurden in Deutsch-

land erworben, Inzidenzunterschiede zwi-
schen den Bundesländern

▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 5 Jah-
ren

▶  Nicht-Bestimmung oder Nicht-Meldung 
von Erreger-Serogruppen erschwert die Aus-
bruchserkennung
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tigens genügt seit 2015 der Nachweis von Shigato-
xin (z. B. ELISA) aus Stuhlanreicherungskultur 
oder Stuhlmischkultur für einen positiven Befund. 

Die Referenzdefinition für enteropathisches 
HUS umfasst alle klinisch begründeten Kategori-
en der Falldefinition (klinisch diagnostizierte, kli-
nisch-epidemiologisch bestätigte und klinisch-la-
bordiagnostisch bestätigte Erkrankungen) außer 
den Erkrankungen, bei denen lediglich das unspe-
zifische klinische Bild erfüllt ist. Die nachfolgende 
Auswertung bezieht sich auf Fälle, die die Refe-
renzdefinition erfüllen (s. Tab. 6.22.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 69 HUS-Erkrankungen 
übermittelt, die die Referenzdefinition erfüllten. 
Diese Zahl entsprach dem Median der Vorjahre 
seit 2001 (n = 69). Wie in fast allen Vorjahren wur-
de die größte Anzahl von Fällen im III. Quartal 
übermittelt (s. Abb. 6.22.1). 

Geografische Verteilung 
Bundesweit lag die Inzidenz bei 0,1 Erkrankungen 
pro 100.000 Einwohner. Die höchste Inzidenz 
wurde in Hessen (0,2) festgestellt. Die höchste An-
zahl von Erkrankungen wurde aus Bayern (18), 
Hessen (13) und Nordrhein-Westfalen (12) über-
mittelt. Die Bundesländer Bremen, Hamburg, 
Mecklenburg-Vorpommern, Saarland und Thürin-
gen übermittelten keine Erkrankungen. 

Für 51 Erkrankungen wurden 51 Infektions-
länder (Mehrfachnennungen möglich) angegeben. 
Deutschland wurde 44-mal (86 %) genannt. Ita-
lien, der Kosovo, Kroatien, Österreich, Tansania, 
die Türkei und Ägypten wurden jeweils einmal 
genannt. 

Demografische Verteilung 
Wie in allen Vorjahren, ausgenommen 2011, war 
die Inzidenz bei Kindern unter 5 Jahren am höchs-
ten; 38 (55 %) der übermittelten HUS-Erkrankun-
gen betrafen Kinder in dieser Altersgruppe. Zu-
sätzlich wurden 24 HUS-Erkrankungen (35 %) bei 
älteren Kindern im Alter von 5 bis 14 Jahren und  
7 HUS-Erkrankungen (10 %) bei Jugendlichen ab 
15 Jahren und Erwachsenen übermittelt. Während 
bei den minderjährigen Fällen das Geschlechter-
verhältnis ausgeglichen war, waren bei den Er-
wachsenen Frauen stärker betroffen als Männer. 

Nachgewiesene Erreger 
Bei 44 Fällen (64 %; 2015: 62 %) wurde der labor-
diagnostische Nachweis einer EHEC-Infektion 
 angegeben. Bei 28 der EHEC-assoziierten Fälle 
(64 %; 2015: 35 %) wurden Angaben zur Serogrup-
pe übermittelt. Darunter entfielen jeweils 9 (32 %) 
auf die Serogruppen O157 und O26. Des Weiteren 
wurden 3-mal die Serogruppe O145, 2-mal O80, 
sowie je einmal O113, O119, O121, O124 und Ont 
(nicht typisierbar) angegeben. 

Tab. 6.22.1:  
Übermittelte HUS-Erkrankungen nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016, zusätzlich differenziert 
nach Version der Falldefinition bei Erfassung

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch (A) 24 35 % 19 5 17 24 % 1 16

 – davon spezifisch (A1) 5 5 15 15

klinisch-epidemiologisch (B) 1 1 0 1 1 % 0 1

klinisch-labordiagnostisch (C) 44 64 % 30 14 52 74 % 12 40

alle 69 100 % 50 19 70 100 % 13 57

Referenzdefinition A+B+C, A1+B+C A+B+C A1+B+C A+B+C, A1+B+C A+B+C A1+B+C

69 100 % 50 19 69 99 % 13 56
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Klinische Aspekte 
Es wurden 4 bestätigte Todesfälle (6 %) im Zusam-
menhang mit HUS-Erkrankungen übermittelt. Bei 
den Betroffenen handelte es sich um eine 87-jähri-
ge Frau und 3 Kinder im Alter von 1, 2 und 9 Jahren 
(ein Junge und 2 Mädchen). Für keinen der verstor-
benen Fälle wurden Infektionsquelle oder Sero-
gruppe angegeben.

Ausbrüche
Im Berichtsjahr wurden 6 Ausbrüche mit insge-
samt 18 Erkrankungen, davon 12 HUS-Erkrankun-
gen, übermittelt. Der größte Ausbruch umfasste  
5 HUS-Erkrankungen bei Kindern mit Nachweis 
von EHEC O26, allerdings ohne Angabe einer In-
fektionsquelle. In einem Ausbruch erkrankten 3 
Kinder einer Großfamilie an HUS und ein Kind an 
einer EHEC-Enteritis nach Verzehr von Rohmilch 
und Kontakt zu Rindern auf einem Bauernhof. Es 
wurden EHEC mit den Serogruppen O80 und 
O157 nachgewiesen. Des Weiteren wurden 4 klei-
nere Ausbrüche mit jeweils einem HUS-Fall und  
1 bis 2 EHEC-Enteritiden übermittelt. Für diese 
Ausbrüche wurde 2-mal die Serogruppe O157 und 
einmal O145 angegeben, einmal fehlte die Angabe 

zur Serogruppe. Infektionsquellen konnten jeweils 
nicht ermittelt werden.

Datenqualität 
Seit 2003 werden Erkrankungen an enteropathi-
schem HUS getrennt von EHEC übermittelt und 
ausgewertet. Seit dem Jahr 2006 werden übermit-
telte Häufungen, die mindestens eine HUS-Er-
krankung enthalten, in dieser Meldekategorie auf-
geführt. Die Häufigkeit der Diagnose von EHEC 
oder anderen HUS-assoziierten Erregern in 
Deutschland ist sehr von der Inanspruchnahme 
und Qualität labordiagnostischer Untersuchungen 
abhängig. Die Diagnostik von EHEC ist nicht ohne 
Schwierigkeiten und wird im Routinealltag häufig 
nicht bis zur kulturellen Isolierung und zur Be-
stimmung der Serogruppe durchgeführt, die je-
doch für die epidemiologische Beurteilung erfor-
derlich ist. 

Seit Mai 2008 führt das Robert Koch-Institut, 
unterstützt durch die Gesellschaft für Pädiatrische 
Nephrologie (GPN), zusätzlich eine aktive Surveil-
lance von pädiatrischen HUS-Erkrankungen in 
Deutschland durch. Es ist davon auszugehen, dass 
es seitdem zu einer vollständigeren Erfassung pä-

Abb. 6.22.1:  
Übermittelte HUS-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016
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diatrischer HUS-Erkrankungen im Meldesystem 
kommt. 

Fazit 
Die Zahl übermittelter HUS-Erkrankungen war im 
Vergleich zu den Vorjahren stabil. In den letzten 
Jahren wurde ein abnehmender Trend für den An-
teil nachgewiesener EHEC bei den HUS-Erkran-
kungen und für den Anteil der nachgewiesenen 
EHEC, zu denen Serogruppen-Informationen 
übermittelt wurden, beobachtet. Im Jahr 2016 sind 
wieder deutlich mehr Serogruppen-Informationen 
übermittelt worden. Es bleibt abzuwarten, ob dies 
eine Trendumkehr bedeutet. Das Fehlen von Sero-
gruppen-Angaben wirkt sich erschwerend auf die 
Ausbruchserkennung aus.
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6.23 Influenza 

Kurzbeschreibung 
Die Influenza ist eine durch das Influenzavirus 
hervorgerufene, vorwiegend durch respiratorische 
Sekrete in Tröpfchenform übertragene Erkran-
kung, die sich typischerweise durch einen plötzli-
chen Beginn mit Fieber, Husten und Muskel- oder 
Kopfschmerzen auszeichnet. Weitere Symptome 
können allgemeine Schwäche, Schweißausbrüche, 
Schnupfen, aber auch Übelkeit, Erbrechen und 
Durchfall sein. Zu beachten ist jedoch, dass bei 
weitem nicht alle Influenza-Infizierten mit typi-
scher Symptomatik erkranken. Schwere Verlaufs-
formen und Komplikationen können in jedem 
Lebensalter auftreten, betreffen jedoch vorwiegend 
ältere Menschen (> 60 Jahre) und solche mit chro-
nischen Grunderkrankungen. Die Influenza tritt 
saisonal in sogenannten Grippewellen auf, die in 
Deutschland meist im Januar oder Februar begin-
nen und innerhalb von 8 bis 10 Wochen ablaufen, 
sie können in einzelnen Jahren aber auch deut- 
lich länger dauern. Die Stärke der Grippewellen 
schwankt von Jahr zu Jahr erheblich.

Falldefinition 
Von den Gesundheitsämtern wurden 80.748 Influ-
enza-Fälle übermittelt, davon entsprachen 64.227 
(80 %) der Referenzdefinition (s. Tab. 6.23.1). Bei 
den 16.471 Fällen, die nicht der Referenzdefinition 
entsprachen, war entweder das klinische Bild nicht 
erfüllt oder nicht bekannt. Die nachfolgende Aus-
wertung bezieht sich nur auf humane saisonale 
Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen. In die-
sem Jahr traten keine Fälle von zoonotischer Influ-
enza auf.

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 64.227
▶  Saisonal hohe Fallzahlen im I. Quartal, im 

Vergleich eine weniger starke Welle als im 
Vorjahr 

▶  1.936 Ausbrüche mit 8.274 Erkrankungen
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern im Alter von 

4 Jahren
▶  Impfpräventabel (Impfung empfohlen für 

bestimmte Personengruppen)
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Zeitlicher Verlauf 
Die Influenza-Meldungen der Grippewelle der Sai-
son 2015/2016 fielen fast vollständig in das Jahr 
2016. Bundesweit erreichten die übermittelten 
Meldungen 2016 in der 10. und 11. Meldewoche 
(MW) ihren Höhepunkt (s. Abb. 6.23.1). Die bun-
desweite Inzidenz übermittelter Influenza-Erkran-
kungen 2016 betrug 78 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner, eine im Vergleich zum Vor-
jahr (95) etwas niedrigere Inzidenz. Von der 40. 
MW 2016 an wurden 4.073 Influenza-Erkrankun-

gen an das RKI übermittelt, die zur Grippewelle 
2016/2017 gerechnet werden. 

Demografische Verteilung 
Die altersspezifische Inzidenz übermittelter Influ-
enza-Erkrankungen 2016 zeigte einen Gipfel bei 
Kindern im Kindergartenalter (maximal 371 
Erkr./100.000 Kinder im Alter von 4 Jahren) 
(s. Abb. 6.23.2). Kinder sind durch die fehlende 
bzw. geringere Grundimmunität, hohe Kontakt-
freudigkeit und -häufigkeit, z. B. durch den Besuch 

Tab. 6.23.1 
Übermittelte Influenza-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 5.603 6 % 4.391 5 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 72.233 81 % 59.886 74 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 3.732 4 % 6.395 8 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 7.766 9 % 10.076 12 %

alle 89.334 100 % 80.748 100 %

Referenzdefinition (B+C) 77.836 87 % 64.277 80 %

Abb. 6.23.1: Übermittelte Influenza-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2011 bis 2016
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von Kindertagesstätten, häufig von Influenza-Er-
krankungen während einer saisonalen Grippewel-
le betroffen. Während die altersspezifische Inzi-
denz bei Jungen größer als bei Mädchen war, lag 
für Erwachsene jüngeren und mittleren Alters eine 
höhere Inzidenz bei Frauen vor. Ursächlich könnte 
der engere Kontakt von Frauen dieser Altersgrup-
pen zu erkrankten Kindern sein. Ab der Alters-
gruppe 70 bis 79 Jahre war die Inzidenz der Influ-
enza-Erkrankungen bei Männern höher als bei 
Frauen (32 bzw. 27). Im Vergleich zum Vorjahr 
waren die Altersgruppen ab 40 Jahren deutlich we-
niger stark betroffen.

Nachgewiesene Erreger 
Die beim Menschen relevanten Virustypen werden 
mit den Buchstaben A und B bezeichnet. Hierbei 
wird der Typ A in Subtypen unterteilt, die nach den 
Oberflächenproteinen Hämagglutinin (H) und 
Neuraminidase (N) benannt werden, wie zum 
 Beispiel A(H3N2). Influenza-B-Viren werden da-
gegen in 2 sogenannte Linien aufgegliedert 
 (Yamagata- bzw. Victoria-Linie). Die saisonalen Vi-
ren verändern ihre antigenen Eigenschaften über 
Jahre hinweg durch Punktmutationen ihres Ge-
noms (Antigendrift), weshalb eine jährliche Über-

prüfung und gegebenenfalls eine Anpassung der 
Impfstoffkomponenten notwendig sind. Es wird 
jeweils ein Influenzaimpfstoff mit A(H3N2)-, 
A(H1N1)- und B-Komponente verwendet (trivalen-
ter Influenzaimpfstoff). Seit der Saison 2013/14 
sind auch quadrivalente Impfstoffe mit einer zu-
sätzlichen B-Virus-Variante in Deutschland verfüg-
bar, sodass jeweils eine Komponente für die Yama-
gata- und eine Komponente für die Victoria-Linie 
enthalten sind. 

Unter den als Influenza A und Influenza B 
charakterisierten und übermittelten Meldungen 
aus der 1. bis 22. Meldewoche 2016 (n=57.503) wa-
ren Infektionen mit Influenza A etwas seltener 
(n=24.669; 42,9 %) als Infektionen mit Influenza 
B (n=31.293; 54,4 %). Insgesamt 2,7 % (1.541) der 
Erreger wurden nicht nach Influenza A oder B dif-
ferenziert. Bei den 7.533 Influenza-A-Erkrankun-
gen mit bekanntem Subtyp wurde in der Grippe-
welle 2016 fast ausschließlich der Subtyp A(H1N1)
pdm09 mit 98 % nachgewiesen. Auch aus den 
Daten des Influenza-Sentinels der Arbeitsgemein-
schaft Influenza (AGI) ergab sich eine Zirkulation 
mit einem deutlich höheren Anteil von Influenza-
A(H1N1)pdm09-Viren verglichen mit Influenza-
A(H3N2)-Viren. 

Abb. 6.23.2:  
Übermittelte Influenza-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n=64.096) 

Erkrankungen/100.000 Einwohner

Altersgruppe

0

50

100

150

200

250

300

350

400

>7970–7960–6950–5940–4930–3925–2920–2415–1910–145–94321<1

männlich weiblich



122 Spezielle Krankheiten Influenza 

Der Altersmedian der Patienten mit Influen-
za-A(H1N1)pdm09-subtypisierten Erkrankungen 
lag bei 33 Jahren und damit deutlich über dem Al-
tersmedian von 12 Jahren der mit Influenza-B-
subtypisierten Erkrankungen. Der Altersmedian 
der Patienten mit Influenza-A(H3N2)-Erkrankun-
gen lag bei 22 Jahren. Im Gegensatz dazu waren in 
der Vorjahressaison die Altersmediane für Influen-
za-A(H1N1)pdm09-Erkrankungen und für Influ-
enza-B-Erkrankungen gleich hoch (33 Jahre) und 
lagen höher als für Influenza-A(H3N2)-Erkrankun-
gen (15 Jahre). 

Klinische Aspekte 
Im Jahr 2016 wurde wie im Vorjahr ein Anteil von 
22 % hospitalisierter Patienten übermittelt. Insbe-
sondere bei kleinen Kindern und bei älteren Er-
wachsenen war der Anteil höher als bei älteren 
Kindern und Erwachsenen jüngeren und mittleren 
Alters. So wurde bei 28 % der erkrankten Kinder 
unter 5 Jahren eine Hospitalisierung angegeben, 
dagegen nur bei 15 % der 10- bis 14-Jährigen. Bei 
Erkrankten, die älter als 69 Jahre waren, wurde 
sogar ein Hospitalisierungsanteil von 68 % über-
mittelt. Diese Angaben überschätzen vermutlich 
die tatsächlichen Anteile der Krankenhauseinwei-
sungen unter allen Influenza-Fällen, da es sich bei 
übermittelten Fällen um laborbestätigte oder epi-
demiologisch bestätigte Erkrankungen handelt, die 
eher »typisch« bzw. schwer verliefen. Darüber hin-
aus wurde bei 18 % der Erkrankungen keine Anga-
be zu einer möglichen Hospitalisierung gemacht.

Wie bei den meisten Infektionskrankheiten ist 
ein kausaler Zusammenhang zwischen Influenza-
Infektion und Tod nicht immer eindeutig. Im Jahr 
2016 wurden 152 Todesfälle gemäß Referenzdefi-
nition übermittelt, die durch die Influenza einge-
treten sind. Im Jahr 2016 lag der Altersmedian al-
ler Influenza-Erkrankten bei 20 Jahren und der der 
Verstorbenen bei 62,5 Jahren und war damit deut-
lich niedriger als im Vorjahr (Saison 2014/2015: 37 
bzw. 74,5 Jahre). In der Saison 2015/2016 waren 
61 % der Todesfälle unter 70 Jahre alt. Dennoch 
haben ältere Menschen, wenn sie sich mit Influen-
za infizieren, ein höheres Risiko, nach einem pro-
trahierten Verlauf zu versterben. 

Impfstatus 
Für Personen, die ein erhöhtes Risiko für schwere 
Krankheitsverläufe oder berufsbedingt ein erhöh-

tes Infektionsrisiko haben, wird die jährliche In-
fluenzaimpfung im Herbst/Frühwinter durch die 
Ständige Impfkommission (STIKO) empfohlen. 

Für die saisonale Influenza betrifft dies alle 
Personen ab 60 Jahre, Personen jeden Alters mit 
chronischen Vorerkrankungen, Schwangere ab 
dem 2. Trimenon sowie Personen mit erhöhter Ge-
fährdung, z. B. medizinisches Personal. Die Dauer 
bis zum Aufbau des Immunschutzes nach Imp-
fung beträgt etwa 10 bis 14 Tage. Adjuvantierte 
Impfstoffe gegen die saisonale Influenza sind nur 
für Personen zugelassen, die 65 Jahre oder älter 
sind. Bei Kindern mit erhöhter gesundheitlicher 
Gefährdung infolge eines Grundleidens, die das 
erste Mal gegen Influenza geimpft werden, wird 
laut Herstellerangaben bis zu einem gewissen Al-
ter (meist 9 Jahre) eine 2-fache Impfung im Ab-
stand von 4 Wochen empfohlen. Seit der Saison 
2013/14 hat die STIKO ihre Empfehlung zur Imp-
fung für Kinder mit einem Grundleiden ergänzt: 
»Kinder und Jugendliche im Alter von 2 bis ein-
schließlich 17 Jahren können mit inaktiviertem 
Impfstoff oder mit einem attenuierten Influenza-
Lebendimpfstoff (LAIV) geimpft werden, sofern 
keine Kontraindikation besteht. Bei Kindern im 
Alter von 2 bis einschließlich 6 Jahren sollte LAIV 
bevorzugt angewendet werden.« Die Empfehlung 
einer bevorzugten Anwendung von LAIV wurde in 
der Saison 2016/2017 von der STIKO ausgesetzt.

Für die Saison 2015/2016 wurden folgende 
Komponenten des Impfstoffs gegen Influenza in 
der nördlichen Hemisphäre empfohlen: 

▶ Influenza-A(H1N1)-Komponente: ein A/Califor-
nia/7/2009 (H1N1)-ähnliches Virus 

▶ Influenza-A(H3N2)-Komponente: ein A/Swit-
zerland/9715293/2013 (H3N2)-ähnliches Virus

▶ Influenza-B-Komponente: ein B/Phuket/3073/ 
2013-ähnliches Virus (Yamagata-Linie) 

Für quadrivalente Impfstoffe wurden die Antigene 
der oben genannten Viren sowie ein B/Bris-
bane/60/2008-ähnliches Virus (Victoria-Linie) 
empfohlen. 

Von den 64.277 für 2016 übermittelten Influ-
enza-Erkrankungen waren 50.972 klinisch-labor-
diagnostisch bestätigte Fälle mit einem Erkran-
kungsbeginn zwischen der 1. und 22. KW 2016. 
Bei 43.132 Fällen (85 %) lag eine Angabe zum Impf-
status vor. Davon wurden 95 % (41.105) als nicht 



123Influenza Spezielle Krankheiten

geimpft und 5 % (2.027) als geimpft übermittelt 
(s. Abb. 6.23.3). 

Die folgende Auswertung beschränkt sich auf 
die Fälle, die eine saisonale Impfung in der Saison 
2015/2016 mit einem Impfdatum zwischen dem 
01.07.2015 und 30.06.2016 erhalten haben. Für 
1.576 dieser Fälle lagen bewertbare Angaben zur 
Impfung vor. Insgesamt 1.557 Personen waren 
mehr als 14 Tage vor Erkrankungsbeginn geimpft 

worden. Davon waren 1.321 Fälle älter als 9 Jahre 
und 236 Fälle jünger als 10 Jahre. 

Für Kinder unter 10 Jahren, die zum ersten 
Mal eine Influenza-Impfung erhalten, ist in den 
Fachinformationen der Impfstoffhersteller eine 
2-malige Grippeimpfung für die bevorstehende 
Saison empfohlen. Seit Januar 2016 wird die An-
zahl der Impfungen nicht mehr erfasst. Daher 
kann nicht festgestellt werden, wie viele der 236 

Abb. 6.23.3:  
Übermittelte Influenza-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n=64.277) 

1 Angaben zum Datum der Impfung lagen nicht vor oder waren nicht plausibel. 
2 Die Angaben zum Impfstatus 2016 beziehen sich auf die saisonale Impfung in der Saison 2015/16 mit einem Impfdatum 
 zwischen 01.07.2015 und 30.06.2016.
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Kinder unter 10 Jahren 2-mal geimpft wurden.  
Wie viele der Kinder bereits in der vorherigen Sai-
son gegen Influenza geimpft worden sind, ist 
ebenfalls unbekannt. Daher ist in dieser Alters-
gruppe (Kinder unter 10 Jahren) die Aussagekraft 
zu Impfdurchbrüchen weniger gut belegbar als bei 
den Erwachsenen. Bei Erwachsenen ist nach den 
Fachinformationen der Impfstoffhersteller eine 
einmalige Grippeimpfung pro Saison auch bei 
erstmaliger Impfung gegen Influenza ausrei-
chend. Die 1.321 übermittelten Influenza-Fälle zwi-
schen der 1. und der 22. Meldewoche mit einem 
Alter von über 9 Jahren sind somit als wahrschein-
liche Impfdurchbrüche zu werten. 

Obwohl die Influenza-Impfung bei älteren 
Menschen im Vergleich zu jungen Erwachsenen 
weniger wirksam ist, rät die STIKO allen Men-
schen ab 60 Jahren aufgrund des höheren Risikos 
für einen schweren Krankheitsverlauf zu einer 
jährlichen Influenzaimpfung. In der Saison 2015/ 
2016 waren jedoch deutschlandweit nur 35 % der 
Menschen ab 60 Jahren geimpft. Zusätzlich zur 
Impfung ist infektionshygienisches Verhalten, wie 
die Vermeidung des engen Kontakts zu Erkrankten 
und häufiges Händewaschen insbesondere wäh-
rend der Grippewelle unabhängig vom Impfstatus 
empfehlenswert. Die Wirksamkeit der Impfung in 
der Saison 2015/16 wurde basierend auf den Daten 
aus der virologischen Surveillance der AGI als 
niedrig bis moderat eingeschätzt und lag bei 15 % 
(95 %-Vertrauensbereich – 19 bis 40 %).

Ausbrüche 
Im Jahr 2016 wurden 1.936 Influenza-Ausbrüche 
mit insgesamt 8.274 Erkrankungen im Alter zwi-
schen 0 und 102 Jahren übermittelt. Durchschnitt-
lich waren pro Ausbruch 4 Fälle beteiligt. Etwa die 
Hälfte (51 %) der Ausbruchsfälle gehörten zu 261 
größeren Ausbrüchen mit jeweils 5 oder mehr 
 Fällen. Der Altersmedian der im Rahmen von Aus-
brüchen erkrankten Fälle mit bekanntem Alter 
(n=8.176) lag mit 9 Jahren unter dem Altersme-
dian aller Fälle (20 Jahre, s. o.). Fast zwei Drittel 
(63 %) aller Ausbruchsfälle waren 0 bis 17 Jahre alt, 
und damit im Kindergarten- oder Schulalter. Diese 
Fälle bilden die häufige Meldung und Übermitt-
lung von Ausbrüchen in Kindergärten und Schu-
len ab. Ursächlich ist die große Anzahl von Infek-
tionen von Kindern, die erstmals mit Influenzaviren 
in Kontakt kommen und ohne vorbestehende Im-

munität leicht erkranken. Aber auch in Einrichtun-
gen für ältere Menschen wurden Influenza-Aus-
brüche identifiziert, allerdings deutlich weniger als 
im Vorjahr. 

Insgesamt waren nur 4 % der im Rahmen von 
Ausbrüchen übermittelten Fälle über 69 Jahre alt 
(363 Fälle; Vorjahr: 1.708 Fälle, 19 %). Von ihnen 
wurden 67 % (213) hospitalisiert und 1,2 % (4) ver-
starben. Das waren 2,6 % der Todesfälle, die 2016 
als influenzabedingt verstorben übermittelt wur-
den (insgesamt 152, s. o.). 

Datenqualität 
Da die Meldung von Influenza an den labordiag-
nostischen Nachweis gekoppelt ist, die meisten 
Erkrankungen im Verlauf einer Grippewelle aber 
rein klinisch diagnostiziert werden, liegt eine er-
hebliche Untererfassung von Influenza-Erkran-
kungen vor. Außerdem steigt der Anteil der Fälle, 
die die Referenzdefinition nicht erfüllen, weiter an, 
weil keine Angaben zum klinischen Bild vorliegen. 
Auch diese Fälle werden in den Veröffentlichungen 
des RKI nicht gezählt. Die dargestellten Daten wer-
den auch davon beeinflusst, wie viele Ärzte sich im 
Rahmen ihrer Mitarbeit entweder in der AGI oder 
bei Initiativen der Bundesländer an labordiagnos-
tisch unterstützten Surveillance-Aktivitäten sowie 
z. B. an Studien zu Influenza von Universitäten 
oder pharmazeutischen Unternehmen beteiligen. 
Für geografische Vergleiche auf Bundesland- oder 
Landkreisebene eignet sich die Inzidenz der ge-
mäß IfSG gemeldeten Fälle aus diesem Grund 
nicht. 

Auch der Vergleich der Inzidenzen über meh-
rere Jahre würde bei Influenza zu Fehlinterpretati-
onen führen, da die oben geschilderten Initiativen 
teilweise nur für eine Saison durchgeführt oder 
neue diagnostische Netzwerke etabliert werden, 
die die Zahl der Fälle dann ab einer bestimmten 
Saison steigen lassen. 

Insbesondere seit der Pandemie 2009, aber 
auch in den folgenden Jahren haben Kranken-
häuser die labordiagnostische Absicherung einer 
Influenza-Erkrankung verstärkt in die Routine-
untersuchungen integriert (auch im Rahmen 
 sogenannter Multiplex-Nachweismethoden), so-
dass mehr hospitalisierte, an Influenza erkrankte 
Fälle zur Meldung gelangten und übermittelt wur-
den. Die Anteile der Hospitalisierten und der To-
desfälle unter den übermittelten Fällen spiegeln 
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daher nicht die realen Anteile in der Bevölkerung 
wider, sondern werden überschätzt. 

Für die Bewertung der Krankheitslast und 
eine geografische Auswertung sind die Daten, die 
im Rahmen der Sentinelsurveillance der AGI erho-
ben werden, besser geeignet. Das Meldesystem 
gibt hingegen den zeitlichen Verlauf der jeweiligen 
Erkrankungswellen und die Betroffenheit der ein-
zelnen Altersgruppen durch Influenza gut wieder. 
Die Grippewelle in der Saison 2015/2016 war  
im Gegensatz zu der vorangegangenen Saison 
2014/2015 nach Auswertungen der AGI eher mo-
derat. 

Fazit 
Die Anzahl der übermittelten Influenza-Erkran-
kungen sowie Daten aus dem AGI-Sentinel der 
Saison 2015/2016 spiegeln eine schwächere Grip-
pewelle im Vergleich zum Vorjahr wider. Die Al-
tersgruppe der Kleinkinder war am häufigsten 
 betroffen, ältere Patienten waren weniger stark 
betroffen als im Vorjahr. Bei älteren Patienten fiel 
aber eine höhere Hospitalisierungsrate auf. Der 
Anteil der Hospitalisierten unter den übermittel-
ten Influenza-Fällen insgesamt ist jedoch im Ver-
gleich zum Vorjahr gleich geblieben. Mit den über-
mittelten Influenza-Fällen wird die wirkliche Zahl 
der Influenza-Erkrankungen stark unterschätzt, 
der Anteil der Todesfälle und Hospitalisierungen 
an den übermittelten Fällen aber überschätzt. 
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Zoonotische Influenza A bei Menschen 

Neben den nachfolgend ausführlicher beschriebe-
nen humanen Erkrankungen durch aviäre Influen-
zaviren der Subtypen A(H5N1), A(H5N6) und 
A(H7N9) sind seit 2013 in China auch einzelne 
humane Erkrankungen durch die Subtypen 
A(H9N2) und A(H10N8) aufgetreten. In Ostasien 
zirkulieren seit 2013 insbesondere Reassortanten 
einer H5N1-Variante in Geflügelbeständen (H5N2, 
H5N3, H5N5, H5N8), die sich inzwischen, wahr-
scheinlich durch den Vogelzug von Wildvögeln, 
auch nach Europa und Nordamerika weiterverbrei-
tet und Geflügelbestände infiziert haben. 

Kurzbeschreibung aviäre Influenza A(H5N1) 
Das Reservoir der Erreger der aviären Influenza 
sind Wasservögel. Seit 2003 haben sich Erreger der 
(für Geflügel hochpathogenen) aviären Influenza 
A(H5N1) bei Wildvögeln und Hausgeflügel in 
mehr als 60 Ländern auf 3 Kontinenten ausgebrei-
tet. Zu Erkrankungen von Menschen kam es bisher 
vorwiegend durch engen, direkten Kontakt mit 
 erkranktem oder totem Geflügel. In mehreren 
 außereuropäischen Ländern gab es Cluster mit 
mindestens 2 epidemiologisch verbundenen 
menschlichen Fällen, die größtenteils auf eine ge-
meinsame Exposition zu Geflügel zurückgeführt 
wurden. Es ist allerdings wahrscheinlich, dass ver-
einzelt Übertragungen von Mensch zu Mensch 
stattgefunden haben. 

Insgesamt bestätigte die WHO von 2003 bis 
Februar 2017 (Datenstand: 14.02.2017) bei 858 
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Personen aus 16 Ländern Erkrankungen an aviärer 
Influenza A(H5N1). Die höchsten Fallzahlen wur-
den dabei von 2004 bis 2005 in Vietnam, von 
2006 bis 2008 in Indonesien und von 2009 bis 
2016 in Ägypten verzeichnet. Seit 2016 wurden 12 
humane Erkrankungen mit der aviären Influenza 
A(H5N1) gemeldet, alle Meldungen kamen dabei 
aus Ägypten. Bisher war die Letalität der in Ägyp-
ten identifizierten Fälle niedriger als in anderen 
Ländern. Die von Jahr zu Jahr schwankende Letali-
tät kann teilweise durch eine jeweils unterschied-
liche geografische Verteilung der verschiedenen 
zirkulierenden Influenza-A(H5N1)-Virusstämme 
(Clades) sowie der je nach Gesundheitssystem der 
Landes unterschiedlich schnellen Identifikation 
und nachfolgenden Behandlung der Fälle bedingt 
sein. 

Kurzbeschreibung aviäre Influenza A(H7N9) 
Im April 2013 wurde in China bei Hühnern, Enten 
und zum Verzehr bestimmten Tauben sowie in 
Umgebungsproben von Geflügelmärkten ein neu-
es aviäres (für Geflügel niedrig pathogenes) Influ-
enza-A(H7N9)-Virus identifiziert, nachdem dieses 
Virus zunächst erstmals bei 3 schwer erkrankten 
Menschen in Shanghai und der Provinz Anhui 
nachgewiesen worden war. Die Influenza-A(H7N9)-
Viren zirkulieren weiterhin in China. Bis zum 
16.03.2017 wurden insgesamt 1.307 Fälle an die 
WHO berichtet, darunter 489 (37 %) Todesfälle. Bis 
auf 3 aus China eingereiste Fälle, die in Kanada 
und in Malaysia identifiziert wurden, sind alle Fäl-
le bei in den betroffenen Regionen Chinas (ein-
schließlich Hongkong) und Taiwan wohnenden 
Personen festgestellt worden. Bisher (Stand: 
16.03.2017) wurde das Influenza-A(H7N9)-Virus 
jedoch nicht in Geflügelbeständen außerhalb Chi-
nas nachgewiesen. Eine begrenzte Mensch-zu-
Mensch-Übertragung wurde nur in Einzelfällen 
beobachtet, zu einer fortgesetzten Übertragung 
zwischen Menschen ist es bisher aber nicht ge-
kommen. Ein Großteil der Fälle geht auf Kontakt 
mit infiziertem Geflügel oder verunreinigter Um-
gebung wie z.B. Geflügelmärkte zurück. Infektio-
nen treten gehäuft in den Wintermonaten auf, je-
doch sind seit Oktober 2016 deutlich mehr Fälle 
(509, Stand 11.03.2017) aufgetreten als in den 4 
Erkrankungswellen zuvor (zwischen 121 und 320 
Fälle), zudem ist die geografische Ausbreitung in 
China größer. Die Letalität nach einer Influenza-

A(H7N9)-Infektion hat sich nicht wesentlich ver-
ändert, sie lag bisher je nach Erkrankungswelle 
zwischen 32 % und 44 %. 

Im Februar 2017 wurde erstmals von Nachwei-
sen eines neuen Influenza-A(H7N9)-Virus berich-
tet, das für Geflügel hochpathogen ist. Das neue 
Virus trat bisher in einer chinesischen Provinz bei 
Vögeln sowie bei drei humanen Fällen auf. Das Ri-
siko einer fortgesetzten Übertragung zwischen 
Menschen wird weiterhin als gering bewertet. 

Kurzbeschreibung aviäre Influenza A(H5N6) 
Möglicherweise bedingt durch die intensivierte In-
fluenzasurveillance in China wegen des Auftretens 
von humanen Fällen mit Influenza A(H7N9), wur-
den insgesamt 16 labordiagnostisch bestätigte 
 humane Fälle mit (für Geflügel hoch pathogener) 
aviärer Influenza A(H5N6) von 2014 bis zum 
16.03.2017 identifiziert und an die WHO berichtet, 
darunter 6 Todesfälle.

Situation in Deutschland 
In Deutschland müssen seit dem 01.05.2016 Ver-
dachts-, Erkrankungs- und Todesfälle von zoonoti-
scher Influenza beim Menschen gemäß der IfSG-
Meldepflicht-Anpassungsverordnung gemeldet 
werden. Bei Eingang einer Verdachtsmeldung von 
zoonotischer Influenza am Gesundheitsamt sollte 
unverzüglich eine Übermittlung gemäß § 12 IfSG 
erfolgen. Das RKI hat für humane Fälle mit Influ-
enza-A(H5N1)- und Influenza-A(H7N9)-Infektion 
jeweils eine Falldefinition zur Fallfindung, Mel-
dung und Übermittlung veröffentlicht. Bei einigen 
wenigen humanen Verdachtsfällen von Influenza 
A(H7N9), die gemeldet und gemäß § 12 Abs. 1 IfSG 
an das RKI übermittelt wurden, konnte das Natio-
nale  Referenzzentrum für Influenza den Verdacht 
auf aviäre Influenzavirus-Infektion nach Analyse 
der Patientenproben in allen Fällen ausschließen. 

Nach 2009 wurde im November 2014 erst-
mals wieder hochpathogene aviäre Influenza 
(HPAI) in einer Geflügelhaltung in Deutschland 
festgestellt. Das bis dahin in Europa noch nie iden-
tifizierte HPAI-A(H5N8)-Virus wurde nachfolgend 
auch in Geflügelbeständen in den Niederlanden 
und im Vereinigten Königreich sowie im Januar 
2015 in weiteren Geflügelbeständen in Deutsch-
land nachgewiesen. Seit November 2016 ist das 
HPAI-A(H5N8)-Virus erneut bei Wildvögeln und 
Geflügel in fast allen Teilen Deutschlands und in 
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zahlreichen Ländern Europas nachgewiesen wor-
den. Seit Dezember 2016 zirkuliert zudem der 
ebenfalls hochpathogene Subtyp A(H5N5) unter 
Wildvögeln in Deutschland und wurde auch be-
reits in einen Geflügelbestand eingetragen (Stand: 
25.01.2017). In Deutschland wurden bislang keine 
humanen Erkrankungs- oder Todesfälle durch avi-
äre Influenza übermittelt.

Das Europäische Zentrum für Krankheitsprä-
vention und Kontrolle (ECDC) bewertete die Situa-
tion bezüglich aviärer Influenza A(H7N9) bei 
Menschen in China in einer Risikoeinschätzung in 
2017. Danach können weitere sporadische Fälle 
und eine geografische Ausbreitung möglicherwei-
se in angrenzenden Ländern auftreten. Einzelne 
nach Europa importierte humane Fälle können 
nicht ausgeschlossen werden. Eine Ausbreitung 
innerhalb Europas wird wegen des geringen Risi-
kos einer Übertragung zwischen Menschen jedoch 
als gering eingeschätzt. 
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6.24 Keuchhusten 

Kurzbeschreibung 
Keuchhusten ist eine hochansteckende respiratori-
sche Infektionskrankheit, die durch das gramnega-
tive Bakterium Bordetella pertussis, seltener durch 
B. parapertussis verursacht wird. Nach unspezifi-
schen, erkältungsähnlichen Symptomen von 1 bis 
2 Wochen Dauer entwickelt sich der charakteristi-
sche anfallsartige Husten, der häufig mit Atemnot 
und Erbrechen einhergeht und erst über mehrere 
Wochen bis Monate abklingt. Bei Jugendlichen 
oder Erwachsenen ist das klinische Bild häufig 
 weniger stark ausgeprägt. Bei Säuglingen können 
klinisch Apnoen im Vordergrund stehen. Kom-
plikationen wie Lungenentzündungen, Atelekta-
sen, Mittelohrentzündungen, seltener zerebrale 
Krampfanfälle oder Enzephalopathien treten vor 
allem bei Säuglingen auf. Gegen B. pertussis stehen 
verschiedene Totimpfstoffe zur Verfügung. Wäh-
rend Keuchhusten in den östlichen Bundesländern 
bereits seit 2002 basierend auf Landesverord-
nungen meldepflichtig war, besteht erst seit dem 
29.03.2013 gemäß IfSG eine bundesweite Melde-
pflicht für Ärzte und Labore. 

Falldefinition 
Von 22.155 im Jahr 2016 übermittelten Keuchhus-
ten-Fällen erfüllten 8.346 (38 %), wegen Fehlens 
oder Nichterfüllung der Kriterien für das klinische 
Bild, nicht die Referenzdefinition. Dieser Anteil 
nimmt seit Einführung der bundesweiten Melde-
pflicht zu (35 % im Jahr 2015; 4.887 von 13.970 Er-
krankungen) und ist mit 42 % (7.675 von 18.125 
Erkrankungen) in den westlichen Bundesländern 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 13.809
▶  Zunahme der Fallzahl um 52 % gegenüber 

dem Vorjahr
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern und Jugend-

lichen mit einem Maximum bei Säuglingen
▶  3 Todesfälle aufgrund von Keuchhusten, alle 

bei Säuglingen
▶  84 % der übermittelten Erkrankungen mit 

bewertbarem Impfstatus waren unzurei-
chend oder gar nicht geimpft

▶  682 Ausbrüche mit 2.062 Erkrankungen



128 Spezielle Krankheiten Keuchhusten 

deutlich höher als in Berlin und den 5 östlichen 
Bundesländern mit 17 % (666 von 4.021 Erkran-
kungen). Die nachfolgende Auswertung bezieht 
sich auf die 13.809 Erkrankungen, die die Refe-
renzdefinition erfüllten (s. Tab. 6.24.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Gegenüber dem Vorjahr nahm die Zahl der über-
mittelten Erkrankungen um 52 % zu. Die Keuch-
husten-Erkrankungen traten im gesamten Jahres-
verlauf auf, jedoch häufiger im III. Quartal und  

IV. Quartal mit 28 % und 29 % aller Fälle 
(s. Abb. 6.24.1). 
 
Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz lag bei 17 Erkrankungen 
pro 100.000 Einwohner (im Vorjahr 11 Erkr./ 
100.000 Einw.). Dabei lag die Inzidenz in Thürin-
gen, Berlin, Brandenburg, Hamburg und Bayern 
über diesem Wert, in den anderen Bundesländern 
darunter (s. Abb. 6.24.2). Die Inzidenz stieg in 
 allen Bundesländern im Vergleich zum Vorjahr an; 

Tab. 6.24.1: 
Übermittelte Keuchhusten-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 257 2 % 467 2 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 8.826 63 % 13.342 60 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 3.091 22 % 5.745 26 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 1.796 13 % 2.601 12 %

alle 13.970 100 % 22.155 100 %

Referenzdefinition (B+C) 9.083 65 % 13.809 62 %

Abb. 6.24.1: 
Übermittelte Keuchhusten-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2014 bis 2016
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in Mecklenburg-Vorpommern, Sachsen-Anhalt 
und dem Saarland jedoch nur geringfügig. 
 Angaben zum wahrscheinlichen Infektionsland 
lagen für 8.467 Erkrankungen (61 %) vor (8.485 
Nennungen; Mehrfachangaben möglich). Die 
 Erkrankungen wurden nach diesen Angaben über-
wiegend in Deutschland erworben (98 % der Nen-
nungen). 

Demografische Verteilung 
Die höchsten Inzidenzen traten mit 61 Erkr./ 
100.000 Einw. bei Säuglingen auf. Die zweithöchs-
te Inzidenz fand sich bei den 10- bis 14-jährigen 
Kindern mit 42 Erkr./100.000 Einw. Die restlichen 
Altersgruppen unter den Kindern und Jugend-
lichen wiesen zwar niedrigere, aber beinahe durch-
weg Inzidenzen von über 30 Erkr./100.000 Einw. 
auf, während diese bei den Erwachsenen zwischen 

5 (bei den über 79-Jährigen) und 16 Erkr./100.000 
Einw. (40- bis 49-Jährige) lag. 

Insgesamt lag die Inzidenz bei weiblichen 
Personen mit 19 Erkr./100.000 Einw. höher als bei 
männlichen (15). Nur bei 4-jährigen Kindern sowie 
bei den über 79-Jährigen verhielt es sich umge-
kehrt (s. Abb. 6.24.3). 

Nachgewiesene Erreger 
Angaben zum Erreger lagen nur für 10.638 (77 %) 
der 13.809 übermittelten Keuchhusten-Erkrankun-
gen vor. Davon waren 97 % B. pertussis und 3 % 
B. parapertussis. 

Klinische Aspekte 
Für 11.751 der Fälle (85 %) lag eine Angabe zur Hos-
pitalisierung vor. Von diesen wurden 682 (6 %) 
aufgrund ihrer Erkrankung im Krankenhaus be-

Abb. 6.24.2:  
Übermittelte Keuchhusten-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland, 2016 (n = 13.809)
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handelt. Dieser Anteil war bei erkrankten Säuglin-
gen mit 52 % (221 von 425) deutlich höher als in 
allen anderen Altersgruppen: Bei 1-jährigen Kin-
dern lag er noch bei 10 %, bei 2- bis 69-Jährigen 
zwischen 2 und 5 %, bei 70- bis 79-Jährigen bei 8 % 
und ab dem Alter von 80 Jahren bei 21 %. Apnoen 
wurden bei 126 (28 %) der 452 übermittelten Er-
krankungen bei Säuglingen angegeben. Für 13.420 
der übermittelten Keuchhusten-Erkrankungen lag 
eine Angabe zum Vitalstatus vor. Von diesen wur-
den 6 Fälle als verstorben übermittelt, davon ver-
starben 3 an der gemeldeten Krankheit (alles Säug-
linge) und 3 aufgrund anderer Ursache (ein 
Säugling und 2 Personen im Alter von ≥ 70 Jah-
ren). Die Letalität lag damit unter 1‰.

Impfstatus 
Eine Grundimmunisierung gegen Pertussis beste-
hend aus 4 Impfdosen eines hochdosierten azellu-
lären pertussishaltigen Impfstoffs (aP) ist für alle 
Kinder im Alter von 2, 3, 4 und 11 bis 14 Monaten 
empfohlen. Auffrischimpfungen werden im Vor-
schul- und Jugendalter sowie für Erwachsene bei 
der nächsten fälligen Tetanus-Diphtherie-Impfung 
mit einem niedrigdosierten azellulären pertussis-
haltigen Impfstoff (ap) empfohlen. Die Entschei-
dung, ob bei einem beobachteten Impfstatus ein 
Immunschutz zu erwarten ist, basiert auf diesen 
Empfehlungen, die wiederum auf Studien zur 
 Immunogenität und Impfeffektivität beruhen. Ta-
belle 6.24.2 zeigt für verschiedene Altersgruppen 

Abb. 6.24.3:  
Übermittelte Keuchhusten-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 13.770)
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Tab. 6.24.2: 
Anzahl erforderlicher Dosen eines pertussishaltigen Impfstoffs und erwartete Dauer des Immunschutzes  
ab der letzten Impfung nach Lebensalter

Alter < 15 Monate 15 Monate–6 Jahre 7–10 Jahre ≥ 11 Jahre

Anzahl erforderlicher Impfdosen 3 ≥ 4 ≥ 5 ≥ 1 

Erwartete Dauer des Immunschutzes 
ab der letzten Impfung 1 Jahr 5 Jahre 10 Jahre 10 Jahre
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die Mindestanzahl erforderlicher Impfdosen und 
die erwartete Dauer des Immunschutzes ab dem 
Zeitpunkt der letzten Impfung, wobei der Immun-
schutz erst 3 Wochen nach der letzten Impfung als 
zuverlässig gilt. Dementsprechend werden Erkran-
kungen, die bei einer altersentsprechenden Anzahl 
von Impfungen und im Zeitfenster mit anzuneh-
mendem Immunschutz auftreten, als wahrschein-
liche Impfdurchbrüche gewertet. 

In die Analyse der Impfdurchbrüche wurden 
nur Erkrankungen eingeschlossen, für die eine Er-
regerangabe »B. pertussis« vorlag, oder solche mit 
fehlender Erregerangabe, für die ein serologischer 
Nachweis von Pertussistoxin-Antikörpern vorlag 
(insges. 12.233 Erkrankungen) (s.  Abb.  6.24.4). 
Dieser Nachweis ist spezifisch für B. pertussis. Da 
B. parapertussis nicht impfpräventabel ist, wurden 
Fälle mit der Erregerangabe »B. parapertussis« so-
wie mit fehlender Erregerangabe, die nicht serolo-
gisch nachgewiesen wurden, ausgeschlossen. Von 
den eingeschlossenen Fällen lag für 10.027 (82 %) 
eine Angabe zum Impfstatus vor; davon waren 
5.965 (59 %) nicht geimpft und 4.062 (41 %) ge-
impft. Von den als geimpft übermittelten Fällen 
waren die Angaben zur Bewertung des Impfstatus, 
nämlich die Anzahl der Impfdosen oder das Da-
tum der letzten Impfung bzw. das Alter bei der 
letzten Impfung bei 1.692 (42 %) unvollständig 
oder nicht plausibel, so dass der Impfstatus nur für 
2.370 (58 %) Fälle bewertet werden konnte. Somit 
war der Impfstatus bei 8.335 Fällen bewertbar 
(5.965 Fälle mit der Angabe, nie geimpft worden 
zu sein, und 2.370 Fälle mit vollständigen Angaben 
zu erhaltenen Impfungen); dies waren 68 % der 
12.233 Pertussis-Fälle, die in die Analyse des Impf-
status einbezogen wurden. Von den als geimpft 
übermittelten Fällen wurde bei 1.330 der Impfsta-
tus als vollständig bewertet; es handelt sich daher 
um wahrscheinliche Impfdurchbrüche. Dies wa-
ren 33 % der als geimpft übermittelten Fälle und 
16 % aller Fälle mit bewertbarem Impfstatus. So-
mit waren 84 % der übermittelten Fälle mit bewert-
barem Impfstatus unzureichend oder gar nicht 
geimpft. 

Ausbrüche
Insgesamt 2.062 der 13.809 (15 %) übermittelten 
Keuchhusten-Erkrankungen traten im Rahmen 
von 682 Häufungen auf. Von diesen Häufungen 
hatten 609 weniger als 5 Erkrankungen (1.479 Fäl-

le) und 73 mindestens 5 Fälle (583 Fälle). Bei den 73 
Häufungen mit mindestens 5 Fällen lag für 51 eine 
Angabe zum Umfeld vor. Von diesen traten 35 
(69 %) in Kindertagesstätten, Schulen oder ande-
ren Betreuungseinrichtungen, 13 (25 %) in privaten 
Haushalten oder Wohnstätten, 2 (4 %) verstreut 
und einer im Krankenhaus (2 %) auf. Die Mehr-
zahl der Häufungen mit < 5 Fällen trat in Privat-
haushalten auf (84 % der 380 Häufungen mit An-
gabe zum Umfeld) gefolgt von Kindertagesstätten 
oder Schulen (8 %). 

Datenqualität 
Der hohe Anteil von Fällen, der wegen Nichterfül-
lung der Kriterien für das klinische Bild die Refe-
renzdefinition nicht erfüllte (s. Tab. 6.24.1), könnte 
verschiedene Gründe haben. Möglicherweise mel-
den Labore, die meist ein teil-automatisiertes Mel-
deverfahren nutzen, vollständiger als Ärzte, bei 
denen die Meldepflicht in den westlichen Bundes-
ländern immer noch nicht so bekannt ist wie in 
den östlichen Bundesländern, wo schon seit 2002 
Meldepflichten beruhend auf Landesverordnun-
gen bestanden. Aufgrund des hohen Meldeauf-
kommens ist die Ermittlung der klinischen Krite-
rien für die Gesundheitsämter zudem mit hohem 
Aufwand verbunden. Schließlich könnte es sich 
bei serologischen Nachweisen ohne Symptoman-
gabe möglicherweise um Antikörper-Titerkontrol-
len handeln, für die keine Meldepflicht besteht. 

Der Erregernachweis fehlte bei fast einem 
Viertel aller übermittelten Keuchhusten-Erkran-
kungen, der Anteil der fehlenden Angaben sank 
jedoch im Vergleich zum Vorjahr (2015: 36 %). Bei 
Fällen mit Angabe zum Erreger machten Paraper-
tussis-Erkrankungen mit 3 % weiterhin nur einen 
kleinen Teil aller Keuchhusten-Erkrankungen aus. 
Durch den großen Anteil von Fällen mit fehlender 
Erregerangabe bleibt bezüglich des tatsächlichen 
Anteils der Parapertussis-Erkrankungen jedoch 
eine hohe Unsicherheit bestehen. 

Bei einem hohen Anteil (18 %) der übermittel-
ten Pertussis-Erkrankungen fehlte die Angabe des 
Impfstatus. Zudem waren bei 42 % der als geimpft 
angegebenen Fälle die Angaben zur Anzahl der 
erhaltenen Impfdosen und zum Datum der letzten 
Impfung nicht ausreichend, um den Impfstatus zu 
bewerten. Zur validen Bewertung des Impfstatus 
müssen diese Angaben möglichst vollständig er-
mittelt und dokumentiert werden. Ferner wurde 
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bei 163 (12 %) der 1.330 Fälle, die als ausreichend 
geimpft eingestuft wurden, ein einmaliger serolo-
gischer Nachweis innerhalb von 12 Monaten nach 
der Impfung als einziger labordiagnostischer 
Nachweis angegeben, obwohl ein serologischer 
Nachweis bei dieser Konstellation entsprechend 

den Empfehlungen des ECDC nicht aussagekräftig 
ist. Bei diesen Fällen handelt es sich möglicherwei-
se um falsch-positive Diagnosen, wodurch die An-
zahl der wahrscheinlichen Impfdurchbrüche in 
dieser Auswertung überschätzt wird. In der seit 
2015 gültigen Falldefinition befindet sich ein ent-

Abb. 6.24.4:  
Übermittelte Keuchhusten-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 13.809)
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 waren nicht plausibel.

Bordetella parapertussis1 oder
fehlende Erregerangabe (1.576) 

Bordetella pertussis2 (12.233)

Vollständig
und

zeitgerecht
geimpft

(148)< 5 Dosen
oder Abstand
zwischen Datum
der letzten
Impfung und
Erkrankungs-
beginn < 21 Tage
bzw. ≥ 10 Jahre

Unvollständig
geimpft 

oder nicht
zeitgerecht (151)

Vollständig
und

zeitgerecht
geimpft

(153)< 4 Dosen oder 
Abstand
zwischen 
Datum der letz-
ten Impfung 
und Erkran-
kungsbeginn 
< 21 Tage bzw. 
≥ 5 Jahre

Unvollständig
oder nicht 
zeitgerecht

geimpft (419)

Vollständig
und

zeitgerecht
geimpft

(25)< 3 Dosen oder
Abstand 
zwischen 
Datum der letz-
ten Impfung 
und Erkran-
kungsbeginn 
< 21 Tage bzw. 
≥ 1 Jahr

Unvollständig
oder nicht 
zeitgerecht

geimpft (280)
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sprechender Hinweis zur Bewertung der Diagnos-
tik am Gesundheitsamt. 

Fazit 
Die Krankheitslast durch Keuchhusten in Deutsch-
land ist mit 17 Erkr./100.000 Einw. beträchtlich 
und hat seit dem Vorjahr zugenommen. Besonders 
stark betroffen sind weiterhin Säuglinge (61 Erkr./ 
100.000 Einw.), die häufig hospitalisiert werden 
müssen und ein hohes Risiko für Komplikationen 
tragen. Alle 3 Todesfälle, die durch Keuchhusten 
verursacht wurden, fanden sich in dieser Alters-
gruppe. Vermutlich führen Probleme bei der Er-
mittlung oder Erfassung von klinischen Kriterien 
dazu, dass die Inzidenz insgesamt unterschätzt 
wird, da 38 % der übermittelten Fälle zwar labordi-
agnostisch gesichert waren, jedoch die klinische 
Falldefinition – und daher die Referenzdefinition 
– nicht erfüllten. Während im Vorjahr noch vorwie-
gend östliche Bundesländer die höchsten Inziden-
zen aufwiesen, wiesen im Jahr 2016 auch einige 
westliche Bundesländer hohe Inzidenzen auf. Am 
ehesten ist die Entwicklung durch eine zuneh-
mend bessere Erfassung auch in den westlichen 
Bundesländern bei zunehmender Routine zu er-
klären. Der insgesamt starke Anstieg von 2015 auf 
2016 ist zudem im Einklang mit dem bekannten 
zyklischen Auftreten des Keuchhustens; so wurden 
in den östlichen Bundesländern z. B. auch in den 
Jahren 2007 und 2012 Inzidenzspitzen beobachtet.

Der im Vergleich zu anderen impfpräventab-
len Krankheiten hohe Anteil an Impfdurchbrü-
chen unter den Fällen steht im Einklang mit frühe-
ren Beobachtungen aus den neuen Bundesländern 
und neueren Erkenntnissen zu einer relativ 
schnellen Abnahme der Impfeffektivität in den 
Jahren nach der Impfung. Dennoch war die Mehr-
zahl der Pertussis-Fälle – sofern die Angaben aus-
reichend waren – unzureichend oder gar nicht ge-
impft (84 %) und hätte daher zu einem großen Teil 
verhindert werden können. 
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6.25 Kryptosporidiose

Kurzbeschreibung 
Die Kryptosporidiose ist eine Darminfektion, die 
durch Parasiten der Gattung Cryptosporidium ver-
ursacht wird. C. parvum wird von infizierten Men-
schen und Tieren, z. B. Hunden, Katzen, Rindern 
und Schafen, mit dem Kot ausgeschieden. C. homi-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 1.858
▶  Seit 2010 Zunahme der Fallzahlen, höchste 

Fallzahlen 2014 und 2016
▶  36 Ausbrüche mit 86 Erkrankungen
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 10 Jah-

ren, insbesondere bei Ein- und 2-Jährigen
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nis kommt fast ausschließlich beim Menschen vor. 
Die Übertragung der Erreger erfolgt fäkal-oral, 
über verunreinigtes Wasser oder kontaminierte 
Lebensmittel. Normalerweise heilt die Erkrankung 
nach oft wochenlang anhaltenden Bauchschmer-
zen und Durchfällen von selbst aus, allerdings 
kann es bei abwehrgeschwächten Patienten zu 
schweren chronischen und unter Umständen töd-
lichen Verläufen kommen. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.25.1). 

Seit der Änderung der Falldefinition im Jahr 
2015 gilt auch der Nukleinsäurenachweis (z. B. 
PCR) als labordiagnostischer Nachweis einer Kryp-
tosporidiose. 

Tab. 6.25.1: 
Übermittelte Kryptosporidiose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 39 2 % 23 1 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.696 87 % 1.835 89 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 57 3 % 64 3 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 150 8 % 143 7 %

alle 1.942 100 % 2.065 100 %

Referenzdefinition (B+C) 1.735 89 % 1.858 90 %

Abb. 6.25.1: 
Übermittelte Kryptosporidiosen nach Meldewoche, Deutschland, 2016 (n = 1.858) im Vergleich mit den Vorjahren
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Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 1.858 Kryptospo-
ridiosen gemäß Referenzdefinition übermittelt. 
Dies entspricht einer Zunahme gegenüber dem 
Vorjahr um 7 %. Die bundesweite Inzidenz der 
Kryptosporidiose lag bei 2,3 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner und damit um 17 % über dem 
Median der 5 Vorjahre (1,9). 

Kryptosporidiosen unterliegen saisonalen 
Schwankungen mit höheren Inzidenzen in der 
zweiten Jahreshälfte. Im Jahr 2016 zeigte sich die-
se Saisonalität in einer erhöhten Zahl von Erkran-
kungen im Zeitraum von Anfang August bis Ende 
November (s. Abb. 6.25.1). 

Geografische Verteilung 
Die Inzidenz in den Bundesländern variierte deut-
lich. Während Baden-Württemberg und Bremen 

(jeweils < 1,0 Erkr./100.000 Einw.) die niedrigsten 
Inzidenzen verzeichneten, wurden in Mecklen-
burg-Vorpommern (8,9), Hamburg (5,7), Sachsen 
(5,4), und Sachsen-Anhalt (4,2) die höchsten Inzi-
denzen festgestellt. Im Vergleich zum Median der 
Inzidenz der 5 Vorjahre wurde in Hamburg 
(277 %), Schleswig-Holstein (244 %) und Mecklen-
burg-Vorpommern (60 %) eine besonders starke 
relative Zunahme verzeichnet (s. Abb. 6.25.2). In 
Bremen, Thüringen und Rheinland-Pfalz lag die 
Inzidenz im Jahr 2016 unter dem Median der 5 
Vorjahre. In Bayern ist die Inzidenz im Vergleich 
zum Median der 5 Vorjahre etwa gleich geblieben.

Bei 1.174 Erkrankungen (63 %) lagen Angaben 
zum wahrscheinlichen Infektionsland vor (insge-
samt 1.199 Nennungen, Mehrfachnennungen 
möglich). Dabei entfielen 74 % der Nennungen auf 
Deutschland. Die am häufigsten genannten ande-

Abb. 6.25.2: 
Übermittelte Kryptosporidiosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 1.858) im Vergleich mit den Vorjahren 
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ren Infektionsländer waren die Türkei (26 Nen-
nungen), Spanien (23) und Italien (21). 

Demografische Verteilung 
Die höchsten altersspezifischen Inzidenzen traten 
bei Kindern unter 10 Jahren auf. Besonders hoch 
war sie bei den Ein- und 2-Jährigen (10 bzw. 11 
 Erkrankungen pro 100.000 Einwohner). Ins-
gesamt 53 % der Betroffenen waren weiblich 
(s. Abb. 6.25.3). 

Klinische Aspekte 
Bei 1.854 (99,8 %) der übermittelten Kryptospori-
diosen wurde mindestens ein Symptom angege-
ben. Dabei trat Durchfall bei 95 % der Erkrankun-
gen auf, Bauchschmerzen wurden bei 69 % der 
Erkrankungen angegeben. Im Jahr 2016 wurde 
kein Todesfall im Zusammenhang mit einer Kryp-
tosporidiose übermittelt. 

Ausbrüche
Es wurden 36 Ausbrüche mit insgesamt 86 Er-
krankungen übermittelt (2015: 34 Ausbrüche mit 
101 Erkrankungen), was 5 % der übermittelten 
Kryptosporidiosen entspricht. Die Mehrzahl der 
Ausbrüche (34 von 36) wurde mit jeweils weniger 
als 5 Erkrankungen übermittelt. Die beiden größ-
ten übermittelten Ausbrüche umfassten jeweils 5 
Fälle. 

Datenqualität 
Man muss davon ausgehen, dass vor allem bei er-
wachsenen Patienten mit Durchfallsymptomatik 
nicht routinemäßig auf Cryptosporidium getestet 
wird, was zu einer Untererfassung von Krypto-
sporidiose in dieser Altersgruppe führen würde. 
Damit ließe sich die niedrigere Inzidenz bei Er-
wachsenen im Vergleich zu Kindern zumindest 
teilweise erklären. Bei der Spezies C. hominis, die 
in den letzten Jahren häufiger Ausbrüche beim 
Menschen verursacht hat, handelt es sich um den 
ehemaligen Genotyp 1 von C. parvum. Seit dem 
29.03.2013 sind alle humanpathogenen Cryptospo-
ridium-Spezies meldepflichtig. 

Die in der Routinediagnostik gängigen Metho-
den (Antigennachweis, mikroskopischer Nach-
weis, Standard PCR-Methoden) erlauben keine 
Differenzierung der Cryptosporidium-Spezies.
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Abb. 6.25.3: 
Übermittelte Kryptosporidiosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 1.853)
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6.26 Läuserückfallfieber 

Kurzbeschreibung 
Läuserückfallfieber wird durch Borrelia recurrentis 
hervorgerufen. Die Bakterien werden durch Klei-
derläuse von Mensch zu Mensch übertragen. Ein-
fache Hygienemaßnahmen, insbesondere Kleider-
wechsel und -reinigung, sowie die Vermeidung 
von zu engen Unterbringungs- und Wohnverhält-
nissen verhindern die Ausbreitung. Für den Krank-
heitsverlauf sind wiederholte fiebrige Episoden 
charakteristisch. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 5 Erkrankungen an Läuse-
rückfallfieber übermittelt. Das starke Vorkommen 
im Jahr 2015 (43 Fälle) setzte sich nicht fort. Davor 
wurde in den Jahren 2002 und 2004 jeweils eine 
Erkrankung an Läuserückfallfieber erfasst.

Alle Erkrankungen wurden von der 2. bis 15. 
Meldewoche übermittelt. Bei allen 5 Erkrankungen 
handelte es sich um Asylsuchende mit Herkunfts-
land Somalia. Eine Erkrankung wurde aus Hessen 
und 4 Erkrankungen aus Bayern übermittelt. 

Bei einer typischen Inkubationszeit von bis zu 
15 Tagen, wiederholten Krankheitsschüben und 
Personen, die in kurzer Folge durch verschiedene 
Länder reisen, ist die Feststellung des Infektions-
landes nicht einfach. Angaben zum wahrschein-
lichen Infektionsland wurden bei 2 Erkrankungen 
gemacht (2-mal Libyen). 

Die Erkrankten waren zwischen 16 und 35 Jah-
re alt, 4 waren männlich. Unter den übermittelten 
Erkrankungen gab es keinen Todesfall infolge des 
Läuserückfallfiebers. Zusammenhänge zwischen 
den Fällen wurden nicht berichtet. Sekundärfälle 
in Deutschland traten nicht auf.

Läuserückfallfieber ist endemisch in Äthio-
pien, Eritrea, Somalia und im Sudan, tritt jedoch 
vor allem in Form von saisonalen Ausbrüchen auf. 
Obwohl auch in den Vorjahren Asylsuchende aus 
diesen Ländern in Deutschland angekommen 
sind, wurden in vielen Vorjahren und bis zum 
Herbst 2015 keine derartigen Fälle in Deutschland 
gemeldet. 

Nachdem 2015 und 2016 ähnliche Fälle bei 
ostafrikanischen Asylsuchenden aus der Nieder-
lande, Schweiz, Italien und zuletzt Finnland be-
richtet wurden, gab es in Italien nun auch einen 

Fall aus Mali. Die Angaben zu den Fällen aus 2015 
deuten darauf hin, dass fast alle die zentrale Mittel-
meerroute über Libyen nach Italien genommen 
hatten. Es wird vermutet, dass die Infektionen in 
Flüchtlingslagern in Libyen oder auf der Überfahrt 
über das Mittelmeer erworben wurden. Aus Italien 
wurde von lokaler Transmission in einer Unter-
kunft für Asylsuchende berichtet. 

Es ist unklar, ob das Auftreten dieser Flucht-
assoziierten Infektionen eine Folge der Läuserück-
fallfieber-Epidemiologie am Horn von Afrika oder 
auf der Fluchtroute widerspiegelt. Zusätzlich gab 
es eine erhöhte Aufmerksamkeit auf diese Krank-
heit in Deutschland, nachdem die Niederlande im 
Sommer 2015 die ersten derartigen Fallberichte 
veröffentlicht hatten.
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6.27 Legionellose 

Kurzbeschreibung 
Die Legionellose ist eine Atemwegserkrankung, 
die durch Bakterien der Gattung Legionella hervor-
gerufen wird. Man unterscheidet das Pontiac- 
Fieber, das durch Fieber, Husten und Muskel-
schmerzen charakterisiert ist, und die schwerer 
verlaufende Legionärskrankheit, die mit einer Lun-
genentzündung (Pneumonie) einhergeht. Als be-
sondere Risikogruppen gelten Immungeschwäch-
te, Menschen mit chronischen Erkrankungen 
sowie ältere Menschen und Raucher. Eine Infek-
tion erfolgt in der Regel durch das Einatmen erre-
gerhaltiger Aerosole (generiert durch häusliche 
oder öffentliche Wassersysteme wie z. B. Duschen, 
Whirl pools oder durch industrielle Anlagen wie 
z. B. Rückkühlwerke). Ferner kann eine Infektion 
auch durch die (Mikro-)Aspiration von kontami-
niertem Wasser erfolgen. Eine direkte Übertra-
gung von Mensch zu Mensch ist nicht bekannt. 

Epidemiologisch werden im privaten und beruf-
lichen Umfeld erworbene, reiseassoziierte und in 
Krankenhäusern und Pflegeeinrichtungen erwor-
bene Legionellosen unterschieden. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.27.1). In Deutschland entspricht nur die 
Legionärskrankheit der Referenzdefinition, das 
Pontiac-Fieber nicht. 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 992 Legionello-
sen übermittelt. Im Vergleich zum Vorjahr (881 
Erkrankungen) wurden somit 111 Erkrankungen 
mehr erfasst, was einem Anstieg der Fallzahlen 
um 13 % entspricht. 

Wie in jedem Jahr weist die Anzahl der über-
mittelten Erkrankungen einen saisonalen Verlauf, 
mit einem Maximum im III. Quartal, auf 
(s. Abb. 6.27.1). Die generell höheren Fallzahlen in 
den Sommer- und Herbstmonaten sind sowohl auf 
im privaten und beruflichen Umfeld erworbene als 
auch auf reiseassoziierte Legionellosen zurückzu-
führen. Bei ersteren spielen vermutlich höhere 
Wassertemperaturen eine Rolle, die das Wachstum 
von Legionellen in der Umwelt begünstigen, bei 
letzteren dagegen eine vermehrte Reiseaktivität in 
den Sommermonaten und den damit verbun-
denen Infektionsrisiken (z. B. Hotelaufenthalte). 
Ursache für die vergleichsweise hohe Fallzahl im 
III. Quartal des Jahres 2013 war ein großer Aus-
bruch in Nordrhein-Westfalen. 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 992
▶  Seit Jahren kontinuierliche Zunahme der 

gemeldeten Erkrankungszahlen
▶  Höchste Inzidenzen bei Erwachsenen – ins-

besondere Männern – ab einem Alter von 50 
Jahren. 

▶  Ein größerer Ausbruch mit 24 Erkrankun-
gen sowie 12 kleinere Geschehen mit jeweils 
2 bis 3 Erkrankungen

Tab. 6.27.1: 
Übermittelte Legionellose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 2 0 % 2 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 879 85 % 990 89 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 92 9 % 81 7 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 64 6 % 42 4 %

alle 1.037 100 % 1.115 100 %

Referenzdefinition (B+C) 881 85 % 992 89 %
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Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz lag bei 1,2 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner (Vorjahr 1,1). Die mit 
Abstand höchste Inzidenz wurde mit 3,9 Erkr./ 
100.000 Einw. in Bremen registriert, was auf ein 
Ausbruchsgeschehen mit 24 Fällen im Februar 
und März des Jahres (s.u.) zurückzuführen ist. Auf-
grund des Ausbruchsgeschehens in Bremen weist 
Berlin mit 3,0 Erkr./100.000 Einw. erstmalig seit 
2001 nicht die bundesweit höchste Inzidenz auf, 
obwohl auch hier ein deutlicher Anstieg gegenüber 
dem Median der 5 Vorjahre zu beobachten war 
(s. Abb. 6.27.2). 

Bei 638 (64 %) der insgesamt 992 Erkrankun-
gen wurde mindestens ein wahrscheinliches Infek-
tionsland genannt (Mehrfachnennung möglich), 
wobei auf Deutschland 71 % (471 von 659) der 
 Nennungen entfielen. Das nach Deutschland am 
häufigsten angegebene Land war – wie schon im 
vergangenen Jahr – Italien mit insgesamt 48 
 Nennungen, gefolgt von Spanien mit 21 und der 
Türkei mit 20 Nennungen (s. Tab. 6.27.2). 

Demografische Verteilung
Die Analyse der alters- und geschlechtsspezifi-
schen Inzidenz zeigt, dass Erkrankungen vorwie-
gend bei Erwachsenen – insbesondere in höherem 

Alter – übermittelt wurden, während Kinder und 
junge Erwachsene bis zu einem Alter von 29 Jah-
ren kaum betroffen waren. Der Altersmedian der 
Erkrankten lag bei 60 Jahren. Die geschlechtsspe-
zifische Inzidenz war bei Männern (1,8) rund 2,6-
mal so hoch wie bei Frauen (0,7). Dieser Unter-
schied tritt aber erst ab einem Alter von 30 Jahren 
deutlich hervor (s. Abb. 6.27.3). 

Nachgewiesene Erreger 
Für 952 (96 %) der 992 übermittelten Fälle lagen 
Angaben zum Erreger vor. Bei 279 (29 %) Fällen 
wurde lediglich Legionella spp. angegeben. Für 673 
Fälle (71 %) waren nähere Informationen zum Er-
reger vorhanden. Davon konnten 658 Erkrankun-
gen (98 %) der Spezies L. pneumophila zugeordnet 
werden. Jeweils ein Fall entfiel auf die Spezies 
L. anisa, L. bozemanii und L. longbeachae (je 0,1 %) 
und weitere 12 Fälle (1,8 %) wurden als andere, 
aber nicht näher beschriebene Legionellen-Spezies 
übermittelt. Von den 658 L.-pneumophila-Erkran-
kungen lagen bei 343 (52 %) zusätzlich Angaben 
zur Serogruppe vor. Mit insgesamt 315 Fällen 
(92 %) überwog dabei die Serogruppe 1. Andere 
Serogruppen kamen nur vereinzelt vor: Die Sero-
gruppen 3, 7, 8, 10 und 13 wurden in jeweils einem 
Fall übermittelt. Bei 20 Erkrankungen wurde die 

Abb. 6.27.1: 
Übermittelte Legionellosen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016 (n=4.953)
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Serogruppe nicht genau bestimmt, sondern zur 
Charakterisierung lediglich ein Pool-Antigen ver-
wendet, das mehrere Serogruppen nachweist (in 18 
Fällen inklusive Serogruppe 1 und in 2 Fällen ex-
klusive Serogruppe 1). In 3 weiteren Fällen wurde 
die Angabe »andere Serogruppe« übermittelt. 

Klinische Aspekte
Von 968 Fällen mit einer Angabe zum Krankheits-
verlauf verstarben 45 Patienten (31 Männer, 14 
Frauen) infolge der Legionellen-Pneumonie. Dies 
entspricht einer Letalität von 4,6 %. Gegenüber 
dem Vorjahr ist die Letalität – bei annähernd glei-
chen Todeszahlen – geringfügig gesunken (2015: 
Letalität 5,3 %; 46 Todesfälle unter 862 Erkrankten 
mit entsprechenden Angaben).

Infektionsquellen 
Bei 446 der 992 Erkrankungen (45 %) ist mindes-
tens eine Angabe zur Exposition übermittelt wor-
den (Mehrfachnennung möglich). Zusätzlich zu 
diesen Angaben wurden für die Auswertung der 
wahrscheinlichen Infektionsquelle auch die ange-
gebenen Expositionszeiten berücksichtigt. Darü-
ber hinaus wurden auch Angaben zu Kranken-
hausaufenthalten herangezogen, die mit dem 
übermittelten Erkrankungsbeginn abgeglichen 
und so auf das Vorliegen einer im Krankenhaus 
erworbenen Infektion überprüft wurden. Erkran-
kungen, bei denen anhand der übermittelten An-
gaben eine reiseassoziierte oder im Krankenhaus 
erworbene Erkrankung definitiv ausgeschlossen 
werden konnte, wurden als »community acqui-

Abb. 6.27.2:  
Übermittelte Legionellosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n=992) im Vergleich mit den Vorjahren
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red«, also als ambulant im privaten und berufli-
chen Umfeld erworben, eingestuft. Erkrankungen, 
bei denen mehrere mögliche Expositionen in der 
Inkubationszeit vorlagen, wurde eine Exposition 
nach folgender Hierarchie zugewiesen: Kranken-
haus und Pflegeeinrichtung > reiseassoziiert > pri-
vates und berufliches Umfeld. 

Unter den oben genannten Voraussetzungen 
konnte für zusätzliche 30 Fälle eine mögliche Ex-
position innerhalb der 2 bis 10 Tage vor Erkran-
kungsbeginn zugeordnet werden, sodass für ins-
gesamt 476 (48 %) der 992 Erkrankungen eine 
entsprechende Zuordnung vorlag. Mit 272 (57 %) 
der 476 zuordenbaren Fälle steht eine Exposition 
im privaten und beruflichen Umfeld an erster 
 Stelle. An zweiter Stelle standen reiseassoziierte 
Erkrankungen, bei denen die Erkrankung wahr-
scheinlich während eines Aufenthaltes in einem 
Hotel oder ähnlichen Reiseunterkünften erworben 
wurde (171 Erkrankungen; 36 %). An dritter Stelle 
folgten 22 (4,6 %) im Krankenhaus erworbene Er-
krankungen und in 11 Fällen (2,3 %) der Aufenthalt 
in einer Pflegeeinrichtung (gesamt 6,9 %). 

Tab. 6.27.2:  
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Legionellosen, Deutschland, 2016 (Mehrfachnennungen 
möglich, 638 Erkrankungen, bei denen mindestens  
ein Infektionsland genannt wurde) 

Infektionsland Nennungen Anteil

Deutschland 471 71 %

Italien 48 7 %

Spanien 21 3 %

Türkei 20 3 %

Kroatien 15 2 %

Österreich 14 2 %

Griechenland 9 1 %

Vereinigte Arabische Emirate 6 1 %

Frankreich 5 1 %

China 5 1 %

Polen 5 1 %

Andere 40 5 %

Summe 659 100 %

Abb. 6.27.3: 
Übermittelte Legionellosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n=992) 
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Im Vergleich zum Vorjahr haben sich kaum 
nennenswerte Änderungen ergeben. So ist der An-
teil der Erkrankungen, die einer Exposition im pri-
vaten und beruflichen Umfeld zugeordnet werden 
konnten, mit jeweils 57 % gleich geblieben, wenn-
gleich die absolute Anzahl von 239 auf 272 Erkran-
kungen gestiegen ist. Gleiches gilt auch für die 
reiseassoziierten Erkrankungen, deren Anteil so-
wohl 2015 als auch 2016 unverändert bei rund 
36 % lag (152 und 171 Erkrankungen). Die regis-
trierte Zahl der im Krankenhaus erworbenen Er-
krankungen lag im Vorjahr bei 18 Erkrankungen 
– 4 weniger als 2016. Im Zusammenhang mit ei-
nem Aufenthalt im Pflegeheim waren es 3 Erkran-
kungen weniger (8 Erkrankungen 2015, 11 Erkran-
kungen 2016). 

Ausbrüche 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 13 Häufungen 
übermittelt: Ein größeres Ausbruchsgeschehen 
mit insgesamt 24 Erkrankungen – darunter 2 To-
desfälle – ereignete sich im Februar und März 
2016 in Bremen. Hier war es bereits im November 
und Dezember 2015 zu einer Häufung mit insge-
samt 19 Erkrankungen gekommen. Bei dem er-
neuten Ausbruchsgeschehen waren 15 Männer 
und 9 Frauen im Alter von 27 bis 88 Jahren betrof-
fen. Mithilfe der im Konsiliarlabor für Legionellen 
durchgeführten Feintypisierung konnte bei 3 Pa-
tienten (2015) und bei 9 Patienten (2016) eine In-
fektion durch L. pneumophila der Serogruppe 1 
Sub typ Benidorm ST 2151 nachgewiesen werden. 
Auf grund des gleichen Legionellenstammes in bei-
den Ausbruchsgeschehen und der ähnlichen epi-
demiologischen Eigenschaften gehören die beiden 
Ereignisse wahrscheinlich zusammen. Aufgrund 
der geografischen Verteilung wird vermutet, dass 
die Infektionsquelle im Bremer Westen liegt. Trotz 
umfassender Untersuchungen konnte die ursäch-
liche Infektionsquelle jedoch nicht identifiziert 
werden. 

Bei den weiteren 12 Häufungen handelte es 
sich um vergleichsweise kleine Geschehen mit je-
weils 2 bis 3 Erkrankungen, bei denen die Infek-
tionsquelle im häuslichen Umfeld vermutet wur-
de, oder die im Rahmen einer Reise aufgetreten ist.

Datenqualität 
Es ist davon auszugehen, dass die im Rahmen des 
Meldewegs erfassten Erkrankungen nur einen 
Bruchteil der tatsächlichen Erkrankungen reprä-
sentieren. Da das klinische Bild allein keine Rück-
schlüsse auf den ursächlichen Erreger einer Lun-
genentzündung zulässt, kann dieser nur durch 
eine spezifische Erregerdiagnostik festgestellt wer-
den. Jedoch ist anzunehmen, dass in der Praxis zu 
selten eine entsprechende Legionellen-Diagnostik 
veranlasst wird und daher viele Erkrankungen 
nicht als solche erkannt werden und es somit zu 
einer hohen Untererfassung kommt. Nach Schät-
zungen des deutschen Kompetenznetzwerks für 
ambulant erworbene Pneumonien (CAPNETZ) 
geht man jährlich von etwa 15.000 bis 30.000 Fäl-
len von Legionärskrankheit aus. 

Der Anteil der übermittelten Erkrankungen 
mit Angaben zu einer Exposition liegt in den ver-
gangenen Jahren relativ konstant bei nur ca. 50 %. 

Gemäß Falldefinition des RKI erfüllt ein Fall 
das klinische Bild nur, wenn auch eine Lungenent-
zündung vorgelegen hat. Von den 992 Erkrankun-
gen, die 2016 übermittelt wurden, lag in 11 Fällen 
(1 %) keine Angabe zum Vorhandensein einer Lun-
genentzündung vor, obwohl das klinische Bild als 
erfüllt angegeben wurde. Diese Möglichkeit gibt es 
in den neueren Versionen der Meldesoftware nicht 
mehr. Mit der automatischen (berechneten) Zuord-
nung der Falldefinitionskategorie ist diese Implau-
sibilität gegenüber dem Vorjahr (25 Erkrankungen, 
3 %) deutlich zurück gegangen.

Auch der Anteil der labordiagnostisch bestä-
tigten Fälle mit unbekanntem klinischen Bild (Fall-
definitionskategorie E) hat sich 2016 erstmals 
 wieder verringert und liegt derzeit bei etwa 3,8 % 
(42 Fälle; 2015: 6,2 %; 64 Fälle). Im Vergleich zu 
früheren Jahren ist dieser Anteil aber dennoch 
 vergleichsweise hoch (2011: 2 Fälle, 0,3 %; 2012:  
4 Fälle; 0,5 %). 

Fazit 
Die Legionärskrankheit kommt vor allem bei 
 Erwachsenen vor, wobei Männer ein höheres Er-
krankungsrisiko haben als Frauen. Nach den vor-
liegenden Daten wird die Legionärskrankheit 
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hauptsächlich ambulant im privaten und beruf-
lichen Umfeld erworben oder im Rahmen einer 
Reise und den damit verbundenen Hotelaufenthal-
ten. Aber auch der stationäre Aufenthalt in einem 
Krankenhaus oder einer anderen medizinischen 
Einrichtung kann – insbesondere für ältere Men-
schen mit vorhandenen Grunderkrankungen oder 
einem geschwächten Immunsystem – ein erhöhtes 
Infektionsrisiko darstellen. 

Angesichts der hohen Unterschätzung, aber 
auch mit Blick auf eine adäquate antibiotische Be-
handlung und insbesondere bei der Möglichkeit 
einer im Krankenhaus erworbenen Legionärs-
krankheit, sollte bei einer Lungenentzündung im-
mer auch eine spezifische Labordiagnostik auf 
Legionellen veranlasst werden. 

Da die Legionärskrankheit nur in der Umwelt 
erworben und nicht von Mensch zu Mensch über-
tragen wird, sollte prinzipiell immer versucht wer-
den, die wahrscheinlichen (und noch besser: nach-
gewiesenen) Infektionsquellen zu ermitteln, um 
durch die Einleitung geeigneter Schutzmaßnah-
men weiteren Erkrankungen vorzubeugen zu kön-
nen. Insbesondere in Krankenhäusern und Pflege-
heimen sollte angesichts der besonders vulnerablen 
Population auf mögliche Fälle von Legionärskrank-
heit geachtet werden und schon beim Auftreten 
eines einzelnen Falles eine umgehende epidemio-
logische Untersuchung zur Aufdeckung und Be-
seitigung der Infektionsquelle eingeleitet werden. 
Um die klinischen Isolate mit den entsprechenden 
Umweltproben abgleichen und so den Zusam-
menhang mit einer Infektionsquelle herstellen zu 
können, sollten Legionellen aus klinischem Mate-
rial (tiefe Atemwegsprobe, z. B. Sputum oder Tra-
chealsekret) in Kultur angezüchtet werden. Bei 
vorliegenden und aussagekräftigen Patientenpro-
ben ist es sinnvoll, auch in den in Frage kommen-
den Wassersystemen vermuteter Infektionsquellen 
nicht nur die Legionellen-Konzentration zu be-
stimmen, sondern auch eine Typisierung anzustre-
ben. Die Notwendigkeit eines solchen Abgleichs 
haben die in den vergangenen Jahren aufgetrete-
nen größeren Ausbrüche von ambulant erworbe-
nen Legionellen-Pneumonien eindrücklich ge-
zeigt: Nur durch den genetischen Vergleich der 
Umweltproben mit vorliegenden Isolaten aus Pa-
tientenmaterial ist es möglich, die ursächlichen 
Infektionsquellen zu identifizieren. 
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6.28 Lepra

Kurzbeschreibung
Lepra wird durch Mycobacterium leprae hervorge-
rufen. Nach einer Inkubationszeit von 9 Monaten 
bis zu maximal 20 Jahren können sehr verschie-
denartige klinische Symptome auftreten. Diese 
umfassen Hauterscheinungen und Nervenschädi-
gungen, die zu Sensibilitätsstörungen und Läh-
mungen führen können. Das Frühstadium wird 
als indeterminierte Lepra bezeichnet. Nach Art der 
Gewebereaktion werden lepromatöse Lepra, tuber-
kuloide Lepra und Übergangsformen zwischen 
beiden (so genannte Borderline-Lepra) unterschie-
den.

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurden 2 Erkrankungen an Lepra ge-
mäß Referenzdefinition übermittelt (s. Abb. 6.28.1). 
Die Erkrankungen betrafen 2 Männer im Alter von 
18 bzw. 46 Jahren. Bei einem Fall handelt es sich 
um eine neue Episode einer indeterminierten Le-
pra; eine frühere Episode wurde bereits im Jahr 
2009 übermittelt. Bei dem anderen Fall lag das 
klinische Bild einer tuberkuloiden Lepra vor, als 
wahrscheinliches Infektionsland wurde Somalia 
genannt.
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6.29 Leptospirose 

Kurzbeschreibung 
Pathogene Bakterien der Gattung Leptospira sind 
die Erreger der weltweit verbreiteten Leptospirose, 
deren natürliche Wirte neben Ratten und Mäusen 
auch zahlreiche weitere Haus-, Nutz- und Wildtiere 
sind. Die Übertragung auf den Menschen erfolgt 

hauptsächlich durch den direkten oder mittelbaren 
Kontakt mit dem Urin infizierter Tiere, in seltenen 
Fällen auch durch kontaminiertes Blut oder Gewe-
be. Häufig verläuft die Infektion beim Menschen 
als unspezifische, grippeähnliche Erkrankung, je-
doch treten regelmäßig auch lebensbedrohliche 
Formen mit Blutungsneigung, Leber- und Nieren-
versagen (Morbus Weil) auf. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.29.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 93 Erkrankungen übermit-
telt, was einer Inzidenz von 0,1 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner entspricht. Die Anzahl der 
Erkrankungen lag damit wieder in etwa auf  
dem Niveau derjenigen Vorjahre, in denen keine 
 größeren Ausbrüche auftraten. Dem gegenüber 
waren die Jahre 2007 und 2014 von je einem Aus-
bruch mit 33 und 47 Erkrankungen geprägt 
(s. Abb. 6.29.1). 

Knapp die Hälfte der Erkrankungen (47 %) 
wurde zwischen August und Oktober mit beson-
ders hohen Fallzahlen im August und September 
(je 16) übermittelt. 

Abb. 6.28.1: 
Übermittelte Lepra-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Geografische Verteilung 
Mit Ausnahme von Bremen und dem Saarland wa-
ren alle Bundesländer betroffen, wobei die höchste 
Inzidenz in Mecklenburg-Vorpommern verzeich-
net wurde (0,4 Erkr./100.000 Einw.). Für 73 Fälle 
wurde mindestens ein wahrscheinliches Infek-
tionsland genannt (insgesamt 76 Nennungen). 
Deutschland wurde in 62 % (47 Nennungen) als 
Infektionsland angegeben (2015: 63 %). Die 29 
Nennungen anderer Länder verteilten sich auf das 
europäische Ausland (7), Asien (16), Südamerika 
(3), Afrika (2) und ein nicht weiter spezifiziertes 
Land (1). 

Demografische Verteilung 
Insgesamt 68 Erkrankte (73 %) waren männlich. 
Während bei Männern die Altersgruppe der 50- bis 
59-Jährigen mit einer Inzidenz von 0,3 Erkr./ 
100.00 Einw. am stärksten betroffen war, war bei 
Frauen die Inzidenz mit 0,2 Erkr./100.00 Einw. in 
der Altersgruppe der 20- bis 24-Jährigen am höchs-
ten. Zwei Fälle wurden bei Kindern unter 15 Jahren 
übermittelt. 

Nachgewiesene Erreger 
Bei den 9 Erkrankungen, bei denen Angaben zu 
einem Serovar vorlagen, wurde in 3 Fällen Lepto-

Tab. 6.29.1: 
Übermittelte Leptospirose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 0 0 % 2 2 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 87 89 % 91 90 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 4 4 % 2 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 7 7 % 6 6 %

alle 98 100 % 101 100 %

Referenzdefinition (B+C) 87 89 % 93 92 %

Abb. 6.29.1: 
Übermittelte Leptospirosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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spira spp. Serovar Grippotyphosa, in je 2 Fällen 
Serovar Icterohaemorrhagiae und Serovar Copen-
hageni und in jeweils einem Fall Serovar Sejroe 
und Serovar Bataviae angegeben. 

Klinische Aspekte 
Es wurde ein Todesfall bei einem 34-jährigen 
Mann im Zusammenhang mit Leptospirose über-
mittelt. Als Symptome wurden allgemeine Krank-
heitszeichen, Dyspnoe, Fieber, Hämorrhagien und 
eine Nierenfunktionsstörung angegeben. Die In-
fektion erfolgte vermutlich über den Kontakt zu 
einer Ratte, bei der ebenfalls Leptospiren nachge-
wiesen wurden.

Ausbrüche
Im Jahr 2016 wurde ein Leptospirose-Ausbruch 
mit 3 Erkrankungen übermittelt. Bei den Erkrank-
ten handelte es sich um Mitglieder einer Familie, 
die sich während des relevanten Expositionszeit-
raumes in Thailand aufgehalten und Kontakt zu 
verschiedenen freilaufenden Tieren gehabt hatten.

Datenqualität 
Die Angaben zur Häufigkeit der einzelnen nachge-
wiesenen Serovare in den Meldedaten können 
nicht als Hinweis auf die möglicherweise deutsch-
landweit zirkulierenden Leptospiren-Serovare ge-
wertet werden, da bei den meisten Erkrankungen 
eine sichere Identifizierung durch Anzucht der 
Bakterien in den meisten Fällen nicht erfolgt ist. 
Die Untererfassung für Leptospirose-Erkrankun-
gen ist aufgrund der Variabilität des Krankheits-
bildes und der häufig milden Krankheitsverläufe 
wahrscheinlich erheblich. 
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6.30 Listeriose 

Kurzbeschreibung 
Erkrankungen durch das Bakterium Listeria mono-
cytogenes treten in verschiedenen Formen auf. Die 
Listeriose-Gastroenteritis äußert sich durch Durch-
fall mit unterschiedlichem Schweregrad. Invasive 
Infektionen während der Schwangerschaft 
(Schwangerschafts-Listeriose) können sich als Fie-
ber oder grippeähnliche Beschwerden äußern und 
infolge einer intrauterinen oder perinatalen Über-
tragung zu Fehl-, Früh-, Totgeburt oder zur Geburt 
eines geschädigten Kindes (Neugeborenen-Liste-
riose) führen. Bei anderen invasiven Listeriosen, 
die nicht mit einer Schwangerschaft im Zusam-
menhang stehen und die vor allem bei älteren oder 
abwehrgeschwächten Patienten auftreten, kann es 
auch zu Blutstrominfektionen und Entzündungen 
der Hirnhäute oder des Gehirns kommen. Die 
Übertragung von L. monocytogenes erfolgt zumeist 
durch den Konsum kontaminierter Lebensmittel.

Falldefinition 
Die Meldepflicht gemäß IfSG betrifft nur Nachwei-
se aus normalerweise sterilen Materialien, aus Ab-
strichen vom Neugeborenen oder aus Abstrichen 
von mütterlichem Gewebe. Bezüglich der umfang-
reichen Änderungen der Falldefinition wird auf 
das vorherige Jahrbuch verwiesen. Die nachfolgen-
de Auswertung bezieht sich auf Fälle, die die Refe-
renzdefinition erfüllen (s. Tab. 6.30.1).
 
Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 707 Listeriosen übermittelt. 
Das entspricht einer Inzidenz von 0,9 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner. Seit 2011 gibt es kon-
tinuierlich ansteigende Fallzahlen. Gegenüber 
dem Vorjahr (662 Erkrankungen) hat die Zahl  
der Listeriosen um 7 % zugenommen und ist da-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 707
▶  Seit Jahren deutlicher Anstieg der Fallzah-

len
▶  Nicht-schwangerschaftsassoziierte, invasive 

Listeriose betrifft vor allem ältere Personen
▶  Größerer Ausbruch in Süddeutschland auf-

geklärt



147Listeriose Spezielle Krankheiten

mit die höchste seit 2001. Die meisten Fälle 
 wurden im III. Quartal übermittelt (227), in den 
anderen Quartalen waren es 154, 158 bzw. 168 
(s. Abb. 6.30.1). 

Geografische Verteilung
Die niedrigste Inzidenz wurde mit 0,1 Erkr./ 
100.000 Einw. im Saarland und die höchste In-
zidenz mit 1,7 in Sachsen verzeichnet. In Baden-
Württemberg, Berlin, Brandenburg, Bremen, 
Hamburg, Mecklenburg-Vorpommern, Nieder-
sachsen, Sachsen und Schleswig-Holstein lagen 
die Inzidenzen über der bundesweiten Inzidenz 
(s. Abb. 6.30.2). Vierzehn Bundesländer verzeich-
neten im Vergleich mit den Vorjahren einen 
 Anstieg der Inzidenz. Besonders hoch war der 
 Anstieg in Mecklenburg-Vorpommern und Schles-
wig-Holstein mit einer mehr als verdoppelten In-
zidenz. 

Für 354 Erkrankungen (50 %) wurde mindes-
tens ein wahrscheinliches Infektionsland übermit-
telt; 98 % der Nennungen entfielen auf Deutsch-
land. 

Demografische Verteilung 
Im Jahr 2016 wurden 657 Fälle von nicht-schwan-
gerschaftsassoziierter, invasiver Listeriose über-
mittelt. Die Inzidenz stieg mit dem Lebensalter 
deutlich an: von 0,6 Erkr./100.000 Einw. in der 
Altersgruppe der 50- bis 59-Jährigen, über 2,7 in 
der Altersgruppe der 70- bis 79-Jährigen, bis auf 
3,8 bei den über 79-Jährigen (s. Abb. 6.30.3). Die 
nicht-schwangerschaftsassoziierten, invasiven Lis-
teriosen betrafen 286 Frauen (44 %) und 371 Män-
ner (56 %). Insbesondere in den Altersgruppen ab 
50 Jahre war die Inzidenz bei Männern deutlich 
höher als bei Frauen. 

Es wurden 22 Fälle von Schwangerschafts-
Listeriose und 28 Neugeborenen-Listeriosen über-
mittelt. Darunter konnten 16 Mutter-Kind-Paare 
identifiziert werden. Außerdem wurden 12 Neuge-
borenen-Listeriosen ohne Verbindung zur Mutter 
übermittelt. Schwangerschafts-Listeriosen mach-
ten 53 % der insgesamt 41 Listeriosen bei Frauen 
im Alter zwischen 15 und 49 Jahren aus. 

Tab. 6.30.1: 
Übermittelte Listeriose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016.  
Für 2015 zusätzlich differenziert nach Version der Falldefinition bei Erfassung

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch-epidemiologisch (B) 82 12 % 80 2 10 1 % 2 8

klinisch-labordiagnostisch (C) 553 78 % 345 208 596 83 % 109 487

labordiagnostisch bei nicht 
 erfülltem klinischen Bild (D)

 
43

 
6 %

 
30

 
13

 
67

 
9 %

 
9

 
58

  davon bei Kind im ersten 
Lebensmonat (D*)

 
2

 
2

 
0

 

labordiagnostisch bei unbe-
kanntem klinischen Bild (E)

 
35

 
5 %

 
23

 
12

 
48

 
7 %

 
5

 
43

  davon bei Kind im ersten 
Lebensmonat (E*)

 
0

 
0

 
0

 
0

 
1

alle 713 100 % 478 235 721 100 % 125 596

Referenzdefinition B+C+D*+E*, 
B+C+D+E

B+C+ 
D*+E*

B+C+D+E B+C+D*+E*, 
B+C+D+E

B+C+ 
D*+E*

B+C+D+E

662 93 % 427 235 707 98 % 111 596
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Abb. 6.30.1: 
Übermittelte Listeriosen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016

0

50

100

150

200

250
Anzahl der Erkrankungen

Meldequartal

2011 2012 2013 2014 2015 2016
IVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIIIIVIIIIII

Abb. 6.30.2: 
Übermittelte Listeriosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 707) im Vergleich mit den Vorjahren
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Nachgewiesene Erreger
Für 255 der 707 erfassten Fälle (36 %) lag eine An-
gabe zum Serovar von L. monocytogenes vor; 125-
mal wurde das Serovar 4b, 93-mal das Serovar 1/2a 
und 37-mal das Serovar 1/2b übermittelt. 

Klinische Aspekte 
Bei 202 (31 %) der 657 nicht-schwangerschaftsas-
soziierten invasiven Listeriosen wurde eine Sepsis 
angegeben und bei 102 (16 %) eine Meningitis oder 
Enzephalitis. 

Bei 11 der 22 Frauen mit Schwangerschafts-
Listeriose (50 %) lag eine symptomatische Listeri-
en-Infektion vor. Unter den Fällen von Schwanger-
schafts-Listeriose waren 4 Fälle mit angegebener 
Frühgeburt (18 %), 2 Fehlgeburten (9 %) und 2 
Totgeburten (9 %). 

Eine symptomatische Listerien-Infektion lag 
auch bei 23 der 27 (85 %) lebend geborenen Neu-
geborenen vor: 16 (59 %) zeigten ein septisches 
Krankheitsbild, 11 (41 %) eine Atemstörung, bei 3 
Neugeborenen (11 %) war eine Haut-, Bindehaut- 
oder Schleimhautläsion angegeben und bei 3 Kin-
dern (11 %) eine Granulomatosis infantiseptica 
(Mehrfachnennungen möglich). 

Es wurden 48 Todesfälle übermittelt, bei de-
nen die Listeriose als Todesursache angegeben war 
(2015: 46). Unter diesen waren 45 nicht-schwan-
gerschaftsassoziierte Listeriosen und 3 Neugebore-
nen-Listeriosen. Die Letalität lag 2016 bei 7 %. Die 
Listeriose gehört damit zu den meldepflichtigen 
Krankheiten mit der höchsten Letalität. 

Ausbrüche
Bei einem seit 2012 beobachteten Ausbruch von 
Listeriose-Erkrankungen mit identischem Fein-
typisierungsmuster (Pulsfeld-Gelelektrophorese) 
und identischem Sequenztyp (Whole genome se-
quencing) der L.-monocytogenes-Isolate konnte im 
Jahr 2016 ein fleischverarbeitender Betrieb als Ur-
sache identifiziert und somit aufgeklärt werden. 
Innerhalb dieses Geschehens wurden 78 Fälle zwi-
schen 2012 und 2016, davon 11 Fälle im Jahr 2016 
beobachtet. 

Fazit 
Die Listeriose ist mit schwerwiegenden klinischen 
Manifestationen und einer hohen Letalität asso-
ziiert. Steigende Fallzahlen führen daher auch zu 
einer signifikanten Erhöhung der durch Listerien 

Abb. 6.30.3: 
Übermittelte Listeriosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 707)
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bedingten Krankheitslast in der deutschen Bevöl-
kerung. Die Inzidenz der 2016 übermittelten Lis-
teriosen war die höchste seit In-Kraft-Treten des 
Infektionsschutzgesetzes im Jahr 2001. 

Literaturhinweise 
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6.31 Malaria 

Kurzbeschreibung 
Malaria wird durch Plasmodien genannte parasitä-
re Einzeller verursacht. Die verschiedenen Plasmo-
dienarten werden typischerweise durch Mücken 
übertragen. Malaria wird überwiegend in Ländern 
Afrikas, Asiens bzw. Südamerikas erworben. Cha-
rakteristisch für Malaria-Erkrankungen ist Fieber. 
Die gefährlichste Form, Malaria tropica, kann bei 
fehlender oder zu spät erfolgter Behandlung töd-
lich verlaufen. 

Fallkriterien 
Die an das RKI gemeldeten Fälle wurden in die 
Statistik aufgenommen, sofern der Labornachweis 
nicht ausschließlich serologisch (d. h. durch Anti-
körperbestimmung) erfolgte. Außerdem wurden 
nur diejenigen Fälle berücksichtigt, bei denen ein-
deutig ersichtlich war, dass die betroffenen Patien-
ten ihren Wohnsitz in Deutschland hatten. Auf der 
Basis dieser Fallkriterien wurden für das Jahr 2016 
insgesamt 970 Malaria-Fälle (1,2 Fälle pro 100.000 
Einwohner) gemeldet. 

Zeitlicher Verlauf 
In den Jahren 2014 und 2015 war ein deutlicher 
Anstieg der Fallzahlen gegenüber den Vorjahren 
zu verzeichnen gewesen (1.007 und 1.063 Fälle). 
Im Jahr 2016 war die Fallzahl etwas rückläufig, 
aber immer noch deutlich höher im Vergleich zu 
den Jahren vor 2014 (s. Abb. 6.31.1). 

Die Anzahl der 2016 in den einzelnen Mona-
ten diagnostizierten Malaria-Fälle reichte von 38 
im März bis zu 128 im September. 

Geografische Verteilung 
Die Anzahl der Malaria-Fälle, die aus den verschie-
denen Bundesländern gemeldet wurden, differier-
te sehr stark (s. Abb. 6.31.2). Für Hamburg wurde 
eine Inzidenz von 4,4 Fällen/100.000 Einw. ermit-
telt (n = 79), für Bremen von 2,4 (n = 16) und für 
Berlin von 2,0 (n = 70). Besonders niedrig war die 
Inzidenz in Mecklenburg-Vorpommern (0,2; n = 3). 

Das wahrscheinliche Infektionsland wurde 
für 636 (66 %) Fälle angegeben. Der größte Teil 
der Nennungen (570; 90 %) entfiel, wie schon  
in den Vorjahren, auf afrikanische Länder 
(s. Tab. 6.31.1). Nigeria, Kamerun und Ghana füh-
ren schon seit Jahren mit Abstand die Liste der 
wahrscheinlichen Infektionsländer an. Der Anteil 
der Fälle aus Ländern Asiens war mit 8 % (insge-
samt 51 Fälle) etwas höher als 2015 und mehr als 
doppelt so hoch wie 2014. Afghanistan war mit 25 
Fällen das am häufigsten genannte Land außer-
halb Afrikas. 

Demografische Verteilung 
Jugendliche im Alter zwischen 15 und 19 Jahren 
wiesen mit 3,3 Fällen/100.000 Einw. die höchste 
Inzidenz auf, gefolgt von den 20- bis 24-Jährigen 
(2,2) ( s. Abb. 6.31.3). Jungen und Männer waren 
2,8-mal stärker betroffen als Mädchen und Frauen. 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 970
▶  Nach deutlicher Zunahme der Fallzahlen 

und des Anteils von P.-vivax-Malaria in den 
Jahren 2014 und 2015, 2016 leichter Rück-
gang für beides aber noch deutliche Erhö-
hung im Vergleich zu den Jahren vor 2014

▶  Zunahme der Fallzahlen seit 2014; haupt-
sächlich durch aus Nordafrika einreisende 
Personen bedingt

▶  Höchste Inzidenz bei Jugendlichen im Alter 
zwischen 15 und 19 Jahren
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Abb. 6.31.1: 
Gemeldete Malaria-Fälle nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.31.2: 
Gemeldete Malaria-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 970) im Vergleich mit den Vorjahren
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In der Altersgruppe der 15- bis 19-Jährigen lag die 
Inzidenz bei den Männern mehr als 3-mal höher. 
Die Unterschiede zwischen den Inzidenzen bei 
Männern und Frauen, die auch in den Vorjahren 

ausgeprägt waren, sind vermutlich auf ein unter-
schiedliches Reise- oder Präventionsverhalten so-
wie auf unterschiedliche Personengruppen unter 
den nach Deutschland neu Einreisenden zurück-
zuführen. 

Nachgewiesene Erreger
Unter den 937 Fällen mit Angaben zur Erregerspe-
zies (97 % aller Fälle) wurde Plasmodium falcipa-
rum mit 72 % am häufigsten diagnostiziert (2015: 
58 %; 2014: 55 %; 2001 bis 2013 lag der Mittelwert 
bei 78 %). Mit 18 % (2015:30 %; 2014: 31 %; 2001 bis 
2013: im Mittel 11 %) lag P. vivax wie im Vorjahr  
an zweiter Stelle, gefolgt von P. malariae, P. ovale 
und Malaria tertiana (P. vivax oder P. ovale, ohne 
weitere Differenzierung des Erregers) (jeweils 3 %). 
Mischinfektionen hatten einen Anteil von 2 %.  
P.-knowlesi-Infektionen wurden im Jahr 2016 nicht 
gemeldet (s. Abb. 6.31.4). Die in den Jahren 2014 
und 2015 beobachtete Veränderung der Verteilung 
der Erregerspezies zugunsten von P. vivax bzw. 
von Malaria tertiana war 2016 weniger stark ausge-
prägt. 

Datenqualität 
Zusätzlich zu den 970 ausgewiesenen Fällen wur-
den dem RKI weitere 29 Malaria-Fälle gemeldet, 
die aus den eingangs beschriebenen Gründen 

Tab. 6.31.1: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der gemeldeten 
Malaria-Fälle, Deutschland, 2016 (n = 636)

Infektionsland Nennungen Anteil

Nigeria 123 19 %

Kamerun 90 14 %

Ghana 66 10 %

Togo 32 5 %

Afghanistan 25 4 %

Kenia 24 4 %

Kongo,  
Demokratische Republik

 
23

 
4 %

Elfenbeinküste (Côte d'Ivoire) 20 3 %

Pakistan 18 3 %

Sierra Leone 17 3 %

Andere 198 31 %

Summe 636 100 %

Abb. 6.31.3: 
Gemeldete Malaria-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 961)
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nicht in die Statistik aufgenommen werden konn-
ten. Nicht für alle 970 in der Auswertung berück-
sichtigten Fälle lagen vollständige Angaben vor. 
Für insgesamt 729 (75 %) Fälle lagen die Meldebö-
gen sowohl vom Labor als auch vom Arzt vor, für 
234 Fälle nur der Laborbogen, für 7 Fälle nur der 
Arztbogen. 

Fazit 
Die 2014 und 2015 erhöhte Anzahl der nach 
Deutschland importierten Malaria-Infektionen im 
Vergleich zu den Vorjahren, hat 2016 leicht abge-
nommen. Der Anteil von Malaria tertiana war im 
Vergleich zu den Jahren vor 2014 weiterhin erhöht, 
aber im Vergleich zu 2014 und 2015 rückläufig. In 
den Jahren 2014 und 2015 waren die erhöhten Fall-
zahlen zu einem großen Teil durch nach Deutsch-
land neu einreisende Personen aus Ländern Nord-
afrikas und Südasiens erklärbar. Die rückläufige 
Gesamtfallzahl und Anzahl von Malaria-tertiana-
Fällen ist durch eine im Vergleich zu 2014 und 
2015 verminderte Anzahl von nach Deutschland 
einreisenden Personen, besonders aus dem nord-
afrikanischen Raum, bedingt. 
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6.32 Masern 

Kurzbeschreibung 
Masern sind eine nur beim Menschen epidemio-
logisch relevant vorkommende hochansteckende 
Viruserkrankung, die aerogen übertragen wird 
und durch Fieber, Entzündung der oberen Atem-
wege und einen typischen Hautausschlag gekenn-
zeichnet ist. Gefürchtet sind Komplikationen wie 
Mittelohr-, Lungen- oder Gehirnentzündung. Imp-
fungen bieten einen effektiven Schutz. Die Elimi-

Abb. 6.31.4: 
Gemeldete Malaria-Fälle nach Erregerspezies, Deutschland, 2016 (n = 937)
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▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 326
▶  Inzidenz: 0,4 Erkrankungen pro 100.000 

Einwohner
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 3 Jah-

ren 
▶  34 Ausbrüche mit 241 Erkrankungen



154 Spezielle Krankheiten Masern 

nation der Masern ist ein erklärtes Ziel der deut-
schen Gesundheitspolitik. Diese liegt vor, wenn in 
Deutschland eine endemische Übertragung der 
Masern über mindestens 12 Monate nicht mehr zu 
beobachten ist. Dafür muss bei mindestens 95 % 
der Bevölkerung eine ausreichende Immunität 
vorliegen. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.32.1). Im Jahr 2016 wurden 360 Fälle 
übermittelt, von denen 326 der Referenzdefinition 
entsprachen. Die Falldefinition für die Masern 
wurde im Jahr 2015 geändert und orientiert sich an 
der Falldefinition der WHO. Auffällig ist der stei-
gende Anteil der Fälle mit nicht erfülltem klini-
schen Bild. Der Anstieg ist möglicherweise auch 
auf Masernerkrankungen bei bereits Geimpften 
mit einem Impfversagen, jedoch abgeschwächter 
Symptomatik zurückzuführen. 

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden 326 Masern-Erkrankun-
gen übermittelt. Im Jahr 2015 waren es 2.464. Die 
Anzahl der übermittelten Masern-Erkrankungen 
schwankt von Jahr zu Jahr zum Teil erheblich. 
Während sie im Vorjahr eine der höchsten seit Be-
ginn der Meldepflicht im Jahr 2001 war, ist die An-
zahl der im Jahr 2016 übermittelten Masern-Er-
krankungen eine der niedrigsten. Lediglich in den 
Jahren 2004 und 2012 wurden weniger Masern-
Erkrankungen übermittelt (123 und 165). Für das 

Jahr 2016 zeigte sich der für Masern typische sai-
sonale Verlauf mit höchsten Erkrankungszahlen  
in den Frühsommermonaten (17. bis 27. Meldewo-
che) (s. Abb. 6.32.1). 

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz lag bei 0,4 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner und war damit deut-
lich niedriger als im Jahr 2015 (3,0) und als der 
Median der Inzidenzen der 5 Vorjahre (2,0). In 
Berlin, Thüringen und Brandenburg lag die In-
zidenz über 1, in allen anderen Bundesländern 
darunter. Eine Inzidenz von < 0,1 Erkr./100.000 
Einw., die von der WHO als ein Indikator für ein 
mögliches Erreichen der Masernelimination ange-
sehen wird, wurde 2016 in Mecklenburg-Vorpom-
mern erreicht. Das Saarland lag genau bei einer 
Inzidenz von 0,1 (s. Abb. 6.32.2). 

Rund 23 % der 326 Masern-Erkrankungen 
wurden aus Berlin übermittelt (n = 75), rund 11 % 
aus Thüringen (n = 36), gefolgt von Brandenburg 
und Sachsen mit jeweils 10 % (jeweils n = 34) und 
Bayern (n = 33). 

Die höchsten Inzidenzen wurden für Berlin 
(2,1), Thüringen (1,7) und Brandenburg (1,4) be-
rechnet. In diesen Bundesländern wie auch in 
Sachsen (0,8) und Hamburg (0,6) lagen die Inzi-
denzen über dem bundesweiten Durchschnitts-
wert (s. Abb. 6.32.2). Thüringen, Sachsen, Rhein-
land-Pfalz und Brandenburg lagen mit der 
Inzidenz für 2016 über dem Median der Inzidenz 
der letzten 5 Vorjahre, alle anderen Bundesländer 
lagen darunter. 

Tab. 6.32.1: 
Übermittelte Masern-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 240 9 % 19 5 %

klinisch-epidemiologisch (B) 638 25 % 35 10 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.586 61 % 272 76 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 108 4 % 25 7 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 30 1 % 9 2 %

alle 2.602 100 % 360 100 %

Referenzdefinition (A+B+C) 2.464 95 % 326 91 %
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Abb. 6.32.1: 
Übermittelte Masern-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2011 bis 2016
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Abb. 6.32.2: 
Übermittelte Masern-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 326) im Vergleich zu den Vorjahren
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Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land lagen für 224 Erkrankungen vor (Mehrfach-
angaben möglich; insgesamt 231 Nennungen). Die 
Infektion wurde nach diesen Angaben über-
wiegend in Deutschland erworben (74 % der Nen-
nungen; n = 170). Im Vorjahr machte Deutschland 
noch 95 % der Nennungen zum Infektionsland 
aus. Als weitere wahrscheinliche Infektionsländer 
wurden am häufigsten (28-mal) Länder der russi-
schen Föderation angegeben. Für 17 Masern-Er-
krankungen wurden andere Länder der europäi-
schen WHO-Region genannt. Länder außerhalb 
der europäischen WHO-Region wurden 14-mal 
angegeben. 

Demografische Verteilung 
Wie schon in den Vorjahren wurde die höchste al-
tersspezifische Inzidenz bei Kindern in den ersten 
3 Lebensjahren beobachtet. Sie lag bei Kindern im 
ersten Lebensjahr bei 2,6 Erkr./100.000 Einw., bei 
den 1-Jährigen bei 3,9 und bei den 2-Jährigen bei 
4,5. Die höchste Inzidenz wurde somit, anders als 
in den Vorjahren, bei 2-jährigen Kindern errech-
net. Die Inzidenz der 3- und 4-Jährigen lag bei 2,1 
und 1,1. Für die 5- bis 9-Jährigen wurde eine Inzi-
denz von 1,4 errechnet. Die 10- bis 19-Jährigen wie-

sen eine Inzidenz von 0,8 auf. In den höheren Al-
tersgruppen nahmen die Inzidenzen weiter ab und 
reichten von 0,7 bei den 20- bis 24-Jährigen, über 
0,3 bei den 30- bis 39-Jährigen und 0,1 bei den 40- 
bis 49-Jährigen bis 0,04 bei den 50- bis 59-Jährigen 
(s. Abb. 6.32.3). 

Insgesamt 47 % der Erkrankungen betrafen 
die Altersgruppe der 0- bis 9-Jährigen (2015: 36 %). 
Innerhalb dieser Gruppe lag der Anteil der 0- bis 
2-Jährigen bei rund 52 % (2015: 52 %). Etwa die 
Hälfte der Erkrankungen (53 %; 2015: 64 %) traten 
bei Patienten im Alter von 10 Jahren oder älter auf. 
Von allen Masern-Erkrankungen entfielen 19 % 
(2015: 27 %) auf die Altersgruppe der 10- bis 19-Jäh-
rigen und 25 % (2015: 29 %) auf die Altersgruppe 
der 20- bis 39-Jährigen. Rund 5 % waren zwischen 
40 und 49 Jahre alt (2015: 6 %) und 3 % der an 
Masern Erkrankten über 50 Jahre alt (2015: 2 %). 
Seit 2010 wird von der STIKO für nach 1970 gebo-
rene Erwachsene mit unvollständigem oder unkla-
rem Impfschutz generell eine einmalige Masern-
impfung empfohlen. 

Im Jahr 2016 war die Maserninzidenz bei 
Mädchen und Frauen etwas niedriger als bei Jun-
gen und Männern (0,3 und 0,5). 

Abb. 6.32.3: 
Übermittelte Masern-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 325)
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Klinische Aspekte 
Der Anteil der übermittelten Erkrankungen mit 
Klinikaufenthalt (n = 168) lag bei 52 % und damit 
sehr viel höher als im Jahr 2015 (23 %). Die relative 
Häufigkeit einer Hospitalisierung variierte nach 
Alter. So wurden im Berichtsjahr 56 % (2015: 26 %) 
der in den ersten beiden Lebensjahren erkrankten 
Kinder (27 von 48) sowie 46 % (2015: 14 %) der 
Masern-Patienten im Alter von 2 bis 19 Jahren (78 
von 169) hospitalisiert. Von Erkrankten, die 20 Jah-
re oder älter waren, betrug dieser Anteil rund 58 % 
(63 von 109; 2015: 35 %). 

Der Anteil der Masern-Erkrankungen mit 
Komplikationen hat sich im Vergleich zum Vorjahr 
nicht wesentlich verändert. Für 233 der 326 Er-
krankten lagen Angaben zu Komplikationen vor. 
Von diesen wurden für 218 Patienten (94 %, 2015: 
97 %) keine Komplikationen angegeben. Bei 9 der 
233 Erkrankungen (3.9 %, 2015: 1,3 %) wurde eine 
Lungenentzündung und bei 3 Patienten (1,3 %, 
2015: 0,5 %) eine Mittelohrentzündung im Verlauf 
der Masern-Erkrankung dokumentiert. Zudem 
wurden 2 Erkrankungen mit einer Darm-Kompli-
kation angegeben. Ein Patient wies andere Kompli-
kationen nicht näher beschriebener Art auf. Die 
Subakute Sklerosierende Panenzephalitis (SSPE) 
ist nicht meldepflichtig. Aus diesem Grund liegen 
dem RKI für dieses Krankheitsbild keine Daten 
vor. Es sind im Jahr 2016 keine durch eine Masern-
erkrankung verursachten Todesfälle aufgetreten.

Impfstatus 
Ein zuverlässiger Impfschutz wird mit 2 Dosen 
eines masernhaltigen Impfstoffes (vorzugsweise 
Kombinationsimpfstoff gegen Masern, Mumps 
und Röteln) erreicht. Nach der 2. Dosis entwickeln 
in der Regel auch die Personen eine Immunität, 
bei denen aus unterschiedlichen Gründen nach 
einer ersten Impfdosis – empfohlen im Alter von 
11 Monaten, im Rahmen besonderer Umstände 
auch bereits im Alter von 9 Monaten – kein Im-
munschutz aufgebaut wurde. Um einen möglichst 
frühen und zuverlässigen Impfschutz zu errei-
chen, empfiehlt die STIKO daher die 2. Masern-
Mumps-Röteln-Impfung mit einem Mindestab-
stand von 4 Wochen zur Erstimpfung im Alter von 
15 bis 23 Monaten. Alle Kinder sollten vor ihrem 2. 
Geburtstag somit 2-mal geimpft worden sein. Die 
STIKO hat im Jahr 2010 zudem Empfehlungen zur 

Masernimpfung bei Erwachsenen, die nach 1970 
geboren wurden, ausgesprochen. Als Grundsatz 
gilt, dass nur dokumentierte Impfungen (z. B. Ein-
trag im Impfpass) bewertbar sind. Eine Immunität 
aufgrund von anamnestischen Angaben anzuneh-
men ist sehr unsicher und wird nicht empfohlen. 

Von den 326 an Masern Erkrankten wurden  
73 als geimpft und 217 als ungeimpft übermittelt; 
bei 36 Erkrankten war der Impfstatus unbekannt 
(s. Abb. 6.32.4). Bei 55 geimpften Fällen lagen 
 valide Angaben zur Anzahl der Impfungen und 
zum Datum der letzten Impfung vor. 

Bei 20 von 29 einmalig Geimpften mit be-
kanntem Impfdatum stand die Impfung in einem 
zeitlichen Zusammenhang zur Erkrankung (inner-
halb von 21 Tagen vor Erkrankungsbeginn), was 
für Kontrollmaßnahmen zur Verhinderung von 
weiteren Fällen spricht (postexpositionelle Imp-
fung). Bei 9 Patienten mit einmaliger Impfung, die 
mehr als 21 Tage, überwiegend jedoch Jahre, zu-
rücklag, kann ein unzureichender Impfschutz auf-
grund einer nicht erfolgten zweiten Impfung ange-
nommen werden. Drei dieser 9 Patienten waren  
1 Jahr alt, bei 2 Kindern hätte man durch eine nach 
STIKO-Empfehlungen rechtzeitige zweite Imp-
fung höchstwahrscheinlich eine Erkrankung ver-
hindern können. 

Nur bei einem der 26 mindestens 2-mal ge-
impften Fälle wurde die 2. Impfung kurz vor Er-
krankungsbeginn verabreicht, so dass bei allen 
anderen 25 Erkrankungen nach vollständiger und 
zeitgerechter Impfung zunächst von Impfdurch-
brüchen ausgegangen werden kann. Bei mindes-
tens 17 dieser 25 Erkrankten ist allerdings höchst-
wahrscheinlich ein systematischer Fehler bei der 
Durchführung der Impfungen, die über Jahre hin-
weg erfolgten, aufgetreten. Dies konnte durch wei-
tere Untersuchungen, insbesondere der Avidität 
der Antikörper, am Nationalen Referenzzentrum 
festgestellt werden.

Um Impfdurchbrüche, d. h. Masern-Erkran-
kungen, die trotz regelrechter Impfung auftreten, 
sicher feststellen zu können, sollte somit unbe-
dingt bei allen geimpften Patienten die Erkran-
kung labordiagnostisch gesichert werden, auch 
wenn sie klinisch Symptome aufweisen, die der 
Falldefinition entsprechen. Bei nur klinisch bestä-
tigten geimpften Fällen ohne Labornachweis ist die 
Maserndiagnose unsicher. 
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Ausbrüche
Die Epidemiologie der Masern in Deutschland ist 
geprägt von regionalen und überregionalen Aus-
brüchen mit zum Teil über Monate andauernden 
bundeslandübergreifenden Transmissionsketten. 

Während im Jahr 2015 insgesamt 224 Ausbrü-
che (191 mit jeweils weniger als 5 Fällen und 33 mit 
jeweils mindestens 5 Fällen) mit insgesamt 971 
Fällen übermittelt wurden, waren es im Jahr 2016 
insgesamt 34 Ausbrüche mit insgesamt 241 Fällen. 
Dabei wiesen 22 Ausbrüche jeweils weniger als 5 

Fälle und 12 Ausbrüche jeweils mindestens 5 Fälle 
auf. Es konnten somit 74 % aller Masernfälle des Jah-
res 2016 zu Ausbrüchen zusammengefasst werden. 

Insgesamt wurden 2016 Ausbrüche aus 12 
Bundesländern (außer Bremen, Mecklenburg-Vor-
pommern, dem Saarland und Schleswig-Holstein) 
übermittelt. Von den 34 übermittelten Ausbrüchen 
wurden 5 in Nordrhein-Westfalen und jeweils 4 
Ausbrüche in Bayern, Berlin und Sachsen zusam-
mengefasst. Zwei Ausbrüche traten in mehreren 
Bundesländern auf. 

Abb. 6.32.4: 
Übermittelte Masern-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 326)
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Von 12 Ausbrüchen mit mindestens 5 Erkran-
kungen wiesen 4 Ausbrüche jeweils mehr als 10 
Fälle auf. Zwei große Ausbrüche mit 79 und 39 
Fällen ereigneten sich in Berlin und Thüringen,  
2 weitere in Sachsen (15 Fälle) und Niedersachsen 
(11 Fälle). 

Eine Genotypisierung mindestens einer der 
Fälle, die jeweils zu den 34 Ausbrüchen zusam-
mengefasst wurden, wurde bei 29 der 34 Ausbrü-
che vorgenommen. Eine Bestimmung der Variante 
des zirkulierenden Genotyps der Masernviren ist 
wichtig, um die Herkunft der Viren und das Aus-
maß der Verbreitung abschätzen zu können. 

Datenqualität 
Eine labordiagnostische Untersuchung von Ver-
dachtsfällen ist sehr wichtig, da bei einer zu errei-
chenden niedrigen Inzidenz von unter 0,1 Erkr./ 
100.000 Einw. der positive, also richtige Vorhersa-
gewert einer lediglich klinischen Maserndiagnose 
niedrig ist. Eine Laboruntersuchung sollte beson-
ders bei sporadischen Fällen und bei anamnestisch 
gegen Masern Geimpften erfolgen. Der Anteil an 
laborbestätigten Fällen ist in Deutschland mit 76 % 
(2015: 61 %) im Vergleich zum letzten Jahr gestie-
gen. 

Bei 60 der 326 übermittelten Fälle (18 %, 2015: 
5,4 %) war ein Genotyp angegeben, bei 227 Fällen 
war dieser nicht erhoben worden oder konnte nicht 
ermittelt werden. Ergebnisse einer Genotypisie-
rung können elektronisch übermittelt werden. 
Falls dies nicht möglich ist, sollten sie im Kom-
mentarfeld eingegeben werden. Bei 39 Fällen er-
folgte die Angabe »andere/sonstige«, hier wäre 
eine genauere Angabe im Kommentarfeld hilf-
reich, auch mit einem Hinweis, welche Angaben 
ggf. in der vorgegebenen Liste fehlen. Die vom 
Nationalen Referenzzentrum für Masern, Mumps 
und Röteln (NRZ) an die Gesundheitsämter be-
richteten Erkenntnisse zu vorliegenden Genotypen 
sollten bitte nachgetragen werden, damit die epide-
miologische Surveillance am RKI valide Analysen 
vornehmen kann. 

Ergebnisse zur Genotypisierung sind sehr 
wichtig, um Transmissionsketten einschätzen zu 
können. Diese ist besonders bei sporadisch aufge-
tretenen Masernfällen von Relevanz. Die Einschät-
zung der Länge von Transmissionsketten ist un-
mittelbare Voraussetzung für die Verifizierung des 

Standes der Elimination der Masern in Deutsch-
land. 

Vollständige Angaben zu bereits durchgeführ-
ten Impfungen sind entscheidend, um korrekte 
Einschätzungen zu eventuell vorliegenden Impf-
durchbrüchen und zur Wirksamkeit der Impfun-
gen, insbesondere zur Einschätzung einer nachlas-
senden Immunität durch Impfungen vornehmen 
zu können.

Angesichts des hohen Anteils der Hospi-
talisierten im Vergleich zu den angegebenen 
 Komplikationen ist eine Untererfassung der Kom-
plikationen anzunehmen. So wurden 168 Masern-
Erkrankungen im Krankenhaus behandelt, Kom-
plikationen jedoch nur bei 15 Erkrankungen näher 
spezifiziert. Zu 93 der 326 Masern-Erkrankungen 
(29 %) waren Angaben zu möglichen Komplika-
tionen nicht erhoben bzw. nicht ermittelbar. 

Fazit 
Die Anzahl der übermittelten Masern-Erkrankun-
gen war im Jahr 2016 deutlich niedriger als 2015. 
Es wurde eine Masern-Inzidenz von 0,4 Erkr./ 
100.000 Einw. errechnet (2015: 3,0). Die von der 
WHO vorgegebenen Indikatorinzidenz von < 0,1 
für die Masern-Elimination wurde nicht erreicht. 
Wie in den Vorjahren weisen Kinder in den ersten 
Lebensjahren die höchsten Inzidenzen auf. 

Die weiterhin unzureichenden Impfquoten in 
der Bevölkerung, besonders bei Jugendlichen und 
jungen Erwachsenen und die daraus folgende un-
genügende Herdenimmunität haben im Jahr 2016 
wieder zu Ausbrüchen geführt. Die Inzidenz bei 
Kindern unter 12 Monaten zeigt, dass die Herden-
immunität weiterhin nicht ausreicht, um eine Aus-
breitung der Masern in dieser Altersgruppe zu 
verhindern und diejenigen wirksam zu schützen, 
die selbst (noch) nicht geimpft werden können, 
jedoch besonders häufig an Komplikationen der 
Masern erkranken. Besonders auch für diese Al-
tersgruppen ist die Impfung der Jugendlichen und 
Erwachsenen von Bedeutung.

Die Notwendigkeit der schnellstmöglichen 
Nachholimpfung bei Kindern und Jugendlichen 
und der Impfung junger Erwachsener entspre-
chend den Impfempfehlungen der STIKO ist wei-
terhin dringend geboten. 
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6.33 Meningokokken, invasive Infektion

Kurzbeschreibung 
Meningokokken sind Bakterien der Art Neisseria 
meningitidis. Sie werden durch Tröpfchen übertra-
gen und können eine akute, teilweise perakut ver-
laufende Erkrankung hervorrufen, die sich vor al-
lem als Meningitis oder Sepsis manifestiert. Folge 
eines besonders fulminanten septischen Verlaufs 
ist das mit hämorrhagischen Nekrosen (Purpura 
fulminans) einhergehende Waterhouse-Friderich-
sen-Syndrom (WFS). Die Letalität der Meningo-
kokken-Erkrankungen beträgt 5 bis 10 %. Menin-
gokokken werden in verschiedene Serogruppen 
unterteilt, von denen in Deutschland bisher über-
wiegend die Serogruppen B und C vorkamen. Seit 
Juli 2006 ist eine Impfung mit einem Meningo-
kokken-C-Konjugat-Impfstoff für alle Kinder im 
zweiten Lebensjahr von der Ständigen Impfkom-
mission am Robert Koch-Institut (STIKO) empfoh-
len. Ältere Kinder sollen nachgeimpft werden. Des 
Weiteren sind tetravalente Konjugatimpfstoffe ge-
gen die Serogruppen A, C, W und Y sowie ein ober-
flächenproteinbasierter Impfstoff gegen Menin-
gokokken der Serogruppe B für Personen mit 
erhöhtem Risiko für eine invasive Meningokok-
ken-Erkrankung empfohlen. 

Falldefinition 
Seit dem Jahr 2015 erfüllt auch ein Fall ohne Labor-
nachweis und ohne epidemiologischen Zusam-
menhang die Referenzdefinition, wenn das spezi-
fische klinische Bild (Purpura fulminans, inkl. 
WFS) erfüllt ist (s. Tab. 6.33.1). Ebenso erfüllen seit 
2015 alle labordiagnostisch nachgewiesenen Infek-
tionen die Referenzdefinition, auch wenn das kli-
nische Bild nicht erfüllt oder unbekannt ist (Fall-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 338
▶  Höchste Inzidenz bei Säuglingen und 

Kleinkindern, gefolgt von Jugendlichen
▶  6 Häufungen mit jeweils 2 Fällen
▶  Leichter Anstieg der Fallzahl im Jahr 2016 

vor allem durch starken Anstieg in Berlin 
und Fälle verursacht durch die Serogruppen 
C, W und Y
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definitionskategorie D und E). Die nachfolgende 
Auswertung bezieht sich auf Fälle, die die Refe-
renzdefinition erfüllen. 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 erfüllten 338 Fälle die Referenzdefi-
nition, 18 % mehr als im Vorjahr. Wie in den meis-
ten Vorjahren wurde ein Erkrankungsgipfel im I. 
Quartal beobachtet, in dem ein Drittel aller Fälle 
(33 %) des Jahres 2016 auftraten (s. Abb. 6.33.1). 
Auch von 2011 bis 2015 traten insgesamt 35 % aller 
Fälle im I. Quartal auf. 

Geografische Verteilung 
Die Inzidenz der invasiven Meningokokken-Infek-
tionen in den Bundesländern lag zwischen 0,2 
(Sachsen und Schleswig-Holstein) und 1,1 Erkran-
kungen pro 100.000 Einwohner in Berlin (bundes-
weite Inzidenz: 0,4, wie auch im Median der 5 
Vorjahre). Gegenüber dem Median der 5 Vorjahre 
stieg die Inzidenz in Berlin, Rheinland-Pfalz, Bre-
men, Mecklenburg-Vorpommern, Baden-Würt-
temberg, dem Saarland, Sachsen-Anhalt, Hessen 
und Brandenburg an. Mit Ausnahme Berlins (An-
stieg von 0.7 auf 1,1) waren die Inzidenzanstiege 
nur gering. In den anderen Bundesländern blieb 

die Inzidenz auf dem Niveau der Vorjahre oder da-
runter (s. Abb. 6.33.2). 

Von den 285 (85 %) Fällen mit Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland wurde bei 273 
(96 %) ausschließlich Deutschland als wahr-
scheinliches Infektionsland genannt. Bei 13 Fällen 
wurde ein anderes Land als wahrscheinliches 
 Infektionsland angegeben: Jeweils einmal Belgien, 
Griechenland, Schweiz, Spanien, Türkei, Ungarn 
und Vereinigtes Königreich und jeweils 2-mal die 
Niederlande, Polen und Serbien. Bei 3 dieser Fälle 
kam Deutschland als zweites wahrscheinliches In-
fektionsland in Frage.

Demografische Verteilung 
Die höchsten Inzidenzen traten in den ersten Le-
bensjahren auf, mit einem Gipfel bei Säuglingen. 
Wie in den Vorjahren bestand ein zweiter, kleine-
rer Gipfel in der Altersgruppe der 15- bis 19-Jähri-
gen. Insgesamt unterschied sich die Inzidenz zwi-
schen männlichem und weiblichem Geschlecht 
nicht (jeweils 0,4 Erkr./100.000 Einw). 

Nachgewiesene Erreger 
Für 280 (83 %) der 338 übermittelten Meningokok-
ken-Erkrankungen lagen Angaben zur Serogruppe 

Tab. 6.33.1: 
Übermittelte Meningokokken-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016.  
Für 2015 zusätzlich differenziert nach Version der Falldefinition bei Erfassung

2015 2016
Falldefinition Falldefinition 

Kategorie gesamt vor 2015 2015 gesamt vor 2015 2015

Anzahl Anteil Anzahl Anzahl Anzahl Anteil Anzahl Anzahl

klinisch (A) 1 0 % 0 1 5 1 % 0 5

klinisch-epidemiologisch (B) 0 0 % 0 0 3 1 % 0 3

klinisch-labordiagnostisch (C) 285 98 % 216 69 322 95 % 81 241

labordiagnostisch bei nicht 
 erfülltem klinischen Bild (D)

 
2

 
1 %

 
1

 
1

 
8

 
2 %

 
1

 
7

labordiagnostisch bei unbe-
kanntem klinischen Bild (E)

 
3

 
1 %

 
3

 
0

 
1

 
0 %

 
0

 
1

alle 291 100 % 220 71 339 100 % 82 257

Referenzdefinition B+C, 
A+B+C+D+E

B+C A+B+C+ 
D+E

B+C, 
A+B+C+D+E

B+C A+B+C+ 
D+E

287 99 % 216 71 338 100 % 81 257
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Abb. 6.33.1: 
Übermittelte Meningokokken-Erkrankungen nach Meldequartal, Deutschland, 2011 bis 2016 (n = 1.971)

Abb. 6.33.2: 
Übermittelte Meningokokken-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 338) im Vergleich mit den Vorjahren 
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der Erreger vor (Vorjahr: 86 %). Abbildung 6.33.4 
zeigt die Verteilung dieser Serogruppen. Serogrup-
pe B, für die bis Ende 2013 kein Impfstoff verfüg-
bar war, ist mit 162 Fällen (58 %) für die Mehrzahl 
der Fälle verantwortlich; gefolgt von der Serogrup-
pe C mit 58 (21 %) Fällen. Im Vergleich zum Vor-
jahr nahm der Anteil der Fälle mit der Serogruppe 
B ab (von 72 %). Dagegen kam es zu einer Zunah-
me der Anteile der Fälle mit den Serogruppen C 
(von 16 % auf 21 %), Y (von 8,1 % auf 11 %) und W 
(von 3,6 % auf 9,3 %). 

Eine Impfung gegen Meningokokken der Se-
rogruppe C wird für alle Kinder ab dem Alter von 
einem Jahr seit 2006 empfohlen. Die folgende 
Analyse bezieht sich auf die Altersgruppe der 1- bis 
9-jährigen Kinder, bei denen seitdem hohe 
Impfquoten erzielt wurden. Von den 69 übermit-
telten Fällen in dieser Altersgruppe war bei 51 
(74 %) die Serogruppe angegeben. Der Anteil der 
Serogruppe C lag bei 7,8 % (4 Fälle; Vorjahr: 9,4 %, 
5 Fälle). Im Jahr 2006 hatte dieser Anteil noch bei 
28 % gelegen. In dieser Altersgruppe nahm die An-
zahl der Fälle mit Serogruppe B von 2006 (105 
Fälle) bis 2016 (42 Fälle) um 60 % ab, während 
Fälle mit Serogruppe C im selben Zeitraum um 
90 % (von 41 auf 4) zurückgingen. Zusammen mit 

an anderer Stelle veröffentlichten Analysen, die 
ebenfalls einen stärkeren Rückgang der Meningo-
kokken-C- als der Meningokokken-B-Erkrankun-
gen bei jüngeren Kindern seit 2006 zeigen, spre-
chen diese Daten für eine hohe Wirksamkeit der 
Impfung. 

Klinische Aspekte 
Angaben zur Ausprägung der vornehmlichen 
Krankheitsmanifestationen Meningitis bzw. Zei-
chen einer Meningitis und Sepsis wurden zu 278 
(82 %) der 338 Fälle gemacht. Bei 202 Fällen (73 %) 
lag eine Meningitis bzw. Zeichen einer Meningitis 
und bei 158 (57 %) ein septisches Krankheitsbild 
vor, wobei 82 (29 %) Fälle sowohl eine Meningitis 
als auch ein septisches Krankheitsbild aufwiesen. 
Als besondere Ausprägungen des septischen 
Krankheitsbildes wurden das WFS bei 34 (12 %) 
Fällen und Purpura fulminans bei 15 (5 %) Fällen 
angegeben. 

Insgesamt 24 Fälle mit invasiver Meningokok-
ken-Infektion wurden als verstorben übermittelt, 
davon sind 21 an der gemeldeten Krankheit ver-
storben, 2 aufgrund anderer Ursache und einer 
mit unbekannter Ursache. Die Letalität lag somit 
bei 6 % (Vorjahr: 9 %). Die Letalität bei Fällen mit 

Abb. 6.33.3: 
Übermittelte invasive Meningokokken-Infektionen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht,  
Deutschland, 2016 (n = 338)
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Serogruppe B lag 2016 bei 5 % (2015: 11 %), und bei 
Fällen mit Serogruppe C bei 12 % (2015: 13 %). Im 
Jahr 2016 gab es auch Todesfälle bei Fällen mit der 
Serogruppe W (4 Todesfälle, Letalität 15 %) und Se-
rogruppe Y (3 Todesfälle, Letalität 10 %). 

Impfstatus 
Die Impfung gegen Meningokokken der Sero-
gruppe C wird von der STIKO seit 2006 für alle 
Kinder im zweiten Lebensjahr empfohlen. Dazu 
stehen 3 monovalente Konjugat-Impfstoffe zur 
Verfügung, die ab dem Alter von 2 Monaten zuge-
lassen sind. Ab dem Alter von einem Jahr ist ledig-
lich eine Impfdosis erforderlich. Wird bereits im 
Säuglingsalter geimpft, sind im ersten Lebensjahr 
2 Impfdosen im Abstand von 2 Monaten erforder-
lich, mit einer Auffrischimpfung im 2. Lebensjahr. 
Konjugat-Impfstoffe gegen die Serogruppen A, C, 
W und Y sind zur Impfung ab dem Alter von ei-
nem bzw. 2 Jahren zugelassen. In der Vergangen-
heit wurden zur Impfung gegen die Serogruppen 
A und C bzw. A, C, W und Y auch Polysaccharid-
Impfstoffe verwendet, die jedoch im Alter unter  
2 Jahren nur begrenzt wirksam sind. Die Grund-
immunisierung besteht aus einer Impfdosis; Auf-
frischimpfungen werden für Konjugat-Impfstoffe 
bislang nicht, für Polysaccharid-Impfstoffe nach 3 
bis 5 Jahren empfohlen. Die Impfung gegen die 
Serogruppe B ist bislang von der STIKO nur für 
Risikopersonen empfohlen worden; sie kann je-
doch als zugelassener Impfstoff in Anspruch ge-

nommen werden und wird von der Sächsischen 
Impfkommission in Sachsen für Kinder bis 17 
Jahre empfohlen. Laut Fachinformation werden 
für einen wirksamen Schutz bei Säuglingen unter 
6 Monaten 3 Impfdosen benötigt mit einer Auf-
frischimpfung ab 12 Monaten. Bei Kindern zwi-
schen 6 und 24 Monaten sind 3 Dosen notwendig; 
bei allen anderen Altersgruppen lediglich 2 Do-
sen. Auffrischimpfungen werden bislang nicht 
empfohlen. 

Von 279 übermittelten invasiven Meningo-
kokken-Infektionen, für die eine der impfpräven-
tablen Serogruppen nachgewiesen wurde, fehlte 
bei 59 Fällen (21 %) die Angabe zum Impfstatus 
(darunter 20 von 162 Fälle der Serogruppe B, 19 
von 58 Fälle der Serogruppe C, 12 von 26 Fälle der 
Serogruppe W und 8 von 31 Fälle der Serogruppe 
Y). Auch bei 14 von 58 Fällen ohne Angabe der 
Serogruppe war der Impfstatus unklar. Von den 
142 übermittelten Fällen der Serogruppe B mit In-
formationen zum Impfstatus wurde bei 13 eine 
Impfung angegeben; in 10 Fällen handelte es sich 
jedoch um eine Impfung gegen Serogruppe C und 
in 3 Fällen wurde die Art der Impfung nicht ange-
geben. Von den 39 Fällen der Serogruppe C mit 
Angabe zum Impfstatus hatte keiner eine Impfung 
gegen Meningokokken erhalten. Von den 14 Fällen 
der Serogruppe W mit Angabe zum Impfstatus, 
waren 2 Fälle geimpft, beide gegen Serogruppe C. 
Von den 23 Fällen der Serogruppe W mit Angabe 
zum Impfstatus waren 3 Fälle geimpft, davon 2 

Abb. 6.33.4: 
Übermittelte invasive Meningokokken-Infektionen nach Serogruppen, Deutschland, 2016 (n = 280)
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gegen Serogruppe C und bei einem Fall wurde die 
Art der Impfung nicht angegeben.

Die Angabe der Serogruppe fehlte bei 6 Fäl-
len, die gegen Serogruppe C geimpft worden wa-
ren. Soweit die Daten vorliegen, gab es im Jahr 
2016 bei den Meningokokken-Fällen keinen Impf-
durchbruch.

Ausbrüche 
Im Jahr 2016 wurden 6 Häufungen mit jeweils 2 
Fällen übermittelt. 

Bei 4 Häufungen handelte es sich um Kinder 
bzw. Jugendliche im Alter von 2 bis 18 Jahren, die 
sich jeweils im Haushalt bei Geschwistern oder 
Cousins angesteckt hatten. Zwei der Häufungen 
wurden durch Serogruppe B verursacht, eine 
durch Serogruppe Y und bei der vierten Häufung 
wurde die Serogruppe nicht bestimmt. 

Bei den anderen beiden Häufungen handelte 
es sich um 2 Kinder (3 und 5 Jahre, Serogruppe 
unbekannt), die die gleiche Kita besuchten und 2 
junge Frauen (17 und 20 Jahre, Serogruppe B), die 
den gleichen Verein besuchten. 

Der Erkrankungsbeginn zwischen den Fällen 
lag zwischen 2 Tagen und 10 Wochen. Bei 2 Häu-
fungen bei Geschwistern lag der Erkrankungsab-
stand bei mehr als 4 Wochen; in beiden Fällen 
hatten die Geschwister nach der Erkrankung der 
Indexfälle nicht die empfohlene postexpositionelle 
Impfung gegen die verursachenden Serogruppen 
(B, Y) erhalten. Besonders tragisch war diesbezüg-
lich, dass eine dieser Sekundärerkrankungen zum 
Tod des Patienten führte.

Datenqualität 
Die Vollständigkeit der übermittelten Angaben zu 
Alter und Geschlecht war sehr hoch. Der Anteil der 
übermittelten Fälle mit Angaben zur Serogruppe 
lag jedoch bei nur 83 % – eine Verschlechterung 
gegenüber 86 % im Vorjahr. Ferner fehlten Anga-
ben zum Impfstatus bei 21 % der Fälle mit Angabe 
einer impfpräventablen Serogruppe. Eine mög-
lichst vollständige Erfassung der Serogruppe und 
des Impfstatus ist zur Überwachung der Effekte 
durch die seit 2006 empfohlene Impfung gegen 
Meningokokken der Serogruppe C und zur Erken-
nung von Impfdurchbrüchen unerlässlich, auch 
nach Impfung mit dem neuen Impfstoff gegen 
Meningokokken der Serogruppe B, der Ende 2013 
erstmalig verfügbar war. Es ist bekannt, dass die 

Impfantikörper nach einer Impfung mit den Kon-
jugatimpfstoffen gegen die Serogruppen ACWY 
mit der Zeit abnehmen, insbesondere wenn vor 
dem Alter von 10 Jahren geimpft wurde; sodass 
gelegentliche Impfdurchbrüche auftreten können. 
Ein diesbezüglicher Anstieg wäre ein wichtiger 
Hinweis für die Notwendigkeit einer Auffrischimp-
fung; er kann jedoch nur bei Vorliegen des Impf-
status sowie der Serogruppe erkannt werden. Ge-
sundheitsämter sollten meldende Labore auf die 
Möglichkeit hinweisen, sowohl Isolate als auch 
Nativmaterial am Nationalen Referenzzentrum für 
Meningokokken diesbezüglich unentgeltlich un-
tersuchen zu lassen. 

Fazit 
Die Gesamtinzidenz invasiver Meningokokken-
Erkrankungen war im Jahr 2016 weitgehend ver-
gleichbar mit der Inzidenz der letzten Jahre; nur in 
Berlin stieg die Inzidenz deutlich an und lag damit 
mit großem Abstand über der Inzidenz aller ande-
ren Bundesländer. Seit Einführung der Impfung 
gegen Meningokokken der Serogruppe C für ein-
jährige Kinder im Jahr 2006 zeigen die Daten vor 
allem bei der primären Impfzielgruppe der 1- bis 
9-jährigen Kinder einen Rückgang der Erkrankun-
gen durch die Serogruppe C, der zudem deutlich 
ausgeprägter ist als der Rückgang der Erkrankun-
gen durch Serogruppe B. Im Jahr 2016 ist die Zahl 
der Erkrankungen durch die Serogruppen C, W 
und Y im Vergleich zu den Vorjahren angestiegen, 
allerdings auf niedrigem Niveau. Ähnliche und z.T. 
deutlichere Anstiege dieser Serogruppen wurden 
auch in anderen europäischen Ländern beobach-
tet. 

Die Überwachung der Serogruppenverteilung 
und des Impfstatus der Fälle sowie der Impfquoten 
in der Bevölkerung ist für die Evaluation der Aus-
wirkung der empfohlenen Impfungen sowie zur 
Entscheidung über gegebenenfalls notwendig wer-
dende Impfungen gegen weitere Serogruppen und 
Auffrischungsimpfungen unerlässlich. 
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6.34 Milzbrand 

Kurzbeschreibung 
Milzbrand (auch als Anthrax bezeichnet) wird 
durch Bakterien der Art Bacillus anthracis verur-
sacht. Am Anfang der Ansteckungskette stehen 
normalerweise pflanzenfressende Säugetiere 
(Nutz- oder Wildtiere). Abhängig vom Anste-
ckungsweg können beim Menschen die Haut 
(Hautmilzbrand), die Lunge (Lungenmilzbrand) 
oder der Darm (Darmmilzbrand) betroffen sein. 
Zusätzlich wurde das Krankheitsbild des Injek-
tionsmilzbrandes beschrieben, bei dem es nach 
Injektion kontaminierter Substanzen zu einer 
schweren Weichteilinfektion im Bereich der Injek-
tionsstelle kommen kann. Unbehandelt verläuft 
Milzbrand häufig tödlich. Der Milzbrand-Erreger 
ist wegen seiner Eignung für bioterroristische An-
schläge seit 2001 in das öffentliche Interesse ge-
rückt. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurde keine Erkrankung an Milz-
brand übermittelt. Im Jahr 2012 wurden 4 Erkran-
kungen an Milzbrand bei i. v.-Heroinkonsumenten 
übermittelt, wovon ein Patient verstarb. Diese 4 
Erkrankungen, ebenso wie 2 Erkrankungen in 
Deutschland in den Jahren 2009/2010, standen 
im Zusammenhang mit einem europaweiten Aus-
bruchsgeschehen unter Heroingebrauchern. Vor 
2009 war der letzte Fall von Milzbrand in Deutsch-
land im Jahr 1994 bekannt geworden. 
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6.35  Methicillin-resistenter 
 Staphylococcus aureus (MRSA), 
invasive Infektion

Kurzbeschreibung 
Staphylococcus aureus ist ein bakterieller Erreger, 
der natürlicherweise auf Haut und Schleimhäuten 
von Mensch und Tier vorkommen kann. Er verur-
sacht ein weites Spektrum von Erkrankungen, das 
von Haut- und Weichteilinfektionen (z. B. Furun-
kel, Wundinfektionen), Abszessbildungen in nahe-
zu allen Körperregionen, Lungenentzündung bis 
hin zu schweren systemischen Infektionen wie 
z. B. Sepsis (Blutvergiftung) reicht. Methicillin-re-
sistente Staphylococcus-aureus-Stämme haben eine 
Resistenz gegen Beta-Laktam-Antibiotika ausgebil-
det, die ansonsten eine hohe Wirksamkeit bei Sta-
phylokokken-Infektionen besitzen. Dadurch wer-
den die Therapiemöglichkeiten auf wenige, meist 
nebenwirkungsreichere Antibiotika eingeschränkt. 
MRSA hat eine besondere Bedeutung als Erreger 
von Krankenhausinfektionen, spielt aber auch im 
ambulanten Bereich eine Rolle. Zudem kommt es 
regelmäßig zu Übertragungen von kolonisierten 
Tieren (z. B. Schweinen) auf den Menschen. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.35.1). 

Zeitlicher Verlauf
Im Jahr 2016 wurden 3.136 Fälle gemäß Referenz-
definition übermittelt, das waren 13 % weniger als 
im Vorjahr (3.602). Die Inzidenz in Deutschland 
betrug 3,8 Fälle pro 100.000 Einwohner. Die Inzi-
denz im Jahr 2016 ist im Vergleich zum Vorjahr 
(4,4) gesunken. Sinkende Fallzahlen sind seit 2012 
zu beobachten.

Geografische Verteilung: 
Die regionalen Inzidenzen lagen zwischen 1,4 
(Baden-Württemberg) und 8,7 (Sachsen-Anhalt) 
Fällen/100.000 Einw. (s. Abb. 6.35.1). Die Gründe 
für die regionalen Unterschiede können durch die 
erhobenen Surveillance-Daten nicht geklärt wer-
den. 

Demografische Verteilung 
Die Inzidenz übermittelter invasiver MRSA-Infek-
tionen bleibt, Kinder in den ersten beiden Lebens-
jahren ausgenommen, auf einem sehr niedrigen 
Niveau konstant und steigt ab der Altersgruppe der 
30- bis 39-Jährigen mit zunehmendem Alter an. 
Die altersspezifische Inzidenz erreichte mit 20 Fäl-
len/100.000 Einw. ihren Gipfel in der Altersgrup-
pe der über 79-Jährigen. In der Altersgruppe der 
70- bis 79-Jährigen lag sie bei 13. Insgesamt 84 % 
der Betroffenen waren 60 Jahre oder älter. In der 
Altersgruppe der unter 15-Jährigen wiesen Kinder 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 3.136
▶  Seit 4 Jahren deutliche Abnahme der Fall-

zahlen
▶  Höchste Inzidenz bei männlichen Erwach-

senen über 79 Jahren

Tab. 6.35.1: 
Übermittelte Fälle von invasiven MRSA-Infektionen nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-labordiagnostisch (C) 3.227 90 % 2.790 89 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 153 4 % 145 5 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 222 6 % 201 6 %

alle 3.602 100 % 3.136 100 %

Referenzdefinition (C+D+E) 3.602 100 % 3.136 100 %
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im ersten Lebensjahr die höchste Inzidenz (2,3) auf 
(s. Abb. 6.35.2). Mit einer Inzidenz von 4,9 Fäl-
len/100.000 Einw. waren Männer deutlich häufi-
ger betroffen als Frauen (2,8). 

Klinische Aspekte 
Für 3.066 (98 %) der 3.136 übermittelten invasiven 
MRSA-Infektionen lagen Angaben zum Nachweis-
material (Blut oder Liquor) vor. Die MRSA-Nach-
weise stammten zu 99 % aus Blutkulturen. Bei 35 
(1,1 %) Patienten wurde MRSA im Liquor nachge-
wiesen, wobei 9 Fälle zusätzlich eine MRSA-Bak-
teriämie aufwiesen. 

Zu 2.826 der übermittelten Fälle lagen klini-
sche Angaben vor. Für 2.331 (82 %) der Fälle wurde 
ein septisches Krankheitsbild, bei 2.123 (75 %) Fäl-

len wurde Fieber angegeben. Als häufigster Risiko-
faktor bzw. Ursache einer MRSA-Bakteriämie wur-
de bei 29 % der Fälle mit klinischen Angaben eine 
MRSA-Infektion im Zusammenhang mit zentral-
venösen Kathetern oder invasiven Zugängen ande-
rer Art übermittelt, gefolgt von einer MRSA-Infek-
tion der Haut und Weichteile (21 %) und von einer 
MRSA-Infektion des Respirationstrakts (18 %). 

Es wurden 196 Todesfälle (6,4 % von 3.033 Pa-
tienten mit entsprechenden Angaben) berichtet, 
welche als direkte Folge einer invasiven MRSA-
Infektion eingeordnet wurden. Da die Patienten 
häufig an anderen Grunderkrankungen leiden, ist 
für den behandelnden Arzt nicht immer eindeutig 
abzugrenzen, ob der Patient an oder mit der 
MRSA-Infektion verstorben ist. 

Abb. 6.35.1: 
Übermittelte Fälle von invasiven MRSA-Infektionen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 3.136) im Vergleich mit den Vorjahren
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Datenqualität 
Die Daten aus der MRSA-Meldepflicht erlauben 
eine bevölkerungsbezogene Abschätzung der 
schweren, invasiv verlaufenden MRSA-Infektio-
nen. Mit MRSA-Bakteriämien als Indikator für die 
Gesamtbelastung aller MRSA-Infektionen im 
Krankenhaus können Entwicklungen und Trends 
in Häufigkeit und Verteilung aufgezeigt werden. 
Zu beachten ist aber, dass die Situation von weni-
ger schwer verlaufenden Infektionen, die vor allem 
im ambulanten Bereich auftreten, nicht adäquat 
widergespiegelt wird. 

Da der MRSA-Nachweis aus Blut und Liquor 
kein ausreichend sensitives Instrument für die Er-
kennung von MRSA-Ausbrüchen ist, wurde auf 
eine gesonderte Darstellung von MRSA-Ausbrü-
chen verzichtet. 

Eine Untererfassung von MRSA-Fällen ist 
möglich, wenn z. B. keine adäquate Blutkultur-Di-
agnostik erfolgt oder bedingt durch eine empirisch 
durchgeführte antibiotische Therapie die kulturel-
le Isolierung des Erregers nicht gelingt. Aber auch 
eine Überschätzung von MRSA-Infektionen muss 
in Betracht gezogen werden, da bei der Entnahme 

von Blut kulturen Kontaminationen vorkommen 
können. 

Fazit 
Die Inzidenz der übermittelten MRSA-Infektionen 
ist im Jahr 2016 zum vierten Mal in Folge seit 2012 
gesunken. Aufgrund zunehmender MRSA-Infekti-
onen wurden ab 2008 im Rahmen einer nationa-
len Strategie im großen Umfang Maßnahmen zur 
Prävention und Kontrolle von MRSA in medizini-
schen und pflegerischen Einrichtungen durchge-
führt. Ob diese ursächlich für den Rückgang der 
übermittelten MRSA-Infektionen verantwortlich 
sind, lässt sich durch die Meldedaten allein jedoch 
nicht klären. Die epidemiologische Situation nicht-
invasiver MRSA-Infektionen oder von MRSA im 
ambulanten Bereich wird nicht widergespiegelt. 
Ebenso können Gründe für die regionalen Unter-
schiede und zwischen den Geschlechtern durch 
die erhobenen Surveillance-Daten nicht geklärt 
werden. 

Abb. 6.35.2: 
Übermittelte Fälle von invasiven MRSA-Infektionen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht,  
Deutschland, 2016 (n = 3.133)
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6.36 Mumps 

Kurzbeschreibung 
Mumps (Parotitis epidemica), umgangssprachlich 
auch Ziegenpeter genannt, ist eine akute, hochan-
steckende Viruserkrankung, die aerogen oder di-
rekt über Speichelkontakt übertragen wird und nur 
beim Menschen vorkommt. Sie ist typischerweise 
durch Fieber und eine schmerzhafte einseitige (20 
bis 30 %) oder doppelseitige (70 bis 80 %) entzünd-
liche Schwellung der Ohrspeicheldrüse (Parotis) 
gekennzeichnet, aber es können auch andere Spei-
cheldrüsen und die Bauchspeicheldrüse (Pankrea-
titis) betroffen sein. Im Rahmen der Mumps-Er-
krankung kann eine Reihe von Komplikationen 
auftreten, die mit steigendem Alter häufiger wer-
den. Die Erkrankung kann mit einer Meningitis, 
einer Enzephalitis und einem Hörverlust einher-
gehen. Bei Erwachsenen kann eine Hodenent-
zündung (Orchitis), eine Eierstockentzündung 
(Oophoritis) oder Brustdrüsenentzündung (Masti-
tis) auftreten. Nach Mumps-Infektion besteht in 
der Regel eine lebenslange Immunität. 1976 wurde 
erstmalig eine Empfehlung zur Mumps-Impfung 
von der Ständigen Impfkommission (STIKO) aus-
gesprochen. Seit 2001 gilt die aktuell bestehende 
STIKO-Impfempfehlung, die erste Impfstoffdosis 
im Alter von 11 bis 14 Monaten zu verabreichen, 
gefolgt von der zweiten Dosis im Alter von 15 bis 
23 Monaten. Seit dem 29.03.2013 besteht gemäß 
Infektionsschutzgesetz (IfSG) für Ärzte und Labo-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 741
▶  Seit Einführung der Meldepflicht im Jahr 

2013 werden jährlich zwischen 700 bis 840 
Fälle übermittelt

▶  Höchste Inzidenz bei Kindern im Alter un-
ter 5 Jahren, für die die Impfempfehlung gilt

▶  Nahezu jeder 10. männliche Mumps-Fall 
mit Orchitis

▶  Bei den Mumps-Erkrankten ist der Anteil 
(15 %) an Personen mit wahrscheinlichem 
Impfdurchbruch hoch

▶  Hoher Anteil an Fällen (10 %), die die Refe-
renzdefinition aufgrund fehlender Angaben 
zum klinischen Bild nicht erfüllen
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re eine bundesweite Meldepflicht für Mumps und 
den Nachweis von Mumpsvirus. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.36.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden 741 Mumps-Erkrankun-
gen übermittelt. Im Vergleich zum Vorjahr (703 
Erkrankungen) ist die Zahl der Erkrankungsfälle 
nach dem letztjährigen Rückgang um 5 % gestie-
gen. Die Zahl der übermittelten Mumps-Fälle blieb 
aber deutlich unter den bisherigen jährlichen 
 Maximalwerten des Jahres 2014 mit 835 Fällen. 
Mumps-Erkrankungen traten das gesamte Jahr in 
vergleichbarer Häufigkeit auf: es wurden monat-
lich zwischen 44 bis 71 Erkrankungen übermittelt. 
Eine Bewertung über einen längeren Zeitraum ist 
nicht möglich, da die bundesweite Meldepflicht für 
Mumps erst im Frühjahr 2013 in Kraft getreten ist 
und Meldedaten nicht für das gesamte Jahr 2013 
vorliegen.

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz lag bei 0,9 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner. Die östlichen Bun-
desländer Brandenburg, Mecklenburg-Vorpom-
mern, Sachsen, Thüringen und Sachsen-Anhalt, 
sowie Niedersachsen, das Saarland, Baden-Würt-
temberg, Rheinland-Pfalz und Hamburg blieben 

mit ihren bundeslandspezifischen Inzidenzen un-
terhalb der bundesweiten Inzidenz. Die Inziden-
zen von Schleswig-Holstein, Hessen, Bayern, 
Nordrhein-Westfalen, Bremen und Berlin, lagen in 
ansteigender Reihenfolge mit Werten darüber 
(s. Abb. 6.36.2). Besonders auffällig ist der Rück-
gang der Inzidenz in Hamburg, wo sich die Inzi-
denz der Mumps-Erkrankungen im Vergleich zum 

Tab. 6.36.1: 
Übermittelte Mumps-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 227 26 % 262 29 %

klinisch-epidemiologisch (B) 52 6 % 14 2 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 424 49 % 465 51 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 53 6 % 76 8 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 116 13 % 90 10 %

alle 872 100 % 907 100 %

Referenzdefinition (A+B+C) 703 81 % 741 82 %

Abb. 6.36.1: 
Übermittelte Mumps-Erkrankungen nach Meldequartal, 
Deutschland, 2014 bis 2016
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Vorjahr auf weniger als ein Drittel von 2,7 auf 0,8 
reduziert hat. Der Ausbruch im Jahr 2015, der für 
die hohe Fallzahl bei den 5- bis 9-jährigen Kindern 
verantwortlich war, ist beendet. Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland lagen für 423 Er-
krankungen vor (Mehrfachangaben möglich; ins-
gesamt 424 Nennungen). Die Infektion wurde 
nach diesen Angaben mit 386 von 424 (91 %) Nen-
nungen überwiegend in Deutschland erworben.

Demografische Verteilung 
Mumps-Erkrankungen treten in jedem Alter auf. 
Die höchsten altersspezifischen Inzidenzen wur-
den bei den 0- bis 4-Jährigen (3,2 Erkrankungen 
pro 100.000 Einwohner) und bei den 5- bis 9-Jäh-
rigen (2,2) verzeichnet. Die Inzidenz geht in den 
höheren Altersgruppen nahezu kontinuierlich zu-
rück und betrug bei den Erwachsenen über 30 Jah-

ren fortlaufend ≤ 1 Erkr./100.000 Einw. Knapp 
zwei Drittel (65 %) der Personen, für die eine 
Mumps-Erkrankung übermittelt wurde, waren 15 
Jahre und älter. Mumps-Erkrankungen im Alter 
über 69 Jahre traten nur selten auf (s. Abb. 6.36.3). 
Geschlechtsspezifische Unterschiede in der 
Mumps-Inzidenz bestanden nur bei den Kindern 
unter 15 Jahren, wo die Inzidenz für die Jungen bei 
3,0 und die für die Mädchen bei 1,8 lag. Ansonsten 
bestehen nur unwesentliche geschlechtsspezifi-
sche Inzidenzunterschiede in den einzelnen Al-
tersgruppen; die Mumps-Inzidenz in Deutschland 
liegt bei Mädchen und Frauen etwa genauso hoch 
wie bei Jungen und Männern (0,8 und 1,0). 

Klinische Aspekte 
Für 739 an Mumps erkrankte Personen lagen An-
gaben zu den aufgetretenen Symptomen vor. Eine 

Abb. 6.36.2: 
Übermittelte Mumps-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland, 2016 (n = 741)
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typische Mumps-Symptomatik mit ein- oder dop-
pelseitiger Speicheldrüsenschwellung, die das spe-
zifische klinische Bild der Falldefinition erfüllt, 
wiesen 694 (94 %) Fälle auf. Folgende Symptome, 
die zum unspezifischen klinischen Bild der 
Mumps-Erkrankung gehören und nur in Zusam-
menhang mit dem labordiagnostischen Nachweis 
die Referenzdefinition erfüllen, wurden mit ab-
nehmender Häufigkeit angegeben: Fieber 238-mal 
(32 %), Orchitis 37-mal (9 % der Jungen und Män-
ner), Hörverlust 14-mal (2 %), Pankreatitis 13-mal 
(2 %), Meningitis 10-mal (1 %), Enzephalitis 8-mal 
(1 %), Oophoritis 4-mal (1 % der Frauen). 

Im Jahr 2016 wurde kein Mumps-assoziierter 
Todesfall übermittelt. 

Impfstatus 
Die Impfung gegen Mumps sollte mit einem Kom-
binationsimpfstoff (Masern-Mumps-Röteln-Impf-
stoff) erfolgen. Seit 2001 gilt die aktuelle STIKO-
Empfehlung, wonach die erste Impfstoffdosis im 
Alter von 11 bis 14 Monaten und die zweite Dosis 
im Alter von 15 bis 23 Monaten verabreicht werden 
soll. Zwischen den Impfstoffdosen soll ein Min-
destabstand von 4 Wochen eingehalten werden. 
Fehlende Impfstoffdosen sollen bis zum 18. Ge-
burtstag nachgeholt werden. Die Effektivität der 
Mumps-Impfung beträgt nach einer einmaligen 

Impfung 78 % (49–92) und nach einer 2-maligen 
Impfung 88 % (66–95). 

Von den 741 gemeldeten Mumps-Erkrankten 
wurden 260 als geimpft und 324 als ungeimpft 
übermittelt; bei 157 Erkrankten war der Impfstatus 
unbekannt (s. Abb. 6.36.4). Bei 162 der 260 ge-
impften Fälle lagen ausreichende und plausible 
Angaben zur weiteren Bewertung des Impfstatus 
vor. 55 Erkrankte wurden einmal geimpft, 107 Er-
krankte mehr als einmal. Bei 6 der 55 einmalig 
Geimpften wurde die Impfung in einem zeitlichen 
Zusammenhang mit der Erkrankung (innerhalb 
von 21 Tagen) verabreicht, was für eine postexposi-
tionelle Impfung im Rahmen der Kontrollmaß-
nahmen zur Verhinderung von weiteren Fällen 
spricht. 48 Patienten waren zum Zeitpunkt der 
einmaligen Impfung, die mehr als 21 Tage, über-
wiegend schon viele Jahre zurücklag, jünger als 18 
Jahre und gelten daher als unvollständig geimpft. 
Nach den Angaben zum Impfstatus war eine der 
einmalig Geimpften und 107 der 2-mal oder mehr 
geimpften Fälle vollständig und zeitgerecht ge-
impft worden, sodass in diesen Fällen von wahr-
scheinlichen Impfdurchbrüchen ausgegangen 
werden muss. Auch von den 107 2-mal Geimpften 
waren die meisten (n = 84; 79 %) zum Zeitpunkt der 
Impfung unter 18 Jahre alt. Im Mittel lag die letzte 
Impfung etwa 8,4 Jahre zurück (Median: 5 Jahre). 

Abb. 6.36.3: 
Übermittelte Mumps-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 737)

Erkrankungen/100.000 Einwohner

Altersgruppe

männlich

weiblich

0

1

2

3

4

5

>7970–7960–6950–5940–4930–3925–2920–2415–1910–145–9<5



174 Spezielle Krankheiten Mumps 

Ausbrüche
Es wurden 16 Ausbrüche mit insgesamt 46 Fällen 
übermittelt, was etwa 6 % der übermittelten 
Mumps-Erkrankungen entspricht. Die Mehrzahl 
der Ausbrüche (15 von 16) wurde mit jeweils weni-
ger als 5 Erkrankungen übermittelt. Unter den 
Ausbrüchen mit ≥ 5 Fällen war ein Ausbruch mit 
12 Fällen. Bei diesem handelte es sich um einen 
Ausbruch, der sich im Sommer 2016 ereignete 
und bei dem die Erkrankten eine gemeinsame Ex-

position in einem Restaurant in Bayern hatten. 
Von den insgesamt 11 Fällen waren 9 nicht ge-
impft. 

Datenqualität 
Da die Mumps-Erkrankung in den meisten Fällen 
mit einer typischen Symptomatik einhergeht, ist 
der große Anteil (18 %) von Fällen verwunderlich, 
die labordiagnostisch bestätigt sind, aber wegen 
nicht erfülltem (Falldefinitionskategorie D; 8 %) 

Abb. 6.36.4: 
Übermittelte Mumps-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 741)
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oder unbekanntem (Falldefinitionskategorie E; 
10 %) klinischen Bild die Referenzdefinition nicht 
erfüllen. Diese Beobachtung könnte ein Hinweis 
darauf sein, dass die ärztliche Meldepflicht noch 
nicht hinreichend bekannt ist und zusätzlich not-
wendige Recherchen zur Klärung des Sachverhalts 
eventuell nicht durchgeführt werden können. Wei-
terhin scheint es möglich, dass ein Teil der Ge-
sundheitsämter noch nicht nach den Falldefinitio-
nen der 2013 neu eingeführten bundesweiten 
Meldepflicht für Mumps, die neben der Parotitis 
noch andere Symptome (Fieber, Orchitis, Parotitis 
etc.) beinhaltet, übermitteln konnten, da die Soft-
ware eventuell noch nicht aktualisiert wurde.

Ferner fällt auf, dass der Anteil an Fällen, die 
Ausbrüchen zugeordnet werden können, mit 6 % 
relativ gering war und Mumps-Erkrankungen 
überwiegend als Einzelfälle übermittelt wurden. 
Zur besseren Darstellung der Mumps-Epidemiolo-
gie in Deutschland sollte zukünftig versucht wer-
den, Infektionsketten umfassender aufzuklären 
und entsprechend zu melden und zu übermitteln. 
Damit es möglich ist, fortlaufend über einen Über-
blick über die molekularepidemiologische Verbrei-
tung der prävalenten Mumpsviren zu verfügen, 
sollten möglichst immer Untersuchungsproben 
zur Genotypisierung an das NRZ für Masern, 
Mumps und Röteln geschickt werden. 

Fazit 
Unter den impfpräventablen Erkrankungen ist 
Mumps mit 741 übermittelten Fällen eine Krank-
heit mit einer mittleren Fallzahl zwischen 500 und 
1.000 Fällen. Es fällt auf, dass die Inzidenzen in 
den östlichen Bundesländern alle im unteren Be-
reich unterhalb des Bundesdurchschnitts liegen. 
Dies könnte Ausdruck der höheren Impfquoten in 
diesen Regionen sein. Bedenklich ist der hohe An-
teil (15 %) an wahrscheinlichen Impfdurchbrüchen 
bei den an Mumps Erkrankten. Dieser Sachverhalt 
muss weiter untersucht werden, um zu klären, wel-
che Faktoren für den nicht zureichenden Schutz 
nach kompletter Impfung verantwortlich sind. 
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6.37 Norovirus-Gastroenteritis

Kurzbeschreibung 
Noroviren gehören zur Gruppe der Caliciviren. Sie 
sind weltweit verbreitet und für einen Großteil der 
nicht bakteriell bedingten ansteckenden Magen-
Darm-Infektionen bei Kindern und Erwachsenen 
verantwortlich. Die charakteristische Symptomatik 
besteht vor allem aus schwallartigem Erbrechen. 
Erkrankungen treten vor allem saisonal mit den 
höchsten Fallzahlen in den Wintermonaten auf. 
Die Übertragung erfolgt fäkal-oral (z. B. Kontakt 
mit kontaminierten Flächen) oder durch die orale 
Aufnahme virushaltiger Tröpfchen, die im Rah-
men des Erbrechens entstehen. Infektionen 
 können auch über kontaminierte Lebensmittel 
 erfolgen. Häufig sind Noroviren Ursache von 
 Ausbrüchen in Altenheimen, Krankenhäusern 
und Gemeinschaftseinrichtungen. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.37.1). 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 84.575
▶  Häufigste meldepflichtige Infektionskrank-

heit
▶  Ausgeprägte Saisonalität mit den höchsten 

Fallzahlen in den Wintermonaten
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 5 Jah-

ren mit 595 Erkrankungen pro 100.000 Ein-
wohner
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Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 84.575 Norovirus-
Gastroenteritiden übermittelt, entsprechend einer 
bundesweiten Inzidenz von 103 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner. Damit sank die Gesamtinzi-
denz im Vergleich zum Vorjahr und liegt weiterhin 
unter dem Median der letzten 5 Jahre (111 Erkr./ 
100.000 Einw.). 

Das Maximum der Saison 2015/2016 lag in 
der 11. Meldewoche 2016, in der 2.133 Erkrankun-
gen übermittelt wurden. Das vorläufige Maximum 
der Saison 2016/2017 lag bis zum Jahresende 2016 

mit 5.564 Erkrankungen in der 50. Meldewoche 
2016 (s. Abb. 6.37.1). 

Geografische Verteilung 
Die höchsten Inzidenzen wurden, wie in den ver-
gangenen Jahren, in den östlichen Flächenbundes-
ländern Mecklenburg-Vorpommern (252 Erkr./ 
100.000 Einw.), Sachsen-Anhalt (234), Thüringen 
(220), Sachsen (216) und Brandenburg (183) regis-
triert. Auch Hamburg (137), das Saarland (125), 
Rheinland-Pfalz (108) und Berlin (108) lagen über 
dem bundesweiten Durchschnitt von 103 Erkr./ 

Tab. 6.37.1: 
Übermittelte Norovirus-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-labordiagnostisch (C) 89.118 86 % 84.575 86 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 3.342 3 % 1.876 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 10.729 10 % 11.993 12 %

alle 103.189 100 % 98.444 100 %

Referenzdefinition (C) 89.118 86 % 84.575 86 %

Abb. 6.37.1: 
Übermittelte Norovirus-Gastroenteritiden nach Meldewoche, Deutschland, 2011 bis 2016
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100.000 Einw. In Baden-Württemberg (56), Hes-
sen (62) und Bayern (71) dagegen liegen die Inzi-
denzen seit Jahren unter dem jeweiligen bundes-
weiten Durchschnitt. In diesen Bundesländern 
spiegelt sich wahrscheinlich, wie in den Vorjahren, 
ein regional unterschiedliches Diagnose- und Mel-
deverhalten wider (s. Abb. 6.37.2). 

Bei 50.891 der übermittelten Erkrankungen 
wurden Angaben zum wahrscheinlichen Infek-
tionsland erhoben. Dabei entfielen 99 % der Nen-
nungen auf Deutschland. 

Demografische Verteilung 
Die höchsten altersspezifischen Inzidenzen wur-
den, wie in den Vorjahren, bei Kindern unter 5 Jah-
ren (595 Erkr./100.000 Einw.) sowie bei über 
79-Jährigen (289) verzeichnet (s. Abb. 6.37.3). Wäh-

rend bei Kindern Jungen höhere Inzidenzen auf-
wiesen, waren bei den über 14-jährigen Jugendli-
chen und Erwachsenen mit Ausnahme der 60- bis 
79-Jährigen die Inzidenzen bei Mädchen und 
Frauen höher. Insgesamt war die Inzidenz bei 
Frauen (111), wie bereits in den Vorjahren, höher 
als bei Männern (94). 

Klinische Aspekte 
Als krankheitsbedingt verstorben wurden 22 Noro-
virus-Erkrankungen übermittelt. Die Letalität der 
Norovirus-Gastroenteritis betrug damit 0,03 %. 

Ausbrüche
Im Gegensatz zu anderen Übermittlungskatego-
rien werden dem RKI die klinisch-epidemiolo-
gisch bestätigten Norovirus-Gastroenteritiden nicht 

Abb. 6.37.2: 
Übermittelte Norovirus-Gastroenteritiden pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 84.564) im Vergleich mit den Vorjahren
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übermittelt. Deshalb wird hier auf eine Unterschei-
dung der Ausbrüche nach Größe verzichtet (s. Da-
tenqualität). 

Insgesamt wurden 17.152 (20 %) Erkrankun-
gen im Rahmen von Ausbrüchen übermittelt. Die 
Anzahl der im Berichtsjahr übermittelten Ausbrü-
che war mit 3.866 niedriger als im Vorjahr (3.985) 
und weiterhin seit 2013 auf einem niedrigeren Ni-
veau als in den Jahren 2007 bis 2012. 

Die höchste wöchentliche Anzahl an Ausbrü-
chen in der Saison 2015/2016 wurde in der 2. Mel-
dewoche 2016 übermittelt (104). Die vorläufig 
höchste wöchentliche Zahl an Ausbrüchen in der 
Saison 2016/2017 lag bis zum Jahresende 2016 
mit 258 Ausbrüchen in der 50. Meldewoche 2016 
(s. Abb. 6.37.4). 

Für 75 % (2.914) aller übermittelten Ausbrü-
che lagen Angaben zum Ort oder Umfeld des Aus-
bruchsgeschehens vor. Von diesen betraf ein Groß-
teil Krankenhäuser (28 %), Alten- und Pflegeheime 
(21 %), Kinderbetreuungseinrichtungen (21 %) so-
wie private Haushalte (12 %). 

Bei der Genotypisierung der am Konsiliar-
labor für Noroviren untersuchten Ausbrüche des 
Jahres 2016 wurden in 24 % Viren der Genogruppe 
GII als auslösendes Agens identifiziert. Viren der 
Genogruppe GI waren insgesamt für 6 %, rekom-

binante Viren hingegen für 70 % aller charakteri-
sierten Ausbrüche verantwortlich. Damit ist die 
Anzahl an rekombinanten Noroviren im Vergleich 
zum letzten Jahr von 35 % auf 70 % gestiegen. 

Der 2015 erstmalig in Deutschland detektierte 
Genotyp GII.17 zirkuliert weiterhin und wurde in 
17 % aller Ausbrüche identifiziert. Die seit 2013 do-
minante Rekombinante aus GII.Pe und GII.4 2012 
Sydney wurde lediglich in 11 % der Ausbrüche nach-
gewiesen. Die ebenfalls seit 2012 zirkulierende Re-
kombinante aus der Variante GII.P4 2009 New 
Orleans und GII.4 2012 Sydney wurde bei 9 % der 
Ausbrüche im Jahr 2016 ermittelt. Seit dem saison-
bedingten Anstieg der Norovirus-Infektionen im 
September 2016 wurden 2 neue rekombinante Vi-
ren im Konsiliarlabor für Noroviren charakterisiert, 
welche zum ersten Mal in Deutschland detektiert 
wurden und sich mit Beginn der Norovirus-Saison 
sehr stark ausbreiteten. Diese Rekombinanten (GII.
P16-GII.2 und GII.P16-GII.4 2012 Sydney) waren 
für 28 % bzw. 12 % aller Norovirus-assoziierten Aus-
brüche im Jahr 2016 verantwortlich. Diese starken 
Veränderungen innerhalb der Population der zirku-
lierenden Noroviren betreffen auch Diagnostik-
labore, da die entsprechenden Nachweissysteme 
überprüft und gegebenenfalls auf die neuen Virus-
varianten angepasst werden müssen. 

Abb. 6.37.3 
Übermittelte Norovirus-Gastroenteritiden pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 84.214)
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Datenqualität 
Seit 2011 erfüllt nur noch die Kategorie der kli-
nisch-labordiagnostisch bestätigten Norovirus-
Fälle die Referenzdefinition. Daher liegen dem 
RKI keine Informationen zu klinisch-epidemiolo-
gisch bestätigten Erkrankungen ohne Labornach-
weis vor, was zu einer deutlichen Unterschätzung 
der tatsächlich aufgetretenen Fallzahlen führt. 
Dies wirkt sich auch auf die Darstellung des zeitli-
chen Verlaufes, der geografischen Verteilung und 
der Altersverteilung der Norovirus-Gastroenteriti-
den aus. Erfahrungsgemäß variiert der Anteil nicht 
laborbestätigter Fälle im Verlauf des Jahres und 
zwischen den Bundesländern und ist bei Ausbrü-
chen in Abhängigkeit vom Ausbruchssetting un-
terschiedlich hoch. 

Da klinisch-epidemiologisch bestätigte Er-
krankungen definitionsbedingt besonders im Rah-
men von Ausbrüchen auftreten (z. B. in Alten- und 
Pflegeheimen, Krankenhäusern, Kindergärten), 
betrifft die Unterschätzung sowohl die Anzahl der 
Ausbrüche (nur noch Ausbrüche mit mindestens 
2 klinisch-labordiagnostisch bestätigten Erkran-
kungen werden als Ausbrüche gezählt) als auch die 
Ausbruchsgröße (nur noch die klinisch-labordiag-

nostisch bestätigten Erkrankungen dieser Ausbrü-
che werden gezählt). 

Fazit 
Die Norovirus-Gastroenteritis ist, auch nach Ein-
schränkung auf die klinisch-laborbestätigten Fälle, 
weiterhin die Krankheit mit den meisten jährlich 
an das RKI übermittelten Erkrankungsfällen. Die 
Zahl der übermittelten Erkrankungen war 2016 
allerdings niedriger als im Vorjahr.
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Abb. 6.37.4 
Übermittelte Ausbrüche von Norovirus-Gastroenteritiden nach Meldebeginn, Deutschland,  
2016 (n = 3.866) im Vergleich mit den Vorjahren
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6.38 Ornithose

Kurzbeschreibung 
Die Ornithose (auch als Papageienkrankheit oder 
Psittakose bezeichnet) wird durch Bakterien der 
Art Chlamydia psittaci (früher auch als Chlamydo-
phila psittaci bezeichnet) verursacht. Der in Vogel-
exkrementen und -sekreten lange überlebensfähi-
ge Erreger wird durch Einatmen aufgenommen. 
Eine direkte Übertragung von Mensch zu Mensch 
wurde beschrieben, kommt jedoch sehr selten vor. 
Das Krankheitsbild ist variabel und reicht von kli-
nisch unauffälligen Erkrankungen bis zu einer 
schweren Systemerkrankung. Vorherrschend ist 
eine fieberhafte Lungenentzündung. Daneben 
können Kopf-, Muskel- und Gelenkschmerzen, 

eine Leber- und Milzvergrößerung sowie Entzün-
dungen des Herzens, des Gehirns, der Leber und 
der Bindehäute auftreten. Eine Therapie ist mit 
Antibiotika möglich. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 9 Ornithosen gemäß Refe-
renzdefinition übermittelt. Damit liegt die Fallzahl 
auf ähnlich niedrigem Niveau wie in den 3 Vorjah-
ren.

Aus Brandenburg und Hessen wurden je 2 
Erkrankungen übermittelt und aus Baden-Würt-
temberg, Mecklenburg-Vorpommern, Nordrhein-
Westfalen, Sachsen und Thüringen jeweils eine 
Erkrankung. Für 8 Erkrankungen wurde Deutsch-
land als wahrscheinliches Infektionsland angege-
ben. Für eine Erkrankung lagen diesbezügliche 
Angaben nicht vor. Die erkrankten Personen wa-
ren zwischen 29 und 80 Jahre alt (Median: 73 Jah-
re). Alle 9 Erkrankten waren männlich. 7 Erkrank-
te wurden hospitalisiert, bei einem Erkrankten 
erfolgte keine Hospitalisierung und bei einem 
weiteren Erkrankten lagen hierzu keine Angaben 
vor. Ein Patient ist krankheitsbedingt verstorben. 

Ein Kontakt zu potenziell infizierten Vögeln 
oder ihren Ausscheidungen war bei 8 Erkrankun-
gen angegeben. 4 Personen hatten eine Taubenhal-
tung oder Taubenzucht, eine Person war Ziervogel-

Abb. 6.38.1: 
Übermittelte Ornithosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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halter (Zwergpapageien), eine Person hatte Kontakt 
zu Nistkästen von Wildvögeln und bei 2 Personen 
erfolgten keine detaillierten Angaben zum Vogel-
kontakt. 
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6.39 Paratyphus 

Kurzbeschreibung 
Paratyphus wird durch die Serovare Paratyphi A, B 
und C des Bakteriums Salmonella enterica verur-
sacht. Das Serovar Paratyphi B ist weltweit verbrei-
tet, während die Serovare Paratyphi A und Para-
typhi C hauptsächlich in wärmeren Ländern 
heimisch sind. Erkrankungen durch Infektion mit 
dem enteritischen Pathovar von S. Paratyphi B, vor-
mals S. Java, die bis 2005 noch als Paratyphus-In-
fektionen zu werten waren, werden gemäß Fall-
definition in der Kategorie der Salmonellosen 
übermittelt. Hauptansteckungsquelle ist der 
Mensch, der den Erreger mit dem Stuhl ausschei-
det. Die Aufnahme erfolgt oral durch verunreinigte 
Nahrungsmittel, verunreinigtes Trinkwasser oder 
direkten Kontakt. Das Krankheitsbild gleicht dem 
des Typhus abdominalis, verläuft aber in der Regel 
milder. 

Situation in Deutschland 
Ebenso wie im Jahr 2015 wurden im Jahr 2016 36 
Fälle gemäß Referenzdefinition übermittelt, der 
zweitniedrigste Wert seit 2001 (s. Abb. 6.39.1). Die 
Inzidenz von Paratyphus ist in den vergangenen 
Jahrzehnten in Deutschland insgesamt deutlich 

Abb. 6.39.1: 
Übermittelte Paratyphus-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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zurückgegangen: Wurden im Jahr 1951 noch 10 
Erkrankungen pro 100.000 Einwohner erfasst, so 
lag die Inzidenz im Jahr 2016 wie in den Vorjahren 
unter 0,1. 

Nicht in allen Bundesländern wurden Erkran-
kungen registriert. Die meisten Erkrankungen 
wurden 2016 aus Bayern (8 Fälle), Nordrhein-
Westfalen (5) und Berlin (4) übermittelt. Die Mehr-
zahl der Fälle war reiseassoziiert. Für 36 Erkran-
kungen lagen insgesamt 39 Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland (Mehrfachnen-
nungen möglich) vor; 90 % der Nennungen betra-
fen ausländische Infektionsländer. Am häufigsten 
wurde Indien (15 Nennungen) angegeben, gefolgt 
von Deutschland (4), Thailand (3) sowie Irak, 
 Myanmar und Peru (2). Es ist nicht geklärt, ob es 
sich bei den 4 Erkrankungen mit Infektionsland 
Deutschland um sekundäre Infektionen, in Folge 
importierter Erkrankungen handelt. Für eine die-
ser Erkrankungen wurde jedoch der Verzehr einer 
aus Kamerun mitgebrachten Süßspeise als Infek-
tionsquelle erwähnt.

Es waren 19 (53 %) Jungen und Männer betrof-
fen und 58 % der Erkrankungen traten in der Al-
tersgruppe der 20- bis 39-Jährigen auf.

Bei allen 36 Erkrankungen wurde ein Serotyp 
übermittelt. Die Serotypen verteilen sich zu 64 % 
auf S. Paratyphi A, 33 % S. Paratyphi B und 3 % auf 
S. Paratyphi C; dreimal wurde nicht weiter diffe-
renziert und nur S. Paratyphi angegeben. Auch 
2016 wurde Serotyp A fast ausschließlich aus 
 Asien importiert. Bei den 4 Erkrankungen ohne 
Reiseanamnese (Infektionsland Deutschland) wa-
ren 2 dem Serotyp A und je einer den Serotypen B 
bzw. C zuzuordnen. 

Todesfälle aufgrund einer Paratyphus-Erkran-
kung wurden 2016 nicht übermittelt. Bei 2 Erkran-
kungen wurde eine gemeinsame Exposition – eine 
Rundreise durch Indien – übermittelt. 
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6.40 Pest

Kurzbeschreibung 
Die Pest wird durch die Bakterienart Yersinia pestis 
hervorgerufen. In Gegenden, wo die Pest noch vor-
kommt, wird der Erreger typischerweise durch 
Flöhe von befallenen Nagetieren auf den Men-
schen übertragen. Unterschieden wird zwischen 
Beulenpest (Befall von Lymphknoten), bei der kei-
ne Übertragung von Mensch zu Mensch stattfin-
det, und Lungenpest mit einer potentiell schnellen 
Ausbreitung von Mensch zu Mensch. 

Situation in Deutschland 
In den letzten Jahrzehnten sind keine Pest-Fälle in 
Deutschland aufgetreten.

Literaturhinweis
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6.41 Poliomyelitis

Kurzbeschreibung 
Die Poliomyelitis, auch spinale Kinderlähmung 
genannt, wird durch Polioviren hervorgerufen, die 
von infizierten Menschen in großer Zahl mit dem 
Stuhl ausgeschieden werden. Die Übertragung er-
folgt vorwiegend fäkal-oral, eine Übertragung über 
Tröpfchen ist auch möglich. Es gibt eine wirkungs-
volle Schutzimpfung. In Deutschland wurde 1998 
der Impfstoff von OPV (orale Polio-Lebendvakzine) 
auf IPV (inaktivierte Polio-Vakzine) umgestellt.

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurde in Deutschland kein Fall einer 
Poliomyelitis übermittelt. 

Die letzte in Deutschland erworbene Poliomy-
elitis durch ein Wildvirus wurde 1990 erfasst. Im-
portierte Fälle (aus Ägypten und Indien) wurden 
zuletzt 1992 registriert. Die letzte mit dem Impfvi-
rus in Zusammenhang gebrachte Poliomyelitis trat 
im Jahr 2000 auf. Es handelte sich dabei um eine 
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Frau mit Antikörpermangelsyndrom, die 1998 mit 
OPV geimpft worden war.
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6.42 Q-Fieber 

Kurzbeschreibung 
Q-Fieber wird durch das Bakterium Coxiella burne-
tii verursacht, das sich innerhalb von Zellen an-
siedelt. Zecken spielen eine wichtige Rolle im In-
fektionskreislauf der Wild- und Nutztiere. Die 
Übertragung auf den Menschen erfolgt in der Re-
gel auf dem Luftweg über die erregerbelasteten 
getrockneten Ausscheidungen (insbesondere Ge-
burtsprodukte) infizierter Haus- und Nutztiere 
sowie bei der durch infektiösen Zeckenkot belaste-
ten Schafschur. In etwa der Hälfte der Fälle kommt 
es zu einer grippeähnlichen Erkrankung, die durch 
die Entzündung von Lunge, Leber, Herzmuskel 
oder Gehirn kompliziert werden kann. Chronische 
Krankheitsverläufe (hauptsächlich Herzklappen-
entzündungen) sind sehr selten, aber wegen ihrer 
Krankheitsschwere gefürchtet. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.42.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 275 Q-Fieber-Er-
krankungen gemäß Referenzdefinition übermit-
telt (0,3 Erkrankungen pro 100.000 Einwohner). 
Davon entfielen etwa 70 % auf die erste Jahreshälf-
te (s. Abb. 6.42.1). Im Vergleich zum Vorjahr (322) 
ist die Anzahl der übermittelten Erkrankungen um 
15 % gesunken. 

 
▶ Fälle nach Referenzdefinition 2016: 275
▶  Im Vergleich zum Vorjahr ist die Anzahl der 

Erkrankungen um 15 % gesunken
▶ Höchste Inzidenz in Baden-Württemberg
▶  Höchste Inzidenz bei Männern in der Al-

tersgruppe der 50- bis 59-Jährigen
▶ 9 Ausbrüche mit je 2 bis 87 Erkrankungen

Tab. 6.42.1: 
Übermittelte Q-Fieber-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 12 3 % 5 2 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 310 86 % 270 86 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 12 3 % 13 4 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 28 8 % 25 8 %

alle 362 100 % 313 100 %

Referenzdefinition (B+C) 322 89 % 275 88 %
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Geografische Verteilung 
Mit Ausnahme von Bremen sind aus allen Bundes-
ländern Erkrankungen übermittelt worden. Inzi-
denzen oberhalb der bundesweiten Inzidenz wur-
den dabei in Baden-Württemberg (1,4 Erkr./ 
100.000 Einw.), Mecklenburg-Vorpommern (0,4) 
und Rheinland-Pfalz (0,4) verzeichnet. 

Für 224 der übermittelten Q-Fieber-Erkran-
kungen (81 %) wurde mindestens ein wahrschein-
liches Infektionsland genannt (insgesamt 228 
Nennungen). Bei 189 Erkrankungen (83 %) wurde 
als wahrscheinliches Infektionsland Deutschland 
angegeben. Daneben wurden der Kosovo (14-mal), 
die Türkei (6-mal), Serbien, Spanien, Thailand, Ös-
terreich und Afghanistan (je 2-mal) sowie 9 weitere 
Länder (je einmal) als wahrscheinliche Infektions-
länder genannt. 

Demografische Verteilung 
Die höchsten altersspezifischen Inzidenzen waren 
bei den 50- bis 59-Jährigen (0,6 Erkr./100.000 
Einw.) und bei den 25- bis 29-Jährigen (0,5) zu ver-
zeichnen. Bei den unter 15-Jährigen wurden insge-
samt 6 Erkrankungen übermittelt (0,06). 

Wie in den Vorjahren war die Inzidenz in  
der männlichen Bevölkerung (0,4 Erkr./100.000 

Einw.) höher als in der weiblichen (0,3) 
(s. Abb. 6.42.2). 

Klinische Aspekte 
Für alle 275 Q-Fieber-Erkrankungen wurde min-
destens ein Symptom genannt (insgesamt 626 
Nennungen). Am häufigsten waren dies allgemei-
ne Krankheitszeichen (bei 91 % aller Erkrankun-
gen) und Fieber (bei 84 % aller Erkrankungen). Bei 
68 Erkrankungen (25 %) wurde eine Lungenent-
zündung und bei 44 Erkrankungen (16 %) eine 
atypische Lungenentzündung übermittelt. Es wur-
de kein Todesfall im Zusammenhang mit Q-Fieber 
übermittelt. 

Ausbrüche
Es wurden 9 Ausbrüche mit 2 bis 87 Erkrankun-
gen übermittelt. Bei den 3 größten Ausbrüchen 
handelte es sich um einen Ausbruch in Baden-
Württemberg (87 Erkrankungen im Landkreis 
 Esslingen in Zusammenhang mit mehreren infi-
zierten Schafherden), einen Ausbruch in Nord-
rhein-Westfalen (15 Erkrankungen in 3 Landkrei-
sen in Zusammenhang mit infizierten Nutztieren) 
und einen Ausbruch bei 17 Soldaten der Bundes-
wehr aus 9 Bundesländern, welche sich in Prizren 

Abb. 6.42.1: 
Übermittelte Q-Fieber-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2011 bis 2016 (n = 1.459)
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(Kosovo) bei einer Herde mit ablammenden Scha-
fen, die auf einer Wiese gegenüber dem Zeltlager 
der Bundeswehr geweidet hatte, infiziert hatten.

Der Anteil der Q-Fieber-Erkrankungen, die 
2016 im Rahmen von Ausbrüchen übermittelt 
wurden, war mit 54 % (148/275) etwa so groß wie 
im Vorjahr (51 %).
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6.43 Rotavirus-Gastroenteritis

Kurzbeschreibung 
Rotaviren kommen weltweit vor und verursachen 
Durchfallerkrankungen, die vor allem Säuglinge 
und Kleinkinder betreffen. Daneben erkranken 
Personen über 69 Jahren häufiger an einer Rotavi-
rus-Gastroenteritis als Erwachsene ≤ 69 Jahren. 
Die Viren werden mit dem Stuhl ausgeschieden 
und überwiegend durch fäkal-orale Schmierinfek-
tion, aber auch durch verunreinigtes Wasser und 
verunreinigte Lebensmittel übertragen. Hauptan-

Abb. 6.42.2: 
Übermittelte Q-Fieber-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 275)
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▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 22.727
▶  Zahl der Erkrankungen 2016 auf niedrigs-

tem Niveau seit Einführung der Melde-
pflicht und im Vergleich zum Vorjahr um 
32 % zurückgegangen

▶  Rückläufiger Trend seit 2008 auf steigende 
Inanspruchnahme der Rotavirus-Impfstoffe 
im Säuglingsalter zurückzuführen

▶  Höchste Inzidenzen bei Kindern unter 5 
Jahren und Erwachsenen über 79 Jahren

▶  789 Ausbrüche mit 6.042 Erkrankungen
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steckungsquelle ist der Mensch. Rotavirus-Lebend-
impfstoffe für Säuglinge sind seit 2006 in Europa 
verfügbar. Die Ständige Impfkommission (STIKO) 
empfiehlt seit Juli 2013 die Impfung von Säuglin-
gen gegen Rotaviren. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.43.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Die Rotavirus-Gastroenteritis war 2016 die 
dritthäufigste meldepflichtige Durchfallerkran-
kung nach der Norovirus-Gastroenteritis und der 
Campylobacter-Enteritis. Allerdings hat sich der 
rückläufige Trend, der 2008 begann, weiter fortge-
setzt. Die Zahl der Erkrankungen (22.727) redu-
zierte sich im Vergleich zum Vorjahr (33.205) deut-
lich (um 32 %) und erreichte das niedrigste Niveau, 
das seit Einführung der Meldepflicht im Jahr 2001 
gemessen wurde. Der saisonale Gipfel lag im Jahr 
2016, wie bereits im Vorjahr, im April. In diesem 
Monat wurden wöchentlich bis zu 1.037 Erkran-
kungen übermittelt. Das zwischensaisonale Tief, 
mit überwiegend weniger als 200 übermittelten 
Erkrankungen wöchentlich, begann in der 28. Mel-
dewoche. Nach der 46. Meldewoche zeichnete  
sich der Beginn der nächsten Rotavirus-Saison  
mit leicht ansteigenden Erkrankungszahlen ab 
(s. Abb. 6.43.1). 

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz für Rotavirus-Gastro-
enteritiden betrug 28 Erkrankungen pro 100.000 

Einwohner und blieb damit deutlich unter dem 
Median der Inzidenzen der 5 Vorjahre (49). Im 
Vergleich zum Median der Vorjahre ist die Inzi-
denz in allen Bundesländern bis auf Mecklenburg-
Vorpommern zurückgegangen. Der rückläufige 
Trend ist im Saarland, in Niedersachsen, Nord-
rhein-Westfalen, Rheinland-Pfalz und Baden-
Württemberg besonders ausgeprägt, dort ging die 
Inzidenz um mehr als das Doppelte zurück. In den 
ostdeutschen Flächenbundesländern lag die Inzi-
denz, mit Werten zwischen 55 und 104 Erkr./ 
100.000 Einw. erheblich höher als in den west-
lichen Bundesländern und Berlin (9 bis 44 Erkr./ 
100.000 Einw.) (s. Abb. 6.43.2). 

Bei 13.714 (60 %) der übermittelten Erkran-
kungen wurden Angaben zum wahrscheinlichen 
Infektionsland gemacht. Dabei wurde bei 98 % der 
Nennungen Deutschland angegeben. 

Demografische Verteilung 
Rotavirus-Gastroenteritiden treten bevorzugt im 
Kindesalter auf; 38 % der Erkrankungen betrafen 
Kinder unter 5 Jahren. Die höchste Inzidenz wurde 
wie im vergangenen Jahr bei Einjährigen (306 Erkr./ 
100.000 Einw.) registriert (s. Abb. 6.43.3). Die In-
zidenz der Erkrankung nimmt mit steigendem 
Alter deutlich ab und steigt erst im fortgeschritte-
nen Alter wieder erkennbar an. Immerhin betrafen 
5.841 Erkrankungen (26 %) über 69-jährige Perso-
nen. 

Der seit Jahren beobachtete, fortschreitende 
rückläufige Trend der Rotavirus-Inzidenz setzt sich 
weiter fort. Im Vergleich zum Vorjahr nahm die 
Inzidenz in allen Altersgruppen ab. Besonders 
deutlich war der Rückgang bei den unter 5-jährigen 

Tab.. 6.43.1: 
Übermittelte Rotavirus-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 4.879 13 % 4.108 16 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 28.326 76 % 18.619 72 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 1.064 3 % 552 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 3.095 8 % 2.679 10 %

alle 37.364 100 % 25.958 100 %

Referenzdefinition (B+C) 33.205 89 % 22.727 88 %
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Abb. 6.43.1: 
Übermittelte Rotavirus-Gastroenteritiden nach Meldewoche, Deutschland, 2011 bis 2016
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Abb. 6.43.2: 
Übermittelte Rotavirus-Gastroenteritiden pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 22.725) im Vergleich mit den Vorjahren
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Kindern, bei denen der Rückgang in den jeweiligen 
Altersgruppen zwischen 36–50 % betrug. Im Kin-
desalter waren Jungen etwas häufiger betroffen als 
Mädchen, während im Jugend- und Erwachsenen-
alter Frauen in der Regel häufiger erkrankten als 
Männer. 

Klinische Aspekte 
Bei 19.594 der Erkrankungen (86 %) lagen Anga-
ben zu einem Klinikaufenthalt vor, bei 10.325 der 
Erkrankungen (53 %) wurde ein solcher bejaht. Der 
Anteil der Erkrankungen, die hospitalisiert waren, 
war in den Altersgruppen der unter 15-Jährigen 
(57 %) und der älter als 69-Jährigen (60 %) am 
höchsten und lag bei den 25- bis 49-Jährigen mit 
26 % am niedrigsten. Bei den unter 5-Jährigen ist 
der Anteil der hospitalisierten Kinder im Vergleich 
zum Vorjahr um nahezu 8 % zurückgegangen. An-
gaben zum Vitalstatus lagen für 94 % der Erkran-
kungen vor. Es wurden 9 bestätigte Todesfälle im 
Zusammenhang mit Rotavirus-Gastroenteritiden 
übermittelt. Betroffen waren Personen zwischen 53 
und 95 Jahren, im Median waren die Verstorbenen 
85 Jahre alt. Die Letalität der Rotavirus-Gastroente-
ritiden betrug 0,04 %. 

Impfstatus 
Zur Impfung gegen die Rotavirus-Gastroenteritis 
wurden 2006 von der Europäischen Arzneimit-
telagentur (EMA) 2 Lebendvakzinen für die orale 
Verabreichung zugelassen: Rotarix® (nachfolgend 
»Rota-A« genannt) und RotaTeq® (nachfolgend 
»Rota-B« genannt). Beide sind zur aktiven Immu-
nisierung von Säuglingen ab einem Alter von 6 
Wochen bis zu 24 (Rota-A) bzw. 32 Wochen (Rota-
B) indiziert. Die Impfserie besteht aus 2 (Rota-A) 
bzw. 3 (Rota-B) Impfstoffdosen. Zwischen den ein-
zelnen Dosen ist ein Zeitabstand von mindestens 
4 Wochen einzuhalten. Die Impfserie sollte vor-
zugsweise bis zum Alter von 16 (Rota-A) bzw. 22 
(Rota-B) Wochen verabreicht werden, muss aber 
auf jeden Fall bis zum Alter von 24 (Rota-A) bzw. 
32 (Rota-B) Wochen abgeschlossen sein. Ein Impf-
schutz besteht ab etwa 14 Tagen nach Abschluss 
der Impfserie. 

Seit Juli 2013 empfiehlt die STIKO eine routi-
nemäßige Rotavirus-Impfung von unter 6 Monate 
alten Säuglingen. Das primäre Ziel der Impfemp-
fehlung ist, schwere Rotavirus-Infektionen und 
insbesondere die dadurch erforderlichen Kranken-
hausbehandlungen bei Säuglingen und Kleinkin-

Abb. 6.43.3: 
Übermittelte Rotavirus-Gastroenteritiden pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 22.573) 
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dern zu reduzieren. Die Rotavirus-Impfung ist seit 
2006 in Deutschland verfügbar. Sachsen, Bran-
denburg, Mecklenburg-Vorpommern, Thüringen 
und Schleswig-Holstein haben die Impfung be-
reits vor 2013 in ihre öffentlichen Impfempfehlun-
gen aufgenommen. 

Die Rotavirus-Impfquote des Geburtsjahr-
gangs 2014 basierend auf Ergebnissen der KV-
Impfsurveillance betrug 66 %.

Da der Impfstoff keinen lebenslangen Schutz 
bietet und die Zielpopulation der Impfung Klein-
kinder im Alter unter 5 Jahren sind, wird die fol-
gende Auswertung auf die Daten zum Impfstatus 
von unter 5-jährigen Kindern mit Rotavirus-Gas-
troenteritiden beschränkt. 

Von den 8.712 übermittelten Rotavirus-Gas-
troenteritiden dieser Altersgruppe (< 5 Jahre) wur-
den 833 Kinder als geimpft und 4.649 als unge-

Abb. 6.43.4: 
Übermittelte Rotavirus-Gastroenteritiden nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 22.727)
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impft übermittelt; bei 3.230 Erkrankungen war der 
Impfstatus unbekannt (s. Abb. 6.43.4). Von den 
geimpften Kindern waren bei 624 die Angaben zur 
Anzahl der Impfungen oder zum verwendeten 
Impfstoff sowie bei Säuglingen unter 7 Monaten 
zum zeitlichen Abstand zwischen Impfung und 
Erkrankung ausreichend, so dass der tatsächliche 
Immunschutz bewertet werden konnte. Von die-
sen 624 Kindern waren 486 vollständig geimpft 
und mehr als 14 Tage nach Abschluss der Impf-
serie an einer Rotavirus-Gastroenteritis erkrankt. 
Diese 486 Erkrankungen wurden als wahrschein-
liche Impfdurchbrüche eingestuft. Darunter waren 
276 Erkrankungen nach abgeschlossener Rota-A-
Grundimmunisierung und 210 Erkrankungen 
nach abgeschlossener Rota-B-Grundimmunisie-
rung (167) oder nach 3-maliger Gabe eines Rotavi-
rus-Impfstoffes ohne Angabe des Präparates (43). 
Die Diagnose war bei 87 % dieser Erkrankungen 
labordiagnostisch gesichert. Von den 486 Kindern 
mit wahrscheinlichen Impfdurchbrüchen waren 
54 (11 %) unter einem Jahr, 157 (32 %) ein Jahr, 127 
(26 %) 2 Jahre, 87 (18 %) 3 Jahre und 61 (13 %) 4 
Jahre alt; 128 (25 %) Kinder wurden stationär be-
handelt, wobei eine nosokomiale Infektion auf-
grund der Erkrankungs- und Krankenhausaufnah-
medaten bei 7 Erkrankungen zu vermuten ist. 

Ausbrüche
Es wurden 789 Ausbrüche mit insgesamt 6.042 
Erkrankungen übermittelt (s. Tab. 6.43.2). Die An-
zahl der Ausbrüche ist im Vergleich zu der des 
Vorjahrs (1.067 Ausbrüche) um 26 % zurückge-
gangen. Insgesamt sind 27 % aller übermittelten 
Erkrankungen im Rahmen von Ausbrüchen über-

mittelt worden. Es traten 444 Ausbrüche mit je-
weils weniger als 5 Erkrankungen (insgesamt 1.125 
Erkrankungen) und 345 Ausbrüche mit jeweils 5 
oder mehr Erkrankungen (insgesamt 4.917 Er-
krankungen) auf. Für 68 % der Ausbrüche mit je-
weils 5 oder mehr Erkrankungen lagen Angaben 
zum Ort oder Umfeld des Ausbruchsgeschehens 
vor. Es ereigneten sich 46 % dieser Ausbrüche in 
Kindergärten, 21 % in Pflege- und Altenheimen 
und 11 % in Krankenhäusern.

Fazit 
Die Rotavirus-Gastroenteritis ist vornehmlich eine 
Erkrankung des Kindesalters und betraf vor allem 
Säuglinge und einjährige Kinder. Höhere Inziden-
zen waren auch bei Personen über 69 Jahren zu 
beobachten; in dieser Altersgruppe verstarben 
auch einzelne Personen an einer Rotavirus-Gastro-
enteritis. Obwohl die Letalität der Rotavirus-Gas-
troenteritis insgesamt sehr gering war, ist die 
Krankheitslast in Anbetracht der hohen, überwie-
gend krankheitsbedingten Hospitalisierungsrate 
beträchtlich. Der seit 2008 zu beobachtende rück-
läufige Trend der Rotavirus-Gastroenteritiden, der 
bei den unter 2-jährigen Kindern besonders deut-
lich war, setzte sich im Jahr 2016 nach einem kurz-
zeitigen Anstieg der Erkrankungen im Jahr 2013 
weiter fort. Vermutlich war dies das Ergebnis der 
gesteigerten Inanspruchnahme der Rotavirus-
Impfung, die seit Sommer 2013 von der STIKO 
allgemein empfohlen wird. Auf Basis der Ergebnis-
se der KV-Impfsurveillance kann man feststellen, 
dass die STIKO-Impfempfehlung gut angenom-
men wird. Die Kinder des Geburtsjahrganges 2014 
waren bereits zu zwei Dritteln geimpft. 

Tab. 6.43.2: 
Übermittelte Ausbrüche von Rotavirus-Gastroenteritiden, Deutschland, 2015 und 2016

2015 2016

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Ausbrüche mit < 5 Fällen 640 1.630 444 1.125

Ausbrüche mit 5 und mehr Fällen 427 5.632 345 4.917

Alle Ausbrüche 1.067 7.262 789 6.042
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6.44 Röteln 

Kurzbeschreibung 
Die Röteln werden durch Viren ausgelöst. Der 
Mensch ist der einzige bekannte natürliche Wirt 
für das Rötelnvirus. Die Übertragung erfolgt über 
Tröpfchen. Besonders im Kindesalter verläuft etwa 
die Hälfte der Infektionen asymptomatisch. Die 
Erkrankung ist durch ein kleinfleckiges Exanthem 
gekennzeichnet, das im Gesicht beginnt, sich über 
Körper und Extremitäten ausbreitet und nach 1–3 
Tagen wieder verschwindet. Weiter können insbe-
sondere Kopfschmerzen, subfebrile Temperaturen 
und Lymphknotenschwellungen (besonders der 

nuchalen und retroaurikulären Lymphknoten) 
 auftreten. Seltene (jedoch mit zunehmendem Le-
bensalter der erkrankten Person häufigere) Kom-
plikationen sind Arthralgien, Arthritiden und En-
zephalitiden. Im Falle einer Infektion der Mutter 
während der Schwangerschaft verursacht eine 
über die Plazenta erfolgte Infektion beim sich ent-
wickelnden Fetus schwere Schäden, deren Häufig-
keit und Schweregrad vom Infektionszeitpunkt 
während der Schwangerschaft abhängen (konna-
tale Rötelnembryopathie). Während der ersten 12 
Schwangerschaftswochen ist die Gefahr einer Em-
bryopathie bei einer Rötelninfektion der Mutter 
extrem hoch. Sie kann zu einer Fehl- oder Tot-
geburt oder einer Vielzahl von Missbildungen 
(Embryopathien) wie Taubheit, Augenschäden, 
geistiger Behinderung, Herzmissbildungen und 
Knochendefekten führen.

Seit 29.03.2013 besteht gemäß Infektions-
schutzgesetz eine bundesweite namentliche Mel-
depflicht für Ärzte und Labore. Zuvor waren nur 
konnatale Rötelninfektionen bundesweit nichtna-
mentlich an das Robert Koch-Institut zu melden. 
Aus diesem Grund werden die postnatalen und 
konnatalen Röteln im Folgenden getrennt darge-
stellt. Die Daten für die postnatalen Röteln liegen 
bundesweit erst vollständig seit dem Jahr 2014 vor, 
sodass nur diese in den folgenden Auswertungen 
berücksichtigt werden.

Postnatale Röteln 

Falldefinition 
Von 201 im Jahr 2016 übermittelten Röteln-Fällen 
erfüllten 171 (85 %) die Referenzdefinition nicht, 
weil sie entweder nicht labordiagnostisch oder epi-
demiologisch bestätigt wurden (32 %) oder die Kri-
terien für das klinische Bild nicht erfüllten (24 %) 
oder keine Angaben zum klinischen Bild vorlagen 
(28 %). 

Die Falldefinition veränderte sich im Jahr 
2015: Mütter von Neugeborenen mit Rötelnem-
bryopathie werden nun als klinisch-epidemiologi-
sche Fälle erfasst, auch wenn sie selbst keine wei-
teren klinischen Kriterien für die Röteln aufweisen 
und bei ihnen kein labordiagnostischer Nachweis 
vorliegt; darüber hinaus kam zu den labordiagnos-
tischen Nachweisen der Antigennachweis hinzu. 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf die 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 30
▶  Keine konnatale Rötelninfektion
▶  Inzidenz ca. 0,1 Erkrankungen pro 100.000 

Einwohner seit 2013
▶  3 Ausbrüche mit insgesamt 8 Fällen
▶  Klinische Verdachtsfälle werden nur selten 

labordiagnostisch bestätigt 
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30 Erkrankungen, die die Referenzdefinition erfül-
len (s. Tab. 6.44.1).

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden 30 Röteln-Erkrankun-
gen übermittelt, die der Referenzdefinition ent-
sprachen. Im Jahr 2015 waren es 21 Erkrankungen. 
Monatlich wurden 0 bis 7 Röteln-Erkrankungen an 
das RKI übermittelt.

Geografische Verteilung 
Die bundesweite Inzidenz lag bei 0,04 Erkrankun-
gen pro 100.000 Einwohner. 

Die meisten Erkrankungen wurden in Nord-
rhein-Westfalen mit 10 Erkrankungen erfasst. Aus 
Hamburg wurden 6 Erkrankungen und aus Berlin 
3 Erkrankungen übermittelt. Aus Schleswig-Hol-
stein, Rheinland-Pfalz und Baden-Württemberg 
wurden jeweils 2 Erkrankungen, aus Bayern, Bran-
denburg, Hessen, Niedersachsen und Sachsen je-
weils eine Erkrankung übermittelt. Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland lagen für 17 Er-
krankungen vor. Die Infektion wurde nach diesen 
Angaben überwiegend (16 von 17 Nennungen) in 
Deutschland erworben. Als weiteres wahrschein-
liches Infektionsland wurde bei einer Erkrankung 
Pakistan angegeben.

Demografische Verteilung 
Röteln-Erkrankungen können in jedem Alter auf-
treten. Für die Altersgruppe der 0- bis 9-Jährigen 
wurden 7 Röteln-Erkrankungen übermittelt, in der 
Altersgruppe der 10- bis 19-Jährigen 4 Röteln-Er-

krankungen. Der überwiegende Anteil, nämlich 19 
Röteln-Erkrankungen, wurden für die Altersgrup-
pe erfasst, die zum Zeitpunkt der Diagnose 20 Jah-
re oder älter war. 

Im Jahr 2016 war die Anzahl der Röteln-Er-
krankungen bei Mädchen bzw. Frauen und Jungen 
bzw. Männern mit jeweils 15 Erkrankungen gleich 
verteilt. Sieben der weiblichen Erkrankten waren 
zwischen 20 und 49 Jahre alt. 

Klinische Aspekte 
Für 29 an Röteln erkrankte Personen lagen eine 
oder mehrere Angaben zu den aufgetretenen Sym-
ptomen vor. Bei allen lag ein Exanthem vor, Lymph-
knotenschwellungen wurden bei 22 der Röteln-
Erkrankungen angegeben. Bei insgesamt 7 der 
Röteln-Erkrankungen traten Arthralgien bzw. Ar-
thritiden (Gelenkschmerzen und Gelenkentzün-
dungen) auf. Bei einer Erkrankung wurde eine 
Lungenentzündung beschrieben. Erstmals seit 
Einführung der deutschlandweiten Meldepflicht 
wurde von einer Fehlgeburt im Rahmen einer In-
fektion während einer Schwangerschaft berichtet. 
Vier Erkrankte waren aufgrund der Erkrankung 
hospitalisiert worden, diese waren mindestens 25 
Jahre alt. Es wurde im Jahr 2016 von keinen röteln-
assoziierten Todesfällen berichtet.

Impfstatus 
Ein zuverlässiger Impfschutz wird mit 2 Dosen 
eines rötelnhaltigen Impfstoffes (Kombinations-
impfstoff gegen Masern, Mumps und Röteln) er-
reicht. Bereits nach der ersten Impfung entwickeln 

Tab. 6.44.1: 
Übermittelte Rötelnfälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 69 42 % 65 32 %

klinisch-epidemiologisch (B) 2 1 % 8 4 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 19 11 % 22 11 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 34 20 % 49 24 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 42 25 % 57 28 %

alle 166 100 % 201 100 %

Referenzdefinition (B+C) 21 13 % 30 15 %
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über 95 % der Geimpften eine Immunität gegen 
Röteln. Um einen möglichst frühen und zuverläs-
sigen Impfschutz zu erreichen, empfiehlt die STI-
KO die 1. Röteln-(Mumps-Masern)-Impfung im 
Alter von 11 bis 14 Monaten und eine zweite Imp-
fung im Alter von 15 bis 23 Monaten mit einem 
Mindestabstand von 4 Wochen zur Erstimpfung. 
Alle Kinder sollten somit vor ihrem 2. Geburtstag 
2-mal geimpft worden sein. Ferner empfiehlt die 
STIKO, dass alle Frauen im gebärfähigen Alter ins-
gesamt 2-mal gegen Röteln geimpft sein sollten, 
um vor einer Rötelninfektion in der Schwanger-
schaft geschützt zu sein. Nur dokumentierte Imp-
fungen (z. B. Eintrag im Impfpass) sind bewertbar. 
Die Annahme einer Immunität aufgrund von 
 anamnestischen Angaben ist zu unsicher. 

Von den 30 Erkrankungen im Jahr 2016 wur-
den 4 Erkrankte als geimpft und 20 als ungeimpft 

übermittelt; bei 6 Erkrankten war der Impfstatus 
unbekannt (s. Abb. 6.44.1). Bei 2 der 4 geimpften 
Erkrankten lagen ausreichende Angaben zur wei-
teren Bewertung des Impfstatus vor. Ein Erkrank-
ter wurde einmalig geimpft. Diese Impfung er-
zeugte scheinbar keine ausreichende Immunität, 
um eine Röteln-Erkrankung zu verhindern. Der 
zweite Erkrankte wurde erstmalig in einem unmit-
telbaren zeitlichen Zusammenhang vor einer posi-
tiven IgM-Serologie geimpft. Möglicherweise wur-
de die Impfung zu spät verabreicht und konnte 
eine Erkrankung nicht mehr verhindern. Es könn-
te sich bei diesem Erkrankten jedoch auch um eine 
Impfkrankheit nach MMR-Impfung gehandelt 
haben. 

Um Röteln-Erkrankungen, insbesondere trotz 
Impfung, sicher feststellen zu können, sollte eine 
akute klinische Erkrankung mit einer Symptoma-

Abb. 6.44.1: 
Übermittelte Röteln-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 30)
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tik nach Falldefinition bei allen geimpften Patien-
ten immer labordiagnostisch gesichert werden. Es 
ist jedoch hierbei zu bedenken, dass nach Impfung 
ein positives IgM noch über Jahre persistieren 
kann. 

Ausbrüche 
Es wurden 3 Ausbrüche mit insgesamt 8 Erkran-
kungen übermittelt.

Einem Ausbruch, der in einer Schule in Ham-
burg aufgetreten war, wurden 4 ungeimpfte Kinder 
zugeordnet. Keine dieser 4 Röteln-Erkrankungen 
wurde labordiagnostisch bestätigt. Jedoch wurde 
bei einem weiteren Kind, das lediglich ein Exan-
them aufwies und somit bezüglich seiner Sympto-
matik nicht der Referenzdefinition entsprach, eine 
Labordiagnostik durchgeführt. In der gleichen 
Schule erkrankten wenige Wochen später wieder-
um 2 Erkrankungen bei Personen auf, die unge-
impft waren und zu einem weiteren eigenen Aus-
bruch zusammengefasst wurden. Bei keiner der 
Erkrankungen wurde eine Labordiagnostik durch-
geführt. In einem dritten Ausbruch in Nordrhein-
Westfalen waren 2 Kinder betroffen. Beide Kinder 
waren ungeimpft. Auch hier wurde keine Labor-
diagnostik durchgeführt. Eine Genotypisierung lag 
für keine der Erkrankungen vor.

Alle anderen Röteln-Erkrankungen wurden 
als sporadisch eingeschätzt. Durch die hohe An-
zahl der sporadisch auftretenden Erkrankungen 
und der fehlenden Genotypisierung bei allen Er-
krankungen konnte die Herkunft der Infektionen 
nicht ermittelt werden. 

Datenqualität 
Die Röteln weisen ein sehr unspezifisches Krank-
heitsbild auf, viele Rötelninfektionen verlaufen 
subklinisch. Es ist somit zu erwarten, dass viele 
Erkrankungen klinisch nicht der Falldefinition ent-
sprechen, auch wenn eine Labordiagnostik auf 
eine akute Infektion hinweist. Daher finden sich 
möglicherweise viele Rötelnfälle auch in den Fall-
definitionskategorien D und E (s. Tabelle 6.44.1). 
Einige andere Viruserkrankungen können zudem 
eine ähnliche Symptomatik hervorrufen. Aufgrund 
dieser Tatsachen können Infektionsketten nicht 
sicher nachverfolgt werden und es treten beson-
ders viele sporadische Erkrankungen auf. 

Die Diagnosestellung lediglich aufgrund der 
klinischen Symptomatik ist somit äußerst vage. 

Dies trifft besonders zu, wenn nur noch wenige 
Rötelnfälle in Deutschland auftreten. Nur ein klei-
ner Teil der dem RKI übermittelten Rötelnfälle 
wurde labordiagnostisch gesichert. So wurden 
dem RKI im Jahr 2016 insgesamt 65 Rötelnfälle 
übermittelt, die allein klinisch bestätigt waren 
(Falldefinitionskategorie A). Diese Fälle wurden 
für diese Analyse nicht berücksichtigt, weil sie 
nicht der Referenzdefinition entsprachen, sie bil-
deten jedoch einen hohen Anteil aller an das RKI 
übermittelten Fälle (65 von 201; 32 %) und müssen 
an die WHO berichtet werden. Unter diesen 65 
Fällen waren besonders viele Kinder im Alter unter 
10 Jahren (47 von 65; 72 %), bei denen häufiger 
exanthematische, fieberhafte Erkrankungen auf-
traten, die in der Regel nicht labordiagnostisch 
abgeklärt wurden. 

Eine labordiagnostische Abklärung sollte bei 
Verdacht auf eine akute Rötelninfektion jedoch im-
mer erfolgen. Dies erleichtert auch die weitere Vor-
gehensweise zum Schutz der Umgebung (insbe-
sondere schwangerer Frauen). Es wird empfohlen, 
insbesondere bei Kindern mit einem Exanthem 
und Fieber und bei allen sporadisch auftretenden 
Erkrankungen einen Rachenabstrich für einen di-
rekten Virusnachweis mittels PCR vorzunehmen. 
Sollte dieser positiv sein, kann eine Genotypisie-
rung des Rötelnvirus angeschlossen werden. 

Eine Genotypisierung gelang im Jahr 2016 bei 
keinem der Rötelnfälle. Erkenntnisse aus Genoty-
pisierungen werden benötigt, um Infektionsketten 
zu verfolgen und letztendlich die Elimination der 
Röteln in Deutschland belegen zu können. Das Na-
tionale Referenzzentrum (NRZ) Masern, Mumps, 
Röteln am RKI führt kostenfrei PCR-Untersuchun-
gen und nachfolgende Genotypisierungen durch. 

Ein durch ein Labor übermittelter positiver 
Befund sollte – zur weiteren Sicherung der Diag-
nose einer akuten Rötelninfektion – optimalerwei-
se eine Rücksprache seitens der Gesundheitsämter 
bei den einsendenden Ärzten nach sich ziehen. 

Fazit 
Mit den übermittelten Daten von 2016 ist Deutsch-
land in der Lage, der WHO Daten zur Einschät-
zung und Verifizierung der Elimination der Röteln 
vorzulegen. Diese Daten entsprechen jedoch noch 
nicht den Qualitätskriterien der WHO. Auch wenn 
die beschriebene Inzidenz unter 1 Erkrankung pro 
1 Mio. Einwohner liegt, kann mit diesen Daten die 
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Elimination der Röteln in Deutschland nicht bestä-
tigt werden. Wegen des oft fehlenden oder unspe-
zifischen Krankheitsbildes der Röteln reichen die 
Meldedaten nicht aus, um sicher belegen zu kön-
nen, dass nur noch wenige Fälle in Deutschland 
auftreten, wie viele importiert wurden und welche 
Transmissionsketten beobachtet werden konnten. 

So gehen in die Berechnungen der WHO auch 
klinische Fälle ein, die einen großen Anteil der Rö-
telnfälle in Deutschland ausmachen, von denen 
jedoch höchst fraglich ist, ob wirklich bei allen Er-
krankungen eine akute Rötelninfektion vorlag. Kli-
nische Verdachtsfälle sollten immer labordiagnos-
tisch mit einer Serologie und PCR, möglichst mit 
nachfolgender Genotypisierung bestätigt werden. 
Eine Nachverfolgung von Transmissionsketten 
von höchstwahrscheinlich importierten Rötelnvi-
ren ist derzeit wegen seltener Genotypisierungen 
schwierig. 

Letztendlich ist das Ziel, konnatale Röteln in 
Deutschland zu verhindern. Je sensitiver das Sur-
veillancesystem ist, desto schneller kann eine 
Übertragung auf schwangere Frauen im Falle des 
Vorliegens der Röteln verhindert werden. Ein 
Nachweis Röteln-spezifischer IgM-Antikörper in 
der Schwangerschaft bedarf immer vor therapeuti-
schen Entscheidungen einer Überprüfung des Be-
fundes durch eine Feindiagnostik (z. B. Immun-
blot, IgG-Avidität, direkter Erregernachweis). 

Konnatale Röteln 

Situation in Deutschland 
Für das Jahr 2016 wurde dem RKI keine konnatale 
Rötelninfektion übermittelt. Auch im Jahr 2014 
und 2015 war keine konnatale Rötelninfektion be-
kannt geworden. In den Jahren 2001 bis 2003, 
2006, 2008 sowie 2012 und 2013 wurde jährlich 
jeweils ein Fall übermittelt. 2004 wurden 3 Fälle 
erfasst, 2009 waren es 2 Fälle. Die WHO gibt als 
Ziel vor, dass landesweit keine konnatalen Röteln-
fälle mehr auftreten sollen. Diesem Ziel ist 
Deutschland bereits sehr nahe gekommen. 
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6.45 Salmonellose

Kurzbeschreibung 
Salmonellosen sind durch Bakterien der Gattung 
Salmonella verursachte Erkrankungen. Beim 
Krankheitsbild steht Durchfall im Vordergrund. 
Daneben sind Bauchschmerzen, Übelkeit, Erbre-
chen und Fieber möglich. Die Symptome dauern 
in der Regel nur wenige Stunden oder Tage an, 
führen bei einem Teil der Betroffenen aber auch zu 
mehrtägigen Krankenhausaufenthalten. 

Enteritis-Salmonellen kommen weltweit u. a. 
in Geflügel, Schweinen, Rindern, aber auch Rep-
tilien vor. Sie werden meist durch den Verzehr kon-
taminierter Lebensmittel auf den Menschen über-
tragen. Typhus und Paratyphus, verursacht durch 
die beiden Salmonellen-Serovare S. Typhi und 
S. Paratyphi, unterscheiden sich im Krankheitsbild 
deutlich von den übrigen Salmonellosen und wer-
den in eigenen Kapiteln (s. Kap. 6.53 und 6.39) 
behandelt.

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 12.962
▶  Seit Jahren deutliche Abnahme der Fallzah-

len
▶  Zweithäufigste meldepflichtige bakterielle 

gastrointestinale Krankheit
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 10 Jah-

ren mit einem Maximum bei Kleinkindern
▶  76 % der Infektionen in Deutschland erwor-

ben
▶  216 Ausbrüche mit 665 Erkrankungen
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Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.45.1).

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 12.962 Salmonel-
losen übermittelt, die der Referenzdefinition ent-
sprechen. Die Salmonellose war damit auch in 
diesem Jahr nach der Campylobacter-Enteritis die 
zweithäufigste an das RKI übermittelte bakterielle 

gastrointestinale Krankheit. Gegenüber dem Vor-
jahr (13.870) gingen die Erkrankungszahlen um 
6,5 % zurück. Damit nahm die Zahl der Salmonel-
losen seit 2001 (76.999), abgesehen von einem 
leichten Zuwachs in den Jahren 2006 und 2007, 
weiter kontinuierlich ab. Dementsprechend war 
die bundesweite Inzidenz übermittelter Salmonel-
losen im Jahr 2016 mit 16 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner die niedrigste seit Einführung 
des IfSG (2001: 93; Median für die Jahre 2011 bis 
2015: 24). Wie in den Vorjahren wurden die meis-

Tab. 6.45.1: 
Übermittelte Salmonellen-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 153 1 % 105 1 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 13.717 87 % 12.857 87 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 526 3 % 527 4 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 1.332 8 % 1.231 8 %

alle 15.728 100 % 14.720 100 %

Referenzdefinition (B+C) 13.870 88 % 12.962 88 %

Abb. 6.45.1: 
Übermittelte Salmonellosen nach Meldewoche, Deutschland, 2016 (n = 12.962) im Vergleich mit den Vorjahren  
(mit zusätzlicher Darstellung der Erkrankungen in Ausbrüchen)
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ten Salmonellosen (4.408; 34 %) im III. Quartal 
übermittelt (s. Abb. 6.45.1). 

Geografische Verteilung 
Der Rückgang der Salmonellosen war bundesweit 
zu beobachten. In allen Bundesländern lag die In-
zidenz unter dem jeweiligen Median der 5 Vorjahre 
(s.  Abb.  6.45.2). Ein besonders starker relativer 
Rückgang war in Schleswig-Holstein (52 %), Sach-
sen-Anhalt (50 %), Niedersachsen (44 %) und Thü-
ringen (42 %) zu verzeichnen. In den ostdeutschen 
Flächenbundesländern sowie in Hamburg und 
Rheinland-Pfalz lag die Inzidenz im Jahr 2016 
über der bundesweiten Inzidenz (16 Erkr./100.000 
Einw.). 

Bei 8.108 Salmonellosen (63 %) wurde min-
destens ein wahrscheinliches Infektionsland ange-
geben (8.193 Nennungen); 76 % der Nennungen 

entfielen auf Deutschland. Die übrigen verteilten 
sich vor allem auf typische Urlaubsländer wie die 
Türkei (280 Nennungen), Thailand (192), Indone-
sien (118), Spanien (112) und Griechenland (94). 

Demografische Verteilung 
Wie in den Vorjahren zeigten sich die höchsten 
altersspezifischen Inzidenzen bei Kindern unter 
10 Jahren mit einem Maximum bei Kleinkindern 
(s. Abb. 6.45.3). Beide Geschlechter waren nahezu 
gleichermaßen betroffen. 

Nachgewiesene Erreger
Eindeutige Angaben zum Serovar wurden für  
76 % (2015: 71 %) der Erkrankungen übermittelt. 
Bei 41 % der Nennungen handelte es sich um 
S. Enteritidis und bei 36 % um S. Typhimurium. In 
weitem Abstand folgten S.  Infantis (2,9 %) und 

Abb. 6.45.2: 
Übermittelte Salmonellosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 12.960) im Vergleich mit den Vorjahren
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S. Derby (1,6 %). Alle anderen übermittelten Sero-
vare machten zusammen 19 % aus. Gegenüber 
dem Vorjahr nahm die Anzahl der übermittelten 
S.-Enteritidis-Erkrankungen um 1,8 % ab (von 
4.114 auf 4.042); S.-Typhimurium-Erkrankungen 
gingen um 7,5 % (von 3.769 auf 3.487) zurück. 

Klinische Aspekte 
Für 11.896 Erkrankungen (92 %) wurden Sympto-
me angegeben (26.604 Nennungen). Durchfall 
(66 %) wurde am häufigsten genannt, gefolgt von 
Bauchschmerzen (64 %), Fieber (39 %) und Erbre-
chen (23 %). Es wurden 18 Todesfälle im Zusam-
menhang mit Salmonellosen als »krankheitsbe-
dingt verstorben« übermittelt (2015: 17). Betroffen 
waren 13 Männer und 5 Frauen im Alter zwischen 
49 und 84 Jahren (Altersmedian 74 Jahre). Bei 14 
Fällen wurde ein Serovar genannt: 4 Todesfälle 
 traten im Zusammenhang mit Infektionen mit 
S. Typhimurium auf (29 %), jeweils 2 Todesfälle 
standen in Zusammenhang mit Infektionen mit 
S. Stourbridge und S. Choleraesuis und jeweils ein 
Todesfall konnte in Zusammenhang mit Infek-
tionen mit S. Derby, S. Enteritidis, S. Manhattan, 
S.  Thompson, S. Virchow und Salmonella der 

Gruppe B O:4,5,12 H1:i H2:- gebracht werden. Vier 
Todesfälle wurden ohne genaue Angaben zum 
Salmonella-Serovar übermittelt. 

Ausbrüche
Es wurden 216 Ausbrüche mit insgesamt 665 Er-
krankungen (5,1 % aller Salmonellosen, Vorjahr: 
6 %) übermittelt (s. Tab. 6.45.2), davon 196 Aus-
brüche mit weniger als 5 Erkrankungen und 20 
Ausbrüche mit 5 oder mehr Erkrankungen. Im 
Vergleich zum Vorjahr wurden somit 16 % weniger 
Ausbrüche übermittelt, die 20 % weniger Erkran-
kungen umfassten. 

Der größte Ausbruch umfasste 20 Erkran-
kungen und wurde durch S. Enteritidis verur-
sacht. Er ereignete sich in einem Alten-/Pflege-
heim in Baden-Württemberg. Hier wurde eine 
Mensch-zu-Mensch-Übertragung als wahrschein-
lich angesehen. Drei Ausbrüche mit jeweils 17 
Erkrankungen wurden aus Niedersachsen (Sero-
var S. Infantis), Sachsen (S. Typhimurium) und 
Bayern (S. Enteritidis) übermittelt. Diese Ausbrü-
che wurden als lebensmittelbedingt übermittelt, 
es wurden jedoch keine Angaben zum verdäch-
tigten Infektionsvehikel gemacht. Ein lebens-

Abb. 6.45.3: 
Übermittelte Salmonellosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 12.932)
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mittelbedingter S.-Enteritidis-Ausbruch mit 14 
Erkrankungen wurde aus Baden-Württemberg 
übermittelt. Hier wurde Kartoffelsalat als Infek-
tionsvehikel verdächtigt. 

Fazit 
Die Epidemiologie der Salmonellose ist seit Jahren 
von einer deutlichen Abnahme der Erkrankungs-
zahlen geprägt, die primär, aber nicht ausschließ-
lich, durch einen Rückgang der Zahlen für S. En-
teritidis und S. Typhimurium gekennzeichnet ist. 
Damit einhergehend ist auch ein Rückgang der 
Salmonellose-Ausbrüche zu beobachten. 
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6.46 Shigellose

Kurzbeschreibung 
Die Shigellose ist eine weltweit verbreitete Durch-
fallerkrankung, die durch Bakterien der Gattung 
Shigella ausgelöst wird und mit wässrigen bis blu-
tigen Durchfällen, Bauchkrämpfen und Fieber ein-
hergeht. Es werden 4 Spezies mit unterschied-
licher geografischer Verteilung und Virulenz 
unterschieden. In Entwicklungsländern kommen 
hauptsächlich S. flexneri, S. dysenteriae und S. boy-
dii vor. In Mitteleuropa dominiert S. sonnei. 

Die Übertragung erfolgt hauptsächlich über 
Kontakt von Mensch zu Mensch, aber auch über 
verunreinigtes Trinkwasser und verunreinigte Le-
bensmittel. Auch sexuelle Übertragungen über 
oro-anale Kontakte sind möglich. 

Tab. 6.45.2: 
Übermittelte Ausbrüche von Salmonellosen, Deutschland, 2015 und 2016

2015 2016

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Anzahl  
Ausbrüche

Gesamtzahl  
Fälle dieser  
Ausbrüche

Ausbrüche mit < 5 Fällen 224 528 196 461

Ausbrüche mit 5 und mehr Fällen 34 302 20 204

Alle Ausbrüche 258 830 216 665

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 426
▶  Seit 2001 deutliche Abnahme der Fallzahlen
▶  Männer sind häufiger betroffen als Frauen 

(60 % zu 40 %)
▶  Höchste Inzidenzen bei Kindern unter 5 

Jahren und Erwachsenen zwischen 25 und 
39 Jahren

▶  37 % der Fälle in Deutschland erworben, 
weitere wichtige Infektionsländer sind In-
dien, Ägypten, Kuba und Marokko

▶  11 Ausbrüche mit 31 Erkrankungen
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Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.46.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 426 Shigellosen 
gemäß Referenzdefinition übermittelt. Die Zahl 
der Shigellosen ist damit im Vergleich zum Jahr 
2015 (569 Erkrankungen) um 25 % gesunken. Seit 
2001 wurde eine deutliche Abnahme der Fallzah-
len beobachtet (s. Abb. 6.46.1)

Geografische Verteilung 
Die Shigellose-Inzidenz betrug in Deutschland 0,5 
Erkrankungen pro 100.000 Einwohner (2015: 0,7) 
und war damit niedriger als der Median der 5 Vor-
jahre (0,7).

In den meisten Bundesländern wurden 2016 
niedrigere Shigellose-Inzidenzen als in den 5 Vor-
jahren beobachtet. In Hamburg und Mecklenburg-
Vorpommern war die Inzidenz 2016 höher als  
der Median der 5 Vorjahre. Im Saarland und  
in Niedersachsen war die Inzidenz etwa gleich 
(s. Abb. 6.46.2). Die höchsten Inzidenzen wurden 

Tab. 6.46.1: 
Übermittelte Shigellose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 16 2 % 8 2 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 553 82 % 418 89 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 35 5 % 17 4 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 69 10 % 25 5 %

alle 673 100 % 468 100 %

Referenzdefinition (B+C) 569 85 % 426 91 %

Abb. 6.46.1: 
Übermittelte Shigellosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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im Jahr 2016, wie bereits zuvor, in Hamburg und 
Berlin (2,6 und 1,8 Erkr./100.000 Einw.) regist-
riert. Zudem lagen die Shigellose-Inzidenzen auch 
in Rheinland-Pfalz, Bremen, Hessen und Bayern 
über dem bundesweiten Median.

Bei 345 Erkrankungen (81 %) lagen insgesamt 
358 Angaben zum wahrscheinlichen Infektions-
land vor (Mehrfachnennungen waren möglich). 
Mit 131 der Nennungen (37 %) wurde Deutschland 
am häufigsten als Infektionsland angegeben. Es 
folgten Indien (31), Ägypten (16), Kuba (12) und 
Marokko (10) (s. Tab. 6.46.2). 

Demografische Verteilung 
Die Altersverteilung der Shigellosen zeigte jeweils 
einen Gipfel bei Kindern und jungen Erwachse-
nen. Bei den Kindern lag die höchste Inzidenz mit 

0,6 Erkr./100.000 Einw. bei den unter 5-Jährigen 
(n = 23 übermittelte Shigellosen). Bei Erwachsenen 
wurden die höchsten Inzidenzen bei den 25- bis 
39-Jährigen registriert (1,0 Erkr./100.000 Einw.; 
n = 150).

Insgesamt waren mehr männliche (60 %) als 
weibliche Personen (40 %) betroffen. Wie in den 
Vorjahren war die Inzidenz in der Altersgruppe der 
30- bis 49-Jährigen bei Männern deutlich höher 
(1,0 Erkr./100.000 Einw.) als bei Frauen (0,5). Bei 
den 20- bis 29-Jährigen war die Inzidenz bei den 
Frauen (1,1 Erkr./100.000 Einw.) höher als bei den 
Männern (0,7).

Nachgewiesene Erreger
Bei 384 Erkrankungen (90 %) wurden Angaben 
zur Spezies übermittelt. Dabei handelte es sich um 

Abb. 6.46.2: 
Übermittelte Shigellosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 426) im Vergleich mit den Vorjahren
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Infektionen mit S. sonnei (68 %), S. flexneri (26 %), 
S. boydii (3 %) und S. dysenteriae (2 %). Gegenüber 
dem Vorjahr hat der Anteil der Infektionen mit 
S. sonnei abgenommen (2015: 73 %), während der 
Anteil der Infektionen mit S. flexneri (2015: 21 %) 
zugenommen hat. Der Anteil an S.-dysenteriae- 
(2015: 2 %) und S.-boydii-Infektionen (2015: 4 %) 
blieb in etwa gleich.

Klinische Aspekte 
Für 425 Shigellosen wurde mindestens ein Symp-
tom übermittelt, davon trat am häufigsten Durch-
fall (98 %) auf, gefolgt von Bauchschmerzen 
(65 %), Fieber (40 %) und Erbrechen (21 %). Im 
Jahr 2016 wurden keine Todesfälle aufgrund von 
Shigellose übermittelt.

Ausbrüche
Es wurden 11 Ausbrüche mit insgesamt 31 Erkran-
kungen übermittelt. Im Vergleich zum Vorjahr hat 
sowohl die Anzahl der Ausbrüche (2015: 19) als 
auch die Anzahl der davon betroffenen Erkrankun-
gen (2015: 49) abgenommen. Der größte Shigello-
se-Ausbruch im Jahr 2016 wurde aus Sachsen 
übermittelt. Es handelte sich um einen reiseasso-
ziierten Ausbruch mit 6 Erkrankungen. Von den 
übrigen 10 Ausbrüchen enthielten 8 jeweils nur 2 
Erkrankungen. Jeweils ein Ausbruch wurde mit 4 
und 5 Erkrankungen übermittelt. 

Tab. 6.46.2: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Shigellosen, Deutschland, 2016 (Mehrfachnennungen  
möglich, 345 Erkrankungen, bei denen mindestens ein  
Infektionsland genannt wurde) 

Infektionsland Nennungen Anteil

Deutschland 131 37 %

Indien 31 9 %

Ägypten 16 4 %

Kuba 12 3 %

Marokko 10 3 %

Mexiko 8 2 %

Tansania 7 2 %

Thailand 7 2 %

Georgien 6 2 %

Indonesien 5 1 %

Pakistan 5 1 %

Spanien 5 1 %

Andere 115 32 %

Summe 358 100 %

Abb. 6.46.3: 
Übermittelte Shigellosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 426)
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Datenqualität 
Durch die Meldepflicht werden nur Shigellosen 
erfasst, die in Deutschland diagnostiziert wurden. 
Entsprechend werden Infektionen, die von Reisen-
den aus Deutschland im Ausland erworben und 
dort noch vor der Rückkehr erfolgreich behandelt 
wurden, in der Regel nicht berücksichtigt. 

Literaturhinweise 

Njamkepo E, Fawal N, Tran-Dien A, et al.: Global phylogeogra-
phy and evolutionary history of Shigella dysenteriae type 1. 
Nature Microbiology 2016; 1:16027. 

RKI: Reiseassoziierte Krankheiten 2015. Epid Bull 2016; 
39:431–444. 

RKI-Ratgeber für Ärzte (2015). www.rki.de/ratgeber 

6.47 Syphilis

Kurzbeschreibung 
Die Syphilis ist eine bakterielle, durch die Spiro-
chätenart Treponema pallidum verursachte Erkran-
kung, die nur beim Menschen vorkommt und se-
xuell, durch Blut und intrauterin von der Mutter 
auf das Kind übertragbar ist. Sie verläuft typischer-
weise in drei Stadien: ein so genannter Primär-
affekt (ein meist schmerzloses Geschwür an der 
Eintrittsstelle) bildet sich wenige Tage bis Wochen 
nach der Infektion, im Sekundärstadium macht 
sich die Erkrankung durch Allgemeinsymptome 
und Hauterscheinungen bemerkbar und im Terti-
ärstadium (Jahre nach der Erstinfektion) kann es 
zur Schädigung des Gehirns und der Blutgefäße 
kommen.

Symptomfreie Phasen werden als Latenz be-
zeichnet. In Abhängigkeit von der seit der In-
fektion vergangenen Zeitspanne wird zwischen 

Früh- (bis etwa ein Jahr nach der Infektion) und 
Spätlatenz unterschieden. Infektiös sind Personen 
im Primär- und Sekundärstadium sowie während 
der Frühlatenz. Die Infektion kann durch Antibio-
tika geheilt werden; wiederholte Infektionen sind 
möglich. 

Fallkriterien 
Gemäß § 7 Abs. 3 IfSG werden Nachweise von Tre-
ponema pallidum direkt an das RKI gemeldet. Die 
eingegangen Meldungen werden nach bestimm-
ten Fallkriterien bewertet. Dabei werden folgende 
Meldungen ausgeschlossen: Serumnarben (mit 
zum Teil noch hohen Resttitern), vermutete Dop-
pelmeldungen und vermutete Fälle von nicht aus-
reichend therapierter Syphilis (Syphilis non satis 
curata). Alle Fälle sind labordiagnostisch bestätigt, 
es liegen aber nicht zwingend Angaben zur klini-
schen Symptomatik vor.

Die nachfolgende Auswertung bezieht sich 
auf Meldungen, die die Fallkriterien erfüllen.

Die Meldedaten zu Syphilis wurden für das 
Infektionsepidemiologische Jahrbuch 2016 erst-
mals auf Grundlage eines umfangreichen digitalen 
Algorithmus zur Prüfung auf und Zusammen-
legung von Doppelmeldungen generiert, der das 
bisher angewandte manuelle Verfahren der Prü-
fung von Doppelmeldungen ersetzt. Die Regeln 
des digitalen Algorithmus beruhen auf den auch 
bisher für das Verfahren angewandten Regeln, die 
wiederum auf den S2k-Leitlinien zur Diagnostik 
und Therapie der Syphilis beruhen. Für die im Fol-
genden berichteten Daten wurde der digitale Algo-
rithmus einheitlich auf alle seit Einführung des 
IfSG eingegangenen Syphilis-Meldungen ange-
wandt. Damit ergeben sich auch für die  Vorjahre 
Veränderungen in der Anzahl und den Charakte-
ristika der berichteten Fälle. Der neue  Algorithmus 
und seine Auswirkungen auf die  berichteten Fall-
zahlen werden in einem entsprechenden Artikel 
im Epidemiologischen Bulletin beschrieben.

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 7.178 Syphilis-Fälle 
gemeldet, 475 (7 %) mehr als im Vorjahr. Damit 
setzt sich der seit 2010 beobachtbare Anstieg der 
Fallzahlen weiter fort, wenn auch nicht in glei-
chem Umfang wie im Vorjahr (s. Abb. 6.47.1).

 
▶  Fälle 2016: 7.178
▶  Seit 2010 deutlicher Anstieg der Fallzahlen
▶  Hohe Fallzahlen insbesondere in städti-

schen Ballungsgebieten
▶  Höchste Anzahl von Fällen bei Männern, 

die Sex mit Männern haben
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Geografische Verteilung 
Bundesweit lag die Syphilis-Inzidenz im Jahr 2016 
mit 8,7 Fällen pro 100.000 Einwohner deutlich 
über dem Median der 5 Vorjahre (6,6). Ein solcher, 
zum Teil deutlicher Anstieg war in den meisten 
Bundesländern zu beobachten, mit Ausnahme von 
Bremen, Hamburg und Schleswig-Holstein. Die 
mit Abstand höchsten Inzidenzen wurden in den 
Stadtstaaten Berlin (35) und Hamburg (19) regist-
riert. Leicht höher als im Bundesdurchschnitt lag 
die Inzidenz auch in Nordrhein-Westfalen (9,4). 
Am niedrigsten war die Inzidenz in Brandenburg 
(4,5), Thüringen (4,3) und Schleswig-Holstein (3,0; 
s. Abb. 6.47.2). 

Vergleichsweise hohe Inzidenzen von über 20 
Fällen/100.000 Einw. waren außer in Berlin noch 
in den Städten Köln (33), München (30), Frankfurt 
(26), Düsseldorf (24), Leipzig (23) und Nürnberg 
(21) zu verzeichnen (s. Abb. 6.47.3). 

Für 5.217 Fälle (73 %) wurden Angaben zum 
wahrscheinlichen Infektionsland gemacht. Die 
meisten Nennungen (4.852; 92 %) entfielen auf 
Deutschland. Die am häufigsten genannten weite-
ren wahrscheinlichen Infektionsländer waren Spa-
nien (49 Nennungen), Thailand (38), Rumänien 
(25), USA (18), Brasilien (16), Bulgarien (15), Polen 
(14), Großbritannien (12), die Türkei und die Rus-

sische Föderation (je 11) sowie Österreich und 
Frankreich (je 10).

Demografische Verteilung 
Der Anteil der Frauen unter den Syphilis-Fällen lag 
bei 6,3 % und blieb somit im Vergleich zum Vor-
jahr (6,7 %) annähernd stabil. Absolut betrachtet 
verblieb die Zahl der Syphilis-Fälle bei Frauen 
(450) auf dem Niveau des Vorjahres (448). Die An-
zahl der Fälle bei Männern (6.718) stieg dagegen 
erheblich (um 471; 7,5 %). Mit 17 Fällen/100.000 
Einw. lag die Inzidenz bei Männern um ein Vielfa-
ches höher als bei Frauen (1,1). Die höchste Inzi-
denz (36) wiesen Männer in der Altersgruppe der 
30- bis 39-Jährigen auf; die Altersgruppen der 25- 
bis 29-Jährigen und der 40- bis 49-Jährigen (je 31) 
waren ähnlich stark betroffen. Bei Frauen wies die 
Altersgruppe der 20- bis 24-Jährigen die höchste 
Inzidenz (3,6) auf, gefolgt von den 25- bis 29-Jäh-
rigen (3,0) und den 30- bis 39-Jährigen (2,3) 
(s. Abb. 6.47.4).

Infektionsrisiken 
Angaben zum Infektionsrisiko lagen für 75 % der 
Fälle vor. Unter diesen machte der Anteil der Fälle, 
die vermutlich über sexuelle Kontakte zwischen 
Männern (MSM) übertragen wurden, 83 % aus 

Abb. 6.47.1: 
Gemeldete Syphilis-Fälle nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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und lag damit etwa auf dem Niveau der Vorjahre. 
Der Anteil der wahrscheinlich heterosexuell erwor-
benen Infektionen lag bei 17 %. 

Bei MSM stieg die Anzahl der Fälle gegenüber 
2015 in 10 Bundesländern in unterschiedlichem 
Ausmaß weiter an. Die Fallzahlen unter MSM stie-
gen besonders stark in Nordrhein-Westfalen (von 
886 auf 1.009) und Baden-Württemberg (327 auf 
405) an. Im Vergleich zum Vorjahr fiel der Anteil 
der Fälle, bei denen Prostitutionskontakte als In-
fektionsquelle angegeben wurden (n = 127), um 
26 % ab, die Zahl der Diagnosen, die im Kontext 
der Ausübung von Sexarbeit erworben wurden 
(n = 64), fiel um 44 %.

Die Zahl der bei Neugeborenen bzw. Kindern 
diagnostizierten Fälle von konnataler Syphilis lag 

in den Jahren 2001 bis 2005 zwischen 5 und 6 
Fällen pro Jahr. In den Jahren 2006 bis 2015 wur-
den jeweils zwischen 1 und 5 Fälle konnataler Sy-
philis bei Neugeborenen gemeldet. Im Jahr 2016 
waren es 3 Fälle.

Die Mehrheit der in den WHO-Regionen 
 Europa, Amerika, Südostasien und West-Pazifik 
erworbenen Infektionen mit Angabe zum Infek-
tionsrisiko waren auf sexuelle Kontakte zwischen 
Männern zurückzuführen (84 %, 75 %, 63 % und 
67 % der Fälle mit Angabe zum Infektionsrisiko). 
Ein heterosexuelles Übertragungsrisiko überwog 
dagegen unter Fällen, die ein afrikanisches Land 
(63 % aller Fälle mit entsprechender Angabe)  
oder ein Land der Region Östliches Mittelmeer 
(100 % aller Fälle mit entsprechender Angabe) als 

Abb. 6.47.2: 
Gemeldete Syphilis-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 7.175) im Vergleich mit den Vorjahren
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wahrscheinliches Infektionsland angegeben hat-
ten. 

Datenqualität 
Die Gesamtzahl der eingegangenen Meldungen 
einschließlich der Meldungen, die nicht den Fall-
kriterien entsprachen, stieg von 8.719 im Jahr 2015 
auf 9.064 im Jahr 2016 an. Das Verhältnis von 
Erstmeldungen zu Doppelmeldungen blieb dabei 
seit dem Jahr 2011 annähernd stabil. 

Die entsprechende Entscheidung und Zuord-
nung war angesichts des Fehlens einer eindeuti-
gen fallbezogenen Kodierung schwierig und wird 

auf Grundlage des oben genannten digitalen Dop-
pelmeldungsalgorithmus getroffen, der auf Basis 
soziodemografischer, labordiagnostischer und kli-
nischer Merkmale die eingehenden Meldungen 
auf potenzielle Doppelmeldungen prüft. 

Fazit 
Der seit 2010 beobachtete Anstieg von Syphilis-
Fällen in Deutschland setzte sich auch im Jahr 
2016 weiter fort. Insbesondere städtische Bal-
lungszentren wiesen hohe Inzidenzen auf, auch 
hier zum Teil mit deutlichen Anstiegen gegenüber 
dem Vorjahr. Diese Anstiege waren im Jahr 2016 
wie in den Vorjahren fast ausschließlich auf Infek-
tionen bei MSM zurückzuführen.

Die aktuelle epidemiologische Lage der Syphi-
lis in Deutschland ähnelt der Situation anderer 
westeuropäischer Staaten. Auch hier kam es zu 
andauernden Anstiegen von Syphilis-Fällen in  
den letzten Jahren, mit MSM als hauptbetroffene 
Gruppe. 

Das Syphilis-Screening im Rahmen der 
Schwangerschafts-Vorsorgeuntersuchungen ist in 
Deutschland von hoher Wirksamkeit zur Vermei-
dung konnataler Syphilis-Fälle: im Jahr 2016 wur-
den nur 3 solcher Fälle gemeldet. Gerade  deshalb 
sollte sichergestellt werden, dass der  Syphilis-Test 
schwangeren Frauen unabhängig von ihrem Kran-
kenversicherungsstatus angeboten wird. 

Der anhaltende Anstieg der gemeldeten Sy-
philis-Infektionen zeigt, wie wichtig eine früh-
zeitige Diagnose und Behandlung von Syphilis-
Infektionen ist, um Infektionsketten möglichst 
frühzeitig zu unterbrechen. Das Bewusstsein für 
Syphilis sollte daher sowohl beim ärztlichen Perso-
nal als auch bei den betroffenen Gruppen gestärkt 
werden. Gerade in den großstädtischen Ballungs-
zentren sollten die zumeist bereits gut etablierten 
Präventions-, Diagnostik- und Behandlungsange-
bote insbesondere für MSM aufrechterhalten und 
ggf. weiter ausgebaut werden. Zur Sicherstellung 
einer hohen Inanspruchnahme sollten diese mög-
lichst niedrigschwellig sein und eine gute Über-
führung in die Behandlung sicherstellen. Laut 
Leitlinien der STI-Fachgesellschaft sollte MSM in 
Abhängigkeit von der Anzahl der Sexualpartner ein 
regelmäßiges Screening auf Syphilis, aber auch 
andere STI wie Chlamydien, Gonorrhö, Hepatitis 
C und HIV alle 3 bis 12 Monate angeboten werden. 

Abb. 6.47.3: 
Gemeldete Syphilis-Fälle pro 100.000 Einwohner nach  
Postleitbereich (geglättet), Deutschland, 2016 (n = 7.175)
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Neuere Ansätze wie etwa »Home Col lection« von 
Proben durch die Personen mit potenzieller Infek-
tion selbst, sollten kritisch evaluiert werden.
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6.48 Tollwut 

Kurzbeschreibung 
Die Tollwut wird durch das Rabiesvirus Genus Lys-
savirus hervorgerufen, welches typischerweise 
durch den Speichel infizierter Tiere übertragen 
wird. Die Übertragung auf den Menschen erfolgt 
dabei durch einen Biss oder durch Verunreinigung 
von Wunden oder Hautabschürfungen. Tollwut 
kann – auch noch nach der Übertragung – durch 
Impfung verhindert werden, verläuft aber in der 
Regel tödlich, sobald typische Krankheitszeichen 
(Lähmungen oder Krämpfe, Lichtscheu und Ab-
neigung gegen Wasser) aufgetreten sind. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurde dem RKI keine Erkrankung an 
Tollwut übermittelt. 

In Deutschland sind seit dem Jahr 2001 insge-
samt 6 Tollwuterkrankungen übermittelt worden. 
Zuletzt verstarb im Jahr 2007 ein 55-jähriger Mann 
an Tollwut, nachdem er von einem streunenden 
Hund in Marokko gebissen worden war. Im Jahr 
2005 wurden insgesamt 4 miteinander in Zusam-
menhang stehende Erkrankungen an Tollwut 
übermittelt: Betroffen waren eine 26-jährige Frau, 
die sich in Indien aufgehalten hatte und nach de-

Abb. 6.47.4: 
Gemeldete Syphilis-Fälle pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 7.163) 
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ren Hirntod Organe zur Transplantation entnom-
men worden waren, da zu diesem Zeitpunkt noch 
kein Anhalt für eine Tollwuterkrankung vorgele-
gen hatte, sowie 3 ihrer Organempfänger. Im Jahr 
2004 erkrankte und verstarb ein 51-jähriger Mann, 
der sich mit hoher Wahrscheinlichkeit in Indien 
infiziert hatte. 

Literaturhinweise 

RKI: Empfehlungen der Ständigen Impfkommission (STIKO) 
am Robert Koch-Institut – 2016/2017. Epid Bull 2016; 
34:301–340.
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6.49 Toxoplasmose, konnatale Infektion 

Kurzbeschreibung 
Die Toxoplasmose wird durch den Parasiten Toxo-
plasma gondii hervorgerufen. Die Übertragung 
kann durch ungenügend gegartes kontaminiertes 
Fleisch oder den Umgang mit infizierten Katzen 

erfolgen. Beim gesunden Erwachsenen verläuft 
die Infektion in der Regel ohne Symptome,  
jedoch kann eine erstmalige Infektion in der 
Schwangerschaft zu schweren Schädigungen 
(z. B. der Augen oder des Gehirns) beim Ungebo-
renen führen, die zum Teil erst nach Jahren in 
Erscheinung treten. 

Alle Fälle, für die ein Erregernachweis oder 
ein Nachweis spezifischer IgM- bzw. IgA-Antikör-
per vorliegt, werden – soweit es sich um Neugebo-
rene oder Säuglinge handelte – als konnatale Toxo-
plasmose gewertet. Für eine konnatale Infektion 
sprechen auch die mittels vergleichendem Immu-
noblot (parallele Testung von mütterlichem und 
kindlichem Serum) nachgewiesenen IgG-Antikör-
per des Neugeborenen oder die Persistenz oder 
Konzentrationserhöhung von IgG-Serumantikör-
pern im postnatalen Verlauf. 

Situation in Deutschland 
Für das Jahr 2016 wurden dem RKI 10 Fälle von 
konnataler Toxoplasmose gemeldet (s. Abb. 6.49.1). 
Die Meldungen kamen aus 6 Bundesländern und 
betrafen 5 Jungen und 5 Mädchen. Drei Fälle wur-
den aus Berlin gemeldet, 2 aus Rheinland-Pfalz, 2 
aus Niedersachsen und je einer aus Mecklenburg-
Vorpommern, Bayern und Sachsen. Für 6 Fälle 
wurde das wahrscheinliche Infektionsland angege-
ben. Dies war für alle Deutschland. 

Abb. 6.49.1: 
Gemeldete Toxoplasmose-Fälle nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Datenqualität 
Es ist insgesamt von einer sehr hohen Unterer-
fassung der konnatalen Toxoplasmose durch das 
Meldesystem auszugehen. Die Häufigkeit der Dia-
gnose ist abhängig von der Durchführung einer 
erregerspezifischen Diagnostik bei Mutter und 
Kind. Darüber hinaus ist bei der Bewertung der 
gemeldeten Angaben zu berücksichtigen, dass 
mögliche später auftretende Symptome bei be-
kannten Fällen über die Meldungen gemäß § 7 
Abs. 3 IfSG nicht erfasst werden können, da diese 
nichtnamentlich an das RKI erfolgen und somit 
Ergänzungen nicht nachgemeldet werden können. 

Literaturhinweise

Wilking H, Thamm M, Stark K, Aebischer T, Seeber F: Pre-
valence, incidence estimations, and risk factors of Toxoplas-
ma gondii infection in Germany: a representative, cross-
sectional, serological study. Sci Rep 2016; 6:22551.

RKI-Ratgeber für Ärzte (2016). www.rki.de/ratgeber

6.50 Trichinellose 

Kurzbeschreibung 
Die Trichinellose (oder Trichinose) wird durch ei-
nen Nematoden (Fadenwurm) der Spezies Trichi-
nella hervorgerufen. Der Mensch infiziert sich 
durch den Verzehr von nicht ausreichend durch-
erhitztem, kontaminiertem Fleisch, insbesondere 
vom Wildschwein oder Schwein. Die aufgenom-
menen Larven werden im Darm freigesetzt und 
wandern bevorzugt in Muskelzellen, wo sie sich 
verkapseln. Das kann zunächst mit Bauchbe-
schwerden, später mit Muskelschmerzen und 
Schwellungen im Augenbereich einhergehen. Auf-
grund der weitverbreiteten modernen Haltungs-
formen in der Schweinemast und der im Rahmen 
der amtlichen Fleischuntersuchung durchgeführ-
ten Trichinenuntersuchungen tritt die Erkrankung 
in Deutschland selten auf. 

Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden dem RKI 4 Trichinellosen 
übermittelt, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Abb. 6.50.1). Betroffen waren 3 Männer und 
eine Frau im Alter von 26 bis 59 Jahren. Eine der 
Erkrankungen trat im Zusammenhang mit einem 
großen Trichinellose-Ausbruch im Rahmen einer 
Familienfeier in Serbien auf. Für die restlichen 3 

Abb. 6.50.1: 
Übermittelte Trichinellose-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Erkrankungen ließ sich keine Infektionsquelle er-
mitteln.

Literaturhinweise 
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nellosis due to wild boar meat and evaluation of the effec-
tiveness of post exposure prophylaxis, Germany, 2013. Clin 
Infect Dis 2015; 60: e98–e104.

Vygen-Bonnet S, Frank C, Stark K: Reiseassoziierte Krank-
heiten 2015. Epid Bull 2016; 39:431–444.

RKI-Ratgeber für Ärzte (2013). www.rki.de/ratgeber

6.51 Tuberkulose

Kurzbeschreibung 
Als Tuberkulose werden Erkrankungen be zeichnet, 
die durch Erreger des Mycobacterium-tuberculosis-
Komplexes hervorgerufen werden. Im Mycobacte-
rium-tuberculosis-Komplex werden Mycobacterium 
tuberculosis, M. africanum, M. bovis, M. microti, 
M.  canetti u. a. zusammengefasst. Die Übertra-
gung der Erreger erfolgt in der Regel aerogen von 
Mensch zu Mensch. Aus diesem Grund ist die 
frühzeitige Diagnose der Tuberkulose, im Idealfall 
bevor sich eine offene Lungentuberkulose (infekti-
öse Form) entwickelt sowie die rasch eingeleitete 
und konsequent über mindestens 6 Monate durch-
geführte Kombinationstherapie zur Unterbre-
chung von Infektionsketten von besonderer Be-
deutung. 

Unbehandelt ist die Krankheit durch einen 
langen, schweren Verlauf gekennzeichnet, der ini-
tial häufig mit unspezifischen Symptomen wie 
Appetitverlust (Gewichtsabnahme), subfebrilen 
Temperaturen, Nachtschweiß und Husten einher-
geht. In Abhängigkeit von den betroffenen Orga-
nen ist eine vielfältige Symptomatik möglich. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.51.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden dem RKI 5.915 Tuber-
kulose-Erkrankungen übermittelt. Dies entsprach 
einer Inzidenz von 7,2 Erkrankungen pro 100.000 
Einwohner (2015: 7,1 Erkr./100.000 Einw.). Nach 
deutlichem Anstieg der Tuberkulose im Jahr 2015 
blieb die Zahl 2016 weitgehend unverändert (2015: 
5.852 Erkrankungen, Anstieg um 1,1 %) und damit 
auf ähnlich hohem Niveau wie zuletzt vor etwa 10 
Jahren (Abb. 6.51.1).

Geografische Verteilung 
Die Inzidenz war – mit Ausnahme von Mecklen-
burg-Vorpommern – in allen Bundesländern hö-
her als im Vergleich zum Median der vergangenen 
5 Jahre (s. Abb. 6.51.2). Insbesondere in den Stadt-
staaten Hamburg (11 Erkr./100.000 Einw.), Berlin 
(11) und Bremen (9,7) lag die Inzidenz deutlich 
über der bundesweiten Inzidenz von 7,2. Auch die 
Inzidenzen der Bundesländer Hessen (9,8), Bay-
ern (7,9), Rheinland-Pfalz (7,6) sowie Nordrhein-
Westfalen (7,3) lagen über dem bundesweiten 
Durchschnitt. Die Länder mit den niedrigsten In-
zidenzen waren Schleswig-Holstein (4,7), Meck-
lenburg-Vorpommern (4,7) und das Saarland 
(4,4). 

Demografische Verteilung 
Die Zahl der übermittelten Tuberkulosen bei Kin-
dern unter 15 Jahren hat sich mit 233 Erkrankun-
gen gegenüber dem Vorjahr (196) erhöht. Jungen 
erkrankten etwas häufiger als Mädchen (123 gegen-
über 109 Erkrankungen). Die durchschnittliche 
Inzidenz betrug 2,1 Erkr./100.000 Kinder. Wie in 
den vergangenen Jahren war die höchste Inzidenz 
mit 2,9 bei Kleinkindern unter 5 Jahren zu ver-
zeichnen (104 Erkrankungen).

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 5.915 
▶  Nach deutlichem Anstieg der Tuberkulose 

im Jahr 2015 ist die Zahl 2016 weitgehend 
unverändert und damit auf ähnlich hohem 
Niveau wie zuletzt vor etwa 10 Jahren

▶  Ca. drei Viertel der Erkrankungen (76 %) 
traten als Lungentuberkulose auf, davon 
76 % als offene Form der Lungentuberkulo-
se, ca. die Hälfte (53 %) der offenen Lungen-
tuberkulosen war mikroskopisch positiv 
und damit besonders infektiös

▶  Der Anteil erfolgreicher Behandlungen lag 
2015 bei 77 % und blieb damit unter dem 
WHO-Ziel (85 %)
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Bei den Erwachsenen fanden sich Häufig-
keitsgipfel im Alter zwischen 15 und 39 Jahren, 
wobei die Gesamtinzidenz in der Altersgruppe der 
20- bis 24-Jährigen mit 18 Erkr./100.000 Einw. am 
höchsten war. Ein weiterer – wenngleich deutlich 
geringerer Gipfel – ließ sich bei den über 79-Jähri-
gen beobachten. In dieser Altersgruppe lag die In-
zidenz bei 6,5. Die Gesamtinzidenz bei männli-
chen Erkrankten betrug 9,9 und war damit mehr 
als doppelt so hoch wie bei den weiblichen Er-
krankten (4,6). Die deutlich höhere Erkrankungs-

häufigkeit bei Jungen und Männern manifestierte 
sich ab dem 15. Lebensjahr (s. Abb. 6.51.3). 

Nachgewiesene Erreger 
Eine Differenzierung der verschiedenen Spezies 
innerhalb des M.-tuberculosis-Komplexes wurde für 
insgesamt 3.703 (63 %) der 5.915 Erkrankungen 
vorgenommen. Von diesen machte M. tuberculosis 
mit 97 % (3.591 Erkrankungen) den Hauptanteil 
aus. Eine Infektion mit M. africanum war bei 53 
Erkrankten (1,4 %) angegeben worden; M. bovis 

Tab. 6.51.1: 
Übermittelte Tuberkulose-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 1.446 24 % 1.566 25 %

klinisch-epidemiologisch (B) 63 1 % 78 1 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 4.343 72 % 4.271 69 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 128 2 % 188 3 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 19 0 % 62 1 %

alle 5.999 100 % 6.165 100 %

Referenzdefinition (A+B+C) 5.852 98 % 5.915 96 %

Abb. 6.51.1: 
Übermittelte Tuberkulose-Erkrankungen, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.51.2: 
Übermittelte Tuberkulose-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 5.908) im Vergleich mit den Vorjahren
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Abb. 6.51.3: 
Übermittelte Tuberkulose-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 5.904)
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wurde 56-mal (1,5 %), M. microti zweimal und 
M. canetti einmal genannt. 

Für 722 Erkrankungen wurde lediglich die 
Angabe »M.-tuberculosis-Komplex« ohne weitere 
Differenzierung übermittelt. 

Klinische Aspekte 
Mit einem Anteil von 76 % (4.397 von 5.789 Er-
krankungen, zu denen entsprechende Angaben 
vorlagen) trat die Tuberkulose als Lungentuber-
kulose auf, während sich 24 % der Erkrankungen 
(1.392 von 5.789) ausschließlich extrapulmonal 
manifestierten. Dabei waren die Lymphknoten mit 
insgesamt 13 % der Erkrankungen (748 von 5.789 
der Erkrankungen) am häufigsten betroffen – 
 extrathorakale Lymphknoten: 9,2 % (532 Erkran-
kungen); intrathorakale Lymphknoten: 3,7 % (216 
Erkrankungen). Unter den Lungentuberkulosen 
betrug der Anteil der offenen Form 76 % (3.362 
von 4.397 Erkrankungen). Dabei handelte es sich 
in 53 % (1.774 von 3.362 Erkrankungen) um die 
besonders infektiöse, mikroskopisch positive 
Form. Der Anteil der geschlossenen Form der Lun-
gentuberkulose betrug 24 % (1.035 von 4.397 Er-
krankungen). 

Ein krankheitsbedingter Tod an Tuberkulose 
wurde in 100 von 5.740 Erkrankungen mit entspre-
chender Angabe übermittelt. Dies entsprach einer 
Letalität von 1,7 %, wobei diese bei den über 79-Jäh-
rigen mit 11 % (33 Todesfälle) am höchsten war. Bei 
Kindern und jungen Erwachsenen unter 20 Jahren 
wurde kein krankheitsbedingter Todesfall ver-
zeichnet. 

Ausbrüche 
Für das Jahr 2016 wurden 60 Ausbrüche mit ins-
gesamt 160 Erkrankungen übermittelt. Davon wa-
ren für 3 Ausbrüche 5 assoziierte Erkrankungen 
und für einen Ausbruch 12 assoziierte Erkrankun-
gen übermittelt worden. Bei den restlichen 56 Aus-
brüchen (mit insgesamt 133 Erkrankungen) han-
delte es sich um Geschehen mit jeweils 2 bis 
assoziierten 4 Erkrankungen. Die Anzahl der Aus-
brüche, die für das Jahr 2015 übermittelt wurden, 
wurde von ursprünglich 47 mit insgesamt 117 Er-
krankungen (Datenstand: 01.03.2016) auf nun-
mehr 61 Ausbrüche mit insgesamt 160 Erkrankun-
gen aktualisiert. 

Behandlungsergebnis für 2015 
Die folgenden Ergebnisse gelten für das Jahr 2015. 
Entsprechende Daten für 2016 lagen noch nicht 
vollständig vor und werden erst im nächsten Jahr 
veröffentlicht (s. Datenqualität). 

Von den im Jahr 2015 gemäß Referenzdefini-
tion übermittelten 5.852 Erkrankungen wurden für 
4.828 Erkrankungen (83 %) Angaben zum Be-
handlungsergebnis übermittelt (2014: 88 %; 3.963 
von 4.526 Erkrankungen zum aktualisierten Stich-
tag 01.03.2017). Eine erfolgreiche Behandlung – d. h. 
eine Heilung bzw. eine vollständig durchgeführte 
Behandlung über den geplanten Zeitraum  – wur-
de für 3.728 Erkrankte (77 %) übermittelt. Im 
 Vergleich zum Jahr 2014 (3.165 Erkrankungen; 
80 %) hat der Anteil der erfolgreich abgeschlosse-
nen Behandlungen leicht abgenommen. Die Ziel-
setzung der WHO, die einen 85 %igen Behand-
lungserfolg vorsieht, wurde in Deutschland nicht 
erreicht. Das galt auch für Kinder unter 15 Jahren. 
Hier lag der Anteil erfolgreicher Behandlungen bei 
79 % (128 Erkrankungen) und damit unter dem 
entsprechenden Anteil des Vorjahres (2014: 121 
Erkrankungen; 96 %).

Bei 307 Erkrankungen (6,4 %) dauert die Be-
handlung noch an, so dass hier noch kein endgül-
tiges Behandlungsergebnis vorliegt. Für weitere 
245 Patienten (5,1 %) konnte vom zuständigen Ge-
sundheitsamt das endgültige Behandlungsergeb-
nis nicht ermittelt werden, da diese während der 
Behandlung ins Ausland oder unbekannt verzogen 
waren. Bei 160 Erkrankungen (3,3 %), ähnlich wie 
im Vorjahr (2014: 134 Erkrankungen; 3,4 %), wurde 
ein Behandlungsabbruch angegeben. Bei 6 Er-
krankungen (0,1 %; 2014: 7 Erkrankungen; 0,2 %) 
wurde ein Versagen der Behandlung übermittelt. 
Insgesamt 382 Patienten (7,9 %) waren vor oder 
während der Behandlung an Tuberkulose (134 Er-
krankungen; 2,8 %), oder an anderen Ursachen 
(248 Erkrankungen; 5,1 %) verstorben. 

Datenqualität 
Das Behandlungsergebnis wird nach internationa-
ler Vereinbarung frühestens 12 Monate nach Ab-
schluss des Meldejahres ausgewertet. Aus diesem 
Grund können die bundesweiten Daten für das Be-
handlungsergebnis jeweils erst mit einer entspre-
chenden zeitlichen Verzögerung publiziert werden. 
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Der Anteil von Fällen, die nicht die Referenz-
definition erfüllen, ist im vergangenen Jahr erneut 
gestiegen: Er liegt derzeit bei 4 % (250 Fälle) und 
hat sich damit gegenüber dem Vorjahr (2 %, 147 
Fälle) nahezu verdoppelt. In den Jahren 2014 und 
2013 wurden indes lediglich 44 und 22 Fälle regis-
triert, die nicht die Referenzdefinition erfüllten. 
Insgesamt bedarf es einer weiteren Verbesserung 
der Datenqualität und Vollständigkeit verschiede-
ner Einzelparameter. 

Fazit 
Die Zahl der Tuberkulose-Erkrankungen in 
Deutsch land im Jahr 2016 ist gegenüber dem Jahr 
2015 weitgehend unverändert, damit aber auf ähn-
lich hohem Niveau wie zuletzt vor etwa 10 Jahren. 
Die gegenwärtigen Zahlen hängen mit den aktuel-
len Migrationsbewegungen und Anstrengungen 
bei der Fallfindung zusammen. 

Aufgrund einer besonderen Anfälligkeit von 
Kindern, und da Erkrankungen bei Kindern als 
Indikator für aktuell fortbestehende Infektionsket-
ten gelten, bedarf die Kindertuberkulose stets einer 
erhöhten Aufmerksamkeit. Auch der hohe Anteil 
offener, und damit infektiöser Lungentuberkulo-
sen zeigt, dass die Tuberkulose in Deutschland ein 
relevantes Gesundheitsproblem darstellt. 

Sowohl die Datenvollständigkeit zum Behand-
lungsergebnis als auch die Anzahl erfolgreich 
 behandelter Patienten waren für das Jahr 2015 ge-
ringer als im Vorjahr. Eine abgeschlossene Be-
handlung ist entscheidend für die Genesung der 
Patienten, für eine Vermeidung von sekundär re-
sistenter Tuberkulose sowie für den Infektions-
schutz. Alle Anstrengungen sind daher vonnöten, 
das Behandlungsergebnis zu verbessern und die 
Daten zu vervollständigen.

Um weitere Fortschritte in der Tuberkulose-
kontrolle zu erreichen, bedarf es einer unverzüg-
lichen Diagnose der Tuberkulose bei erkrankten 
Personen sowie einer konsequenten Umsetzung 
der geltenden Empfehlungen zur Umgebungsun-
tersuchung und zur Prävention und Therapie der 
Tuberkulose. Wichtig ist es außerdem, dass die 
Erfahrungen und das Wissen im Umgang mit die-
ser Erkrankung in Fachkreisen erhalten bleiben 
und durch eine entsprechende Ausbildung in Stu-
dium und Beruf gefördert werden. 
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6.52 Tularämie 

Kurzbeschreibung 
Die Tularämie, auch Hasenpest genannt, wird 
durch das Bakterium Francisella tularensis hervor-
gerufen. Die Infektion kann durch Haut- oder 
Schleimhautkontakt mit infektiösem Tiermaterial 
(z. B. beim Abhäuten), durch Verzehr von nicht 
ausreichend erhitztem, kontaminierten Fleisch 
(Hasen), anderen Lebensmitteln oder durch Auf-
nahme von kontaminiertem Wasser, durch Inhala-
tion von infektiösem Staub (aus Erde, Stroh oder 
Heu), Kontakt mit kontaminierten blutsaugenden 
Parasiten (Zecken, Mücken, Fliegen) oder beim 
Umgang mit den Erregern im Labor erfolgen. Das 
Krankheitsbild hängt unter anderem von der Ein-
trittspforte des Erregers ab und kann sehr verschie-
denartig sein (z. B. Geschwür an der Eintrittsstelle, 
vergrößerte Lymphknoten, Lungenentzündung). 
Ohne antibiotische Behandlung kann die Sterb-
lichkeit über 30 % betragen. 
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Situation in Deutschland 
Im Jahr 2016 wurden 41 Erkrankungen an Tularä-
mie übermittelt, die höchste Fallzahl seit 2001 
(s. Abb. 6.52.1). Die Erkrankten kamen aus 10 Bun-
desländern (1 bis 12 Erkrankungen je Bundesland). 
Für 24 Erkrankungen wurde Deutschland als 
wahrscheinliches Infektionsland angegeben, für 
jeweils eine Erkrankung Georgien, Serbien, Spa-
nien und Ungarn. Betroffen waren 25 Personen 
männlichen und 16 Personen weiblichen Ge-
schlechts verschiedener Altersgruppen. Die jüngs-
te Erkrankte war ein 1-jähriges Mädchen, die ältes-
te Erkrankte war 83 Jahre alt.

Drei Ausbrüche wurden übermittelt: ein Aus-
bruch mit 6 Erkrankungen trat im Rahmen einer 
Weinlese und dem Verzehr von kontaminiertem 
Traubenmost auf, 2 Ausbrüche mit jeweils 2 Er-
krankungen im Rahmen von 2 Freizeitjagden und 
dem Umgang und Verzehr des erlegten Wildes. 
Todesfälle wurden 2016 nicht übermittelt.

Literaturhinweise

Boone I, Hassler D, Nguyen T, Splettstoesser WD, Wagner-
Wiening C, Pfaff G: Tularaemia in southwest Germany: 
Three cases of tick-borne transmission. Ticks Tick Borne 
Dis 2015; 6:611–614.

Kuehn A, Schulze C, Kutzer P, et al.: Tularaemia seropreva-
lence of captured and wild animals in Germany: the fox 

(Vulpes vulpes) as a biological indicator. Epidemiol Infect 
2013; 141:833–840. 

RKI: Tularämie – eine differentialdiagnostische Herausforde-
rung. Epid Bull 2015; 46:491–492.

RKI-Ratgeber für Ärzte (2016). www.rki.de/ratgeber

6.53 Typhus abdominalis

Kurzbeschreibung 
Typhus abdominalis wird durch das Serovar Typhi 
der Bakterienart Salmonella enterica verursacht. Es 
handelt sich um eine systemische Erkrankung, die 
mit hohem Fieber, Kopfschmerzen und Benom-
menheit einhergehen kann. Einziges bekanntes 
Erregerreservoir ist der Mensch. Die Übertragung 
erfolgt vorwiegend durch verunreinigte Lebens-
mittel oder verunreinigtes Wasser; dagegen ist die 

Abb. 6.52.1: 
Übermittelte Tularämie-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 60
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern zwischen 5 

und 9 Jahren 
▶  Überwiegend im Ausland erworbene Er-

krankung bei Nichtgeimpften
▶  Seit Jahren ähnliche Fallzahlen
▶  2 Ausbrüche mit je 2 Erkrankungen
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direkte fäkal-orale Übertragung von Mensch zu 
Mensch selten. Ohne antibiotische Behandlung 
können 2 bis 5 % der Patienten zu Dauerausschei-
dern werden. Selten kann dies auch nach einer 
Antibiotikabehandlung vorkommen. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich  
auf die Fälle, die die Referenzdefinition erfüllen 
(s. Tab. 6.53.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Im Jahr 2016 wurden 60 Erkrankungen übermit-
telt. Dies entspricht in etwa dem Durchschnitt der 

Anzahl der jährlichen Erkrankungen seit dem Jahr 
2001 (s. Abb. 6.53.1). Die höchsten Erkrankungs-
zahlen traten in den Monaten April, September 
und Oktober auf. 

Geografische Verteilung 
Die Gesamtinzidenz betrug 0,07 Erkrankun-
gen/100.000 Einwohner. Mit Ausnahme vom 
Saarland, von Mecklenburg-Vorpommern, Sach-
sen-Anhalt, Schleswig-Holstein und Thüringen 
wurden aus allen Bundesländern Erkrankungen 
übermittelt. Die höchsten Inzidenzen wurden in 
Hamburg, Bremen und Berlin registriert. Für 59 
übermittelte Erkrankungen (98 %) lagen Angaben 

Tab. 6.53.1: 
Übermittelte Typhus-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 2 3 % 0 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 66 87 % 60 94 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 7 9 % 3 5 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 1 1 % 1 2 %

alle 76 100 % 64 100 %

Referenzdefinition (B+C) 68 89 % 60 94 %

Abb. 6.53.1: 
Übermittelte Typhus-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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zum wahrscheinlichen Infektionsland vor. Dabei 
entfielen 45 von 63 der Nennungen auf Infektions-
länder in Asien. Am häufigsten wurde Indien als 
wahrscheinliches Infektionsland mit 19 Nennun-
gen angegeben, gefolgt von Pakistan (13). 

Demografische Verteilung 
75 % der Erkrankungen traten bei den 10- bis 
49-Jährigen auf. Es wurden 33 männliche Fälle 
(55 %) und 27 weibliche Fälle (45 %) übermittelt. 

Klinische Aspekte 
Fieber wurde für alle 60 Erkrankten angegeben. 
Im Zusammenhang mit Typhus abdominalis wur-
de kein Todesfall übermittelt. 

Impfstatus 
Für 45 (75 %) Erkrankte lagen Informationen zum 
Impfstatus vor. Von diesen waren 43 (96 %) nicht 
gegen Typhus geimpft. Die beiden als geimpft 
übermittelten Erkrankten wurden mit Typhus-
Totimpfstoff geimpft.

Ausbrüche
Im Jahr 2016 wurden 2 Ausbrüche mit jeweils 2 
epidemiologisch zusammenhängenden Erkran-
kungen übermittelt. Ein Ausbruch betraf ein Kind 
und einen Jugendlichen mit gemeinsamer Exposi-
tion in Pakistan. Der zweite Ausbruch umfasste 
eine Frau und ein Kleinkind einer Familie, die sich 
zur gleichen Zeit in Pakistan aufhielten.

Fazit 
Bei den in Deutschland übermittelten Typhus-Er-
krankungen handelte es sich überwiegend um im 
Ausland erworbene Infektionen bei Nichtgeimpf-
ten.

Literaturhinweise

Vygen-Bonnet S, Frank C, Stark K: Reiseassoziierte Krank-
heiten 2015. Epid Bull 2016; 39: 431–441.

RKI-Ratgeber für Ärzte (2015). www.rki.de/ratgeber 

6.54 Virale hämorrhagische Fieber

Chikungunyavirus-Erkrankung 

Kurzbeschreibung
Das Chikungunyavirus gehört in die Familie der 
Togaviren und kommt in zahlreichen afrikani-
schen Ländern (z. B. Senegal, Gambia, Guinea, 
Tansania), im Süden und Südosten Asiens (z. B. 
Philippinen, Malaysia, Thailand, Kambodscha, My-
anmar, Sri Lanka, Indien, Indonesien) sowie seit 
Ende 2013 auch auf einigen karibischen Inseln 
und in Südamerika vor. Auch in Südeuropa wur-
den schon lokal erworbene Infektionen und Aus-
brüche beschrieben. Das Chikungunyavirus kann 
große, z. T. über Jahre anhaltende Epidemien ver-
ursachen. Primaten und andere Affen sowie ver-
mutlich Nagetiere bilden das Reservoir. Die Über-
tragung erfolgt über Stechmücken der Gattung 
Aedes. Nach einer Inkubationszeit von 2 bis 7 Ta-
gen kommt es zu einem plötzlichen, schnellen 
Fieberanstieg sowie Kopf-, Muskel- und Gelenk-
schmerzen. Die häufig beidseitig auftretenden Ge-
lenkbeschwerden können nach Entfieberung noch 
Wochen oder Monate lang anhalten. Ein Impfstoff 
ist nicht verfügbar. Nach neueren Erkenntnissen 
treten keine Verläufe auf, die der WHO-Definition 
für hämorrhagische Verläufe entsprechen würden. 
Die Erkrankung verläuft selten tödlich. Ab dem 
Jahrbuch 2017 werden die Chikungunya-Falldaten 
daher in einem eigenen Kapitel ausgewertet.

Im Januar 2005 kam es auf einigen Inseln vor 
der Ostküste Afrikas zu einer ausgeprägten Chi-
kungunya-Epidemie. Sie begann auf den Komoren 
und weitete sich dann auf La Réunion, Mauritius, 
die Seychellen sowie Madagaskar aus. Eine zweite 
Epidemie brach im Januar 2006 im Süden Indiens 
aus. Im Herbst 2007 kam es in Italien in der Pro-
vinz Ravenna (Region Emilia-Romagna) zu einem 
regional begrenzten Ausbruch von Chikungunya-
Fieber mit etwa 200 Fällen. Vermutlich wurde das 
Virus durch einen mit Chikungunya infizierten 
Reiserückkehrer aus Südindien (Kerala) in die Re-
gion eingeschleppt. Das Virus wurde in der lokalen 
Mückenpopulation (Aedes albopictus, Asiatische 
Tigermücke) nachgewiesen. In den letzten Jahren 
waren auch Länder in Südostasien zunehmend be-
troffen. Im Winter 2013/2014 kam es zu einem 
anhaltenden Chikungunya-Fieber-Ausbruch mit 
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vielen Tausend Erkrankungen auf verschiedenen 
Inseln der Karibik (vor allem betroffen waren Mar-
tinique, Saint Martin, Guadeloupe). Der Ausbruch 
breitete sich in gesamt Mittel- und Südamerika aus.

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurden in Deutschland 74 importier-
te Chikungunyavirus-Erkrankungen übermittelt, 
die die Referenzdefinition erfüllten. Im Jahr 2015 
waren 110 Erkrankungen und in den Jahren davor 
(seit 2006) jährlich 9 bis 162 Erkrankungen an das 
RKI übermittelt worden (s. Abb. 6.54.1). 

Es erkrankten 46 Frauen und 28 Männer. In 
den Altersgruppen der 25- bis 59-Jährigen traten 
78 % (n = 58) aller Erkrankungen auf. Die meisten 
Erkrankungen wurden im IV. Quartal (n = 26) be-
obachtet. 

Zwei Häufungen mit jeweils 2 Erkrankungen 
(jeweils gemeinsame Reiseanamnese) wurden 
übermittelt. Hämorrhagische Verläufe gemäß 
WHO-Definition und RKI-Falldefinition sowie 
 Todesfälle traten nicht auf. Für 72 Erkrankungen 
lagen 76 Nennungen zu wahrscheinlichen In-
fektionsländern vor (s. Tab. 6.54.1). Die meisten 
Chikungunyavirus-Erkrankungen wurden in In-
dien (28) und Brasilien (21) erworben. Auf Mittel- 
und Südamerika entfielen insgesamt 47 % der Er-
krankungen. Gegenüber dem Vorjahr (83 %) ist 

dieser Anteil deutlich gesunken, was vermutlich 
ein Abflauen der Epidemie in Mittel- und Südame-
rika widerspiegelt. 

Abb. 6.54.1: 
Übermittelte Chikungunyavirus-Erkrankungen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Tab. 6.54.1: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer der übermittelten 
Chikungunyavirus-Erkrankungen, Deutschland, 2016  
(Mehrfachnennungen möglich, 72 Erkrankungen,  
bei denen mindestens ein Infektionsland genannt wurde)

Infektionsland Nennungen Anteil

Indien 28 37 %

Brasilien 21 28 %

Kolumbien 3 4 %

Indonesien 2 3 %

Bolivien 2 3 %

Peru 2 3 %

Philippinen 2 3 %

Mexiko 2 3 %

Kenia 2 3 %

Andere 12 16 %

Summe 76 100 %
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Lassafieber

Kurzbeschreibung
Das Lassavirus gehört in die Familie der Arena-
viren. Lassafieber kommt natürlicherweise nur in 
Westafrika vor, wo sich in manchen Regionen bei 
der Hälfte der Bevölkerung Antikörper nachweisen 
lassen. Das tierische Reservoir ist ein Kleinnage-
tier. Die Übertragung erfolgt in der Regel durch 
Kontakt mit infektiösen Tierausscheidungen oder 
Patientenblut. Die Mehrzahl der Erkrankungen 
verläuft relativ mild mit grippeähnlichen Sympto-
men. Bei jedem fünften Infizierten kommt es aller-
dings zu schweren Verläufen mit einer Gesamt-
sterblichkeit von etwa 15 %. 

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurden 2 Lassafieber-Erkrankungen 
übermittelt. Ende Februar 2016 wurde ein 46-jäh-
riger US-amerikanischer Staatsbürger aus medizi-
nischen Gründen aus dem westafrikanischen Togo 
nach Deutschland geflogen und verstarb wenige 
Stunden nach Ankunft mit Multiorganversagen. 
Die Diagnose Lassavirus-Infektion wurde erst nach 
dem Tod gestellt. Bei einem 49-jährigen Mann mit 
beruflichem Kontakt zum Leichnam des Verstorbe-
nen wurde Mitte März eine Lassavirus-Infektion 
bestätigt. Der Patient wurde auf einer Isolierstation 
behandelt und hat die Erkrankung überlebt. Bei 
den Kontaktpersonen zu beiden Erkrankten traten 
keine weiteren Infektionen auf.

Zuletzt wurde im Jahr 2006 eine Lassafieber-
Erkrankung übermittelt, die aus Sierra Leone im-
portiert worden war.

Ebola- und Marburgfieber

Kurzbeschreibung
Ebola- und Marburgviren bilden zusammen die 
Familie der Filoviren. Ebolaviren kommen in eini-
gen zentral- und westafrikanischen Ländern vor, 
Marburgviren in Zentralafrika. Sie können beim 
Menschen zu schweren, fieberhaften Krankheits-
verläufen mit Blutungen führen. In den bisher 
untersuchten Ausbrüchen lag die Sterblichkeit 
zwischen 30 und 90 %. Die primäre Infektions-
quelle für den Menschen ist immer noch unklar. 
Wahrscheinlich spielt Kontakt zu infizierten Men-
schenaffen oder Fledermäusen eine Rolle. Die wei-

tere Übertragung von Mensch zu Mensch erfolgt 
dann in der Regel durch Kontakt mit erregerhalti-
gem Blut oder anderen Körperflüssigkeiten. 

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurden dem RKI keine Ebolafieber- 
oder Marburgfieber-Erkrankungen übermittelt.

Im Zusammenhang mit dem Ausbruch in 
Westafrika wurden im Jahr 2014 3 Ebolafieber-Er-
krankungen übermittelt. Es handelte sich um inter-
nationales medizinisches Personal nicht-deutscher 
Staatsangehörigkeit, das sich in Westafrika mit dem 
Ebolavirus infiziert hatte und zu Behandlungszwe-
cken nach Deutschland evakuiert worden war.

Gelbfieber

Kurzbeschreibung
Das Gelbfiebervirus gehört in die Familie der Fla-
viviren und ist im tropischen Afrika sowie im tro-
pischen Südamerika endemisch verbreitet. Es wird 
durch Mücken übertragen. Die Krankheit ist durch 
hohes Fieber, Muskel-, Rücken- und Kopfschmer-
zen gekennzeichnet. Bei schweren Verläufen 
kommt es zu einer Leberentzündung mit Gelb-
sucht, Schädigung verschiedener Organe sowie 
inneren und äußeren Blutungen (Hämorrhagien). 
Die Sterblichkeit kann dann 60 bis 70 % betragen. 
Es gibt eine wirksame Impfung.

Situation in Deutschland
Seit 2001 wurde dem RKI keine Gelbfieber-Erkran-
kung übermittelt.

Krim-Kongo-Hämorrhagisches-Fieber

Kurzbeschreibung
Das Krim-Kongo-Virus gehört in die Familie der 
Bunyaviren. Eine Infektion mit diesem Virus ruft 
eine Erkrankung hervor, die häufig als hämorrha-
gisches Fieber verläuft. Die Erkrankung ist nach 
kurzer Inkubationszeit von einem bis maximal 12 
Tagen hauptsächlich durch hohes Fieber charakte-
risiert. Hämorrhagische Verläufe gehen meist mit 
Leberschäden einher und sind nicht selten tödlich. 
Hyalomma-Zecken sind für das Virus zugleich Re-
servoir und Vektor. Eine Virusvermehrung findet 
in verschiedenen Wild- und Nutztieren statt. In 
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Endemiegebieten infiziert sich der Mensch meist 
durch engen Kontakt zu Nutztieren und (ungenü-
gend erhitzten) Tierprodukten. Eine Übertragung 
durch Zeckenstich ist ebenfalls möglich. Mensch-
zu-Mensch-Übertragungen betreffen vor allem 
medizinisches Personal mit engem Kontakt zu 
Erkrankten (Blut, andere Körperflüssigkeiten). En-
demiegebiete umfassen Teile Afrikas und Asiens 
(z. B. Naher Osten, Kleinasien) sowie Regionen in 
Südost-Europa. 

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurde dem RKI keine Erkrankung  
an Krim-Kongo-Hämorrhagischem-Fieber über-
mittelt.

Zwei Krim-Kongo-Virus-Infektionen wurden 
im Jahr 2009 übermittelt. Ein Erkrankter war ein 
US-Soldat, der sich in Afghanistan infiziert hatte 
und verstarb; ein in der Türkei infizierter Mann 
überlebte.

Rift-Valley-Fieber

Kurzbeschreibung
Das Rift-Valley-Fieber-Virus gehört in die Familie 
der Bunyaviren. Die Erkrankung tritt meist in Ost-
afrika und im arabischen Raum auf. Das Virus ist 
hochpathogen für Rinder, Schafe und Ziegen und 
wird bei Tieren vor allem durch Mücken übertra-
gen. Infektionen des Menschen treten meist im 
Zusammenhang mit Tierepidemien auf. Beim 
Menschen kann das Virus außer durch Vektoren 
auch durch kontaminierte Aerosole oder direkten 
Kontakt zu infizierten Tieren sowie (ungenügend 
erhitzten) tierischen Lebensmitteln übertragen 
werden. Die Inkubationszeit beträgt 3 bis 6 Tage. 
Zumeist verläuft das Rift-Valley-Fieber beim Men-
schen als unspezifische febrile Erkrankung, beglei-
tet von Kopf- und Muskelschmerzen. Bei etwa 10 % 
der Patienten kommt es zu Läsionen der Retina, 
was eine permanente Einschränkung des Sehver-
mögens zur Folge haben kann. Bei jeweils etwa 1 % 
der Patienten ist mit einem fulminanten, häufig 
tödlichen hämorrhagischen Verlauf mit Hepatitis 
bzw. einer schweren Enzephalitis zu rechnen. 

Situation in Deutschland
Im Jahr 2016 wurde dem RKI keine Rift-Valley-
Fieber-Erkrankung übermittelt.

Zuletzt wurde im Jahr 2008 eine asymptoma-
tische Infektion mit Rift-Valley-Fieber-Virus als  
Ko-Infektion zu einer letalen Hepatitis-A-Virus-
Infektion übermittelt. Die Infektion wurde wahr-
scheinlich in Kenia erworben.
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6.55 Windpocken

Kurzbeschreibung 
Windpocken (Varizellen) sind die klinische Mani-
festation einer exogenen Erstinfektion mit dem 
Varicella-Zoster-Virus (VZV). Windpocken sind 
hochansteckend. Die Übertragung erfolgt durch 

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 25.027
▶  Vierthäufigste meldepflichtige Krankheit
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern im Alter von 

0–9 Jahren
▶  Überwiegende Anzahl der Erkrankten un-

geimpft trotz geltender Empfehlung
▶  1.249 Ausbrüche mit 5.489 Erkrankungen
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Tröpfchen, aerogen oder durch Schmierinfektion 
von Hautläsionen oder (sehr selten) auch diapla-
zentar. Das klinische Bild ist durch einen sich aus-
breitenden Ausschlag an Haut und Schleimhäuten 
gekennzeichnet, beginnend im Gesicht und am 
Rumpf, bei dem Hautläsionen in verschiedenen 
Stadien (Papeln, Pusteln, Bläschen, Schorf) gleich-
zeitig vorhanden sein können. 

Das Virus verbleibt in den Nervenzellkörpern 
(Ganglien) und führt bei endogener Reaktivierung 
zu einem zweiten Krankheitsbild, der Gürtelrose 
(Herpes zoster). 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf 
Windpocken-Fälle, die die Referenzdefinition er-
füllen. Die Zahlen in der Tabelle 6.55.1 können von 
vorher veröffentlichten Zahlen abweichen, da zur 
besseren Unterscheidung von Windpocken und 
Herpes Zoster rückwirkend bis 2013 eine Neube-
wertung aller Fallmeldungen vorgenommen wur-
de, die sich am spezifischen Bild der beiden Krank-
heitsformen orientierte.

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden insgesamt 25.027 Wind-
pocken-Erkrankungen übermittelt. Die Windpo-
cken-Erkrankungen traten saisonal auf, mit den 
meisten Erkrankungen im Winter und Frühjahr 
und den wenigsten Erkrankungen im Sommer. 
Das Maximum lag in der 14. Meldewoche mit  
766 übermittelten Erkrankungen, das Minimum 
in der 32. Meldewoche mit 200 Erkrankungen 

(s. Abb. 6.55.1). Die Gesamtzahl der übermittelten 
Erkrankungen war etwas höher als in den beiden 
Vorjahren. Während im ersten Halbjahr 2016 in 
fast allen Meldewochen mehr Erkrankungen über-
mittelt wurden als 2015, waren es im zweiten Halb-
jahr 2016 überwiegend weniger Erkrankungen pro 
Woche als 2015. 

Geografische Verteilung 
Die geografische Verteilung der Windpocken-Er-
krankungen unterschied sich nur gering von der 
im Vorjahr. Die bundesweite Inzidenz lag mit 30 
Erkrankungen pro 100.000 Einwohner leicht über 
der Vorjahresinzidenz von 28. In 4 Bundesländern 
(Mecklenburg-Vorpommern, Thüringen, Nieder-
sachsen und Sachsen-Anhalt) lagen die Inzidenzen 
2016 unter denen des Vorjahres, in allen anderen 
Bundesländern lagen sie darüber. Wie im Vorjahr 
bestanden zwischen den Bundesländern große 
 Inzidenzunterschiede mit den höchsten Inziden-
zen in Berlin (60) und Bremen (51), und den nied-
rigsten im Saarland (13) und in Mecklenburg-Vor-
pommern (12). Auch die Inzidenzen in Sachsen 
(45), Bayern (43), Brandenburg (34) und Baden-
Württemberg (34) lagen über dem Bundesdurch-
schnitt und in den übrigen 8 Bundesländern in 
einer Spanne zwischen 15 (Thüringen) und 30 
(Hamburg) (s. Abb. 6.55.2). 

Demografische Verteilung 
Die Altersverteilung der Erkrankungen glich der 
aus dem Vorjahr: 72 % der übermittelten Erkran-
kungen betrafen Kinder im Alter von 0 bis 9 Jah-

Tab. 6.55.1: 
Übermittelte Windpocken-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

nur klinisch (A) 16.057 66 % 17.548 69 %

klinisch-epidemiologisch (B) 4.908 20 % 5.669 22 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 1.787 7 % 1.810 7 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 888 4 % 280 1 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 698 3 % 128 1 %

alle 24.338 100 % 25.435 100 %

Referenzdefinition (A+B+C) 22.752 93 % 25.027 98 %
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ren. Dementsprechend waren die altersspezifi-
schen Inzidenzen in diesen Altersgruppen am 
höchsten und stiegen von 192 Erkrankungen pro 
100.000 Einwohner im ersten Lebensjahr auf ei-
nen Gipfel von 332 im Alter von 4 Jahren an; bei 
den 5- bis 9-Jährigen lag die Inzidenz noch bei 247. 
Bei den 25- bis 39-Jährigen lag die Inzidenz unter 
10, bei den 40- bis 49-Jährigen bei 4 und ab einem 
Alter von 50 Jahren unter 3. Höhere Inzidenzen als 
im Vorjahr wurden bei 4-Jährigen sowie bei den 
5- bis 9-Jährigen gemessen, in den anderen Alters-
gruppen waren die Inzidenzen ähnlich wie im Vor-
jahr. Geschlechtsspezifische Inzidenzunterschiede 
waren in allen Altersgruppen nur gering ausge-
prägt, wobei die Gesamtinzidenz bei Jungen und 
Männern leicht über der bei Mädchen und Frauen 
lag (32 zu 28; Abb. 6.55.3). 

Klinische Aspekte 
Im Jahr 2016 wurden keine Todesfälle an Wind-
pocken übermittelt. 

Impfstatus 
Seit 2004 empfiehlt die Ständige Impfkommissi-
on (STIKO) die Impfung gegen Windpocken für 
alle Kinder im Alter von 11 bis 14 Monaten mit ei-

ner und seit 2009 mit einer zweiten Impfdosis im 
Alter von 15 bis 23 Monaten. Fehlende Impfungen 
können jederzeit im Kindesalter nachgeholt wer-
den. Darüber hinaus ist die 2-malige Impfung für 
weitere Personengruppen empfohlen, die für 
Windpocken empfänglich sind und entweder 
selbst ein erhöhtes Risiko für Windpocken-assozi-
ierte Komplikationen aufweisen oder als Überträ-
ger der Windpocken auf solche Risikogruppen in-
frage kommen. Bis zum Alter von 12 Jahren kann 
die Impfung mit einem Kombinationsimpfstoff 
gegen Masern, Mumps, Röteln und Varizellen er-
folgen. Außerdem stehen monovalente Varizellen-
Impfstoffe für alle Altersgruppen ab 12 Monaten 
zur Verfügung. Wenn die Standardimpfung bei 
Kleinkindern nicht wie empfohlen zeitgleich zur 
Masern-Mumps-Röteln-Impfung erfolgt, ist ein 
Mindestabstand von 4 Wochen zu dieser einzuhal-
ten. Der Impfschutz ist spätestens 42 Tage nach 
der Impfung hergestellt. 

Treten Windpocken mehr als 42 Tage nach der 
Impfung auf, wird von einem Impfdurchbruch ge-
sprochen. Bei Erkrankungsbeginn bis zu 42 Tage 
nach Impfung befanden sich die zuvor Exponier-
ten entweder schon in der Inkubationszeit nach 
Kontakt und die Impfung konnte den Ausbruch 

Abb. 6.55.1: 
Übermittelte Windpocken-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2015 bis 2016
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Abb. 6.55.2: 
Übermittelte Windpocken-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 25.023) im Vergleich zum Vorjahr
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Abb. 6.55.3: 
Übermittelte Windpocken-Erkrankungen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 24.817)
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der Windpocken nicht mehr verhindern oder es 
kam zu den sog. Impfvarizellen als direkte aber 
seltene Folge der Impfung. 

Angaben zum Impfschutz lagen bei 20.608 
(82 %) von 25.027 Erkrankungen vor; die meisten 
Erkrankten (n = 17.796; 86 % der Erkrankten mit 
Angabe zum Impfschutz) waren nicht geimpft. 
Von den 2.812 als geimpft übermittelten Erkrank-
ten waren bei 907 (32 %) die Angaben zum Impf-
status unvollständig oder nicht valide (450-mal la-
gen gar keine oder keine konsistenten Angaben 
zur Anzahl der Impfungen vor, 392-mal war das 
Impfdatum nicht oder nicht konsistent angegeben 
worden, 65-mal konnten der zeitliche Abstand zwi-
schen Impfung und Erkrankung oder das Impfal-
ter nicht valide bestimmt werden), sodass für diese 
Erkrankten keine Einschätzung über den Impfsta-
tus zum Zeitpunkt der Erkrankung vorgenommen 
werden konnte. Von den 1.905 verbleibenden Er-
krankten waren 182 nicht zeitgerecht geimpft (ers-
te Impfung während der Inkubationszeit). Für 612 
Erkrankte kann ein unvollständiger Impfschutz 
mit nur einer Impfung zum Zeitpunkt der Infekti-
on angenommen werden. Unvollständig geimpft 
waren auch 19 Erkrankte, die ihre zweite Impfung 
weniger als 42 Tage vor Erkrankungsbeginn erhal-
ten hatten. Als wahrscheinliche Impfdurchbrüche 
müssen 1.092 Erkrankungen nach 2 zeitgerechten 
Impfungen eingestuft werden (Abb. 6.55.4). 

Ausbrüche 
Wie im Vorjahr waren etwa 22 % (n = 5.489) der 
Erkrankungen insgesamt 1.249 Häufungen zuge-
ordnet. Dabei gab es 302 Häufungen mit jeweils  
5 oder mehr Erkrankungen, die zusammen 3.191 
Erkrankungen umfassten. Der größte registrierte 
Ausbruch ereignete sich in Berlin mit 62 Erkrank-
ten im Alter von 0 bis 28 Jahren (Altersmedian 6 
Jahre) und umfasste einen Zeitraum von 8 Wo-
chen. Aus Mühldorf am Inn (Bayern) wurden 60 
Erkrankte im Alter von 1 bis 15 Jahren (Altersmedi-
an 9 Jahre) einem Ausbruch in einer Betreuungs-
einrichtung zugeordnet, der im November 2016 
begann und bis Februar 2017 andauerte. Weitere 
Ausbrüche mit mehr als 40 Erkrankungen wurden 
aus dem Stadtkreis Bamberg (Bayern; 49 Erkran-
kungen, überwiegend bei Kindern, aber auch 8 
Erkrankten älter als 20 Jahre, darunter eine 60-Jäh-
rige), dem Landkreis Hildesheim (Niedersachsen; 
46 Erkrankungen in einem Asylbewerberheim, 

darunter 5 Säuglinge und 5 Personen älter als  
20 Jahre), dem Landkreis Aichach-Friedberg (Bay-
ern; 42 Erkrankungen bei unter 10-Jährigen, die 
Mehrzahl 5 bis 9 Jahre alt) und dem Landkreis Mit-
telsachsen (41 Erkrankungen zwischen 1 und 7 
Jahren in einer Kinderbetreuungseinrichtung) 
übermittelt. Alle Ausbrüche dauerten über mehre-
re Wochen bis Monate an.

Datenqualität 
Eine genaue Abgrenzung der beiden Krankheits-
formen Windpocken und Herpes Zoster, die beide 
durch das Varicella-Zoster-Virus hervorgerufen 
werden, ist schwierig und die Zuordnung wurde 
aufgrund der übermittelten klinischen Kriterien 
berechnet. 

Fazit 
Windpocken gehören zu den meldepflichtigen 
Krankheiten mit großen Fallzahlen. Die leichte In-
zidenzzunahme kann sowohl auf eine bessere 
Umsetzung der Meldepflicht zurückzuführen sein 
als auch auf natürliche Schwankungen in der Er-
regerzirkulation. Auch die großen Inzidenzunter-
schiede zwischen den Bundesländern deuten auf 
eine noch unterschiedliche Umsetzung der Melde-
pflicht hin, sind aber auch durch regionale Ausbrü-
che sowie durch unterschiedliche regionale Impf-
quoten beeinflusst. 

Die Bundesländer mit den niedrigsten Wind-
pocken-Inzidenzen 2016 (Mecklenburg-Vorpom-
mern und das Saarland) boten die zweit- bzw. dritt-
höchsten Windpocken-Impfquoten für die 1. 
Impfdosis zum Schuleingang 2015. Die höchsten 
Impfquoten wurden in Sachsen-Anhalt erzielt. Für 
2 Impfdosen lag die höchste Impfquote in Meck-
lenburg-Vorpommern, gefolgt von Brandenburg 
und Sachsen-Anhalt. Umgekehrt gehörten die 
Bundesländer mit den niedrigsten Impfquoten 
(Bremen, Sachsen, Bayern, Baden-Württemberg, 
Berlin) zu den Bundesländern, deren Windpo-
cken-Inzidenzen über dem Bundesdurchschnitt 
lagen. 

Die überwiegende Anzahl der im Jahr 2016 
Erkrankten war nicht geimpft und die meisten Er-
krankungen traten in den Altersgruppen auf, für 
die seit mehr als 10 Jahren eine Impfempfehlung 
besteht. Windpocken führen häufig zu Ausbrü-
chen in Gemeinschaftseinrichtungen, die lang an-
halten können und damit nicht nur den normalen 
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Betrieb der Einrichtungen empfindlich beeinträch-
tigen, sondern es sind auch besonders vulnerable 
Gruppen (z. B. Säuglinge, ungeschützte Schwange-
re oder Personen mit geschwächtem Immunsys-
tem), bei denen die Erkrankung in der Regel einen 
schweren Verlauf nimmt, einem erhöhten Risiko 
ausgesetzt, an Windpocken zu erkranken. 
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Abb. 6.55.4 
Übermittelte Windpocken-Erkrankungen nach Impfstatus, Deutschland, 2016 (n = 25.027) 
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6.56 Yersiniose 

Kurzbeschreibung 
Die enterale Yersiniose wird durch Bakterien der 
Gattung Yersinia, insbesondere Y. enterocolitica her-
vorgerufen. Die Infektion mit Y. enterocolitica kann 
über kontaminierte Lebensmittel vorwiegend tieri-
scher Herkunft, kontaminiertes Trinkwasser oder 
in seltenen Fällen direkt über infizierte Personen 
erfolgen. Zum klinischen Bild gehören u.a. Durch-
fälle, Bauchschmerzen und Fieber. Als Folge-
erkrankungen können Gelenkentzündungen  
(reaktive Arthritis) oder Entzündungen des Unter-
hautfettgewebes (Erythema nodosum) auftreten. 

Falldefinition 
Die nachfolgende Auswertung bezieht sich auf 
Yersinia-enterocolitica-Fälle, die die Referenzdefini-
tion erfüllen (s. Tab. 6.56.1). 

Zeitlicher Verlauf 
Für das Jahr 2016 wurden 2.774 Erkrankungen 
übermittelt (2015: 2.754). Dies entsprach einer In-
zidenz von 3,4 Erkrankungen pro 100.000 Ein-
wohner. Die Inzidenz hat sich gegenüber dem 
Vorjahr nicht geändert. Der, mit Ausnahme von 
2011, stetig fallende Trend der Erkrankungszahlen 
seit 2002 hat sich damit nicht weiter fortgesetzt. 
Seit 2012 ist die Anzahl der jährlich übermittelten 
Erkrankungen in etwa gleich geblieben (zwischen 
2.500 und 2.800 Erkrankungen) (s. Abb. 6.56.1). 
Eine stark ausgeprägte Saisonalität der übermittel-
ten Erkrankungen war nicht erkennbar. 

Geografische Verteilung 
In den ostdeutschen Flächenbundesländern sowie 
in Rheinland-Pfalz lag die Inzidenz im Jahr 2016 
über der bundesweiten Inzidenz (3,4 Erkr./100.000 
Einw.). Besonders hohe Inzidenzen wurden –  
wie bereits in den Vorjahren – in Thüringen (11), 
Sachsen (10) und Sachsen-Anhalt (7) registriert 
(Abb. 6.56.2). In diesen Bundesländern wurde eine 
besonders hohe Inzidenz bei Kindern unter 5 Jahren 
beobachtet (Thüringen: 86; Sachsen: 66; Sachsen-
Anhalt: 51). In 7 Bundesländern lag die Inzidenz 
2016 über dem jeweiligen Median der 5 Vorjahre: 
Mecklenburg-Vorpommern (44 %), Sachsen 
(25 %), Brandenburg (12 %), Hessen (8 %), Nord-
rhein-Westfalen (8 %), Niedersachsen (3 %) und 
Berlin (2 %). In den übrigen Bundesländern war 
im Vergleich zum Median der Vorjahre ein Rück-
gang zu verzeichnen. Eine besonders starke relati-
ve Abnahme war in Bremen (55 %), Schleswig-
Holstein (46 %) und im Saarland (43 %) zu 
beobachten (s. Abb. 6.56.2). 

Bei 1.491 Erkrankungen (54 %) wurden Anga-
ben zum wahrscheinlichen Infektionsland ge-
macht, wobei 92 % der Nennungen auf Deutsch-
land und 3 % auf ein anderes europäisches Land 
entfielen. Die am häufigsten genannten europäi-
schen Länder waren Spanien (16 Nennungen), 
Kroatien und Österreich (jeweils 7). Bei den außer-
europäischen Ländern wurden Kuba (12) und die 
Türkei (6) am häufigsten angegeben.

Demografische Verteilung 
Die altersspezifische Inzidenz zeigt die höchsten 
Werte bei Kindern unter 5 Jahren mit einem  
Gipfel bei den 1- und 2-Jährigen. Die Inzidenz geht  
mit zunehmendem Alter zurück und verbleibt  

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 2.774
▶  Deutliche Abnahme der Fallzahlen bis 2014; 

2015 und 2016 leichte Zunahme
▶  Höchste Inzidenz bei Kindern unter 5 Jah-

ren
▶  Deutliche Inzidenzunterschiede bei Kin-

dern unter 5 Jahren in den Bundesländern
▶  9 Ausbrüche mit 22 Erkrankungen
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im Erwachsenenalter auf niedrigem Niveau 
(s. Abb. 6.56.3). Männliche Personen (56 %) waren 
häufiger betroffen als weibliche Personen (44 %) 
und hatten dementsprechend auch eine höhere 
Inzidenz (3,8 Erkr./100.000 Einw. gegenüber 2,9). 

Nachgewiesene Erreger
Für 2.305 Erkrankungen (83 %) wurde der Serotyp 
übermittelt. Bei 1.739 (75 %) der Yersiniosen mit 
Angaben zum Serotyp wurde Serotyp O:3 nachge-
wiesen. Ein geringerer Anteil wurde von den Sero-
typen O:9 (10 %, n = 234) oder O:5,27 (2 %, n = 39) 
verursacht. Y. enterocolitica O:8, ein in Nordameri-
ka endemischer Erregertyp, wurde bei 2 % der Er-
krankungen nachgewiesen (n = 39). 

Klinische Aspekte 
Für 2.770 Yersiniosen wurden Symptome angege-
ben (5.885 Nennungen). Am häufigsten waren 
Durchfall (89 %), Bauchschmerzen (72 %) und Fie-
ber (31 %). Im Jahr 2016 wurde ein Todesfall in 
Zusammenhang mit einer Yersiniose übermittelt.

Ausbrüche
Es wurden 9 Ausbrüche mit insgesamt 22 Erkran-
kungen übermittelt (2015: 17 Ausbrüche mit 39 
Erkrankungen). In allen Ausbrüchen waren jeweils 
weniger als 5 Personen betroffen, in 5 Ausbrüchen 
jeweils nur 2 Personen. Alle Ausbrüche mit Anga-
ben zum Infektionsumfeld (n = 5) ereigneten sich 
in Privathaushalten. 

Tab. 6.56.1: 
Übermittelte Yersinia-enterocolitica-Fälle nach Kategorie der Falldefinition, Deutschland, 2015 und 2016

Kategorie 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil

klinisch-epidemiologisch (B) 13 0 % 10 0 %

klinisch-labordiagnostisch (C) 2.741 90 % 2.764 89 %

labordiagnostisch bei nicht erfülltem klinischen Bild (D) 70 2 % 74 2 %

labordiagnostisch bei unbekanntem klinischen Bild (E) 226 7 % 245 8 %

alle 3.050 100 % 3.093 100 %

Referenzdefinition (B+C) 2.754 90 % 2.774 90 %

Abb. 6.56.1: 
Übermittelte Yersiniosen nach Meldejahr, Deutschland, 2001 bis 2016
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Abb. 6.56.2: 
Übermittelte Yersiniosen pro 100.000 Einwohner nach Bundesland, Deutschland,  
2016 (n = 2.772) im Vergleich mit den Vorjahren
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Abb. 6.56.3: 
Übermittelte Yersiniosen pro 100.000 Einwohner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 2.769)
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Fazit 
Die Anzahl der übermittelten Yersiniosen hatte in 
den Jahren von 2002 bis 2012, mit Ausnahme von 
2011, kontinuierlich abgenommen. Von 2012 bis 
2014 ist die jährliche Erkrankungszahl ungefähr 
gleich geblieben und im Jahr 2015 erstmals wieder 
leicht angestiegen. Die Anzahl der übermittelten 
Yersiniosen hat sich im Jahr 2016 gegenüber 2015 
nicht geändert. Nach wie vor sind Kinder unter 5 
Jahren am häufigsten betroffen. Vor allem in dieser 
Altersgruppe gibt es große Inzidenzunterschiede 
zwischen den Bundesländern. 
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6.57  Zusätzliche Krankheiten  von 
 aktueller Bedeutung

Clostridium-difficile-Erkrankung,  
schwere Verlaufsform

Kurzbeschreibung
Clostridium difficile ist ein anaerobes sporenbilden-
des grampositives Stäbchenbakte rium, das ubiqui-
tär in der Umwelt und im Magen-Darm-Trakt von 
Mensch und Tier vorkommen kann. C.-difficile-
Bakterien besitzen teilweise die Fähigkeit, Toxine 
(Enterotoxin A, Cytotoxin B und binäres Toxin)  
zu produzieren, die wiederum zu einer Darm-
entzündung führen können. Die von C.  difficile 
verur sachten Krankheitsbilder reichen von 
asympto matischer Besiedlung oder einer milden 
Durchfallerkrankung bis hin zu schweren 
 lebensbedrohlichen Verläufen (z. B. Pseudomem-
branöse Kolitis, toxisches Megakolon). Typische 
Risikofaktoren für die Erkrankung sind fortge-
schrittenes Alter, eingeschränkte Immunkompe-
tenz und Komorbiditäten, eine erhöhte Exposition 
(z. B. Krankenhausaufenthalte) sowie Faktoren, die 
das Gleichgewicht der mikrobiellen Darmflora stö-
ren, insbesondere eine Antibiotikatherapie. Die 
Transmission von C. difficile ist durch direkten Pa-
tientenkontakt, über die kontaminierten Hände 
des Krankenhauspersonals und über die Umwelt 
möglich. 

Falldefinition
Gemäß Falldefinition 2016 liegt eine C.-difficile-
Erkrankung mit schwerem Verlauf vor, wenn min-
destens eines von 4 Kriterien (siehe Tab. 6.57.1) 
erfüllt ist. Bis zum Inkrafttreten der IfSG-Melde-
pflicht-Anpassungsverordnung am 01.05.02016 
lautete das erste Kriterium (1.alt) ›Stationäre Wie-

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition: 2.337
▶  Leichter Anstieg der Inzidenz im Vergleich 

zu 2015, vermutlich aufgrund der Falldefini-
tionsänderung

▶  Höchste Inzidenz in der Altersgruppe der 
über 59-Jährigen; erreicht bei den über 
79-Jährigen einen Häufigkeitsgipfel von 25 
Erkrankungen pro 100.000 Einwohner
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deraufnahme aufgrund einer rekurrenten C.-dif-
ficile-Infektion‹ Dies wurde ersetzt durch (1.neu) 
›Stationäre Aufnahme aufgrund einer ambulant 
erworbenen C.-difficile-Erkrankung‹. 

Dabei liegt eine ambulant erworbene Erkran-
kung vor, wenn die Symptomatik vor oder am Tag 
der stationären Aufnahme oder dem darauffolgen-
den Tag beginnt und kein Aufenthalt in einer me-
dizinischen Einrichtung innerhalb der 12 Wochen 
vor Symptombeginn stattgefunden hat.

Bis die Software aller Gesundheitsämter auf 
die neue Falldefinition umgestellt ist, werden im-
mer noch Erkrankungen übermittelt und ausge-
wertet, die der alten Falldefinition entsprechen. Im 
Jahr 2016 wurden 2.337 C.-difficile-Erkrankungen 
übermittelt, die die Referenzdefinition erfüllten.

Zeitlicher Verlauf
Im Jahr 2016 wurden insgesamt 2.337 Erkrankun-
gen übermittelt, die mindestens ein Kriterium für 
eine schwer verlaufende C.-difficile-Erkrankung 
erfüllten. Darunter waren 148 Erkrankungen, wel-
che allein aufgrund des neu formulierten Kriteri-

ums (1.neu) »Aufnahme in eine medizinische Ein-
richtung aufgrund einer ambulant erworbenen 
C.-difficile-Erkrankung« übermittelt wurden, wäh-
rend 2.189 Erkrankungen Kriterien erfüllten, die 
auch in den Vorjahren gültig waren. Vergleicht 
man letztere über die Jahre, so zeigt sich nach ei-
nem Anstieg von 2014 auf 2015 eine sehr ähnliche 
Anzahl in den Jahren 2015 und 2016 (Abb. 6.57.1).

Geografische Verteilung
Die regionale Inzidenz der C.-difficile-Erkrankung 
mit schwerem Verlauf lag zwischen 0,4 im  
Saarland und 9,2 Erkrankungen pro 100.000 Ein-
wohner in Sachsen-Anhalt. Die bundesweite In-
zidenz betrug 2,8 (2015: 2,6) Erkr./100.000 Einw. 
(Abb. 6.57.2).

Demografische Verteilung
C.-difficile-Erkrankungen mit schwerem Verlauf 
traten überwiegend bei älteren Personen auf. Nur 
56 Erkrankte (2,4 %) waren jünger als 40 Jahre. Die 
Inzidenz der 40- bis 49-Jährigen lag bei 0,3 Erkr./ 
100.000 Einw. und stieg in der Altersgruppe der 

Tab. 6.57.1:  
Kriterien der schwer verlaufenden Clostridium-difficile-Erkrankung. Anzahl und Anteil der Nennungen  
sowie Anzahl der Erkrankungen, Deutschland, 2014 bis 2016 

Kriterien für den schweren Verlauf einer 
Clostridium-difficile-Erkrankung

2014 2015 2016

Anzahl Anteil Anzahl Anteil Anzahl Anteil

1.  alt Stationäre Wiederaufnahme aufgrund einer  
rekurrenten C.-difficile-Infektion

 
684

 
36 %

 
971

 
35 %

 
999

 
34 %

1.  neu Aufnahme in eine medizinische Einrichtung  
zur Behandlung einer ambulant erworbenen  
C.-difficile-Erkrankung,

 
 

175

 
 

6 %

2.  Aufnahme oder Verlegung auf eine Intensivstation 
aufgrund einer C.-difficile-Erkrankung oder ihrer  
Komplikationen

 
 

429

 
 

22 %

 
 

663

 
 

24 %

 
 

710

 
 

24 %

3.  Durchführung eines chirurgischen Eingriffs  
(z. B. Kolektomie) aufgrund eines Megakolons, einer 
Darmperforation oder einer Therapie-refraktären 
Kolitis

 
 
 

84

 
 
 

4 %

 
 
 

134

 
 
 

5 %

 
 
 

134

 
 
 

5 %

4.  Tod innerhalb von 30 Tagen nach Diagnosestellung 
einer C.-difficile-Erkrankung und Wertung der  
C.-difficile-Erkrankung als direkte Todesursache oder 
als zum Tode beitragende Erkrankung

 
 
 

729

 
 
 

38 %

 
 
 

1.013

 
 
 

36 %

 
 
 

959

 
 
 

32 %

Gesamtzahl der Nennungen 1.926 100 % 2.781 100 % 2.977 100 %

Erkrankungen 1.543 2.152 2.337
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Abb. 6.57.1:  
Übermittelte Clostridium-difficile-Erkrankungen mit schwerem Verlauf nach Kriterien der Falldefinition,  
Deutschland 2014 bis 2016
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Abb. 6.57.2:  
Übermittelte Clostridium-difficile-Erkrankungen mit schwerem Verlauf pro 100.000 Einwohner nach Bundesland,  
Deutschland, 2016 (n = 2.334)
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50- bis 59-Jährigen auf 0,9, bei den 60- bis 69- 
 Jährigen auf 2,7 und bei den 70- bis 79-Jährigen 
auf 8,1. Die höchste Inzidenz konnte bei den  
über 79-Jährigen mit 25 Erkr./100.000 Einw. 
(s. Abb. 6.57.3) beobachtet werden. Während in den 
Altersgruppen bis 59 Jahre das Geschlechterver-
hältnis annähernd ausgeglichen war, zeigte sich 
bei den über 59-Jährigen eine etwas höhere Inzi-
denz bei Männern (9,7 gegenüber 9,3 bei Frauen).

Klinische Aspekte
Für 959 der 2.337 im Jahr 2016 übermittelten Er-
krankungen (32 %) wurde »Tod weniger als 30 
Tage nach Diagnosestellung einer C.-difficile-Er-
krankung als direkte Todesursache oder als zum 
Tode beitragende Erkrankung« angegeben. Das 
Kriterium »Wiederaufnahme aufgrund einer re-
kurrenten Infektion« war 999-mal (34 %) erfüllt, 
das Kriterium »Aufnahme in eine medizinische 
Einrichtung aufgrund einer ambulant erworbenen 
C.-difficile-Erkrankung« war 175-mal angegeben. 
Beide zusammen machten 39 % der Nennungen 
aus. Bei 710 Erkrankungen (24 %) wurde die »Auf-
nahme oder Verlegung auf eine Intensivstation« 
genannt. Ein »chirurgischer Eingriff aufgrund ei-
ner Darmperforation, eines toxischen Megakolon 
oder einer Therapie-refraktären Kolitis« wurde 134-

mal (5 %) angegeben (s. Tab. 6.57.1; Mehrfachnen-
nungen möglich). Der Anteil der einzelnen Krite-
rien an der Gesamtzahl der Nennungen ist im 
Vergleich zum Vorjahr annähernd gleich geblie-
ben.

Datenqualität
Mit der IfSG-MeldAnpV vom 01.05.2016 wurde 
ein Kriterium der Falldefinition, die »Stationäre 
Wiederaufnahme aufgrund einer rekurrenten 
 C.-difficile-Erkrankung« ersetzt durch »Stationäre 
Aufnahme aufgrund einer ambulant erworbenen 
C.-difficile-Erkrankung«. Nur ein Teil der Gesund-
heitsämter hatten ihre Software im Laufe des Jah-
res 2016 an die neue Falldefinition angepasst. 88 % 
der Erkrankungen wurden daher noch nach der 
alten Falldefinition erfasst und übermittelt. 

Fazit
Im Jahr 2016 ist die bundesweite Inzidenz schwer 
verlaufender C.-difficile-Erkrankungen mit 2,8 
Erkr./100.000 Einw. im Vergleich zu 2015 (2,6) 
leicht angestiegen. Dieser Anstieg ist vermutlich 
auf die neue Falldefinition zurückzuführen. Aus-
wertungen der kommenden Jahre müssen erwei-
sen, ob die Zahl der übermittelten Erkrankungen 
auf dem erreichten Niveau stabilisiert. 

Abb. 6.57.3:  
Übermittelte Clostridium-difficile-Erkrankungen mit schwerem Verlauf pro 100.000 Einwohner  
nach Alter und Geschlecht, 2016 (n =  2.335)
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Middle East Respiratory Syndrome (MERS) 

Kurzbeschreibung
Das Middle East Respiratory Syndrome Coronavi-
rus (MERS-CoV) ist seit dem Jahr 2012 bekannt, als 
es erstmals bei einem in Jeddah, Saudi-Arabien, 
behandelten Patienten mit akuter Pneumonie und 
Nierenversagen identifiziert wurde. Bis zum 10.03. 
2017 registrierte die Weltgesundheitsorganisation 
1.917 Fälle, davon starben 684 (36 %).

Ein Großteil der bekannten Fälle mit Infor-
mation zu Alter und Geschlecht waren über 40 
Jahre alte Männer. Das Erkrankungs- und demo-
grafische Spektrum der bekannten Fälle ist stark 
durch Surveillance-Aktivitäten und die dabei an-
gewendeten Falldefinitionen beeinflusst. Eine 
 typische Erkrankung beginnt mit Fieber und 
 Husten, gefolgt von Atemnot. Häufig treten auch 
gastrointestinale Symptome auf. Die meisten Pa-
tienten entwickeln eine schwere Lungenerkran-
kung, insgesamt reicht das Krankheitsspektrum 
jedoch von asymptomatischen und leichten In-
fektionen bis zu tödlichen Verläufen. Der Groß-
teil der Patienten, insbesondere derjenigen mit 
schwerem Krankheitsverlauf, hatte eine zugrun-
deliegende Erkrankung, wie z. B. chronisches Nie-
renversagen, Diabetes mellitus oder eine Herz-
erkrankung. 

Sämtliche bekannte Fälle hatten eine Verbin-
dung mit Ländern, die der arabischen Halbinsel 

zuzuordnen sind, vor allem Saudi-Arabien, von wo 
etwa 80 % aller Erkrankungen gemeldet wurden. 
Insgesamt meldeten 27 Länder mindestens einen 
Fall. Wenige importierte Erkrankungen wurden 
auch in europäischen Ländern (Deutschland, 
Frankreich, Italien, Österreich und im Vereinigten 
Königreich) identifiziert und in Einzelfällen kam 
es zu Sekundärinfektionen durch importierte Fäl-
le. 

Das epidemiologische Profil hat sich im Jahr 
2016 nicht geändert. Erkrankungen beim Men-
schen ereignen sich sporadisch im Rahmen einer 
Übertragung durch Dromedare (als Zoonose) und 
sind vermutlich auch der Ausgangspunkt für Häu-
fungen (Cluster). Es gibt immer mehr Indizien 
dafür, dass Dromedare eine Wirtsspezies sind und 
eine wichtige Rolle für menschliche Erkrankungen 
darstellen. Infizierte Dromedare selbst können völ-
lig symptomlos sein. Hauptsächlich erfolgte die 
Übertragung bei den meisten Erkrankungen je-
doch von Mensch zu Mensch, insbesondere unter 
Besuchern, Patienten oder Mitarbeitern von Ge-
sundheitseinrichtungen, in denen Patienten mit 
MERS vorstellig, gepflegt oder behandelt wurden. 
Bis jetzt wurden die meisten Fälle im Rahmen von 
Krankenhaus-Ausbrüchen gemeldet. Bei einigen 
dieser Ausbrüche waren mehr als 100 Personen 
betroffen. Nach 2 großen Krankenhaus-assoziier-
ten Ausbrüchen in Südkorea und Riad (Saudi-Ara-
bien) im Jahr 2015 ereigneten sich auch 2016 wie-
der – allerdings eher kleinere – nosokomiale 
Ausbrüche. Übertragungen im Haushaltsbereich 
sind dokumentiert, kommen jedoch eher selten 
vor. Bei einem nicht unerheblichen Teil der Infek-
tionen war die Infektionsquelle unbekannt, da kei-
ne der genannten Übertragungsmodi in Zusam-
menhang gebracht werden konnte. Wichtig für die 
globale Risikoeinschätzung – aber auch für 
Deutschland – ist, dass es bisher noch keine Hin-
weise auf eine anhaltende Übertragung von 
Mensch zu Mensch gibt, auch nicht in Ländern der 
arabischen Halbinsel. 

Situation in Deutschland
Nach Deutschland importierte Erkrankungen sind 
jederzeit möglich, da ca. 1 Million Personen jähr-
lich aus den Ländern der arabischen Halbinsel 
nach Deutschland einfliegen. Touristen sind vor 
allem dann einem erhöhten Risiko ausgesetzt, 
wenn sie Kamelmärkte besuchen, Kamelmilch 
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konsumieren, oder auf andere Art und Weise Kon-
takt mit dromedarischen Kamelen, deren Produk-
ten oder Ausscheidungen haben. Im Oktober 2012 
und im März 2013 wurden 2 Patienten, die ihre 
Infektion auf der arabischen Halbinsel erworben 
hatten, in deutschen Krankenhäusern behandelt, 
davon verstarb ein Patient. Die Untersuchung von 
Kontaktpersonen ergab in keinem der beiden Fälle 
einen Hinweis auf Sekundärinfektionen. Im März 
2015 wurde in Deutschland zum dritten Mal ein 
MERS-Fall diagnostiziert. Es handelte sich um ei-
nen 65 Jahre alten Deutschen, der in die Vereinig-
ten Arabischen Emirate gereist war. Nachdem der 
Patient die eigentliche MERS-CoV-Infektion über-
wunden hatte, verstarb er an den Spätfolgen der 
Erkrankung. Als relevante Exposition kommt vor 
allem der Besuch eines Kamelmarktes in Betracht. 
In einer Blutprobe einer engen Kontaktperson, die 
ebenfalls an der Reise teilgenommen hatte, wur-
den Antikörper gegen MERS-CoV nachgewiesen. 
Die Person war ebenfalls mit MERS-CoV infiziert, 
zeigte jedoch keine respiratorischen Symptome; 
der Übertragungsweg ist unklar. Bei allen weiteren 
Kontaktpersonen, einschließlich des medizi-
nischen Personals, konnte keine Infektion mit 
MERS-CoV festgestellt werden. Im Jahr 2016 wur-
de kein MERS-Fall übermittelt.
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Zikavirus-Erkrankung 

Kurzbeschreibung
Das Zikavirus wird vorwiegend von Aedes-aegypti-
Mücken in vielen Ländern der Tropen und der tro-
pennahen Subtropen übertragen. Auch die sexuel-
le Übertragung ist möglich. Spätestens 2015 kam 
es zu einer Einschleppung auf den amerikanischen 
Kontinent und in Folge zu großen Ausbrüchen in 
vielen Ländern Süd- und Mittelamerikas bis in die 
südlichen USA. Zikavirus kann eine akute Erkran-
kung verursachen, die meist nur mit mildem Fie-
ber, Hautausschlag und Kopf- und Gliederschmer-
zen einhergeht. Viele Infektionen bleiben völlig 
asymptomatisch. Schwere Verläufe oder Todesfälle 
sind extrem selten. Durch Übertritt des Virus auf 
den Fötus, vor allem in der frühen Schwanger-
schaft, kann es zu schweren Fehlbildungen beim 
Kind kommen (z. B. Mikrozephalie). Die Präventi-
on konzentriert sich deshalb darauf, die Infektion 
von Schwangeren zu verhindern. Ein Impfstoff ist 
noch nicht verfügbar.

 
▶  Fälle nach Referenzdefinition 2016: 222
▶  221 importierte Erkrankungen v. a. aus Süd- 

und Mittelamerika
▶  Eine offenbar sexuelle Übertragung in 

Deutschland
▶  57 % der Erkrankten waren weiblich
▶  Altersspanne 15 bis 75 Jahre (Median 34 Jah-

re)
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Falldefinition
Infektionen mit Zikavirus wurden erstmalig 2015 
vereinzelt auf Basis des § 7 Abs. 2 IfSG gemeldet. 
Seit dem 01.05.2016 besteht eine Meldepflicht für 
labordiagnostizierte akute Infektionen gemäß 
IfSG-Meldepflicht-Anpassungsverordnung. Die 
elektronische Übermittlung der Fälle an das RKI 
war zunächst nur in einer Auffangkategorie mög-
lich. Auch bis Ende des Jahres 2016 konnten noch 
nicht alle Gesundheitsämter Fälle in der neuge-
schaffenen Zikavirus-Kategorie übermitteln. Auf-
grund der erst im Mai 2016 einsetzenden spe-
zifischen Meldepflicht für Zikavirus und den 
Problemen bei der Übermittlung der für die Fall-
definition relevanten Details (insbesondere zu den 
Symptomen) werden die Falldaten der 2016 über-
mittelten Zikavirus-Fälle hier gesondert darge-
stellt. Für die Referenzdefinition werden alle Er-
krankungen gewertet, die mit einem Labornachweis 
übermittelt wurden und die entweder die klinische 
Falldefinition erfüllen oder bei denen stellvertre-
tend für die Erfüllung der klinischen Kriterien  
ein Erkrankungsbeginn übermittelt wurde. Aus-
nahmsweise wurden auch Freitextinformationen 
in die Auswertung einbezogen. Klinisch-epidemio-
logisch bestätigte Fälle wurden ausgeschlossen.

Zeitlicher Verlauf
Nach den allerersten 2 übermittelten Zikavirus-
Erkrankungen zum Jahresende 2015, wurden im 
Meldejahr 2016 insgesamt 222 Zikavirus-Erkran-
kungen übermittelt; 43 Erkrankungen wurden vor, 
und 179 Erkrankungen (81 %) ab der 18 Meldewo-
che (der Montag der Woche war der 02.05.2016) 
gemeldet. Ein Drittel der Fälle wurde allein in den 
Monaten August und September übermittelt 
(s. Abb. 6.57.4). 

Geografische Verteilung
Gegenüber der bundesweiten Inzidenz von 0,27 
Erkrankungen pro 100.000 Einwohnern berichte-
ten die Stadtstaaten Hamburg und Berlin stark 
überdurchschnittliche Inzidenzen (1,23 und 0,82 
Erkr./100.000 Einw.), sowie Bayern und Thürin-
gen leicht überdurchschnittliche Inzidenzen. 

Es wurde ein Fall einer sexuellen Übertragung 
in Deutschland dokumentiert: Ein Mann mit reise-
assoziierter Infektion gab diese nach Rückkehr an 
seine nicht-verreiste Partnerin weiter. Unter den 
übrigen 221 Erkrankungen war bei 3 Erkrankun-
gen keinerlei Angabe zum Infektionsort möglich, 
ohne dass es Hinweise auf eine autochthone Über-
tragung gegeben hätte. Die wahrscheinlichen In-

Abb. 6.57.4: 
Übermittelte Zikavirus-Erkrankungen nach Meldewoche, Deutschland, 2016 (n = 222) 
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fektionsländer der übrigen 218 Erkrankungen (ins-
gesamt 233 Nennungen, Mehrfachnennungen 
möglich) lagen 167-mal (77 %) in Mittel-/Nordame-
rika inklusive der Karibik, 44-mal (20 %) auf dem 
südamerikanischen Festland und 7-mal (3 %) in 
Asien. Südamerikanische Infektionsländer wur-
den vor allem bei im Februar übermittelten 
 Erkrankungen genannt, solche aus Mittel- und 
Nordamerika verstärkt in den Monaten Juli bis 
 Dezember. Unter den am häufigsten genannten 
Infektionsländern finden sich aus deutscher Pers-
pektive zahlenmäßig bedeutende Tourismusziele 
wie Mexiko (9 % der Nennungen), Brasilien (8 %) 
und die Dominikanische Republik (8 %), aber auch 
von Deutschland aus relativ selten frequentierte 
Tourismusziele wie die französischen Überseede-
partments Guadeloupe und Martinique (zusam-
men 9 %), das autonome Land Curaçao im König-
reich der Niederlande (8 %) und Trinidad und 
Tobago (5 %) (s. Tab. 6.57.2).

Demografische Verteilung
Von den Erkrankten waren 127 (57 %) weiblich und 
95 (43 %) männlich. Die Altersspanne betrug 15 bis 
75 Jahre, mit einem Median von 34 Jahren. Vor al-
lem in den Altersgruppen der 10- bis 19-Jährigen 
und der 20- bis 29-Jährigen wurden Mädchen und 
Frauen disproportional häufiger diagnostiziert 
(s. Abb. 6.57.5).

Klinische Aspekte
Es wurden 2016 in Deutschland keine schwerwie-
genden Verläufe von Zikavirus-Erkrankungen be-
kannt, auch keine Fälle von Guillain-Barré-Syn-
drom. Eine Hospitalisierung wurde bei 20 Fällen 
(11 %) unter 187 Fällen mit Angabe zum Hospitali-
sierungsstatus vermerkt. Zwei erkrankte weibliche 
Fälle wurden als schwanger übermittelt (zusätzlich 
wurden 3 weitere Laborbefunde zu asymptomati-
schen Infektionen bei Schwangeren übermittelt). 
Informationen über eventuelle Fehlbildungen bei 
den Kindern liegen dem RKI nicht vor. Es wurde 
kein Todesfall übermittelt.

Tab. 6.57.2: 
Am häufigsten genannte Infektionsländer und Übersee-
territorien der übermittelten nicht-autochthonen Zikavirus-
Erkrankungen, Deutschland, 2016 (Mehrfachnennungen 
möglich, 218 Erkrankungen, bei denen mindestens  
ein Infektionsland genannt wurde)

Infektionsland Nennungen Anteil

Nicaragua 24 10 %

Mexiko 22 9 %

Guadeloupe / Martinique 22 9 %

Brasilien 19 8 %

Curaçao 18 8 %

Dominikanische Republik 18 8 %

Kolumbien 15 6 %

Costa Rica 13 6 %

Trinidad und Tobago 11 5 %

Jamaika 11 5 %

Andere 61 26 %

Summe 233 100 %

Abb. 6.57.5: 
Übermittelte Zikavirus-Erkrankungen pro 100.000 Einwoh-
ner nach Alter und Geschlecht, Deutschland, 2016 (n = 222)
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Datenqualität
Es ist davon auszugehen, dass neben asymptoma-
tischen Infektionen auch viele Erkrankungen mit 
wenigen oder leichteren Symptomen ohne Labor-
diagnose und damit ohne Meldung blieben. Der 
höhere Anteil weiblicher Fälle ist vermutlich Aus-
druck des größeren Anreizes, auch bei leichten 
Symptomen eine labordiagnostische Diagnose 
einzuholen (unter dem Aspekt einer bestehenden 
oder geplanten Schwangerschaft). Zikavirus-Er-
krankungen bei Reiserückkehrern aus Ländern, in 
denen aktuell keine Zikavirus-Ausbruchsgesche-
hen bekannt sind (z. B. in Asien und Afrika), wer-
den vermutlich häufig nicht erkannt. Zu Beginn 
des Jahres 2016 trug neben der fehlenden spezifi-
schen Meldepflicht auch noch eine begrenzte Ver-
fügbarkeit der Diagnostik zu einer Untererfassung 
bei. Die nichtstandardisierte Übermittlung hat 
eine Einzelfallkontrolle zur Verbesserung der Da-
tenqualität und -vollständigkeit verhindert. Ob die 
Meldepflicht auch post-infektiöse Folgen einer Zi-
kavirus-Infektion, wie das Guillain-Barré-Syndrom 
oder konnatale Fehlbildungen erfassen kann, war 
2016 noch nicht festzustellen.

Fazit
Reisende aus Deutschland waren 2016 vor allem 
von den massiven Zikavirus-Ausbrüchen in Län-
dern in Süd- und Mittelamerika betroffen. In Zu-
kunft hängt die Anzahl der nach Deutschland im-
portierten Zikavirus-Infektionen stark von der den 
Schwankungen unterworfenen epidemiologischen 
Situation in den Reiseländern sowie der Verände-
rung von Reiseströmen ab.
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Im Infektionsepidemiologischen Jahrbuch werden die bundesweit einheit-
lich erfassten und an das Robert Koch-Institut (RKI) übermittelten Daten 
zu meldepflichtigen Infektionskrankheiten zusammengestellt und bewer-
tet. Grundlage dazu ist das Infektionsschutzgesetz, welches auch fest-
legt, dass das RKI Falldefinitionen erstellt. Auf deren Grundlage wird an 
den Gesundheitsämtern entschieden, welche eingegangenen Meldungen 
an die zuständige Landesbehörde und von dort an das RKI übermittelt 
und welche Fälle gemäß Referenzdefinition vom RKI veröffentlicht wer-
den. Diese Daten werden jedes Jahr zusammengestellt und in diesem 
Infektionsepidemiologischen Jahrbuch veröffentlicht.
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