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Auftreten von Clostridium difficile Ribotyp 176 in Deutschland

Einleitung Diese Woche 10/2017
Clostridium difficile (seit 2013 neuer taxonomischer Name: Peptoclostridium diffi-
cile)! ist ein grampositives Stibchenbakterium mit der Fihigkeit zur Sporulation,
das vor allem Durchfallerkrankungen, mit teils schwerwiegenden Krankheits- Auftreten von Clostridium difficile
bildern, wie dem toxischen Megakolon, verursacht. Die Erkrankung tritt meist Ribotyp 176 in Deutschland

nach stattgehabter Antibiotikagabe (v.a. Fluorochinolone, Amoxicillin/Clavulan-

siure, Cephalosporine und Clindamycin) auf, bei dem Clostridium difficile Aktuelle Statistik meldepflichtiger

(C. difficile) durch die gestérte Darmflora in seinem Wachstum nicht mehr aus- Infektionskrankheiten

reichend gehemmt wird. 7. Woche 2017
Clostridium-difficile-Isolate weisen eine sehr grofle genetische Heterogenitit

auf. Dies kann sowohl mit einer erh6hten Virulenz einhergehen, als auch mit Zur Situation von Influenza-

der Fihigkeit Ausbriiche zu verursachen. Klassischerweise ist der Ribotyp o027 Erkrankungen fur die

(RTo2y) fir viele der schweren Verldufe und Ausbruchsgeschehen in Europa 9. Kalenderwoche 2017

und Nordamerika, aber auch anderen Teilen der Welt, verantwortlich. Weitere
epidemiologisch bedeutsame und/oder mit erhohter Pathogenitit in Verbin-
dung stehende RTs sind RToo1,2 RT015,3 RT017,2 RTo18,* RTo46,5 RT078,6
RT106,” RT1768 sowie RT244.°

Die Epidemiologie von C. difficile ist weltweit und auch in Deutschland in steti-
gem Wandel. Ausbruchsstimme kénnen hier neu entstehen oder nach Deutsch-
land importiert werden und sich dann méglicherweise verbreiten. Ein Stamm,
dem in Zukunft auch hierzulande eine gréflere Relevanz zukommen kénn-
te, ist der RT176. Dieser Ribotyp bildet wie die Mehrheit der klinischen C.-dif-
ficile-Stimme Toxin A (tcdA, Enterotoxin) und B (tcdB, Zytotoxin). Zusitzlich
zeichnen sich RT176-Stimme durch das Vorhandensein der Gene zur biniren
Toxinbildung (cdtA, cdtB) aus. Binidres Toxin fiihrt tiber Aktindepolymerisation
zum Zelltod und einer verstirkten bakteriellen Adhirenz.'® Eine binire Toxin-
bildung ist auch bei ,hypervirulenten“ Stimmen wie dem RTo27 und RTo78 zu
finden. Beobachtungen aus den Nachbarlindern Polen und der Tschechischen
Republik, in denen RT176-Isolate bereits weit verbreitet sind,""1? weisen zudem
darauf hin, dass sich Isolate dieses RTs auch durch eine hohe Transmissions-
tendenz mit der Fihigkeit einer schnellen Verbreitung innerhalb eines Kranken-
hauses,! einer erhéhten Pathogenitit sowie einem weitreichenden Resistenzmu-
ster gegeniiber Flourochinolonen, Makroliden und Rifampicin dhnlich zu dem
der RTo27-Isolate, auszeichnen.'? Durch seine enge genetische Verwandtschaft
mit dem RTo27 sind RT176-Isolate mit etablierten und weitreichend genutzten
molekulargenetischen Methoden wie dem Multi Locus Sequence Typing (MLST)
oder anderen Verfahren, die z.B. neben tcdB und cdtB die Deletion in Position
117 des Regulator-Gens tcdC eines klassischen RTo27 nachweisen,'? nicht zu un-
terscheiden. Mit der europdischen Standardmethode, der Ribotypisierung ist das
erzeugte Bandenmuster einem RTo27 ebenfalls sehr dhnlich,™ aber in der Regel
ausreichend unterscheidbar. Seit November 2013 konnten von uns erstmals in
Deutschland RT176-Stimme isoliert werden. Insgesamt konnten wir diesen Ribo-
typ bereits bei 30 Patientenproben (29 Isolate von externen Einsendern und ein %
Isolat unseres Klinikums) detektieren.
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Ergebnisse

Nach erfolgter Anzucht unter anaeroben Bedingungen
wurde bei allen 30 C.-difficile-Isolaten eine Ribotypisierung
und bei 19 (63,3 %) Stimmen zusitzlich eine Resistenztes-
tung, wie an anderer Stelle beschrieben,1%:16 durchgefiihrt
(s. Tab. 1).

e Anteil resistenter Bereich minimale Hemm-
Antibiotikum R
Isolate konzentration (MHK)
Metronidazol 0/19 (0%) 0,38-2,0 mg/I
Vancomycin 0/19 (0%) 0,125-1,0 mg/I
Moxifloxacin 18/19 (94,7%) 2,0-32,0 mg/|
Rifampicin™ 3/19 (15,8 %) -
Clarithromycin® 16/19 (84,2%) =

Tab.1: Resistenzverhalten getesteter RT176-Isolate, n=19 (11/2013-9/2016)

* fur Rifampicin und Clarithromycin erfolgte eine Messung mittels Agar-
diffusion, sodass keine Konzentrationen angegeben werden kénnen

Die Mehrzahl der RT176-Stimme stammt aus den Bundes-

landern Nordrhein-Westfalen und Bayern (s. Abb. 1). Das

Verbreitungsmuster zeigt aber bisher keine spezifische re-

gionale Verteilung.

Zur Darstellung der Verwandtschaftsbeziehungen
wurden die Isolate einer ,Multiple locus-variant tandem-
repeat analysis (MLVA) unterzogen.'” Mittels dieses Verfah-
rens konnen Stimme auf ihre Verwandtschaftsverhiltnisse
hin untersucht werden. Bei C.-difficile-Isolaten werden mit
dieser Methode an sieben unterschiedlichen Regionen des
Genoms die Anzahl an bestimmten DNA-Wiederholungen
(Repeats) gemessen. Ein klonaler Stamm ist definiert als ein
Unterschied in bis zu zwei genetischen Repeats, wihrend
bei einer Verwandtschaft dieser bis zu zehn betragen kann.

Nach MLVA-Untersuchung der 30 Isolate zeigten sich
vier Cluster von insgesamt 15 miteinander verwandten
Stimmen (s. Abb. 2, S. 93). Das grofite Cluster besteht aus

sechs Isolaten, die in der Region Franken, in Wiirzburg (BY-
1-WU, BY-2-WU), Schweinfurth (BY-3-SW bis BY-5-SW) und
Heilbronn (BW-1-HN) isoliert wurden. Dar{iber hinaus zeigt
sich ein klonaler Komplex zwischen dem Isolat aus Heil-
bronn (BW-1-HN) und Schweinfurt (BY-3-SW; Entfernung
> 150 km). Das zweite Cluster besteht aus vier Isolaten aus
Nordrhein-Westfalen (NRW) und einem Isolat aus Berlin
(BE-1-B, NRW-1-BO, NRW-2-MG, NRW-3-MI, NRW-4-D).

Weitere Cluster bestehen aus zwei Isolaten aus Kemp-
ten (BY-6-KE und BY-7-KE) und zwei Isolaten aus Berlin
(BE-1-B) und Sachsen-Anhalt (ST-1-MD). Klinische Daten
zu den externen Einsendungen sind leider nicht verfiigbar.
Es sind aber in aller Regel stationire Patienten.

Diskussion

Der RT176 wurde von unserem Labor im Jahr 2013 in
Deutschland erstmals isoliert. Bisher ist das Auftreten noch
von sporadischer Natur, allerdings konnten die regionalen
Cluster verwandter Stimme darauf hindeuten, dass sich
dieser RT bereits in einzelnen Regionen Deutschlands eta-
bliert haben kénnte.

Durch den Umstand, dass sich RT176 sehr schwer von
einem RTo27 unterscheiden lisst, konnte er von vielen Labo-
ren falsch Kklassifiziert worden sein. Dies konnte eine Erkla-
rung dafiir sein, warum er bisher in Deutschland noch nicht
verstirkt detektiert werden konnte und woméglich bereits
vor dem Jahr 2013 nach Deutschland eingebracht wurde.

Daher sollte besonders bei Ausbruchsuntersuchungen
darauf geachtet werden, dass die genutzten Typisierungs-
verfahren (Ribotypisierung) in der Lage sind, RT176 von
RTo27 korrekt zu unterscheiden. In anderen, an Deutsch-
land angrenzenden Staaten mit Ausnahme von Polen und
Tschechien, liegen derzeit keine gehiuften Be-richte iiber
das Auftreten von RT176 vor.
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Abb. 1: Geografische Verteilung von RT176-Isolaten; Zahlen in den Kreisen entsprechen Anzahl an Patienten, n = 30 (11/2013-9/2016)
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Abb. 2: Verwandtschaftsbeziehungen von RT176-Isolaten; Isolate entsprechend der Herkunft in verschiedenen Blauténen; Bayern (BY), Baden-Wiirttem-
berg (BW), Nordrhein-Westfalen (NRW), Saarland (SL), Schleswig-Holstein (SH), Berlin (BE), Sachsen-Anhalt (ST), weitere Bezeichnung entsprechend
Autokennzeichen der Landkreise; Verbindungsstriche entsprechend sich unterscheidender Gen-Loci; arabische Zahlen, unterschiedliche DNA-Repeats;

verwandte Isolate in Dunkelgrau, klonale Komplexe in Hellgrau

Die hier untersuchten RT176-Isolate weisen eine hohe Re-
sistenz gegeniiber Fluorochinolonen (Moxifloxacin) und
Makroliden (Clarithromycin) auf, wie sie auch bei RToz27-
Isolaten zu finden sind. Dies unterstreicht die Wichtig-
keit eines restriktiven Antibiotikaverbrauchs, da dies fur
C. difficile sowohl einen Selektionsfaktor als auch den
Hauptausléser der Erkrankung darstellt. Uberraschender-
weise konnte jedoch nur bei 15,8 % der hier untersuchten
RT176-Stimme phinotypisch eine Resistenz gegentiber Ri-
fampicin beobachtet werden, wihrend in Tschechien (mit
etwa 65% und 9o %) wesentlich mehr RTr76-Stimme als
resistent gegen Rifampicin beschrieben wurden."2 Resis-
tenzen gegeniiber zur Therapie eingesetzten Antibiotika
wie Metronidazol und Vancomycin fanden sich nicht.

Durch den Umstand, dass RT176 bereits in Deutsch-
land nachgewiesen werden kann, konnte es in Zukunft zu
Ausbriichen, einer erhohten Inzidenz an Clostridium-dif-
ficile-Infektionen oder sogar einem Replacement von bereits
etablierten RTs kommen.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland 7. Woche 2017 (Datenstand: 8. Mirz 2017)
Darmkrankheiten
Campylobacter- EHEC-Erkrankung .
Enteritis (auRer HUS) Salmonellose Shigellose

2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016

Land 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7.
Baden-Wiirttemberg 57 574 687 4 18 16 1 86 134 1 4 7
Bayern 97 778 930 4 28 18 18 147 158 0 4 8
Berlin 29 208 384 3 13 12 4 25 57 0 1 19
Brandenburg 22 146 197 1 7 8 5 26 49 0 0 0
Bremen 5 40 42 0 0 0 2 6 5 0 1 2
Hamburg 11 161 214 3 6 3 7 31 41 0 5 3
Hessen 51 369 563 1 6 7 8 48 94 1 5 10
Mecklenburg-Vorpommern 16 156 146 0 5 8 6 36 30 0 0 1
Niedersachsen 45 441 726 1 23 25 15 100 91 0 0 5
Nordrhein-Westfalen 224 2.077 2.550 3 37 33 25 211 295 0 5 7
Rheinland-Pfalz 43 187 429 1 11 16 7 32 104 1 2 8
Saarland 12 141 140 0 0 1 3 14 12 0 0 2
Sachsen 39 428 593 4 15 1 7 60 80 0 3 0
Sachsen-Anhalt 22 156 222 1 10 12 8 45 64 0 0 1
Schleswig-Holstein 23 206 252 0 1 5 5 38 33 0 0 0
Thiringen 28 211 257 0 6 2 3 61 47 0 0 0
Deutschland 729 6.309 8.332 26 196 177 134 967 1.294 3 31 73

Darmkrankheiten

Yersiniose E:‘::;:‘{(::s;'_,_ Rotavirus-Erkrankung Giardiasis Kryptosporidiose
2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016
Land 7. 1-7. | 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1-7. | 1.-7. 7. 1-7. | 1.-7.
Baden-Wirttemberg 2 15 17 253 2371 730 55 289 155 6 49 43 0 4 7
Bayern 10 45 53 305 2.940 1.440 142 705 313 8 64 95 0 15 10
Berlin 0 9 18 98 870 617 29 130 212 6 30 53 2 15 10
Brandenburg 2 13 14 76 671 872 63 238 317 3 14 13 0 4 6
Bremen 1 3 2 4 62 62 3 23 18 0 5 8 0 0 0
Hamburg 0 4 7 61 377 303 34 143 111 3 16 17 0 6 7
Hessen 2 16 25 124 1.030 511 100 240 194 1 17 33 1 14 20
Mecklenburg-Vorpommern 0 7 8 97 827 597 22 98 330 1 12 11 0 12 17
Niedersachsen 2 26 42 158 1.486 1.008 74 293 213 2 21 19 1 8 14
Nordrhein-Westfalen 9 65 94 679 5.866 1.948 131 568 499 7 59 84 3 14 27
Rheinland-Pfalz 1 6 32 160 1.083 554 23 79 113 1 7 12 1 2 5
Saarland 0 0 4 47 585 207 33 121 29 1 2 5 0 1 7
Sachsen 6 66 51 216 1.917 1.524 86 496 500 3 22 31 0 8 14
Sachsen-Anhalt 0 29 21 136 948 672 53 186 221 3 25 14 2 6 16
Schleswig-Holstein 0 5 9 70 601 282 35 103 86 0 5 7 1 2 8
Thiiringen 1 30 31 114 1.246 872 52 247 234 1 6 13 1 5 2
Deutschland 36 341 428 | 2.605 22.947 | 12.200 937 3.967 | 3.545 46 355 458 12 116 170

In der wochentlich veréffentlichten aktuellen Statistik wird auf der Basis des Infektionsschutzgesetzes (IfSG) aus dem RKI zeitnah zum Auf-
treten meldepflichtiger Infektionskrankheiten berichtet. Drei Spalten enthalten jeweils 1. Meldungen, die die Referenzdefinition erfiillen, in
der ausgewiesenen Meldewoche im Gesundheitsamt eingegangen und dem RKI bis zum angegebenen Datenstand ubermittelt wurden (s.
http://www.rki.de > Infektionsschutz > Infektionsschutzgesetz > Falldefinitionen sowie im Epidemiologischen Bulletin 6/2015), 2. Kumulativ-
werte im laufenden )ahr, 3. Kumulativwerte des entsprechenden Vorjahreszeitraumes. Die Kumulativwerte ergeben sich aus der Summe iiber-
mittelter Fille aus den ausgewiesenen Meldewochen, jedoch erginzt um nachtriglich erfolgte Ubermittlungen, Korrekturen und Léschungen.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland

Virushepatitis und weitere Krankheiten

7. Woche 2017 (Datenstand: 8. Mirz 2017)

Hepatitis A Hepatitis B+ + Hepatitis C++ E:\Ifg:ll:f:;?iknk::s-iv Tuberkulose
2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016

Land 7. 1-7. | 1.-7. 7. 1-7. | 1.-7. 1.-7. 1.-7. 7. | 1-7.| 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7.

Baden-Wiirttemberg 1 10 21 6 63 35 9 65 80 1 7 8 12 108 109
Bayern 2 16 29 21 138 133 22 118 126 2 9 8 12 101 169
Berlin 1 31 18 1 16 14 4 25 49 1 2 6 0 0 64
Brandenburg 0 2 6 0 11 3 0 3 6 1 1 2 3 14 29
Bremen 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 2 0 5 10
Hamburg 0 4 8 0 7 28 3 11 16 0 0 1 3 26 28
Hessen 2 18 13 6 44 54 6 45 53 1 6 4 7 64 80
Mecklenburg-Vorpommern 0 2 2 0 4 6 0 5 7 1 2 0 2 13 7
Niedersachsen 1 12 14 1 11 17 6 37 50 0 4 6 5 32 51
Nordrhein-Westfalen 5 41 34 11 41 50 18 116 92 2 6 11 24 135 177
Rheinland-Pfalz 0 5 8 5 9 0 9 34 0 3 7 3 14 56
Saarland 1 3 2 2 3 0 0 2 9 0 1 0 0 5 4
Sachsen 1 8 4 1 35 54 1 13 28 2 3 2 6 23 31
Sachsen-Anhalt 0 3 6 1 3 6 3 11 11 1 1 2 0 15 24
Schleswig-Holstein 0 2 1 1 13 8 6 33 26 0 1 1 3 22 21
Thiiringen 0 2 4 0 1 1 1 7 8 0 0 1 2 15 13
Deutschland 14 162 181 58 403 416 79 501 59| 12 47 61 82 594 875

Impfpriventable Krankheiten

Masern Mumps Rételn Keuchhusten Windpocken
2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016 2017 2016

Land 7. 1-7. | 1.-7. 7. 1-7. | 1.-7. 1-7. | 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7. 7. 1.-7. 1.-7.

Baden-Wiirttemberg 2 14 0 0 1 14 0 0 0 34 216 134 86 596 773
Bayern 0 3 4 31 9 0 0 0| 103 539 372| 136 873 979
Berlin 7 21 4 0 6 6 0 0 2 19 119 165 28 229 497
Brandenburg 1 1 0 0 1 2 0 0 0 21 117 96 14 99 144
Bremen 0 0 0 1 1 0 0 0 5 17 20 11 127 76
Hamburg 0 0 1 2 5 0 0 0 15 110 31 10 69 91
Hessen 7 25 0 0 9 10 0 0 0 44 179 116 27 151 262
Mecklenburg-Vorpommern 0 0 0 2 2| 0 0 o] 12 76 40 3 27 37
Niedersachsen 0 1 1 8 7 0 0 0 25 127 123 25 213 243
Nordrhein-Westfalen 17 30 3 3 33 17 0 2 1 78 442 295 88 717 887
Rheinland-Pfalz 0 0 0 0 3 8 0 1 0 17 76 76 12 61 163
Saarland 0 0 0 0 0 0 0 0 1 13 1 2 14 23
Sachsen 7 34 0 0 2 2 0 1 0 13 97 65 19 210 322
Sachsen-Anhalt 0 0 0 1 4 0 0 0 12 61 58 14 69 57
Schleswig-Holstein 0 1 1 4 4 0 0 0 9 44 31 10 113 113
Thiringen 0 0 0 3 3 0 0 0 28 109 158 11 78 42
Deutschland 41 137 10 10 17z 94 0 4 3| 437 2348| 1.791| 499 3.654 4.710

* Es werden ausschlieflich laborbestitigte Fille von Norovirus-Erkrankungen in der Statistik ausgewiesen.

*++ Dargestellt werden Fille, die vom Gesundheitsamt nicht als chronisch (Hepatitis B) bzw. nicht als bereits erfasst (Hepatitis C) eingestuft wurden

(s. Epid. Bull. 46/05, S. 422).

Allgemeiner Hinweis: Wegen Verwendung veralteter Softwareversionen werden die iibermittelten Fille der folgenden Gesundheitsimter (GA) seit der

1. Meldewoche 2017 nicht ausgewiesen: GA Wildeshausen, GA Berlin-Treptow/Képenick, GA Beeskow, GA Perleberg, GA Luckenwalde und Zentrum fiir
Tuberkulosekranke- und gefihrdete Menschen Berlin.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland
7. Woche 2017 (Datenstand: 8. Mirz 2017)

2017 2017 2016 2016

Krankheit 7. Woche | 1.-7. Woche | 1.-7. Woche |1.-52. Woche
Adenovirus-Konjunktivitis 12 76 80 732
Brucellose 0 3 5 36
Chikungunya-Fieber 0 2 9 74
Creutzfeldt-Jakob-Krankheit * 0 6 15 98
Dengue-Fieber 3 30 128 956
FSME 0 2 4 347
Hamolytisch-urdmisches Syndrom (HUS) 2 16 4 69
Hantavirus-Erkrankung 11 88 26 282
Hepatitis D 0 0 6 33
Hepatitis E 36 250 195 1.992
Influenza 13.392 63.091 11.411 64.396
Invasive Erkrankung durch

Haemophilus influenzae = 133 101 622
Legionellose 7 95 86 992
Leptospirose 1 8 8 93
Listeriose 6 96 97 707
Ornithose 0 1 1 9
Paratyphus 0 4 2 36
Q-Fieber 0 8 53 275
Trichinellose 0 0 1 4
Tularamie 1 1 6 41
Typhus abdominalis 1 7 5 60

* Meldepflichtige Erkrankungsfille insgesamt, bisher kein Fall einer vCJK.

Zur aktuellen Situation bei ARE/Influenza in der 9. Kalenderwoche (KW) 2017
Die Aktivitat der ARE ist in der 9. KW im Vergleich zur Vorwoche bundesweit gesunken. Die
Werte des Praxisindex lagen im Bereich geringfiigig erhéhter ARE-Aktivitit. Die Grippewelle in
Deutschland hilt weiter an. Der Hohepunkt der diesjahrigen Grippewelle ist tiberschritten.

Internationale Situation
Ergebnisse der europiischen Influenzasurveillance (Flu News Europe)
siehe: www.flunewseurope.org/

Zusammensetzung des Influenzaimpfstoffs der nérdlichen Hemisphire fiir die Saison 2017/18
Die WHO hat am 2.3.2017 die Empfehlung zur Zusammensetzung des Influenzaimpfstoffs
in der nérdlichen Hemisphire 2017/18 verdffentlicht. Gegentiber der Empfehlung fiir die
Saison 2016/17 wurde nur die Komponente gegen Influenza A(HIN1)pdmO09 aktualisiert:
www.who.int/influenza/vaccines/virus/recommendations/2017_18_north/en/.

Humane Erkrankungen mit aviiren Influenza A(H7N9)-Viren (WHO, ECDC, RKI)
Seit der Identifizierung humaner Fille mit A(H7N9) in China im Friihjahr 2013 ist es auch in den
Winterhalbjahren 2013/14, 2014/15, 2015/16 und 2016/17 zur Hiufung von humanen Fillen
gekommen, die als Erkrankungswellen bezeichnet werden. In der aktuell 5. Erkrankungswelle
wurden mit bisher mindestens 460 Fillen mehr humane Erkrankungen registriert als in einer der
4 vorangegangenen Erkrankungswellen (135, 320, 226, 119 Fille). Trotz der deutlichen Zunahme
der Fallzahlen haben sich nach Einschitzung der WHO die epidemiologischen Charakteristika
in der 5. Erkrankungswelle nicht verdndert. Das gréfite Risiko einer Infektion besteht weiterhin
bei Kontakt zu Gefliigel oder zu einer mit Gefliigelkot kontaminierten Umgebung in China. Es
konnten zwar kleinere Haufungen identifiziert werden, bei denen eine begrenzte Ubertragung
nicht ausgeschlossen werden kann, zu einer fortgesetzten Mensch-zu-Mensch-Ubertragung kam
es aber bisher nicht (www.who.int/influenza/human_animal_interface/influenza_h7n9/en/).
Das ECDC empfiehlt Reisenden in die betroffenen Gebiete, auf den Besuch von Gefliigelmirk-
ten und -farmen zu verzichten, Kontakt zu Gefliigel zu vermeiden und nur ausreichend durchge-
garte Lebensmittel zu sich zu nehmen. Durch den derzeitigen Anstieg an A(H7N9)-Infektionen
in China kénnten méglicherweise auch einzelne Falle nach Europa importiert werden; allerdings
wird das Risiko einer Weiterverbreitung in Europa als gering eingeschitzt. Die Risikoeinschitzung
des ECDC vom 27.1.2017 ist gleich geblieben (http://ecdc.europa.eu/en/activities/sciadvice/_
layouts/forms/Review_DispForm.aspx?List=a3216f4c-f040-451-9f77-a96046dbfd72&1D=808).
Einzelne importierte Fille konnen auch in Deutschland nicht grundsitzlich ausgeschlossen wer-
den. Deshalb sollten Arzte ihre Patienten, die sich mit einer akuten respiratorischen Symptomatik
vorstellen, nach einer Chinareise in den letzten 10 Tagen vor Erkrankungsbeginn fragen. Informa-
tionen des RKI zu avidrer Influenza: www.rki.de/vogelgrippe.

Quelle: Wochenbericht der Arbeitsgemeinschaft Influenza des RKI fiir die 9. KW 2017
https://influneza.rki.de
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