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Bericht zum 6. Treffen der Moderatoren der MRE-Netzwerke am RKI
Verbreitung, Krankheitslast, Therapieoptionen und Prävention 
von Infektionen mit Vancomycin-resistenten Enterokokken

Das sechste und bisher größte Treffen der Moderatoren der MRE-Netzwerke 
(MRE – multiresistente Erreger) fand am 29.11. und 30.11.2018 am Robert Koch-
Institut (RKI) in Wernigerode statt. Aus nahezu allen Regionen Deutschlands 
waren über 90 Vertreter aus dem klinischen bzw. diagnostischen Bereich, dem 
öffentlichen Gesundheitsdienst (ÖGD) und dem RKI zusammengekommen. Im 
Fokus des diesjährigen Treffens standen Vancomycin-resistente Enterokokken 
(VRE) als Erreger nosokomialer Infektionen. In diesem Zusammenhang wurde 
auch die neu erschienene Empfehlung der Kommission für Krankenhaushygi-
ene und Infektionsprävention (KRINKO) „Hygienemaßnahmen zur Prävention 
der Infektion durch Enterokokken mit speziellen Antibiotikaresistenzen“ prä-
sentiert, die Umsetzung erläutert und mit den Teilnehmern diskutiert.

Epidemiologie multiresistenter Erreger in Europa und Deutschland
Zur Erfassung der Verbreitung von VRE existieren in Deutschland verschiedene 
Systeme:

▶▶ die Erfassung gemäß § 23 Infektionsschutzgesetz (IfSG),
▶▶ die Antibiotika-Resistenz-Surveillance (ARS),
▶▶ das Krankenhaus-Infektions-Surveillance-System (KISS) und
▶▶ das Nationale Referenzzentrum (NRZ) für Enterokokken. 

Daten des NRZ für die Surveillance von nosokomialen Infektionen zeigen, dass 
bei VRE und multiresistenten gramnegativen Bakterien (MRGN) insgesamt ein 
Anstieg zu beobachten ist, während die Fallzahlen bei Methicillin-resistenten 
Staphylococcus aureus (MRSA) eine moderat rückläufige Tendenz aufweisen.

Dr. Sebastian Haller vom RKI stellte Modellierungen vor, die zum Ziel hatten, 
die Krankheitslast, die durch MRE in Europa hervorgerufen wird, abzuschät-
zen.1 Auf der Grundlage von systematischen Literaturrecherchen wurde ein In-
dikator verwendet, der die durch einzelne Erreger verursachte Morbidität und 
Mortalität darstellt. Dieser Disability-Adjusted-Life-Years-Score (DALYS) quantifi-
ziert die durch eine Infektion oder infolge einer Infektion, z. B. durch Folgeer-
krankungen, verlorenen Lebensjahre bzw. Lebensjahre mit eingeschränkter Le-
bensqualität (Years of Life Lost bzw. Years of Live Lived with Disability). Der DALYS 
wurde mit den durch das European Antimicrobial Resistance Network (EARS-net) 
erfassten Fallzahlen für unterschiedliche MRE errechnet. Aus dieser Modellie-
rung lässt sich abschätzen, dass die durch MRE verursachte Krankheitslast in 
Europa mit der summierten Krankheitslast von HIV, Tuberkulose und Influ-
enza vergleichbar ist.1 Innerhalb der Gruppe der MRE-verursachten Extended 
spectrum Beta-Lactamase-(ESBL-)bildende Escherichia (E.) coli die europaweit 
höchste Krankheitslast, dicht gefolgt von MRSA. Die durch VRE verursachte 
Krankheitslast war demgegenüber deutlich geringer.1 Allerdings ist ein Trend 
zu steigenden Fallzahlen zu beobachten.2 Auch in Deutschland zeigt sich ein 

https://www.rki.de/DE/Home/homepage_node.html
https://www.rki.de/DE/Home/homepage_node.html
https://www.rki.de/DE/Content/Infekt/Krankenhaushygiene/Kommission/Downloads/Enterokokken_Rili.pdf?__blob=publicationFile
https://www.rki.de/DE/Content/Infekt/Krankenhaushygiene/Kommission/Downloads/Enterokokken_Rili.pdf?__blob=publicationFile
https://www.gesetze-im-internet.de/ifsg/__23.html
https://ars.rki.de/
https://www.nrz-hygiene.de/surveillance/kiss/
https://www.rki.de/DE/Content/Infekt/NRZ/Staphylokokken/staphylo_node.html
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kontinuierlicher Anstieg von VRE bei Infektionen durch 
Enterokokken.3 Auffällig ist der höhere Nachweis von Van-
comycin-resistenten Enterococcus (E.) faecium im Südwes-
ten Deutschlands, während die Prävalenz von MRSA im 
Nordosten höher ist.3

Obwohl Enterokokken eine geringe intrinsische Virulenz 
haben, sind Blutstrominfektionen durch VRE mit einer rele-
vanten Letalität belastet. Zusätzlich zur Resistenz gegen Gly-
kopeptid-Antibiotika sind insbesondere Infektionen durch 
E. faecium als unabhängiger Risikofaktor mit erhöhter Mor-
bidität und Mortalität im nosokomialen Kontext erkannt.4

Aus den vorliegenden Daten aus dem Krankenhaus-Infek-
tions-Surveillance-System (KISS) von 2007 – 2016 kann 
die deutschlandweite Ausbreitung von VRE in Bezug auf 
Enterokokken-Infektionen abgeschätzt werden. Sprach 
man in den Jahren 2007 – 2014 noch von einem sogenann-
ten „VRE-Gürtel“, einem Begriff, der auf die verstärkte 
Meldung aus Mitteldeutschland und Nordrhein-Westfalen 
zurückging,5 so ist VRE in Deutschland mittlerweile als en-
demisch anzusehen.3 Hier spielen regionale, größere Aus-
bruchsgeschehen eine Rolle.

Im KISS war bei den Infektionen mit Enterokokken mit 
speziellen Antibiotikaresistenzen insgesamt ein Anstieg 
der Inzidenzdichte auf Intensivstationen zu beobachten.3 
In den Jahren von 2001 – 2015 wurde bei E.-faecium-Infekti-
onen ein Anstieg der Vancomycin-Resistenz von vereinzel-
ten Fällen in 2001 auf 13,3 % beobachtet.6

Weiterhin stellte Dr. Sebastian Haller aktuelle Daten von 
ARS (https://ars.rki.de) vor. Jeweils das erste klinische  
E.-faecium-Isolat pro Patient und Quartal wurde einge-
schlossen. Da Enterokokken aus nicht invasiv gewonnenen 
Materialien häufig nicht bis zur Speziesebene differenziert 
werden, werden in ARS nur Daten zu Enterokokken aus 

den Laboren herangezogen, die (i) mindestens 95 % ihrer 
Enterokokken-Isolate bis zur Speziesebene differenzieren 
und/oder (ii) Daten zu Blutkulturisolaten verwenden, da in 
diesen Fällen immer die Spezies bestimmt wird. Aus dem 
Zeitraum 2012 – 2017 liegen Daten zu 33.420 VRE-Isolaten 
vor, die 148 Krankenhäuser repräsentieren. Sowohl die 
Anzahl der klinisch-diagnostizierten E.-faecium-Isolate 
nahm über die Zeit zu, als auch der Anteil der VRE dar-
an (s. Abb.  1). Die am NRZ für die Surveillance nosoko-
mialer Infektionen abgeschätzte Anzahl an nosokomialen  
E.-faecium-Infektionen für das Jahr 2013 beträgt 30.000, 
was unter Berücksichtigung der Vancomycin-Resistenzra-
ten von 13,2 % in diesem Zeitraum ca. 4.000 VRE-Infektio-
nen pro Jahr ergab.7

Die Daten aus ARS belegen einen deutlichen Anstieg von 
VRE-Isolaten beim Probenmaterial Urin (unpubl. Daten), 
wohingegen Daten aus KISS einen Anstieg vor allem bei pri-
mären Blutstrominfektionen dokumentieren.3 Als Risikopo-
pulationen gelten vor allem Patienten der Hämatologie/On-
kologie und Transplantationsmedizin, aber auch der Inneren 
Medizin, der Chirurgie und der Intensivmedizin.3,5,8,9

 
Das NRZ für Staphylokokken und Enterokokken kann 
mittlerweile auf einen Fundus von ca. 19.500 Enterokok-
ken-Isolaten zurückgreifen. Prof. Guido Werner berich-
tete, dass in den Jahren 2016 – 2018 pro Jahr ca. 2.000 
Enterokokken-Isolate zur Stammcharakterisierung und 
Typisierung eingesandt wurden. Aus den Daten des NRZ 
geht die Bedeutung der Spezies E. faecium als Reservoir 
für die klinisch besonders relevanten Resistenztypen VanA 
und VanB hervor. Gegenwärtig nimmt vor allem der Resis-
tenztyp VanB in vielen, jedoch nicht allen Regionen einen 
steigenden Anteil unter den analysierten VRE-Isolaten ein. 
In der Typisierung von VRE zum Zwecke der Aufklärung 
von Transmissionsketten zeigen sich die Vorteile einer 
sequenzbasierten Typisierung (z. B. Multi-Locus Sequence  
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Abb. 1:  Anteil der Vancomycin-resistenten E.-faecium-Isolate an allen E.-faecium-Isolaten nach Jahren (Daten aus ARS; https://ars.rki.de). 
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Typing – MLST, Vergleich der Gensequenzen von 7 Genen), 
welche sich zunehmend gegenüber den klassischen Ver-
fahren wie Typisierung durch Pulsfeld-Gelelektrophorese 
(PFGE) durchsetzt. Daten aus den letzten Jahren lassen 
erkennen, dass bestimmte Stammvarianten überpropor-
tional häufig vorkommen. So repräsentieren z. B. Isolate 
des aus MLST abgeleiteten Sequenztyps (ST) ST117 in zu-
rückliegenden Jahren ca. 50 % der VRE-Blutkulturisolate. 
Bestimmte Stammvarianten sind mit bestimmten Re-
sistenzgenotypen assoziiert; so besitzen VRE-Isolate des 
ST203 meist vanA, während Isolate des ST192 nahezu 
ausschließlich vanB-positiv waren. Seit 2015 wird bei VRE- 
und E.-faecium-Einsendungen aus invasiven Infektionen 
an das NRZ das gesamte Genom sequenziert und einer Ty-
pisierung anhand eines Kerngenom-MLST Schemas (core 
genome MLST; cgMLST) unterzogen. Letzteres ermöglicht 
eine Stammcharakterisierung anhand eines Vergleichs 
der Sequenzen von 1.423 Genloci, wodurch eine viel hö-
here Diskriminierungsfähigkeit gegenüber älteren Ver-
fahren (z. B. PFGE) und eine bessere Vergleichbarkeit der 
Daten aufgrund einer einheitlichen Nomenklatur ermög-
licht wird. Die aus der cgMLST abgeleiteten Stammtypen 
heißen Komplextypen (complex types; CT). In paarweisen 
Vergleichen unterscheiden sich Isolate eines CT in weni-
ger als 15 Genen. Die Ganzgenomdaten belegen, dass der 
ST117 kein einheitlicher Stammtyp ist, sondern dass sich 
Isolate des ST117 in mehrere CT ausdifferenzieren lassen, 
wie z. B. CT71, CT469, CT36 und CT929. Diese können 
in Deutschland überregional vorkommen, wie CT71 oder 
(derzeit) eher regional wie CT469 überwiegend in Süd-
westdeutschland.

Neben dem Auftreten von Infektionen im klinischen bzw. 
ambulanten Bereich rückte auch die Erfassung der VRE-
Prävalenz in der Allgemeinbevölkerung, in landwirtschaft-
lichen Bereichen sowie das Vorkommen in öffentlichen 
Gewässern im Sinne des One Health verstärkt in den Fo-
kus. Ganzgenomvergleiche belegen, dass die Klade (= phy-
logenetisch: Gruppe) der klinisch in Erscheinung treten-
den Hospital-assoziierten E. faecium klar abzugrenzen ist 
von Kladen, die Menschen bzw. Tiere als Teil der Darm-
flora asymptomatisch besiedeln. Auch sind Reservoire und 
Übertragungen von VRE außerhalb stationärer Einrichtun-
gen bisher nicht belegt. Die Kolonisierung von Pflegeper-
sonal mit VRE wurde in Analysen von VRE-Transmissions-
ketten bisher nicht als Risikofaktor für weitere Übertragun-
gen nachgewiesen.

Therapieoptionen bei VRE
Obwohl die Fallzahlen bei Enterokokken und VRE im 
Vergleich zu MRSA und MRGN eher gering sind, stellen 
sie als Verursacher von Blutstrominfektionen eine ernst-
zunehmende Problematik dar. Da die Therapieoptionen 
bei VRE begrenzt sind, ist davon auszugehen, dass in der 
Praxis auf Reserveantibiotika wie Linezolid, Tigecyclin und 
Daptomycin zurückgegriffen wird (z. T. off-label-Einsatz). 
Die Verwendung von Linezolid ist unter ökonomischen 
Gesichtspunkten und Aspekten der Bioverfügbarkeit weit 

verbreitet. Es herrschte Einigkeit darüber, dass die Gabe 
von Reserveantibiotika von einem Antibiotic Stewardship 
begleitet erfolgen sollte. Es gibt erste Studien, die andeuten, 
dass ein unkontrollierter Einsatz zur Resistenzselektion 
und -verbreitung führt.10,11

Als neue Glykopeptidantibiotika werden Telavancin und 
Dalbavancin bei der Therapie von VanB-VRE und Oritavan-
cin bei Infektionen durch VanA- und VanB-VRE diskutiert. 
Die Bestimmung des bei einer schweren Enterokokken-
Infektion vorliegenden Resistenztyps und -profils ist somit 
für die sachgerechte Therapie geboten.

Das Glykopeptidantibiotikum Teicoplanin wird im Ver-
gleich zu Vancomycin weltweit deutlich seltener eingesetzt. 
Dies ist unter anderem darin begründet, dass es beispiels-
weise in den USA nie in den Markt eingeführt wurde und 
daher auch in Leitlinien kaum Berücksichtigung findet. 
Mittlerweile gibt es Hinweise, dass die Behandlung mit 
Teicoplanin im Vergleich zu Vancomycin mit weniger Ne-
benwirkungen, wie beispielsweise Hautreaktionen und 
Nierenschädigungen, assoziiert ist.9,12 Neben diesen mög-
lichen klinischen Vorteilen ist ein therapeutisches Drug-
Monitoring (TDM) von Teicoplanin grundsätzlich möglich, 
was die Therapiesteuerung vereinfachen kann. Zusätzlich 
ist Teicoplanin bei VanB-VRE in der Regel wirksam und 
könnte eine therapeutische Alternative zu den Reserveanti-
biotika Linezolid, Daptomycin und Tigecyclin darstellen.

Dr. Christian Lanckohr vom Universitätsklinikum Müns-
ter (UKM) berichtete, dass in seiner Einrichtung Teico-
planin als Therapieoption bei VanB-VRE-Infektionen seit 
vielen Jahren verfügbar ist und klinisch eingesetzt wird, 
zum Beispiel in den Bereichen der Neonatologie und der 
Intensivmedizin. Vor einigen Jahren wurde auf Initiative 
des Antibiotic-Stewardship-Teams ein evidenzbasierter Do-
sieralgorithmus für Teicoplanin implementiert um die the-
rapeutische Nutzung zu standardisieren. Im Vordergrund 
der Neuerungen stand eine deutlich gesteigerte Initialdosis 
von 10 – 12 mg/kg Körpergewicht für 4 Dosen alle 12 Stun-
den, gefolgt von 400 – 800 mg einmal täglich. Zusätzlich 
wurde ein werktägliches TDM im Zentrallabor des UKM 
eingeführt. Diese Veränderungen basierten auf unter-
schiedlichen pharmakologischen Untersuchungen, die 
darlegen konnten, dass eine Dosissteigerung vorteilhaft ist 
(s. die jeweils gültigen Fachinformationen).

Im klinischen Alltag wird Teicoplanin am UKM derzeit 
regelmäßig bei der Therapie von schweren Enterokokken-
Infektionen eingesetzt, beispielsweise bei intraabdominel-
len Infektionen in der Viszeralchirurgie. Dies gilt auch für 
Infektionen mit VanB-VRE, bei denen Teicoplanin als wirk-
sam (sensibel) getestet wurde.

Der Einsatz von Teicoplanin bei Infektionen durch VanB-
VRE ist immer wieder Gegenstand von Diskussionen. Es 
besteht die Sorge, dass ein Einsatz der sensibel getesteten 
Substanz einen Selektionsdruck in Richtung Teicoplanin-

https://www.ukm.de/
https://www.ukm.de/
http://www.gelbe-liste.de/fachinformation
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resistenter Mutanten bedinge und damit ein Therapiever-
sagen drohe. Diese Sorge wird auch in den aktuellen Emp-
fehlungen der KRINKO zu Hygienemaßnahmen beim 
Umgang mit Enterokokken mit speziellen Resistenzen 
formuliert.9 Im Kern beruhen die Vorbehalte gegen eine 
Teicoplanin-Therapie von VanB-VRE auf Beobachtungen 
bei einer sehr niedrigen Anzahl von Patienten, bei denen 
der kausale Zusammenhang nicht unbedingt eindeutig 
ist. So wird in der 2013 von Holmes et al. publizierten Ar-
beit über 18 Patienten berichtet, bei denen nach erfolgter 
Organtransplantation mit protrahierten intensivmedizini-
schen Verläufen eine Teicoplanin-Therapie bei VanB-VRE-
Infektionen durchgeführt wurde.13 Bei 4 Fällen wurde 
beobachtet, dass es unter der Therapie zu einer Selektion 
von Teicoplanin-resistenten Isolaten kam. Allerdings ist 
zu beachten, dass 3 von 4 betroffenen Patienten ein Organ 
desselben Spenders erhalten haben, womit die Möglichkeit 
der „nosokomialen“ Übertragung eines speziellen Klons 
zu bedenken ist.13 Letztlich ist die Häufigkeit des Problems 
aus diesem und anderen Berichten schwierig abzuleiten. 
Auch andere Berichte zur Resistenzinduktion durch Tei-
coplanin sind dadurch gekennzeichnet, dass es sich um 
infektiologisch komplexe Situationen bei schwer erkrank-
ten Patienten handelt, oft auch im Zusammenhang mit 
Immunsuppression.14,15 Unabhängig von der Teicoplanin-
Therapie gibt es typischerweise eine teilweise über Wochen 
anhaltende Antibiotikaexposition.

Aus der detaillierten Betrachtung der Studienlage geht her-
vor, dass das konkret entstehende Risiko eines Versagens 
der Teicoplanin-Therapie durch Resistenzentwicklung unter 
Therapie bei VanB-VRE schwer abgeschätzt werden kann. 
Es scheint nach derzeitiger Kenntnislage nicht so zu sein, 
dass eine Exposition mit Teicoplanin regelhaft zur Selektion 
resistenter Mutanten bzw. zu einem Wechsel des Phäno- 
typs in Richtung VanA führt. Die Resistenzentstehung un-
ter Therapie, vor allem bei lang andauernder Gabe, ist kein 
„exklusives“ Problem von Teicoplanin und VanB-VRE, son-
dern auch von Alternativsubstanzen zur Behandlung von 
VRE-Infektionen, wie z. B. Linezolid, ebenso bekannt.

Zusammenfassend besteht ein deutlicher Bedarf für mehr 
und belastbarere Daten, um einen zurückhaltenden Einsatz 
von Teicoplanin bei sensibel getesteten VanB-VRE-Isolaten 
zu begründen. Die Gefahr einer Resistenzentstehung unter 
Therapie besteht auch bei den Reserveantibiotika Linezolid 
und Daptomycin, die alternativ in der Therapie eingesetzt 
werden. Ein Argument für den Einsatz von Teicoplanin wäre 
die Möglichkeit der Steuerung der Therapie durch ein TDM, 
was im Falle der Ausweichsubstanzen nicht regelhaft mög-
lich ist. Zusätzlich haben pharmakologische Erkenntnisse 
der letzten Jahre dazu beigetragen, bessere empirische Do-
sierschemata für Teicoplanin zu entwickeln, um die Parame-
ter und Regimes für eine wirkungsvolle Pharmakokinetik 
bzw. Pharmakodynamik zu optimieren. Durch die Einfüh-
rung von Generika sind darüber hinaus die Kosten einer Be-
handlung mit Teicoplanin in letzter Zeit deutlich gesunken.

Fragen für die Zukunft sind, ob eine Resistenzinduktion 
durch Teicoplanin-Therapie durch adäquate Dosierungen 
verhindert werden kann und ob eine Kombinationstherapie 
(z. B. mit einem Aminoglykosid) hier eine präventive Rolle 
spielt. Auch ist der Stellenwert von Dalbavancin als Wei-
terentwicklung von Teicoplanin noch unklar und verdient 
Beachtung. Unabhängig von diesen Überlegungen muss 
bei der Behandlung von VanB-VRE mit Teicoplanin ein Be-
wusstsein für das Problem der Resistenzinduktion vorhan-
den sein. Sollte das Phänomen auftreten, ist eine wissen-
schaftliche Dokumentation auf jeden Fall anzustreben.

Neben Teicoplanin bei VanB-VRE-Infektionen stehen bei 
Vorliegen einer Glykopeptidresistenz nur wenige Reserve-
substanzen zur Verfügung, über deren Einsatz im Beitrag 
von PD Dr. Nico Mutters (Universitätsklinikum Heidel-
berg) berichtet wurde.

Tigecyclin ist als parenterales bakteriostatisches Breitspek-
trum-Antibiotikum in Deutschland für die Behandlung 
von komplizierten Haut- und Weichteilinfektionen, kom-
plizierten intraabdominellen Infektionen, nosokomialen 
Pneumonien und Infektionen durch MRE wie MRSA, 
VRE oder MRGN zugelassen. Für eine Sepsistherapie ist 
es nicht geeignet, da die erreichten Serumspiegel zu gering 
sind. Tigecyclin-Resistenzen bei Enterokokken sind kaum 
vorhanden und die Diffusion in andere Kompartimente 
(z. B. abdominal) ist sehr gut. Nach dem Erscheinen eines 
Rote-Hand-Briefs im März 2011, welcher auf eine erhöhte 
Mortalität unter Tigecyclin-Therapie hinwies, ging der Ein-
satz stark zurück, wird jedoch weiterhin bei Infektionen im 
Bauchraum erwogen und ggf. eingesetzt.

Das bakteriostatisch wirkende Reserveantibiotikum Line-
zolid gehört zu der Klasse der Oxazolidinone und ist seit 
Anfang der 2000er Jahre in Deutschland für die Therapie 
von VRE-Infektionen zugelassen. Es besitzt interessante 
pharmakologische Eigenschaften (z. B. orale Bioverfügbar-
keit) bei noch niedrigen Resistenzraten. 

Daptomycin ist ein bakterizides Lipopeptid. Im Euro-
pean Commitee on Antimicrobial Susceptibility Testing  
(EUCAST) guidance document ist ausgewiesen, dass die 
therapeutisch zugelassenen Dosierungen von Daptomycin 
(4  mg/kg Körpergewicht) bei Enterokokken mit minima-
len Hemmstoffkonzentrationen (MHK) von ≤ 4 mg/L 
nicht wirken können.16 Eine erfolgreiche Behandlung von 
VRE-Infektionen setzt höhere Dosierungen voraus. Das  
EUCAST-Dokument verweist auf Einzelberichte und kleine 
Fallstudien über erfolgreiche Behandlungen von verschie-
denen VRE-Infektionen und höheren Daptomycin-Dosie-
rungen.16 Unempfindlichkeiten bei Enterokokken sind in 
den Daten des ARS und des NRZ kaum beschrieben. Je-
doch gibt es hier diagnostische Unklarheiten durch wider-
sprüchliche Angaben bei EUCAST zu epidemiologischen 
cut-offs bzw. Grenzwerten sowie unterschiedliche Angaben 
für E. faecalis und E. faecium.16 

https://www.klinikum.uni-heidelberg.de/
https://www.klinikum.uni-heidelberg.de/
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Die klinische Wirksamkeit von Daptomycin und Linezolid 
im Vergleich zeigt bei älteren Meta-Analysen eine nicht 
immer signifikante Überlegenheit von Linezolid.17,18 Die 
meisten der zugrundeliegenden Studien wurden jedoch 
mit unterschiedlichen Daptomycin-Dosierungen durch-
geführt und sind somit nicht direkt vergleichbar. Zudem 
wurden meist Dosierungen von < 6 mg/kg Körpergewicht 
eingesetzt. Aktuell werden Dosiskorridore von 8 – 12 mg/kg 
Körpergewicht als adäquat angesehen.16 Ein neueres Re-
view berichtet daher auch erstmalig über eine Überlegen-
heit von Daptomycin.19 Auch bei diesen Substanzen muss 
die klinische Datenlage weiter ausgebaut werden.

Erfahrungsberichte zu VRE in einzelnen Kliniken und  
Vorstellung von Studien aus den Bundesländern
In den Berichten einzelner Kliniken zeigte sich, dass VRE 
erst in den Jahren nach 2011 verstärkt im klinischen Kon-
text wahrgenommen wurden. Im davorliegenden Zeitraum 
waren vor allem Infektionen durch VRE des Resistenztyps 
VanA beobachtet worden; diese nahmen jedoch einen gerin-
gen Anteil unter den Enterokokken-Infektionen ein. Seither 
ist ein stetig ansteigender Anteil von Vancomycin-resisten-
ten E.-faecium-Infektionen zu beobachten. In den meisten, 
jedoch nicht allen Regionen, treten nun zunehmend VanB-
E.-faecium auf. Dies wurde auch auf diesem Treffen – mit 
einer regionalen Ausnahme – bestätigt. Auszugsweise wer-
den vier Beiträge einzelner Teilnehmer präsentiert.

Prof. Ursel Heudorf aus dem Gesundheitsamt Frankfurt/
Main berichtete über die Situation in Hessen. Das Bundes-
land Hessen liegt im früher beschriebenen „VRE-Gürtel“.5 
Vor diesem Hintergrund führte das MRE-Netz Rhein-Main 
mit einem Einzugsgebiet von ca. drei Millionen Einwoh-
nern in Zusammenarbeit mit dem Institut für Medizini-
sche Mikrobiologie der Justus-Liebig-Universität Gießen 
zwei Studien zur regionalen Verteilung verschiedener 
VRE-Typen in Screeningmaterialien in Kliniken im Rhein-
Main-Gebiet durch.

In der einen Studie unter Beteiligung von 17 Kliniken im 
gesamten Bereich des Netzwerks wurden von Herbst 2017 
bis Sommer 2018 insgesamt 95 Vancomycin-resistente  
E.-faecium-Isolate aus Eingangsscreening-Untersuchungen 
auf Intensiv- und Risikostationen (Hämatologie/Onkolo-
gie und Transplantationsstationen) gesammelt und mittels 
Ganzgenomsequenzierung und bioinformatischen Ana-
lysen untersucht. Das vanB-Gen war in 93 Isolaten, das  
vanA-Gen in einem Isolat enthalten; ein Isolat trug kein 
van-Gen. In der MLST dominierte der ST117-Typ (96 %). 
87 % der ST117-Isolate wiesen den cgMLST-Typ CT71 auf, 
andere CTs waren selten. Der CT71 dominierte in allen Kli-
niken an allen Orten und wurde sowohl bei Patienten mit 
und ohne frühere Krankenhausaufenthalte gefunden.

Die andere Studie aus einer Klinik für neurologische Frühre-
habilitation mit einem Einzugsgebiet von Patienten aus ganz 
Hessen untersuchte 56 VRE-Isolate, die zwischen 2016 und 
2018 asserviert worden waren – 60 % davon im Rahmen 

des Eingangsscreenings. Alle VRE trugen das vanB-Gen. 
50 Stämme wiesen den Sequenztyp ST117 auf, davon 45 den 
CT71 und fünf den CT36. Es zeigten sich keine signifikanten 
Unterschiede in der Verteilung der MLST-Typen in Bezug auf 
Geschlecht und Wohnort der Patienten bzw. den Ort einer 
Vorbehandlung, jedoch signifikante Unterschiede im Hin-
blick auf das Untersuchungsjahr: 2016 wurden verschiedene 
Sequenztypen nachgewiesen, ab 2017 nur noch der ST117.

Als Fazit wurde hier befunden, dass in Kliniken des Rhein-
Main-Gebiets sowie einer Einrichtung für neurologische 
Rehabilitation mit Patienten aus ganz Hessen in den Jah-
ren 2017/2018 ein einziger VRE-Stamm dominierte (ST117/
CT71/vanB E. faecium), nachdem im Jahr 2016 noch eine 
größere Vielfalt verschiedener Ausbruchsstämme gefunden 
werden konnte. Die Ursache der Verbreitung dieses Stam-
mes konnte bislang nicht geklärt werden. Da dieser Stamm 
sowohl bei Patienten mit und ohne bekannten vorherigen 
Krankenhausaufenthalt nachgewiesen wurde, ist sowohl 
ein überregionales Krankenhaus-assoziiertes Geschehen 
als auch eine endemische Verbreitung dieses Stammes 
möglich. Weitere Untersuchungen in der Allgemeinbe-
völkerung (ohne Krankenhausanamnese) bzw. in anderen 
Quellen (z. B. in Lebensmitteln oder der Umwelt) könnten 
hier mehr Klarheit bringen.

PD Dr. Silke Peter und Dr. Jan Liese berichteten über Erfah-
rungen mit VRE an der Universitätsklinik Tübingen (UKT). 
Anfang des Jahres 2016 kam es am UKT, einem Kranken-
haus der Maximalversorgung mit 1.500 Betten, zu einem 
deutlichen Anstieg der Erstnachweise von VRE gegenüber 
den Vorjahren, ohne dass Änderungen im Hygienemanage-
ment von VRE (u. a. Einzelzimmerisolierung) vorausgegan-
gen waren. Um die epidemiologischen Hintergründe dieses 
Anstieges zu verstehen und um zielgerichtete kranken-
haushygienische Maßnahmen zur Vermeidung der Über-
tragung von VRE implementieren zu können, wurden alle 
VRE-Erstisolate aus den Jahren 2010 – 2016 mittels Ganz-
genomsequenzierung untersucht. Diese Daten wurden mit 
krankenhausinternen Stationsbelegungsdaten verknüpft, 
um die Verbreitungsdynamik besser zu verstehen.

Es zeigte sich, dass die starke Zunahme der VRE-Nach-
weise ausschließlich durch VanB-Vancomycin-resistente 
E. faecium hervorgerufen wurde. Die Isolate gehörten zum 
großen Teil zu ST117 und ST80. Die Analyse der Ganzge-
nomsequenzierung zeigte allerdings auch hier, dass es 
sich um ein oligoklonales Geschehen handelte. Retrospek-
tiv konnte gezeigt werden, dass diese dominanten Cluster 
erstmalig kurz vor ihrer starken zahlenmäßigen Expansion 
nachgewiesen wurden. Es handelte sich also um „neue“ 
Stämme, die zuvor am UKT noch nicht beobachtet worden 
waren. Die Analyse der auf Basis der Ganzgenomsequen-
zierung bestimmten Cluster und Subcluster zeigte auch, 
dass eine Vielzahl epidemiologisch möglicher Übertragun-
gen (z. B. bei zeitgleichem Aufenthalt von zwei mit VRE 
besiedelten Patienten auf derselben Station oder im selben 
Zimmer) sich nicht bestätigten, da die beiden Stämme zu 

https://www.frankfurt.de/sixcms/detail.php?id=2996
https://www.frankfurt.de/sixcms/detail.php?id=2996
https://www.uni-giessen.de/index.html
https://www.medizin.uni-tuebingen.de/de/
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verschiedenen (Sub-)Clustern gehörten. Eine Betrachtung 
der VRE-Stämme, die im Rahmen des Eingangsscreenings 
bzw. kurz nach erstmaliger Aufnahme am UKT gefunden 
wurden, deutete darauf hin, dass dieselben Stämme seit 
Oktober 2015 immer wieder von außen – auch über zuwei-
sende Häuser – ins Krankenhaus importiert wurden. Be-
wegungen von stationären Patienten durch Verlegungen 
zwischen Krankenhäusern innerhalb von Versorgungs-
netzwerken scheinen bei der Verbreitung von VRE eine 
große Rolle zu spielen. Daher sind zusätzlich zu den haus-
internen auch krankenhausübergreifende Maßnahmen 
notwendig, um Patienten effektiv zu schützen. Die syste-
matische Ausweitung einer wie oben dargestellten genom-
basierten VRE-Surveillance auf regionaler und nationaler 
Ebene wäre wünschenswert und wird ab 2019 auch durch 
ein von der Deutschen Forschungsgemeinschaft (DFG) 
finanziertes VRE-Netzwerk in Baden-Württemberg unter 
der Leitung von PD Dr. Nico Mutters untersucht.

Prof. Wulf Schneider berichtete über Erfahrungen mit VRE 
am Universitätsklinikum Regensburg (UKR) in den zu-
rückliegenden Jahren. Im Jahr 2004 wurden am UKR die 
ersten Häufungen von Vancomycin-resistenten E.-faecium- 
Isolaten nachgewiesen. Bis 2006 blieb es bei vereinzelten 
VRE-Nachweisen, allerdings stiegen diese 2007 sprung-
haft an und erreichten 2008 einen ersten Gipfel, um 2009 
und 2010 wieder deutlich abzufallen. Im Jahr 2011 begann 
ein dramatischer zweiter Anstieg, der 2013 mit 557 Fällen 
einen neuen Höhepunkt erreichte. Bis 2017 erfolgte nur 
ein moderater gradueller Abfall auf 447 Fälle.

In einer retrospektiven Analyse der in der Stammsamm-
lung noch verfügbaren VRE-Erstisolate sollte mittels 
MLST-Typisierung die Frage beantwortet werden, ob es 
sich um ein hyperendemisches Ausbruchsgeschehen han-
delte oder ob unterschiedliche VRE-Sequenztypen zu die-
ser Entwicklung beigetragen haben. Am UKR werden bei 
VRE-Nachweis seit 2004 als zusätzliche Hygienemaßnah-
men die Einzelzimmerisolierung und Barrierepflege mit 
persönlicher Schutzausrüstung vorgenommen.

Von 248 verfügbaren Vancomycin-resistenten E.-faecium-
Erstisolaten in den Jahren 2004 –2010 wiesen 96 % einen 
vanB-Genotyp auf und lediglich 4 % einen vanA-Genotyp. 
Insgesamt wurden zehn unterschiedliche Sequenztypen 
nachgewiesen, wobei ST17 (2008: 23 %) und ST192 (2008: 
33 %) für den ersten VRE-Gipfel 2008 hauptverantwortlich 
waren. Die anderen acht Sequenztypen, zu denen auch 
ST117 und ST203 zählten, spielten eine untergeordnete 
Rolle. Der beschriebene drastische zweite Anstieg der VRE-
Fälle 2011 wurde im Wesentlichen durch ST117 (24 %) und 
ST203 (14 %) verursacht. Dieses Phänomen ist insofern be-
merkenswert, da der erste VRE-Gipfel durch einen plötz-
lichen Anstieg und Abfall der ST17 und ST192 VRE-Stäm-
me verursacht wurde, die 2010 fast wieder verschwunden 
waren. Der Beginn des zweiten drastischen VRE-Anstiegs 
erfolgte dann durch zwei Sequenztypen, die in der ersten 
Phase von 2004 – 2010 kaum vorhanden waren.

In einer zweiten retrospektiven Studie von April 2017 bis 
März 2018 am UKR erfolgte eine Typisierung durch Infra- 
rotspektroskopie (IR-Biotyper), die eine Intraspezies-spezi-
fische Unterscheidung aufgrund unterschiedlicher Glyko-
sylierungsmuster von z. B. Proteinen ermöglicht. Die Ana-
lyse der van-Genotypen ergab jetzt eine fast gleichmäßige 
Verteilung mit 47 % vanA und 53 % vanB. Insgesamt konn-
ten über 40 VRE-Cluster durch den IR-Biotyper identifiziert 
werden, wobei fast 90 % aller potenziellen VRE-Übertra-
gungen zwei Clustern zuzuordnen waren. Patienten, die 
diesen Clustern zugeordnet wurden, hatten vor ihren ers-
ten VRE-Nachweis im Durchschnitt 2 bzw. 2,6 stationäre 
Voraufenthalte am UKR mit durchschnittlich 34 bzw. 44 
stationären Tagen. Der Vergleich von fast einhundert zu-
sätzlich durch MLST charakterisierten VRE-Stämmen er-
gab, dass die IR-Spektroskopie innerhalb der einzelnen 
Sequenztypen deutlich voneinander abgrenzbare Glyko-
sylierungsmuster unterscheiden und weiter ausdifferen-
zieren konnte. Diese ersten Ergebnisse zeigen, dass die 
IR-Analyse von VRE-Häufungen eine ausreichende Aus-
sage über einen Cluster-Zusammenhang ermöglicht und 
damit prinzipiell als schnelles Typisierungsverfahren für 
Ausbruchsszenarien bei VRE geeignet ist.

Zum Thema VRE mit Zusatzresistenzen berichtete PD Dr. 
Michael Hogardt aus dem Universitätsklinikum Frankfurt 
am Main (UKF). Auch am UKF war im Zeitraum 2014 
bis 2017 eine Zunahme v. a. von Vancomycin-resistenten  
E. faecium zu verzeichnen. Die meisten Nachweise von VRE 
erfolgen im Rahmen von Screening-Untersuchungen (v. a. 
Intensivpatienten). So war in den letzten Jahren E. faecium 
mit ca. 3 % aller Blutkulturisolate zwar relativ selten Verur-
sacher einer Bakteriämie am UKF, etwa 50 – 60 % der Iso-
late wiesen jedoch eine Resistenz gegenüber Vancomycin 
auf. Im Rahmen der allgemeinen Zunahme an VRE-Nach-
weisen fanden sich auch VRE mit Resistenzen gegenüber 
Reserveantibiotika, die entsprechend der Zusatzresistenz 
als LVRE (Linezolid-resistente VRE) bzw. als TVRE (bei 
zusätzlicher Tigecyclin-Resistenz) oder DVRE (bei zusätz-
licher Daptomycin-Resistenz) bezeichnet werden. Die häu-
figste am UKF ab 2013 nachgewiesene Zusatzresistenz bei 
VRE war diejenige gegenüber Tigecyclin. Hintergrund ist 
vermutlich der Einsatz der Substanz insbesondere bei int-
raabdominellen Infektionen, bei denen nicht selten Entero-
kokken und auch VRE beteiligt sein können. Der Nachweis 
einer Tigecyclin-Resistenz bei Vancomycin-sensiblen E. fa-
ecium ist demgegenüber deutlich seltener, wobei TVRE vor 
allem im Rahmen von aktiven Screening-Untersuchungen 
auf VRE gefunden werden. Als zweithäufigste Zusatzresis-
tenz findet sich die Resistenz gegenüber Linezolid, gefolgt 
von Daptomycin. Da anzunehmen ist, dass sich VRE mit 
einer Zusatzresistenz – obwohl bisher sehr selten auftre-
tend – über ähnliche Wege wie VRE insgesamt verbreiten 
können, wird am UKF die konsequente Isolation von Trä-
gern mit TVRE, LVRE oder DVRE praktiziert. Nachweise 
von VRE mit einer Resistenz gegenüber zwei Reserveanti-
biotika sind Einzelfälle. Um die Epidemiologie, die noso-
komiale Verbreitung und die Resistenzmechanismen von 

https://www.dfg.de/
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TVRE besser zu verstehen, werden in einem Kooperations-
projekt zwischen der medizinischen Mikrobiologie (PD Dr. 
Michael Hogardt, Prof. Volkhard Kempf), klinischer Infek-
tiologie (Dr. Johanna Kessel) und dem NRZ (Prof. Guido 
Werner, Dr. Jennifer Bender) entsprechende Isolate weiter 
charakterisiert. Im Jahr 2018 waren am UKF sowohl die 
Nachweise von VRE aus Blutkulturen als auch von TVRE 
insgesamt rückläufig.

Präsentation der KRINKO-Empfehlung „Hygienemaß-
nahmen zur Prävention der Infektion durch Enterokokken 
mit speziellen Antibiotikaresistenzen“
Mit der Empfehlung „Hygienemaßnahmen zur Prävention 
der Infektion durch Enterokokken mit speziellen Antibio-
tikaresistenzen“ (Bundesgesundheitsblatt 10/2018) hat die 
KRINKO ein Dokument vorgelegt, dessen Implementie-
rung deutlich komplexer ist als vorangegangene Empfeh-
lungen zu Erregern mit besonderen Eigenschaften.9 Das 
Ziel ist, Infektionen durch VRE zu verhindern, die einrich-
tungsspezifische Auswahl der Maßnahmen erfolgt durch 
das Hygienefachpersonal bzw. durch fachliche Expertise 
vor Ort. Die Empfehlung stellt hohe Anforderungen an die 
lokale Umsetzung und gibt primär Hilfestellung zu indi-
viduellen bzw. einrichtungsspezifischen Festlegungen von 
Präventionsmaßnahmen auf Grundlage des lokalen Ri-
sikoprofils. Die Implementierung setzt damit umfangrei-
ches Fachwissen, methodische Expertise und eine genaue 
Kenntnis über die Gegebenheiten vor Ort voraus.

Dieser im Vorfeld intensiv diskutierte Ansatz der Empfeh-
lung trägt der komplexen Epidemiologie der Enterokokken 
und vor allem der heterogenen Studienlage der Präventi-
onsmaßnahmen Rechnung. Der Fokus der Empfehlung 
wurde auf Krankenhäuser gelegt, da außerhalb dieser keine 
epidemiologisch relevanten Transmissionen, Kolonisatio-
nen oder Infektionen durch Vancomycin-resistente E. fae-
cium belegt sind. Die VRE-Prävalenz in einer Einrichtung 
kann als Marker für die Umsetzung der Basishygiene in 
Gesundheitseinrichtungen herangezogen werden. 

Grundlegend für die Umsetzung der KRINKO-Empfehlung 
ist die Bewertung des einrichtungsspezifischen Risikos für 
VRE-Transmissionen sowie Kenntnis der Risikopopulati-
onen. Die konsequente Umsetzung von Maßnahmen der 
Basishygiene (insbesondere der Händehygiene) ist grund-
legend für die Infektionsprävention. Die Effektivität von 
Maßnahmenbündeln zur Eindämmung einer VRE-Pro-
blematik sind gut belegt, wohingegen die Evidenz für ein-
zelne Maßnahmen weniger ausgeprägt ist. Dem trägt die 
KRINKO in ihrer Herangehensweise Rechnung, indem auf-
bauend auf dem ermittelten Risikoprofil empfohlen wird, 
mindestens zwei von mehreren Maßnahmen auszuwählen 
und als eine einrichtungsspezifische, maßgeschneiderte 
Bündelstrategie umzusetzen. Als mögliche Komponenten 
führt die Empfehlung sowohl horizontale Maßnahmen, 
z. B. Ganzkörperwaschungen, Schulung der Patienten, in-
tensivierte Reinigung und Desinfektion von Oberflächen, 
und Förderung bereits vorhandener infektionspräventiver 

Bündel, als auch vertikale Maßnahmen, z. B. Isolierung, 
aktives Screening und Barrieremaßnahmen auf. Außerdem 
sind Zielgrößen festzulegen, die Einhaltung zu überprüfen 
und die Maßnahmen ggf. anzupassen. Wenn die initialen 
Bestandteile des Maßnahmenbündels nicht die gewünsch-
ten Effekte erzielen, sollten die Bündel erweitert werden. 
Die Umsetzung der Empfehlung und die Ableitung des 
Maßnahmenbündels wurden anhand eines anonymisier-
ten Beispielkrankenhauses veranschaulicht.

Im Anschluss an die Präsentation der KRINKO-Empfeh-
lung durch Prof. Constanze Wendt und Prof. Heike von 
Baum fand ein reger, von allen Seiten als positiv empfun-
dener Austausch über die Erfahrungen der Teilnehmer mit 
einzelnen Maßnahmen, Möglichkeiten der Umsetzung so-
wie der Kontrolle über den ÖGD statt. Für letztere stünde 
die Überprüfung und Begleitung der Risikobewertung und 
Maßnahmenanpassung und -evaluation im Zentrum.

Am Anfang der Risikobewertung für VRE in der eigenen 
Einrichtung steht die genaue Kenntnis über die Epidemio-
logie von VRE in der eigenen Einrichtung. Die Identifika-
tion der Zielpopulationen stellt einen ersten Knackpunkt 
dar; in der Diskussion vor Ort stellte sich schnell heraus, 
dass allein in den auf dem Netzwerktreffen vertretenen 
medizinischen Einrichtungen kein übergeordneter Kon-
sens zu erreichen war.

Die Einschätzungen der Risikopopulationen in der eigenen 
Einrichtung wichen unter den Teilnehmern stark ab. Lie-
ßen sich Hochrisikopatienten, z. B. der Hämatologie/On-
kologie oder auch der Inneren Medizin, der Chirurgie und 
Patienten mit sehr geringem Risiko gut identifizieren,9 
zeigte sich in anderen Bereichen eine z. T. erhebliche He-
terogenität. Hier wurde die Möglichkeit zur individuellen 
fokussierten Festlegung begrüßt. Um sicherzustellen, dass 
die Patientensicherheit nicht dem ökonomischen Gedan-
ken unterliegt, muss eine sachverständige, zielorientierte 
Festlegung des Maßnahmenbündels durch das Hygiene-
fachpersonal erfolgen. Die genauen Schwellenwerte, ab 
denen Maßnahmen sinnvoll sein können (z. B. die VRE-
Prävalenz, ab der Ganzkörperwaschungen für die Präven-
tion von Übertragungen indiziert sind) wurden diskutiert, 
jedoch konnte auch hier kein Konsens gefunden werden.

Die Erfassung der VRE-Prävalenz und die Aufklärung, ob es 
sich um in der Einrichtung endemische oder – wie im wei-
ter oben geschilderten Beispiel – aus externen Einrichtungen 
eingetragene Stämme handelt steht ebenfalls am Anfang der 
Risikobewertung. Hier stand neben dem fokussierten Scree-
ning, Screeningmethoden, -Intervallen auch die molekular-
genetische hochauflösende Typisierung im Mittelpunkt. Der 
zielführende Einsatz der molekularen (genombasierten) Erre-
ger-Surveillance und die Zusammenführung in überregiona-
len Datenbanken ist essenziell zur Aufklärung von Transmis-
sionsketten und stellt somit die Grundlage einer sachgerech-
ten Risikobewertung dar, wird allerdings auch dabei helfen, 
die komplexe Epidemiologie von VRE besser zu verstehen.

https://www.springermedizin.de/bundesgesundheitsblatt-gesundheitsforschung-gesundheitsschutz-10/16132920
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Bei der Ableitung von einrichtungsspezifischen Präventi-
onsstrategien ist die Expertise des verantwortlichen Hygi-
enefachpersonals ausschlaggebend. In der Fachwelt wur-
den die KRINKO-Empfehlung und die Implikationen für 
die Umsetzung bereits im Vorfeld rege diskutiert. Wäh-
rend einerseits klar anerkannt wurde, dass es im Falle der 
VRE-Prävention keine generellen, für alle Einrichtungen 
Deutschlands gleichermaßen angemessenen Maßnah-
men gibt, wurde andererseits subjektiv die Handlungssi-
cherheit eines übergeordneten Konsensus über generell 
bei VRE anzuwendende Hygienemaßnahmen vermisst. 
Jedoch zeigte sich auch hier in der Diskussion schnell, 
dass im Falle von VRE in vielen hygienerelevanten Aspek-
ten kein übergeordneter Konsens getroffen werden kann. 

Einen besonderen Diskussionspunkt stellte die Frage dar, 
ob Patienten, die mit VRE besiedelt oder kolonisiert sind, 
immer isoliert werden müssen.20 Nach der KRINKO-Emp-
fehlung kann die Isolierung von Patienten im Rahmen 
des einrichtungsspezifischen Maßnahmenplans als ein 
Bestandteil des Maßnahmenbündels festgelegt werden; 
wenn die Risikoeinschätzung allerdings zu dem Schluss 
kommt, dass auch andere Maßnahmen eine Transmission 
verhindern können, muss die Isolierung nicht zwangsläu-
fig Teil des Maßnahmenbündels sein. Wichtig sind hier die 
sachgerechte und verantwortungsbewusste Evaluation des 
Transmissionsrisikos und eine zielorientierte Anpassung 
der Maßnahmen. Zu den verschiedenen Einzelkomponen-
ten der Maßnahmenbündel fand ein reger Ideen- und Er-
fahrungsaustausch statt. Als eine Herausforderung wurde 
insbesondere die einrichtungsinterne Kommunikation von 
z. B. abteilungsspezifischen Präventionsmaßnahmen beim 
Personal angesehen. Aber auch Patienten und Angehörigen 
müssen solche Maßnahmen kommuniziert werden, ohne 
dabei Ängste zu wecken.

Abschließend wurde die Arbeit der MRE-Netzwerke als au-
ßerordentlich hilfreich angesehen. Auch die niedrigschwel-
lige Möglichkeit des offenen und konstruktiven Austausches 
sowohl beim Moderatorentreffen als auch in den Netzwer-
ken wurde von den Teilnehmenden und Beitragenden als 
sehr positiv empfunden. Gerade Teilnehmende aus ländli-
chen Gebieten äußerten den Wunsch nach einer Intensivie-
rung des Gedankenaustausches. Großen Anklang fand die 
Idee einer gemeinsamen, regional übergreifenden Studie 
zur Epidemiologie von VRE, welche mittlerweile ausgehend 
vom MRE-Netzwerk Baden-Württemberg umgesetzt wird.

Fazit
VRE und ihre Verbreitung stellen ein komplexes Phänomen 
dar. Die Zunahme der Nachweise aus klinischen Materiali-
en sowie die Kolonisation des Darmes bei Patienten, die in 
Krankenhäusern behandelt werden, stellen betroffene Ein-
richtungen vor medizinische, therapeutische und hygieni-
sche Herausforderungen. Vorliegende Daten zur Verbrei-
tung von VRE, zu Therapieoptionen bei VRE-Infektionen 
und zu der durch sie verursachten Krankheitslast wurden 
auf diesem Netzwerktreffen vorgestellt. Zur Eindämmung 

der VRE-Problematik hat die KRINKO mit der aktuellen 
VRE-Empfehlung „Hygienemaßnahmen zur Prävention 
der Infektion durch Enterokokken mit speziellen Antibio-
tikaresistenzen“ ein Dokument vorgelegt, welches eine 
Anpassung an die jeweilige regionale Situation ermöglicht, 
dabei aber hohe Anforderungen an ein risikobasiertes Vor-
gehen und die Expertise vor Ort stellt. Die Schaffung der 
personellen Voraussetzungen mit Hygienefachpersonal 
vor Ort einschließlich der erforderlichen Kommunikation 
zwischen Klinikern, Infektiologen, Hygienikern und Mik-
robiologen bildet die Grundlage für die erfolgreiche Um-
setzung. Hier könnten die MRE-Netzwerke dazu beitragen, 
die vorhandenen Strukturen in den Krankenhäusern zu 
identifizieren, auf Lücken hinzuweisen und die Kommuni-
kation zwischen den Einrichtungen zu fördern.
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Hohe Denguefieber-Fallzahlen 2019 und Chikungunyafieber-Ausbruch in Thailand

Nach zwei schwächeren Vorjahren entspricht das Niveau 
der Denguefieber-Meldezahlen zum Halbjahreswechsel 
2019 dem des Rekordjahres 2016 (s. Abb. 1). Damals wur-
den am Jahresende fast 1.000 Fälle gezählt, die die Refe-
renzdefinition erfüllten.* 2016 wurden im 1. Halbjahr (bis 
einschließlich Meldewoche 26) 649 Denguevirus-Infektio-
nen übermittelt, 2019 sind es im gleichen Zeitraum aktuell 
634 Infektionen. 

Thailand ist 2019, wie auch in den Vorjahren, das mit Ab-
stand am häufigsten angegebene Dengue-Infektionsland 
(43 %). Eine starke Denguefieber-Saison dort treibt, auf-
grund der hohen Anzahl Reisender nach Thailand, auch 
in Deutschland die Fallzahlen in die Höhe. Aber auch we-
niger frequentierte Fernreiseziele tragen zu den erhöhten 
Fallzahlen bei (s. Abb. 1). In Asien sind dies Indonesien 
(11 %), Sri Lanka (4 %), die Philippinen, Kambodscha,  
Vietnam (je 3 %) und die Malediven (2 %). Bei Infektionen 
aus Süd- und Mittelamerika waren die meisten Patienten 
zuvor in Brasilien (4 %), auf Kuba oder in Mexiko (je 3 %). 
Der in Europa intensiv beobachtete Denguefieber-Aus-
bruch auf der französischen Insel La Réunion ist für die 
deutsche Dengue-Fallzahlstatistik hingegen wenig bedeu-

tend: Réunion wurde 2018 dreimal und 2019 zweimal als 
Dengue-Infektionsort deutscher Patienten übermittelt.

Der seit Ende 2018 bekannte anhaltende Chikungunya- 
fieber-Ausbruch in Thailand, der vor allem die südlichen 
Provinzen betrifft, hat im ersten Halbjahr 2019 in Deutsch-
land zur Übermittlung von 29 dort erworbenen Chikun-
gunyavirus-Infektionen geführt (Alle Vorjahre: 0 – 4 Fälle/
Jahr). Einschließlich der Übermittlungen im Juni ist noch 
kein Ende dieses Trends abzusehen. Ansonsten sind die Chi-
kungunyafieber-Meldezahlen unauffällig. Die im Epid Bull 
25/2019 berichteten mutmaßlichen Fälle von Chikungun-
gafieber mit Übertragung in Spanien konnten durch weitere 
Laboruntersuchungen nicht bestätigt werden.

Bei der Interpretation der Arbovirosen-Fallzahlen ist zu  
beachten: 

▶▶ 1. Die Fallzahl pro Reiseland ist stark abhängig von der 
Anzahl der Reisenden, die aus Deutschland dorthin rei-
sen – die Höhe des Infektionsdrucks kann nicht direkt 
davon abgeleitet werden. 
▶▶ 2. Die Anforderung von Diagnostik für die Erreger ist in 
Deutschland teilweise von der Bekanntheit von Ausbrü-
chen in Reiseländern abhängig. Es ist von einem geo-
grafisch variablen Anteil nicht-diagnostizierter Erkran-
kungsfälle auszugehen. 

Hinweis: Das RKI führt keine individuelle reisemedizinische Beratung durch. 

*Da 2019 noch viele Fälle unvollständig sind und die Referenzdefinition 
nicht erfüllen, geschieht der Rest dieser Auswertung auf Basis der übermit-
telten Rohdaten.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten	 Berichtsmonat: April 2019 (Datenstand: 1. Juli 2019)
Nichtnamentliche Meldungen des Nachweises ausgewählter Infektionen gemäß § 7 (3) IfSG nach Bundesländern
(Hinweise zu dieser Statistik s. Epid. Bull. 41/01: 311–314)

Syphilis  HIV-Infektion Malaria Echinokokkose Toxoplasm., konn.

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land Apr. Jan. – Apr. Apr. Jan. – Apr. Apr. Jan. – Apr. Apr. Jan. – Apr. Apr. Jan. – Apr.

Baden-Württemberg 56 216 258 16 138 136 9 29 35 1 5 17 0 1 0

Bayern 75 360 338 30 160 150 12 33 36 0 8 10 0 0 0

Berlin 115 512 387 18 94 130 5 26 29 1 1 1 0 0 0

Brandenburg 6 36 37 4 21 23 0 2 3 0 0 0 0 0 0

Bremen 3 26 20 4 27 18 1 4 1 0 0 2 0 0 0

Hamburg 43 160 165 16 74 45 6 15 23 0 0 4 0 0 0

Hessen 38 182 172 21 69 54 3 14 24 0 2 4 0 0 0

Mecklenburg-Vorpommern 4 21 27 2 11 24 0 5 0 0 0 1 0 0 0

Niedersachsen 40 149 153 25 83 61 4 10 16 1 3 6 0 0 0

Nordrhein-Westfalen 166 700 603 39 208 204 16 56 58 3 5 6 0 0 1

Rheinland-Pfalz 19 65 100 11 39 31 2 4 13 0 1 3 0 0 0

Saarland 7 25 31 4 8 12 1 1 2 0 0 0 0 0 0

Sachsen 27 120 79 13 45 43 0 1 5 2 2 0 0 0 6

Sachsen-Anhalt 15 55 45 2 25 18 0 0 3 0 0 0 0 0 1

Schleswig-Holstein 6 47 56 3 18 17 3 9 2 0 0 1 0 0 0

Thüringen 7 49 34 1 13 8 0 1 1 0 0 1 0 0 0

Deutschland 628 2.724 2.505 209 1.033 974 62 211 251 8 27 56 0 1 9

Neue Ergebnisse der nationalen Diabetes-Surveillance im Journal of Health Monitoring 

Im Fokus der Ausgabe 2/2019 des Journal of Health Mo-
nitoring stehen neue Ergebnisse der nationalen Diabetes-
Surveillance.

Zentrales Anliegen der Diabetes-Surveillance ist die 
Bereitstellung transparenter Kerninformationen zum Dia-
betesgeschehen in Deutschland für Akteurinnen und Ak-
teure in Gesundheitspolitik, Forschung und Praxis sowie 
die breite Öffentlichkeit. Dies umfasst Informationen zu 
Risikofaktoren, Krankheitshäufigkeiten, Krankheitsfolgen 
und Qualität der medizinischen Versorgung. Das Vorha-
ben wird aus Projektmitteln des Bundesministeriums für 
Gesundheit (BMG) gefördert und von einem wissenschaft-
lichen Beirat begleitet.

Innerhalb der ersten vierjährigen Projektphase 
(2015 – 2019) wurden ein wissenschaftliches Rahmenkon-
zept mit vier Handlungsfeldern und 40 zentralen Kenn-
zahlen (Indikatoren) erarbeitet, Datenquellen zur Abbil-
dung dieser Indikatoren erschlossen und Formate für 
eine nutzerorientierte Berichterstattung erstellt.

Neben einem Editorial geben vier Beiträge der aktuellen 
Ausgabe des Journal of Health Monitoring einen Einblick in 
die Aufbauarbeit der Diabetes-Surveillance am Robert Koch-
Institut (RKI) in enger Zusammenarbeit mit externen Ko-
operationspartnern. Der erste Artikel geht der Frage nach, 
ob soziale Ungleichheit im Zusammenhang mit Diabetes 
mellitus bei Erwachsenen in Deutschland in den vergange-
nen Jahren zugenommen hat. Der zweite Artikel beschreibt 
die aktuelle Datenlage zu Typ-1-Diabetes bei Erwachsenen 
und Typ-2-Diabetes bei Kindern und Jugendlichen und er-
läutert, wie bestehende Datenlücken zu diesem Thema ge-

schlossen werden könnten. Der nächste Artikel beschäftigt 
sich mit der Relevanz von Sekundärdaten für die Diabetes-
Surveillance in Deutschland und untersucht, welche Daten-
quellen sich eignen. Der vierte Beitrag stellt die Ergebnisse 
einer Studie zur Gesundheitsberichterstattung über Diabe-
tes mellitus im internationalen Vergleich vor. 

Zum Ende der ersten Projektphase wird im November 
2019 der erste Bericht zum Diabetesgeschehen in Deutsch-
land (Print und Online) erscheinen. Für die folgende, gerade 
vom BMG bewilligte zweite Projektphase (2020 – 2021) 
wird die Verstetigung der Datengrundlagen und der Aus-
bau der Zusammenarbeit mit Akteurinnen und Akteuren 
in Politik, Public-Health-Forschung und Praxis in Deutsch-
land und mit internationalen Public-Health-Instituten ei-
nen zentralen Stellenwert haben. 

Neben den Beiträgen zur Diabetes-Surveillance enthält 
die Ausgabe zudem einen Artikel zu Auswahl und Defini-
tion von Indikatoren für ein Public-Health-Monitoring zur 
Gesundheit im höheren Lebensalter.

Die aktuelle Journal-Ausgabe kann über die RKI-In-
ternetseite unter www.rki.de/journalhealthmonitoring auf 
Deutsch sowie unter www.rki.de/journalhealthmonitoring-
en auf Englisch kostenlos heruntergeladen werden. Infor-
mationen über neue Ausgaben des Journal of Health Mo-
nitoring bietet der GBE-Newsletter, für den Sie sich unter 
www.rki.de/gbe-newsletter anmelden können.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland	 24. Woche 2019 (Datenstand: 3. Juli 2019)

Darmkrankheiten

Yersiniose Norovirus- 
Gastroenteritis +

Rotavirus-
Gastroenteritis Giardiasis Kryptosporidiose

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 

Baden-Württemberg 1 41 54 28 3.883 2.808 44 1.134 622 5 183 142 1 33 18

Bayern 7 127 123 71 6.209 5.486 97 2.849 1.143 11 273 278 0 31 35

Berlin 1 24 46 17 2.190 2.150 9 2.702 876 3 258 216 1 36 39

Brandenburg 3 34 59 22 1.857 1.849 49 3.530 907 2 55 36 2 35 17

Bremen 2 5 1 0 191 315 2 134 76 0 4 13 0 4 3

Hamburg 0 11 11 13 756 1.019 13 1.106 592 1 101 87 0 21 31

Hessen 7 89 75 35 2.914 2.126 27 1.138 565 1 127 89 0 33 29

Mecklenburg-Vorpommern 0 8 35 14 1.691 2.077 16 1.387 818 0 51 37 3 63 32

Niedersachsen 3 53 83 33 4.130 3.630 90 2.912 867 2 69 64 1 39 33

Nordrhein-Westfalen 4 162 196 94 9.849 8.667 97 3.280 1.952 3 246 217 7 108 81

Rheinland-Pfalz 5 58 50 25 2.959 2.361 28 892 391 2 61 54 0 18 8

Saarland 0 1 12 4 489 582 9 208 91 0 29 9 0 0 4

Sachsen 4 132 199 68 4.314 4.102 124 3.874 4.051 3 119 122 5 50 38

Sachsen-Anhalt 1 48 60 29 2.342 2.396 35 1.732 1.243 2 37 39 0 18 33

Schleswig-Holstein 0 24 18 12 1.107 1.454 19 905 521 0 37 37 1 14 3

Thüringen 6 100 88 27 2.177 2.334 37 2.203 2.239 1 32 31 0 10 38

Deutschland 44 918 1.110 493 47.068 43.364 696 29.988 16.956 36 1.682 1.471 21 513 442

Darmkrankheiten

Campylobacter- 
Enteritis

EHEC-Erkrankung 
(außer HUS) Salmonellose Shigellose

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24.

Baden-Württemberg 75 1.856 2.488 4 88 102 14 369 474 0 27 29

Bayern 138 2.506 3.096 6 88 113 21 566 674 1 34 28

Berlin 40 1.116 1.050 0 41 45 7 157 160 1 64 51

Brandenburg 55 738 744 1 21 29 6 182 156 0 3 4

Bremen 6 143 192 0 1 9 1 22 22 0 0 1

Hamburg 27 668 670 1 13 20 3 125 141 1 30 22

Hessen 73 1.424 1.702 1 17 24 17 293 296 0 23 29

Mecklenburg-Vorpommern 38 560 678 0 15 13 6 153 151 0 2 1

Niedersachsen 108 1.771 2.148 2 96 90 23 486 507 0 8 8

Nordrhein-Westfalen 246 5.294 6.429 6 113 126 52 983 1.003 1 25 14

Rheinland-Pfalz 72 1.282 1.473 0 53 47 13 279 298 1 15 13

Saarland 15 338 475 0 5 6 0 29 43 0 0 1

Sachsen 100 1.800 2.036 1 60 96 13 316 351 0 21 19

Sachsen-Anhalt 33 569 597 0 31 47 18 249 198 0 5 1

Schleswig-Holstein 39 795 899 0 27 31 3 125 131 0 3 0

Thüringen 47 735 817 0 26 36 10 285 258 0 5 3

Deutschland 1.112 21.598 25.496 22 696 834 207 4.620 4.863 5 265 224

In der wöchentlich veröffentlichten aktuellen Statistik wird auf der Basis des Infektionsschutzgesetzes (IfSG) aus dem RKI zeitnah zum Auftreten melde-
pflichtiger Infektionskrankheiten berichtet. Drei Spalten enthalten jeweils 1. Meldungen, die die Referenzdefinition erfüllen, in der ausgewiesenen Mel-
dewoche im Gesundheitsamt eingegangen sind und dem RKI bis zum angegebenen Datenstand übermittelt wurden (s. www.rki.de/falldefinitionen),  
2. Kumulativwerte im laufenden Meldejahr, 3. Kumulativwerte des entsprechenden Vorjahreszeitraumes. Die Kumulativwerte ergeben sich aus der Sum-
me übermittelter Fälle aus den ausgewiesenen Meldewochen, jedoch ergänzt um nachträglich erfolgte Übermittlungen, Korrekturen und Löschungen.

http://www.rki.de/falldefinitionen
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Virushepatitis und weitere Krankheiten

Hepatitis A Hepatitis B  Hepatitis C  Meningokokken,
invasive Infektion Tuberkulose

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 

Baden-Württemberg 1 27 40 9 369 330 16 540 422 0 17 23 7 276 356

Bayern 1 42 47 35 639 628 15 495 508 0 28 21 11 319 399

Berlin 0 34 25 8 141 91 8 132 149 3 12 10 10 177 196

Brandenburg 3 16 14 0 27 36 1 28 43 0 5 8 0 37 89

Bremen 0 4 2 5 32 11 0 17 18 0 1 0 2 26 25

Hamburg 1 20 10 2 22 31 3 73 66 0 6 8 3 104 89

Hessen 1 26 31 17 267 203 11 213 252 0 7 12 11 249 314

Mecklenburg-Vorpommern 0 9 8 2 24 14 1 15 19 0 1 4 0 19 39

Niedersachsen 2 28 32 6 114 59 10 225 192 0 13 10 6 182 192

Nordrhein-Westfalen 3 113 159 13 337 257 25 624 590 0 27 45 15 496 591

Rheinland-Pfalz 0 21 18 6 167 149 3 118 117 0 8 9 2 91 115

Saarland 0 4 5 1 29 11 2 32 10 0 0 2 0 14 26

Sachsen 0 11 9 4 66 89 4 96 81 0 6 10 3 64 89

Sachsen-Anhalt 1 6 8 1 36 27 3 59 39 0 3 5 1 63 72

Schleswig-Holstein 0 10 6 4 102 51 4 106 110 1 10 9 4 57 69

Thüringen 2 15 6 1 23 9 0 37 37 0 2 3 1 33 47

Deutschland 15 386 420 114 2.395 1.996 106 2.810 2.653 4 146 179 76 2.207 2.708

Impfpräventable Krankheiten

Masern Mumps Röteln Keuchhusten Windpocken 

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 24. 1.–24. 1.–24. 

Baden-Württemberg 0 60 63 1 22 28 1 1 0 6 351 426 58 2.115 2.086

Bayern 2 59 55 4 46 77 0 2 1 28 1.136 1.504 97 3.214 2.335

Berlin 0 15 19 3 19 6 1 2 0 13 164 258 35 983 711

Brandenburg 0 1 12 0 7 2 0 0 0 6 193 320 7 271 207

Bremen 0 0 0 0 4 3 0 0 0 0 25 51 11 116 161

Hamburg 0 17 13 0 7 5 0 0 0 1 167 195 15 309 216

Hessen 0 24 21 2 25 17 0 1 0 6 263 460 23 608 558

Mecklenburg-Vorpommern 0 0 0 0 3 4 0 0 0 12 183 163 2 129 78

Niedersachsen 0 78 3 1 20 22 0 1 0 3 201 367 20 810 756

Nordrhein-Westfalen 1 115 164 4 56 50 0 4 4 22 765 1.040 92 2.394 1.950

Rheinland-Pfalz 0 35 6 0 13 16 0 0 0 6 200 294 15 365 329

Saarland 0 0 0 1 3 4 0 0 0 1 15 88 2 49 55

Sachsen 0 15 6 0 5 3 0 0 0 4 389 416 35 1.105 1.038

Sachsen-Anhalt 0 1 3 0 3 0 0 0 0 0 279 572 5 152 178

Schleswig-Holstein 0 4 2 0 13 12 0 1 1 2 98 233 20 313 374

Thüringen 1 5 1 0 2 3 0 0 0 11 207 482 9 206 228

Deutschland 4 429 368 16 248 252 2 12 6 121 4.636 6.871 447 13.143 11.262

+  Es werden ausschließlich laborbestätigte Fälle von Norovirus-Gastroenteritis in der Statistik ausgewiesen. 

Allgemeiner Hinweis: LK Teltow-Fläming und das Zentrum für tuberkulosekranke und -gefährdete Menschen in Berlin verwenden veraltete Software- 
versionen, die nicht gemäß den aktuellen Falldefinitionen des RKI gemäß § 11 Abs. 2 IfSG bewerten und übermitteln.
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*  Übermittelte Fälle insgesamt, bisher kein Fall einer vCJK 

 

Krankheit

2019 

24. Woche

2019 

1. – 24. Woche

2018 

1. – 24. Woche

2018 

1. – 52. Woche

Adenovirus-Konjunktivitis 13 367 329 676

Brucellose 1 8 16 37

Chikungunyavirus-Erkrankung 0 16 14 26

Clostridioides-difficile-Erkrankung, schwere 
Verlaufsform

31 1.061 1.403 2.824

Creutzfeldt-Jakob-Krankheit * 0 27 44 81

Denguefieber 12 493 260 613

FSME 15 91 121 584

Hämolytisch-urämisches Syndrom (HUS) 1 18 23 67

Haemophilus influenzae, invasive Infektion 18 536 512 851

Hantavirus-Erkrankung 48 637 79 235

Hepatitis D 0 10 30 59

Hepatitis E 51 1.721 1.590 3.400

Influenza 23 139.455 272.376 274.280

Legionellose 24 477 490 1.446

Leptospirose 0 30 49 117

Listeriose 8 261 248 697

Methicillin-resistenter Staphylococcus 
aureus (MRSA), invasive Infektion

32 902 1.186 2.429

Ornithose 0 3 3 9

Paratyphus 0 20 11 29

Q-Fieber 1 15 45 93

Trichinellose 0 1 0 0

Tularämie 2 15 16 54

Typhus abdominalis 0 37 33 58

Neu erfasste Erkrankungen von besonderer Bedeutung
Diphtherie
Baden-Württemberg, 42 Jahre, männlich (C. ulcerans, Hautdiphtherie)
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