
Häufigkeit, Eigenschaften und Verbreitung  
von MRSA in Deutschland – Zur Situation 2019/2020

Daten zur Häufigkeit von MRSA  
in Deutschland
Seit einigen Jahren nimmt der Anteil Methicillin- 
resistenter Staphylococcus aureus (MRSA) an der 
S. aureus-Population ab, was sich auch in den Daten 
verschiedener nationaler und internationaler Sur-
veillance-Systeme widerspiegelt.

Die nationale Antibiotika-Resistenz-Surveillance 
(ARS) am Robert Koch-Institut (RKI) basiert auf  
Resistenzdaten aus der Routinediagnostik der statio-
nären und ambulanten Versorgung. Der Anteil von 
MRSA an S. aureus-Isolaten aus allen Probenma-
terialien zeigt in diesem Surveillance-System seit 
Jahren rückläufige Tendenzen: In der stationären 
Versorgung sank der Anteil von 23,8 % im Jahr 2010 
auf 8,5 % im Jahr 2019, in der ambulanten Versor-
gung von 13 % (2010) auf 6 % im Jahr 2019.1,2

Resistenzdaten aus ARS für invasive S. aureus-Isolate 
(Blutkulturen und Liquor) werden an das European 
Antimicrobial Resistance Surveillance Network 
(EARS-Net) übermittelt. Daten aus verschiedenen 
nationalen Systemen zur Surveillance der antimikro-
biellen Resistenz werden erfasst, um die Resistenz-
lage ausgewählter Erreger in Europa zeitlich darzu-
stellen und Trends für verschiedene Länder und Re-
gionen aufzuzeigen. Hier zeigt sich für Deutsch-
land seit mehreren Jahren in Folge ein signifikanter 
Rückgang des Anteils von MRSA an allen S. aureus- 
Isolaten von 12,8 % im Jahr 2013 auf 6,7 % im Jahr 
2019. Der europäische Durchschnitt sank ebenfalls 
von 18 % im Jahr 2013 auf 15,5 % im Jahr 2019. Da-
bei ist allerdings zu beachten, dass neben nordeuro-
päischen Ländern, wie Norwegen und Schweden 
mit geringen MRSA-Raten, diese in süd- und osteu-
ropäischen Ländern (z. B. Italien, Griechenland, Ru-
mänien) auch im Jahr 2019 weiterhin bei mehr als 
35 % lagen.3

In der Surveillance der Antibiotika-Anwendung und 
bakteriellen Resistenzen (SARI) werden seit dem 

Jahr 2000 Daten zum Antibiotika-Verbrauch und 
Resistenzraten auf deutschen Intensivstationen er-
fasst. Dabei zeigt sich eine kontinuierliche Abnah-
me der MRSA-Rate von 27,2 % im Jahr 2011 auf 
14,3 % im Jahr 2019 (http://sari.eu-burden.info/).

Die Arbeitsgemeinschaft Empfindlichkeitsprüfun-
gen und Resistenz der Paul-Ehrlich-Gesellschaft für 
Chemotherapie e. V. (PEG) erhebt alle drei Jahre 
 Daten zur Antibiotika-Resistenz bei Isolaten aus kli-
nischen Materialien für wichtige Bakterienspezies, 
u. a. auch für S. aureus. Neben S. aureus aus dem 
Krankenhausbereich werden auch Isolate aus dem 
niedergelassenen Versorgungsbereich erfasst. Die 
Zahlen für 2019 liegen noch nicht abschließend vor 
(frühere Berichte unter 4).

Der direkte Nachweis von MRSA in Blutkulturen 
oder Liquor ist seit 2009 in Deutschland melde-
pflichtig gemäß Infektionsschutzgesetz (§ 7 IfSG). 
Seit dem Jahr 2012 ist eine Abnahme der Fallzahlen 
zu beobachten. Die übermittelten Daten sanken von 
4.498 Fällen und einer Inzidenz von 5,6 pro 
100.000 Einwohner 2012, auf 1.801 Fälle und einer 
Inzidenz von 2,2 pro 100.000 Einwohner 2019. 
 Allerdings sind regional große Unterschiede zu ver-
zeichnen. So lagen die Inzidenzen 2019 zwischen 
0,7 Fällen pro 100.000 Einwohner in Baden-Würt-
temberg und 4,4 Infektionen pro 100.000 Einwoh-
ner in Bremen. Die verfügbaren Surveillance-Daten 
lassen aktuell keine Ursache für diese Unterschiede 
erkennen.5 – 7

Eigenschaften von MRSA in Deutsch- 
land – Einsendungen an das  
Nationale Referenzzentrum 
Das Nationale Referenzzentrum für Staphylokok-
ken und Enterokokken (NRZ) erhielt 2020 circa ein 
Viertel weniger Staphylokokken-Einsendungen als 
2019. Der Anteil an S. aureus lag bei circa 85 % und 
60 % dieser S. aureus waren MRSA. Diese Verhält-
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nisse sind vergleichbar mit denen der vorherigen 
Jahre. Auffällig ist allerdings, dass sich speziell im 
April und Mai 2020 die Einsendungen halbierten, 
ab Mitte Juni stabilisierte sich die Probenanzahl 
wieder. Ursächlich könnte der erste Coronavirus 
 Disease 2019-(COVID-19-)bedingte Lockdown in 
Deutschland in diesem Zeitraum sein. Die diagnos-
tischen Anforderungen der Einsender (Typisierung, 
Toxinnachweise, Resistenzbestätigungen, etc.) und 
das Material, aus denen die Proben primär gewon-
nen wurden, unterscheiden sich 2020 aber nicht 
von denen der Vorjahre. Tabelle 1 fasst die in dem 
Zusammenhang durchgeführten Typisierungen so-
wie die phänotypischen und genotypischen Nach-
weise von Antibiotikaresistenz- und Virulenzdeter-
minanten für Staphylokokken zusammen.

Auftreten epidemischer MRSA  
in Krankenhäusern in Deutschland
Mittels molekularer Typisierung werden in der 
S. aureus-Population klonale Linien und davon abge-
leitete „Subklone“ definiert, die es ermöglichen, epi-
demiologische und evolutionäre Zusammenhänge 
zu erkennen. Dabei treten insbesondere spezielle 
MRSA-Subklone epidemisch bzw. endemisch auf.

Benannt wurden diese Epidemiestämme ursprüng-
lich nach der geografischen Region ihres ersten Auf-
tretens. Ihre Zuweisung erfolgt primär auf der Basis 
des nachgewiesenen spa-Typs und des abgeleiteten 
klonalen Typs bzw. Komplexes sowie weiterer Infor-

mationen (klinische, epidemiologische, mikrobiolo-
gische). Die vorherrschenden epidemischen MRSA 
in deutschen Krankenhäusern sind Isolate der klo-
nalen Linien ST22 („Barnim-Epidemiestamm“) und 
ST225 („Rhein-Hessen-Epidemiestamm“). Diese 
Epidemiestämme treten in Krankenhäusern im 
ganzen Bundesgebiet auf und können in vielen Re-
gionen als endemisch eingestuft werden.

Das gehäufte Auftreten eines endemisch verbrei-
teten MRSA muss somit nicht zwangsläufig auf ein 
Cluster (Ausbruch) hinweisen. Die genaue Bewer-
tung erfordert weitere Analysen, wie z. B. hochauf-
lösende Typisierverfahren (Next Generation Sequen-
cing – NGS) sowie eine detaillierte epidemiologische 
Anamnese. NGS-Analysen wurden 2019 in das ak-
kreditierte Leistungsangebot des NRZ aufgenom-
men, werden dort aber nach wie vor nur für ausge-
wählte Fragestellungen eingesetzt.

Der überwiegende Anteil von MRSA-Einsendungen 
mit Angabe klinischer Indikationen 2019/2020 
stammte aus Wundinfektionen (33 %), gefolgt von 
Abszessen (23,9 %), Bakteriämien/Septikämien 
(19,9 %) und Pneumonien (3 %). Die Isolate wurden 
in 32,6 % der Fälle dem klonalen Komplex 22 (fast 
ausschließlich ST22) zugeordnet, 15,1 % der MRSA 
gehörten dem klonalen Komplex 5 (vor allem ST225) 
an. Diese Zahlen spiegeln somit ebenfalls das Vor-
herrschen dieser beiden MRSA-Epidemiestämme in 
deutschen Krankenhäusern wider (s. Tab. 2).

2019 2020

Anzahl aller bearbeiteten Isolate 4.060 2.574

 ▶ davon Routineeinsendungen (außerhalb gezielter Studien) 2.966 2.280

 ▶ davon Einsendungen im Rahmen von Studien/Projekten 1.094 294

Anzahl der durchgeführten Untersuchungen

 ▶ spa-Typisierung 3.615 2.182

 ▶ Resistenzbestimmung 4.060 2.574

 ▶ Toxinbildung (Latexagglutionationstests TSST bzw. SEA,B,C,D) 615 350

 ▶ Multiplex-PCR für CA-MRSA-Marker 1.080 832

 ▶ PCR für Virulenz-/Toxingene 232 110

 ▶ PCR für mecA und weitere Resistenzgene 3.540 2.814

 ▶ SCCmec-Typisierung (PCR-basiert) 15 5

 ▶ NGS-Sequenzierung Routineeinsendungen 224 191

Tab. 1 | Übersicht zur Struktur der Stapylokokken-Einsendungen und durchgeführten Untersuchungen 2019/2020 
 

TSST – Toxic-Shock-Syndrome Toxin, SEA,B,C,D – Staphylokok ken-Enterotoxine A, B, C, D; NGS – Next Generation Sequencing, 
CA – Community-assoziiert
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Trends in der Resistenzentwicklung

1. Resistenz in MRSA gegen weitere  
Antibiotika bei stationär aufgenommenen 
Patientinnen und Patienten
Tabelle 3 fasst die Resistenz-Häufigkeiten gegen 
 Indikator-Substanzen verschiedener Antibiotika-
gruppen zusätzlich zur Resistenz gegen β-Laktam-
antibiotika bei MRSA aus nosokomialen Infektio-
nen zusammen. In den Jahren 2019/2020 setzte 
sich der Trend sinkender Resistenzraten für Cipro-
floxacin/Moxifloxacin und Erythromycin/Clindamy-
cin fort. Die Rate Gentamicin-resistenter MRSA bei 
stationär aufgenommenen Patientinnen und Pati-
enten lag mit circa 10 % in den Jahren 2019/2020 
auf ähnlich hohem Niveau wie 2018. Molekularbio-
logisch gehörten diese Stämme verschiedenen klo-
nalen Linien an. Verglichen mit den Vorjahren stieg 
der Anteil Tetracyclin-resistenter MRSA 2019/2020. 
Nur ein Drittel dieser Stämme war dem Livestock- 
assoziierten (LA-MRSA) klonalen Komplex CC398 
zuzuordnen. Tetracyclin-Resistenz ist somit als 
diag nostischer Marker für LA-MRSA nur unter Vor-
behalt zu verwenden. Wir detektieren seit einigen 
Jahren Tetracyclin-resistente Stämme anderer klo-
naler Linien (verstärkt MRSA CC1 (lukPV-negativ), 
die den ansteigenden Trend der Tetracyclin-Resis-
tenz bei MRSA bedingen. Für die meisten anderen 
in der Tabelle aufgeführten Antibiotika lagen die Re-
sistenzraten unter 10 %. 1,03 %/0,78 % der Isolate 
wiesen 2019/2020 eine Resistenz gegenüber Mu-

pirocin auf, weitere 3,4 %/3,89 % wurden in diesen 
Jahren nach EUCAST als „I“ bewertet (EUCAST – 
European Committee on Antimicrobial Susceptibi-
lity Testing). Die Resistenzrate gegenüber Daptomy-
cin lag 2020 mit 1,78 % auf einem niedrigeren Ni-
veau als 2019. Rifampicin-resistente MRSA in den 
Jahren 2019/2020 bei Infektionen von stationär 
aufgenommen Patientinnen und Patienten waren 
zum großen Teil multiresistente MRSA ST239 
(CC8), welche in Deutschland nur sporadisch nach-
gewiesen wurden. Diese Stämme waren oft auch 
Fosfomycin-resistent; vier von ihnen wiesen eine 
Resistenz gegenüber Tigecyclin auf; eines zusätz-
lich eine Resistenz gegenüber Teicoplanin. Ein 
 MRSA-Isolat aus einer Sepsis erwies sich 2019 resis-
tent gegenüber Teicoplanin; dieser Stamm war 
ebenfalls Daptomycin-resistent. Im Jahr 2020 er-
wies sich ein MRSA-Isolat von einem Osteomyelitis- 
Fall als resistent gegenüber Teicoplanin und 
 Vancomycin. Beide Stämme gehörten dem klonalen 
Komplex 5 an und waren vanA- und vanB-negativ. 
Zwei MRSA waren 2020 Linezolid-resistent und wir 
konnten in beiden Fällen die Plasmid-gebundene 
und horizontal übertragbare Resistenzdeterminante 
cfr nachweisen.

2. Ausgewählte Beispiele der  
Resistenzentwicklung bei S. aureus
Untersuchungen zur Resistenz gegenüber Line zolid: 
Das Auftreten Linezolid-resistenter S. aureus bleibt 
selten. In den Jahren 2019/2020 konnten wir für 

Art der Infektion Gesamt

Häufige klonale Linie (2019/2020 [n])

andereCC5 CC8 CC22 CC45 CC398 CC130

Abszess (allgemein) 158 12 46 17 2 7 1 73

Bakteriämie, Sepsis 132 26 3 66 4 9 – 24

Decubitus 12 2 4 3 – – – 3

Harnwegsinfektion 19 3 2 10 – – 1 3

Osteomyelitis 3 1 – 2 – – – –

Otitis 4 1 1 – – – – 2

Pneumonie (Beatmung) 20 4 1 10 – – – 5

Ulcus 13 3 1 5 – – 1 3

Wundinfektion 219 41 19 90 3 12 7 47

Sonstige 50 7 5 13 3 2 1 19

Summe (n) 630 100 82 216 12 30 11 179

Tab. 2 | Zuordnung von Infektionsarten mit klonalen MRSA-Linien bei Krankenhaus-Patientinnen und Patienten 2019/2020 
(soweit vom Einsender übermittelt) (CC klonaler Komplex)
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vier S. aureus eine Resistenz gegenüber Linezolid 
bestätigen. Dabei handelte es sich um drei MRSA 
verschiedener klonaler Komplexe (ST225, CC30, 
CC398), für die wir die genetische Resistenzdeter-
minante cfr nachweisen konnten. Der vierte Stamm 
war ein cfr-negativer, Linezolid-resistenter S. aureus.

Untersuchungen zur Daptomicin-Resistenz: Seit 
2010 verzeichnen wir einen kontinuierlichen An-
stieg von Daptomycin-resistenten S. aureus unter 
unseren Einsendungen. Dabei handelt es sich ne-
ben MRSA auch verstärkt um Methicillin-sensible 
S. aureus (MSSA) verschiedener klonale Linien. Alle 
diese Isolate wurden im NRZ ursprünglich mit zwei 
unabhängigen Methoden der Resistenztestung be-
stätigt. Ein Methodenvergleich von Gradienten-Test-
streifen verschiedener Hersteller ergab insgesamt 
eine valide Vorhersage dieser Resistenz im Ver-
gleich zur Referenzmethode der Mikrobouillonver-
dünnung,8 weshalb aktuell nur noch letztere in der 
Routine des NRZ durchgeführt wird. Mittels ge-

nomweiter Assoziationsstudien haben wir die Be-
deutung von Mutationen im Multi-Peptid-Resis-
tenzfaktor MprF für die Entwicklung Daptomycin- 
resistenter S. aureus verifiziert.9

Untersuchungen zur Tigecyclin-Resistenz: Für 17 
S. aureus (davon 8 MRSA) wurde in den Jahren 
2019/2020 eine Tigecyclin-Resistenz bestätigt. Da-
bei handelte es sich bei den MSSA um Stämme ver-
schiedener klonaler Linien; fünf der acht MRSA 
wurden der breit resistenten klonalen Linie ST239 
zugeordnet.

mecC-positive MRSA: 2019/2020 konnten wir in  
110 Stämmen die genetische Determinante für das 
mecC-Gen nachweisen. Die meisten MRSA mit die-
sem alternativen mec-Gen wurden dem klonalen 
Komplex CC130 zugeordnet.

Untersuchungen von phänotypisch β-Laktam-resis-
tenten S. aureus ohne Nachweis von Determinanten 

Antibiotikum 2015 (%) 2016 (%) 2017 (%) 2018 (%) 2019 (%) 2020 (%)

Ciprofloxacin 79,7 75,5 72,80 68,81 58,86 57,44

Moxifloxacin 79,2 74,5 68,01 67,82 58,20 56,44

Erythromycin 56,3 56,6 49,34 46,76 45,94 40,67

Clindamycin 48,4 47,0 37,58 33,72 30,58 27,67

Gentamicin 5,4 5,1 5,78 9,88 9,82 9,98

Tetracyclin 10,9 13,5 15,07 13,90 16,47 16,00

Rifampicin 0,79 0,88 0,81 0,86 0,52 1,33

Cotrimoxazol 0,95 0,48 0,38 0,43 0,30 0

Fusidinsäure-Natrium 4,6 5,0 5,55 7,66 6,06 8,67

Fosfomycin 0,45 0,24 1,42 2,22 2,66 2,89

Linezolid 0,11 0,16 0,09 0 0 0,22

Tigecyclin 0,23 0 0,09 0,19 0,37 0,44

Daptomycin 3,2 2,4 3,84 2,47 2,07 1,78

Mupirocin I: 4,1/ R: 1,2 I: 4,6/ R: 0,96 I: 3,79/ R: 1,04 I: 3,15/ R: 2,16 I: 3,40/ R: 1,03 I: 3,89/ R: 0,78

Vancomycin 0,04 0,04 0,05 0,19 0 0,11

Teicoplanin 0,04 0,16 0,05 0,12 0,07 0,22

Tab. 3 | Resistenz gegen weitere Antibiotika (zusätzlich zur Resistenz gegen ß-Laktamantibiotika) bei MRSA von stationär 
aufgenommenen Patientinnen und Patienten 2015 – 2020 (außer Aufnahmescreening [soweit vom Einsender übermittelt]) 
 

Die Einschätzung CA-MRSA resultiert aus verfügbaren, klinisch-epidemiologischen Informationen (ambulante Infektionen, kein 
zurückliegender Krankenhauskontakt in Deutschland, etc.), interpretiert unter Berücksichtigung ermittelter, mikrobiologischer 
Daten der eingesandten Isolate (klonale Linien, lukPV-Nachweis). Dabei lässt sich auch aufgrund des Mangels einer internatio-
nal verlässlichen Definition für CA-MRSA eine gewisse Unsicherheit in der Interpretation selbst unter Berücksichtigung aller 
verfügbaren Daten nicht völlig ausschließen. Legende: n. z., ein ST kann nicht abgeleitet werden.

6Epidemiologisches Bulletin 40 | 2021 7. Oktober 2021



für die Bildung alternativer Penicillin-bindender 
Proteine (mecA/B/C/D; „Methicillin resistant lacking 
mec“, MRLM): In den vergangenen Jahren erhielten 
wir zunehmend entsprechende Isolate, von denen 
wir seit 2019 insgesamt 141 Stämme vergleichend ge-
genüber genetisch verwandten Kontrollen (n = 142) 
untersuchten.  

Mit Hilfe von vergleichenden Genomanalysen so-
wie genomweiten Assoziationsstudien konnten wir 
zeigen, dass Mutationen in gdpP signifikant mit 
dem MRLM-Phänotyp in klinischen Isolaten assozi-
iert sind. GdpP ist ein Phosphodiesterase-Enzym, 
das am Abbau des Second Messengers zyklisches- 
di-AMP in S. aureus beteiligt ist. 93 % der MRLM- 
Isolate trugen Insertionen oder Deletionen sowie 
Aminosäuresubstitutionen, die hauptsächlich in der 
funktionellen DHH-Domäne von GdpP lagen. 
Mutationen in gdpP hatten jedoch keinen Einfluss 
auf die Transkriptionslevel von pbp4 und eine damit 
verbundene verstärkte Quervernetzung der Zell-
wand. Phänotypisch wiesen die betroffenen Isolate 
neben einer deutlich verringerten Zellgröße weitere 
Auffälligkeiten auf, die bereits zuvor mit Mutatio-
nen in gdpP assoziiert worden waren. Die Beschrei-
bung solcher Isolate sowie die Aufdeckung des Re-
sistenzmechanismus sind von besonderer klini-
scher Relevanz, da MRLM leicht als MSSA fehlklas-
sifiziert werden, was zu einer unbemerkten 
Ausbreitung von β-Laktam-resistenten Isolaten und 
nachfolgendem Therapieversagen führen kann.10

3. Ausgewählte Beispiele der Resistenzentwick-
lung bei Koagulase-negativen Staphylokokken
Wie auch in den vorherigen Jahren erhielten wir 
2019/2020 verstärkt Koagulase-negative Staphylo-
kokken (KNS) aus verschiedenen medizinischen 
Einrichtungen zur Überprüfung der Resistenz be-
züglich Linezolid und Daptomycin. Für 480 Stäm-
me (461 S. epidermidis, 16 S. hominis, und je ein Isolat 
S. cohnii, S. haemolyticus, S. simulans) konnten wir 
eine Linezolid-Resistenz bestätigen. In ca. 50 % der 
Fälle handelte es sich dabei um Blutkulturisolate. 
Die Plasmid-gebundene Resistenzdeterminante cfr 
wurde bei 34 S. epidermidis nachgewiesen. Neben der 
übertragbaren cfr-kodierten Linezolid-Resistenz kön-
nen auch Mutationen in den ribosomalen Proteinen 
der Bakterien diesen Resistenzphänotyp bedingen. 

Für 21 KNS wurde eine Daptomycin-Resistenz be-
stätigt (6 S. epidermidis, 10 S. capitis, 2 S. sciuri, und 
je ein Isolat S. haemolyticus, S. kloosii, S. pettenkoferi).

Auftreten und Verbreitung von  
Community-assoziierten MRSA  
in Deutschland
Community-assoziierte MRSA (CA-MRSA) treten in 
der Bevölkerung außerhalb von Krankenhäusern 
und von stationären Pflegeeinrichtungen und unab-
hängig von den mit Krankenhaus-assoziierten 
MRSA (HA-MRSA) Risikofaktoren auf. Bei Infekti-
onen mit CA-MRSA handelt es sich meistens um 
lokal begrenzte Haut-Weichgewebeinfek tionen (Ab-
szesse, Furunkel). Lebensbedrohliche Krankheits-
bilder, wie nekrotisierende Pneumonie oder nekro-
tisierende Fasziitis, treten seltener auf, sind aber mit 
einer hohen Letalität verbunden.

In den Jahren 2019/2020 stammten die im NRZ de-
tektierten CA-MRSA vornehmlich aus Abszessen, 
Furunkulosen und Wundinfektionen; Isolate aus 
Sepsis/Bakteriämien oder Pneumonien waren sel-
ten (s. Tab. 4). Das Durchschnittsalter der Patientin-
nen und Patienten lag bei 29 Jahren. 42,2 % der 
Stämme wurden im ambulanten Bereich, 10,8 % in 
der Chirurgie und 7,5 % in der Pädiatrie isoliert. Am 
häufigsten waren CA-MRSA der klonalen Linien 
CC8, CC5 und CC30 (s. Tab. 4) vertreten.

CA-MRSA werden hauptsächlich im familiären 
Umfeld betroffener Patientinnen und Patienten ver-
breitet und oft bei Aufenthalten in Endemiegebieten 
erworben. Auch im Rahmen der Aufnahme und der 
medizinischen Versorgung von Flüchtlingen aus 
verschiedenen Krisenregionen werden (CA-)MRSA 
nach Deutschland importiert.

Das NRZ weist regelmäßig familiäre Cluster von 
CA-MRSA nach. Wir haben allerdings in den letzten 
Jahren bei der Aufklärung von nosokomialen Infek-
tionsketten auch immer wieder Klone detektiert, die 
klassischen CA-MRSA zugeordnet werden. 

Wir sehen aktuell in unseren Daten keine signifi-
kante Zunahme oder Verbreitung bestimmter 
CA-MRSA-Klone in Deutschland. Auffällig ist aber 
der gehäufte Nachweis bisher eher seltener klonaler 
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Linien von CA-MRSA. MRSA-Klone, wie den multi-
resistenten PVL-positiven CA-MRSA ST772 (sog. 
„Bengal Bay Clone“11) oder den PVL-positiven 
CA-MRSA CC398, die wir früher nur vereinzelt 
nachgewiesen haben, werden nun regelmäßig de-
tektiert. CA-MRSA CC398 sind dabei von LA-MRSA 
CC398 zu unterscheiden. Sie gehören der anzestra-
len Subpopulation dieses klonalen Komplexes an, 
welche bisher vor allem aus China bekannt ist.12 

Auftreten und Verbreitung von Livestock- 
assoziierten MRSA in Deutschland
LA-MRSA CC398 treten bevorzugt als nasale Be-
siedler und Infektionserreger bei Menschen in Re-
gionen mit hoher Nutztierdichte auf, was im Rah-
men der Einsendungen an das NRZ bestätigt wer-
den kann. Diese Stämme verursachen meist Haut- 
und Weichgewebeinfektionen; werden aber darüber 
hinaus auch bei anderen Krankheitsbildern nachge-
wiesen (Sepsis, Pneumonie, Wundinfektionen so-
wie Infektionen nach Gelenkersatz). Unter allen 
eingesandten MRSA aus dem gesamten Bundes-

gebiet betrug der Anteil von CC398 im Jahr 2019 
5,9 % und 2020 7,3 %. Der Anteil von MRSA CC398 
an verschiedenen Infektionen bei Krankenhaus- 
Patientinnen und -Patienten lag bei 3,8 % im Jahr 
2019 und 6 % im Jahr 2020. Diese Werte sind ver-
gleichbar mit denen früherer Jahre. Infektionsket-
ten mit LA-MRSA CC398 in Krankenhäusern wur-
den im Rahmen der NRZ-Arbeit nicht detektiert. 
Bei den Infektionen mit LA-MRSA CC398 mit 
Nachweis in Krankenhäusern kann es sich sowohl 
um Fälle handeln, die einer stationären Behandlung 
bedurften, als auch um von der eigenen nasalen Be-
siedlung ausgehende (endogene) Infektionen, die 
dann infolge einer stationären Behandlung im 
Krankenhaus „erworben“ wurden. Es ist darauf hin-
zuweisen, dass die nasale Besiedlungsrate mit 
LA-MRSA CC398 bei Menschen mit beruflicher Ex-
position zur kommerziellen Nutztierhaltung anhal-
tend hoch ist, nun auch im Heim- und Hobbytier-
bereich (Pferdekliniken) verbreitet ist und dort be-
kannte frühere endemisch vorkommende Sequenz-
typen wie ST8 und ST254 verdrängt.13

klonale 
Linie

Isolate (n)  
(davon lukPV+)

Infektion

Herkunft bzw. Reiseanamnese  
(soweit bekannt)

Abszess, 
Furunkel

Bakteriämie, 
Sepsis

Wund- 
infektion Pneumonie andere

CC1 32 (23) 22 0 8 1 1

CC121 9 (8) 7 1 1 0 0

CC22 36 (23) 20 1 12 0 3 Afghanistan

CC30 42 (38) 34 1 5 0 2

CC398 18 (16) 10 2 4 0 2

CC5 50 (39) 26 1 15 0 8 Dominikanische Republik

CC8 115 (98) 74 3 27 1 10 Jamaika, Südamerika, Thailand, 
Kuba, Vietnam

CC80 27 (25) 17 0 8 0 2

CC88 11 (9) 8 0 2 0 1

ST15 2 (0) 1 0 1 0 0

ST152 25 (25) 20 0 4 1 0 Uganda

ST59 11 (9) 7 0 3 1 0

ST7 1 (1) 1 0 0 0 0

ST72 2 (1) 0 0 0 0 2

ST772 16 (16) 13 0 2 0 1 Indien

ST97 5 (2) 0 0 4 0 1

n.z. 22 (18) 10 0 7 0 5

Summe (n) 424 (351) 270 9 103 4 38

Tab. 4 | Häufigkeit der im Rahmen von Infektionen nachgewiesenen klonalen Linien von CA-MRSA im Jahr 2019/2020  
(Daten zu Infektionen sind aufgeführt, soweit vom Einsender übermittelt)
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Untersuchungen im Rahmen von  
Ausbruchsgeschehen und der  
Überwachung von Ausbruchsgefahren
Das NRZ unterstützt neben den einsendenden La-
boren der Krankenhäuser und ambulanten Praxen 
auch direkt die Institutionen des Öffentlichen Ge-
sundheitsdienstes (ÖGD) auf Landes- und Landkrei-
sebene, sowie die diagnostischen Einrichtungen der 
Bundeswehr bei der Aufklärung von (nosoko mialen) 
Infektionsketten. Dabei handelte es sich 2019/2020 
sowohl um klassische HA-MRSA als auch um CA- 
MRSA und Linezolid-resistente S. epidermidis 
(LRSE), bei denen ein epidemiologischer Zusam-
menhang vermutet wurde. Außerdem untersuchten 
wir in Zusammenarbeit mit dem Bundesinstitut für 
Risikobewertung (BfR) einen Lebensmittel-assozi-
ierten Ausbruch.

Für einige der im Folgenden ausgewählten Beispiele 
wurden für die Typisierung der jeweiligen Erreger, 
ergänzend zur Routinediagnostik des NRZ, NGS- 
Daten erstellt und in die Berichterstattung mit ein-
bezogen.

MRSA t044, lukPV-positiv: Wir erhielten lukPV- 
positive MRSA von neun Patientinnen einer 
 Geburtshilfe/Wochenstation. Die Stämme wurden 
in einem Zeitraum von 3 Monaten vor allem aus 
 Abszessen der Brust von den Betroffenen isoliert. 
Im Rahmen der Umgebungsuntersuchungen wur-

Abb. 1 | core genome Multilocus Sequence Typing-(cgMLST-)
Analyse für 11 Isolate basierend auf 1.820 Genen des S. aureus 
Kerngenoms, dargestellt als Minimum Spanning Tree (MST) 
(ST: Sequenztyp)

MST Cluster 1
Farbe entsprechend ST:

de ein lukPV-positiver MRSA noch auf der Armleh-
ne eines Stillsessels und im Rahmen des Personal-
screenings bei einer Mitarbeiterin der Wochensta-
tion gefunden. Mit dem spa-Typ t044 ordneten wir 
diese Isolate dem klonalen Komplex CC80 zu. In 
allen Isolaten wurden mittels PCR zusätzlich zu luk-
PV auch die genetische Determinante für die Ex-
pression des exfoliativen Toxins (etd) nachgewiesen. 
Diese Merkmale sind charakteristisch für CA- 
MRSA des sog. „Europäischen Typs/Klons“. Alle 
untersuchten Isolate besaßen außerdem identische 
Resistenzphänotypen. Zur Verifizierung der mittels 
spa-Typisierung erhobenen Befunde, wurden die 
Isolate der Genomsequenzierung unterzogen und 
die Kerngenome analysiert. Für alle Isolate wurde 
der cgMLST Complex Typ CT20867 bestimmt  
(cgMLST: core genom Multilocus Sequence Typing). 
Die Analysen wiesen auf die Existenz eines Clusters 
hin, welches alle untersuchten Isolate enthielt; fünf  
Paare waren dabei bezüglich des untersuchten 
Kerngenoms vollständig identisch; ansonsten un-
terschieden sich die Isolate in jeweils ein bis drei 
der 1.820 Loci vom nächstverwandten nicht identi-
schen Isolat (s. Abb. 1). Die Anordnung aller Isolate 
in einem einzigen Cluster wiesen auf einen gemein-
samen Ursprung der Isolate und damit auf mehrere 
Übertragungsereignisse hin.

Linezolid-resistente S. epidermidis (LRSE): Wir er-
hielten von der Onkologie eines Klinikums 12 Methi-
cillin- und multiresistente S. epidermidis-Isolate zur 
molekularen Typisierung im Hinblick auf einen 
Ausbruchsverdacht, die insbesondere durch ihre 
Linezolid-Resistenz auffielen. Zum Teil wurden die-
se Stämme aus Blutkulturen gewonnen. Ausgehend 
von den Genomdaten wurden die Kerngenome und 
Teile des akzessorischen Genoms der Isolate analy-
siert. Mit Hilfe eines ad hoc cgMLST-Schemas, und 
unter Einbeziehung des akzessorischen Genoms 
zur Erhöhung der Diskriminierung innerhalb von 
Isolaten desselben Sequenztyps, wurden die Geno-
me aller Isolate verglichen und die Verwandtschaft 
analysiert (s. Abb. 2). Die LRSE bildeten ein Cluster, 
für welches eine sehr enge genetische Verwandt-
schaft und damit ein epidemiologischer Zusam-
menhang sehr wahrscheinlich war. Allerdings muss 
in der Beurteilung berücksichtigt werden, dass die 
NGS-Datengrundlage des NRZ für S. epidermidis 
noch relativ klein ist. Daher können die Cut-off- 
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Abb. 2 | core genome Multilocus Sequence Typing-(cgMLST-)
Analyse für 12 LRSE basierend auf 2.108 Genen des S. epider-
midis Kerngenoms und akzesso rischen Genoms, dargestellt 
als Minimum Spanning Tree (MST) (ST: Sequenztyp)

Werte zur Gruppierung der Isolate in Cluster bis-
lang nur näherungsweise angenommen werden 
und müssen stets anhand anamnestischer und epi-
demiologischer Daten überprüft werden. Aus den 
Daten des vorliegenden Falls ließ sich außerdem 
schließen, dass es sich bei dem eingesendeten Ma-
terial um Isolate handelte, die zu dem in deutschen 
Krankenhäusern weitverbreiteten Sequenztyp ST2 
(bzw. dessen Single Locus Variante ST781) gehören. 
Isolate dieses ST scheinen extrem gut an die Kran-
kenhausumgebung adaptiert zu sein und sich auch 
überregional (weltweit) verbreiten zu können.

MRSA t310: Wir unterstützten ein Gesundheitsamt 
(GA) im Rahmen einer Ausbruchsuntersuchung 
auf der Neurochirurgie eines Klinikums. Hier wur-
den dem GA MRSA aus Blutkulturen gemeldet, die 
örtlich und zeitlich zusammenhingen. Das NRZ er-
hielt von sechs Patientinnen und Patienten MRSA 
aus Infektionen, die jeweils nach periradikulärer 
Therapie (perkutane Applikation von Medikamen-

ten lokal an eine Nervenwurzel im Rahmen der 
Schmerztherapie) auftraten (5 Isolate aus Sepsis, 
1  Isolat aus einer Wundinfektion). Alle MRSA waren 
sowohl in Bezug auf ihren spa-Typ (t310, CC22) als 
auch auf ihr phänotypisches Resistenzmuster iden-
tisch. Auf der Basis dieser Befunde war ein epide-
miologischer Zusammenhang wahrscheinlich.

MRSA t688: Wir erhielten insgesamt zehn Staphylo-
kokken-Isolate zur molekularen Typisierung im Hin-
blick auf einen Ausbruchsverdacht. Sieben MRSA- 
Isolate wurden von Neugeborenen gewonnen, drei 
MRSA erhielten wir von einem/einer dauerhaft be-
siedelten Mitarbeiter/Mitarbeiterin und dessen/de-
ren Lebenspartner/Lebenspartnerin. Initiale Unter-
suchungen mittels spa-Typisierung zeigten das Vor-
liegen von Isolaten der klonalen Linie t688/CC5. 
Die cgMLST-Analysen wiesen, genau wie die Ergeb-
nisse der spa-Typisierung und der phänotypischen 
Resistenztestung (seltene Fusidinsäure-Resistenz), 
auf die Existenz eines Ausbruchsclusters hin, wel-
ches alle zehn eingesendeten Isolate einschloss. 
Diese unterschieden sich jeweils in maximal einem  
cgMLST Locus voneinander, was auf einen gemein-
samen Ursprung der Isolate und damit auf Übertra-
gungsereignisse schließen ließ. Eine Übertragung 
durch den oder die mit dem gleichen Stamm besie-
delte Mitarbeiter/Mitarbeiterin erschien wahr-
scheinlich. Das neu eingesendete Personal-Isolat 
(nach erfolgloser Sanierung) sowie das Isolat aus 
dem häuslichen Umfeld (Partner bzw. Partnerin) 
waren identisch. Eine Re-Kolonisierung im häusli-
chen Umfeld war damit eine mögliche Erklärung 
für die dauerhafte bzw. wiederholte Besiedlung des/
der Mitarbeiter/Mitarbeiterin. Eine erneute Dekolo-
nisierung unter Einbeziehung des häuslichen Um-
felds wurde dringend empfohlen.

S. aureus mit speziellen  
Virulenzeigenschaften
Einsendungen im Zusammenhang mit der klini-
schen Diagnose Toxic-Shock-Syndrome (TSS): In den 
Jahren 2019/2020 erhielt das NRZ 48 Einsendun-
gen im Zusammenhang mit der klinischen 
 Diagnose TSS. In 31 Fällen konnte die Bildung des 
Toxic-Shock-Syndrome-Toxins (TSST) nachgewiesen 
werden, häufig in Kombination mit dem Staphy-
lokokken-Enterotoxin A (SEA). Sechzehn Stämme, 

MST Cluster 1
Farbe entsprechend ST:
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die im Rahmen eines TSS nachgewiesen wurden, 
bildeten kein TSST sondern das Staphylokokken- 
Enterotoxin A (SEA), B (SEB) oder C (SEC). SEA-, 
SEB- bzw. SEC-positive Isolate können ebenfalls 
TSS-ähnliche Erkrankungsverläufe auslösen. 

Zu einem Isolat wurde zusammen mit den Kolle-
ginnen und Kollegen der Klinik ein Fallbericht 
 publiziert, hier handelte es sich um ein TSS verur-
sacht durch einen TSST-bildenden S. aureus bei ei-
nem Kleinkind.14

Einsendungen im Zusammenhang mit Exfoliatin- 
positiven Isolaten: Oberflächliche Haut-/Weichge-
webe-Infektionen, wie exfoliative Dermatitis oder 
das Staphylococcal Scalded Skin Syndrome (SSSS), 
sind oft ursächlich mit Exfoliativ-Toxin-positiven 
S. aureus assoziiert. In den Jahren 2019/2020 wur-
den in 60 Fällen S. aureus nachgewiesen, in denen 
die genetischen Determinanten für die Bildung der 
exfoliativen Toxine A und/oder B (eta, etb) detektiert 
wurden. Die S. aureus-Isolate gehörten zum großen 
Teil den klonalen Komplexen CC121 bzw. CC15 an. 
Bei drei Stämmen handelte es sich um einen MRSA 
vom CC121. Erkrankungen traten vor allem bei Säug-
lingen und Kleinkindern auf; Erwachsene waren 
seltener betroffen.

Fazit und Ausblick
Der rückläufige Trend des Anteils von MRSA an 
S. aureus-Infektionen setzt sich 2019/2020 fort. In 
Krankenhäusern sind MRSA-Epidemiestämme der 
klonalen Linien ST225 und ST22 vorherrschend. 
Für bestimmte Ko-Resistenzen (Fluorchinolone, 
Makrolide) bei MRSA sind weiterhin sinkende Re-
sistenzraten zu verzeichnen. Verglichen mit den 
Vorjahren stieg der Anteil Tetracyclin-resistenter 
MRSA 2019/2020. Nur ein Drittel dieser Stämme 
ist dem Livestock-assoziierten klonalen Komplex 
CC398 zuzuordnen. Tetracyclin-Resistenz ist somit 
als diagnostischer Marker für Livestock-assoziier-
te-MRSA nur unter Vorbehalt zu verwenden. Die 
Zahl der eingesandten Livestock-assoziierten MRSA 
blieb über die letzten Jahre stabil. Wir sehen aktuell 
in unseren Daten keine signifikante Zunahme oder 
Verbreitung bestimmter Community-assoziierter 
MRSA-Klone in Deutschland. Auffällig ist aber der 
gehäufte Nachweis bisher eher seltener klonaler  
Linien Community-assoziierter MRSA. Besondere 
Aufmerksamkeit liegt im NRZ auf der Erfassung 
und Charakterisierung noch seltener Resistenzen 
gegen Reserveantibiotika, sowohl bei S. aureus als 
auch bei Koagulase-negativen Staphylokokken, da 
diese in klassischen Surveillance-Untersuchungen 
nicht bzw. erst zeitlich versetzt auffällig werden.
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