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Update zum EHEC-/HUS-Ausbruch mit Schwerpunkt in
Mecklenburg-Vorpommern und Nordrhein-Westfalen, 2025

Seit Ende August 2025 untersuchen die zustin-
digen Behorden des Landes Mecklenburg-Vorpom-
mern und der dortigen Stadt- und Landkreise mit
Unterstiitzung des Robert Koch-Instituts (RKI) eine
Hiufung von Erkrankungsfillen mit Infektionen
durch enterohidmorrhagische Escherichia coli
(EHEC).! Grofitenteils sind Kinder unter 10 Jahren
betroffen, z. T. mit Auspragung eines hiamolytisch-
urdmischen Syndroms (HUS), einer schweren sys-
temischen Komplikation einer EHEC-Infektion.

Im RKI, am Nationalen Referenzzentrum (NRZ) fur
Salmonellen und andere bakterielle Enteritiserreger
wurde der ursichliche Erreger fiir diesen Ausbruch
als EHEC des Serotyps O45:Hz2 identifiziert. Der
Ausbruchsstamm trigt das Shigatoxin-Gen stx2a,
das Intimin-Gen eaeA und das Enterohdmolysin-
Gen ehxA.?

Epidemiologische Lage

Mit Stand 1.10.2025 werden dem Ausbruch 137 be-
statigte EHEC-/HUS-Erkrankungsfille zugerech-
net. Von den bestitigten Fillen sind 38/137 HUS-
Fille, 93/137 EHEC-Fille und bei 6/137 Fillen ist
dies unbekannt. Zusitzlich zu den bestitigten Fal-
len werden 6 wahrscheinliche Ausbruchfille und
12 mogliche Ausbruchfille gezihlt, bei denen noch
unklar ist, ob sie wirklich Teil des Ausbruchs sind.
Hier steht das Laborergebnis der Spezialdiagnostik
noch aus. Insgesamt werden somit 255 EHEC-/
HUS-Fille mit dem Ausbruchsgeschehen in Zu-
sammenhang gebracht. Es wurde kein bestitigter
Fall als verstorben iibermittelt, eine tiber go-jihrige
Patientin mit HUS (wahrscheinlicher Fall ohne
Laborbestitigung) verstarb.

Die Erkrankungsbeginne der bestitigten Fille lie-
gen zwischen dem 11.8.2025 und dem 19.9.2025
tratue.:'r'lm;t'éilglich 2-9 Erkrankungsfille auf. Da die
Prozesse fiir Diagnostik, Meldung und Versand der

Isolate einige Zeit in Anspruch nehmen, sind die
Daten der letzten Tage noch unvollstindig.

Der Altersmedian der bestitigten Fille liegt bei
4 Jahren (Altersspanne o—94 Jahre). Unter den be-
stitigten Fillen, fur die entsprechende Angaben
vorliegen, sind 51% weiblich.

Es gibt bei diesem Ausbruch zwei geografische
Schwerpunkte. In den ersten zwei Wochen waren
fast ausschlieRlich Personen betroffen, die sich in
den Tagen vor Erkrankungsbeginn in Mecklenburg-
Vorpommern aufgehalten hatten, z. B. als Urlauber,
oder die Einwohner Mecklenburg-Vorpommerns
sind. Es sind aber auch sporadisch einige Personen
in anderen Bundeslindern im Nordosten Deutsch-
lands erkrankt (z.B. Schleswig-Holstein, Branden-
burg), die keinen offensichtlichen Bezug zu
Mecklenburg-Vorpommern hatten. Die spiteren
Ausbruchsfille sind vor allem Personen mit Wohn-
oder Aufenthaltsort in Nordrhein-Westfalen. In
Nordrhein-Westfalen scheint der Regierungsbezirk
Diisseldorf am stirksten betroffen zu sein (s.
werke der Infektionsschutzbehérden Informatio-
nen zu drei weiteren Fillen mit dem Ausbruchs-
stamm zu: Sie betrafen eine erkrankte US-Amerika-
nerin mit Reiseaufenthalt in Mecklenburg-Vorpom-
mern und je ein erkranktes Kind aus Luxemburg
und den Niederlanden, die nicht nach Deutschland
gereist waren.

Mikrobiologische und genomische
Analysen

EHEC des Serovars O45:H2 werden in Deutschland
bei Erkrankungen des Menschen selten nachgewie-
sen. Von Januar 2015 bis Juni 2025 hat das NRZ in
der genombasierten nationalen Surveillance von
klinischen EHEC nur 13 Stimme dieses Serovars
unter 10.633 analysierten Proben detektiert, davon
vier im Zusammenhang mit HUS-Erkrankungen.?
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Anzahl bestitige Ausbruchsfille
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Erkrankungsbeginn Durchfall (wenn nicht bekannt, geschitzter Wert)

Abb. 1| Epidemiologische Kurve zum EHEC-/HUS-Ausbruch mit Schwerpunkt in Mecklenburg-Vorpommern (MV) und
Nordrhein-Westfalen (NW) nach Erkrankungsbeginn (Symptom Durchfall). Oben die Anzahl der bestitigten Ausbruchsfille
(geminR Falldefinition) nach Landkreis der Meldung. Unten die Anzahl der Ausbruchsfille nach Ort der wahrscheinlichen

Exposition (Stand: 1.10.2025)

Diese Isolate sind mit dem Ausbruchsstamm gene-
tisch nicht nah verwandt. Im Rahmen der Integrier-
ten Genomischen Surveillance (IGS) werden alle am
NRZ eingehenden EHEC genomsequenziert. Fiir
den Austausch mit weiteren Partnern, u.a. Konsi-
liarlabor (KL) HUS an der Universitit Miinster, Lan-
desbehorden und Behorden der Lebensmittelseite,
werden die Sequenzen in die Datenbank des Ge-

Sequenzen untersucht. Es konnte bei 58 von 137 be-
stitigten Fillen iiber die Analyse der Erregergenome
und mittels cgMLST (MLST=multilocus Sequenz-
typisierung des Kerngenoms), wo diese auf Basis
des Kerngenoms (engl. core genome) miteinander
verglichen werden,? eine Zuordnung zu demselben
Die Ausbruchsisolate bilden ein deutlich abgrenz-
bares genomisches Cluster, welches von weiteren

EHEC O45:H2-Isolaten, die zeitlich und rdumlich
nicht mit dem aktuellen Geschehen assoziieren,
klar abgegrenzt ist. Innerhalb des genomischen
Clusters wird im Vergleich zu anderen bekannten
EHEC-/HUS-Ausbriichen eine gréfiere genomische
den Erregersequenzen iiber internationale Aus-
tauschplattformen zum Abgleich zur Verfiigung
gestellt. Hierbei konnten die o.g. Fille in anderen
Lindern in die Untersuchungen einbezogen und
zugeordnet werden.

Epidemiologische Untersuchungen

im aktuellen Ausbruch

Das RKI erstellt zur Beschreibung des Ausbruchs-
geschehens seit Beginn der Ausbruchsuntersu-
chung Listen mit Fillen, die dem Ausbruch zuge-
ordnet werden (Fallliste, , Linelist“). Hier werden die
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Abb. 2 | Geografische Verbreitung von Ausbruchsfillen des
EHEC-/HUS-Ausbruchs in Deutschland. Anzahl der
Ausbruchsfille nach Ort der wahrscheinlichen Exposition.
Ist der Ort der Exposition nicht ermittelbar gewesen, so ist
der Wohnort dargestellt. (Stand: 1.10.2025)

Informationen u. a. aus den Meldungen von Erkran-
kungsfillen gemifl Infektionsschutzgesetz (IfSG),
den Ergebnissen der Spezialdiagnostik aus dem
NRZ und KL HUS und den weiteren Informationen
aus den Landesbehérden fiir Gesundheit zentral zu-
sammengefiihrt. Auf Grundlage der Spezialdiagnos-
tik werden Erkrankungsfille, bei denen der EHEC
0O45:H2-Ausbruchserreger labordiagnostisch nach-
gewiesen wird, dem Ausbruch sicher zugeordnet
(»bestitigte Ausbruchsfille“). Andere Erkrankungs-
fille, bei denen die Spezialdiagnostik noch nicht
ausreichend ist und fiir die kein Erregerisolat am
NRZ, KL HUS bzw. an den Landesbehoérden vor-
liegt, werden zunichst als Verdachtsfille (wahr-
scheinliche bzw. mégliche Ausbruchsfille) einge-
stuft. Diese Falldefinition wird kontinuierlich an die
neuen Erkenntnisse im Ausbruchsgeschehen ange-
passt. Auch Informationen, die tiber Befragungen
von Patientinnen oder Patienten bzw. deren Ange-
hoérige ermittelt werden, flieflen in die Falllisten ein.

Diese werden werktiglich an alle beteiligten Orga-
nisationen versendet.

Ubergeordnetes Ziel aller darauf basierenden nach-
folgenden Untersuchungen in diesem Ausbruch ist
die Aufdeckung von Gemeinsambkeiten unter den
Erkrankten, z. B. hinsichtlich Lebensmittelverzehr,
Einkaufsorten, Restaurantbesuchen, Trinkwasser,
Tierkontakten (z.B. Streichelzoobesuche) oder Ba-
den in Gewissern. Dafiir befragt das RKI Erkrankte
bzw. deren Eltern telefonisch mit einem sogenann-
ten ,explorativen“ Fragebogen (engl. trawling ques-
tionnaire). Solche Fragebdgen werden auch interna-
tional bei EHEC-/HUS- und anderen Ausbriichen
verwendet, um Hinweise (Hypothesen) zu mogli-
chen Ursachen und Infektionsquellen zu erhalten.
Von den Befragten wird mit einem strukturierten
Fragebogen eine Vielzahl mdéglicher Ansteckungs-
quellen erhoben. Die detaillierte und auf die jewei-
ligen Ausbruchsbedingungen zugeschnittene Zu-
sammenstellung eines solchen Fragebogens ist in
einem Ausbruchsgeschehen von grofier Bedeutung.
Auch biologische und epidemiologische Vorkennt-
nisse zu EHEC-Infektionen fliefden ein. Die Befra-
gungen dauern in der Regel mindestens eine Stun-
de. Dabei muss auch berticksichtigt werden, dass
die Befragungen fiir die Patientinnen und Patienten
sowie Eltern von schwerkranken Kindern sehr be-
lastend sein konnen. Zurzeit werden vor allem be-
statigte Erkrankungsfille von mehreren RKI-Mitar-
beiterinnen und -Mitarbeitern telefonisch unter
anderem zum Verzehr einer Vielzahl von Lebens-
mitteln und zu den Einkaufsorten von Lebensmit-
teln in der Zeit vor ihrem Erkrankungsbeginn be-
fragt. Wenn sich Personen nicht genau an den Ver-
zehr bestimmter Lebensmittel erinnern konnen,
wird der typische Lebensmittelverzehr, inklusive be-
vorzugter Produkte und Produktnamen, abgefragt.
Zusitzlich werden die einzelnen Tage vor dem Er-
krankungsbeginn im Detail besprochen und beson-
dere Aktivititen wie Restaurantbesuche erhoben.
Auf Grundlage dieser Angaben kann die Hiufigkeit
des Verzehrs bestimmter Lebensmittel oder anderer
moglicher Expositionen berechnet und epidemiolo-
gisch bewertet werden. Bei der Auswertung von
Freitextangaben kommt nach Anonymisierung auch
kiinstliche Intelligenz zum Einsatz.
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Abb. 3 | EHEC O45:H2-Ausbruchscluster (EHC_045_2025_NGS_1) zugehdrig zum MLST Sequenztyp ST 301 (Warwick)
dargestellt im Minimum Spanning Tree. Erstellt mit Sequenzdaten des NRZ, KL HUS, LGL Bayern, LGA Baden-Wiirttemberg,
LUA Sachsen und verfligbaren Sequenzen internationaler Partner und mittels Ridom SeqSphere+ basierend auf 2.513 Allelen
des E. coli Kerngenoms.? Alleldistanzen zwischen den Ausbruchsisolat-Genomen sind angegeben. Der Grenzwert fiir die
Clusterzugehérigkeit entspricht zehn Allelen. (Datenstand: 30.9.2025)

Dariiber hinaus werden von Befragten, sofern vor-
handen, auch Einkaufsdokumentationen (Bons,
Rechnungen, Erndhrungstagebiicher) und Fotos von
Gerichten, die vor Erkrankungsbeginn verzehrt wur-
den, erbeten und analysiert. Ahnlichkeiten zwischen
den geografischen Gebieten, in denen Lebensmittel
eingekauft wurden, und Vertriebswege von be-
stimmten Lebensmitteln konnen eventuell Hinwei-
se auf eine Ausbruchsquelle liefern.

Momentan wird in diesem Ausbruch eine Risiko-
faktorstudie (Fall-Kontroll-Design) durchgefiihrt,
die auch Hintergrundraten des Lebensmittelver-
zehrs der Personen in den zwei Ausbruchsgebieten
und unter Sommerreisenden an die Ostsee mit ein-
bezieht (detaillierte Ergebnisse ausstehend). Hierzu
werden Personen, die sich bereit erklirt haben vom
RKI kurzfristig zu bestimmten Fragestellungen
angesprochen zu werden (RKI-Panel, aufgesetzt in
Folge der COVID-19-Pandemie), als nicht erkrankte

Vergleichspersonen (,Kontrollen“) befragt, und de-
ren Aussagen z.B. zu Lebensmittelverzehr mit den
erkrankten Fillen verglichen.

In betroffenen Stidten und Landkreisen sollen in
einer Erhebung mégliche Mensch-zu-Mensch-
Ubertragungen (Sekundirinfektionen) und Erreger-
Ausscheidedauer in Fall-Haushalten untersucht
werden.

Das RKI steht mit padiatrischen Nephrologen zur
Bewertung der Krankheitsschwere der HUS-Patien-
tinnen und -Patienten in Kontakt.

Zudem ist das RKI auch weiterhin international mit
den Behorden anderen Mitgliedsstaaten im Kon-
takt, um ein Vorkommen von Erkrankungsfillen
dort ziigig zu detektieren.



Epidemiologisches Bulletin ‘ 40]2025 ‘

2. Oktober 2025

Ergebnisse, Bewertung und Interpretation
Der aktuelle EHEC-/HUS-Ausbruch ist das grofite
derartige Geschehen seit dem EHEC-/HUS-Aus-
bruch 2011 (Serotyp O104:Hy4),* der mit dem Ver-
zehr von Sprossen assoziiert wurde. Der Ausbruch
201 war jedoch durch eine deutlich héhere und
schneller ansteigende Fallzahl sowie durch eine er-
hebliche Anzahl von Todesfillen gekennzeichnet.

Beziiglich der konkreten Anzahl von Erkrankungs-
fillen in der Bevélkerung ist auch in dem aktuellen
Ausbruch von einer Untererfassung auszugehen,
da weiterhin nicht bei allen Patientinnen und Pati-
enten mit blutigem Durchfall oder HUS eine bak-
terielle Labordiagnostik eingeleitet wird, die die
Basis der Infektionssurveillance darstellt. Aufler-
dem wird nur bei einem Anteil der laborbestitigten
EHEC-/HUS-Patientinnen und -Patienten eine Er-
regerisolierung und Spezialdiagnostik eingeleitet,
die dann fiir die Uberwachung dieses Ausbruchs
genutzt werden kann (siehe IGS).

Bisher wurden tiber Go ausfiihrliche Befragungen
von bestdtigten Erkrankungsfillen oder Angeho-
rigen zu Lebensmitteln und Einkaufsorten durch-
gefithrt. Ubertragungen durch Tierkontakte, Kon-
takte mit Gewidssern oder Trinkwasser erscheinen
unauffillig in den Auswertungen und als Ausbruchs-
ursache sehr unwahrscheinlich. Es gibt auch keine
Gemeinsambkeiten bei den Aufenthaltsorten. Ein
grofRer Anteil der in den Fragebogen eingeschlos-
senen Lebensmittel werden selten genannt und er-
scheinen deshalb als Ursache unwahrscheinlich.

Im Gesamtbild der Untersuchungen ist bisher kein
einzelnes konkretes Lebensmittel aufgefallen. Zum
jetzigen Zeitpunkt der Untersuchungen konnen
auch bestimmte Gruppen von Lebensmittel noch
nicht sicher ausgeschlossen werden. Informationen
uber auffillige Gemeinsamkeiten zwischen Fillen
werden regelmifig den verantwortlichen Behérden
kommuniziert und fiir weitere zielgerichtete Unter-
suchungen im Bereich der Lebensmitteliiberwa-
chung genutzt.

Man muss derzeit davon ausgehen, dass die Anste-
ckungsquellen noch aktiv sein kénnten, d.h. das
kontaminierte Lebensmittel noch im Umlauf sind.
Die Untersuchungen laufen deshalb intensiv weiter.

Die Dynamik des Gesamtgeschehens hat sich in-
nerhalb der letzten drei Wochen nicht grundlegend
geidndert, weder nachgelassen noch intensiviert. Es
hat aber eine geografische Verlagerung von Meck-
lenburg-Vorpommern nach Nordrhein-Westfalen
stattgefunden. Durch die VergréfRerung des Aus-
bruchsgebiets werden auch mehr Erkrankte als
mogliche Fille definiert. Diese Definitionsinderung
hat die Gesamtfallzahlen inkl. méglicher Fille am
30.9.2025 deutlich erhght.

Die Linge des Ausbruchs weist auf eine zeitlich pro-
trahierte Ursache und keine Punktquelle hin. Au-
Rerdem deutet die Abwesenheit eines auffilligen
Datensignals fiir ein bestimmtes Lebensmittel als
Ergebnis der Befragungen darauf hin, dass mehrere
Lebensmittel Ansteckungsquellen fiir die Patientin-
nen und Patienten sein kénnten und daher nicht er-
kannt werden. Dies konnte Folge einer Kontamina-
tion am Anfang der Lebensmittelproduktionsketten
sein. Erkrankungshiufungen, assoziiert z.B. mit
Restaurantbesuchen, wurden in diesem Ausbruch
bislang nicht bekannt, so dass es vermutlich Lebens-
mittel aus dem Einzelhandel sind. Es ist auch nicht
auszuschlieflen, dass in Mecklenburg-Vorpommern
andere Lebensmittel Infektionsquellen waren bzw.
sind, als in Nordrhein-Westfalen. Alternativ oder
zusitzlich konnte der Verzehr des auslésenden
Lebensmittels aber auch fiir Menschen aufler-
ordentlich schlecht erinnerbar sein (,,Stealth food
vehicle“), wie zum Beispiel Garnierungen, Saucen
oder Gewiirze und somit von den Befragten nicht
genannt werden. Das RKI und die Behtrden des In-
fektionsschutzes der betroffenen Linder sind mit
den Behérden der Lebensmittelitberwachung im
engen Kontakt.

Integrierte Genomischen Surveillance
(IGS) und Ausbruchsuntersuchungen

In diesem Ausbruch wurde mit Hilfe der IGS, wel-
che am RKI fiir verschiedene Erreger durchgefiihrt
wird, eine hohe genetische Ahnlichkeit der Bakte-
rienisolate festgestellt und ein Ausbruchscluster
definiert. Die Grundlage fiir diese Untersuchung
bildet die Sequenzierung der bakteriellen Genome
der Erregerisolate, welche anschliefiend der cgMLST-
Analyse unterzogen werden.
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Je hoher die Ubereinstimmung zwischen den Erre-
gergenomen ist, umso gréfler ist die Wahrschein-
lichkeit, dass diese Bakterienisolate zu einem Aus-
bruch gehoéren und sich die zugeordneten Erkran-
kungsfille auf eine gemeinsame Ansteckungsquelle
zuriickfithren lassen. Diese Ergebnisse werden In-
formationen aus den Meldungen einzelner Erkran-
kungsfille zugeordnet. Im nichsten Schritt werden
detektierte Zuordnungen an die Gesundheitsbehor-
den der Bundeslinder kommuniziert und so fiir die
offentliche Gesundheit nutzbar gemacht.

Mittels IGS konnten in den letzten Jahren durch das
RKI bei lebensmitteliibertragenen Erregern bereits
sehr erfolgreich bundesweite Ausbriiche detektiert
werden und durch epidemiologische Datenerhe-
bungen wertvolle Hinweise auf Ansteckungsquellen
gefunden werden. Nachfolgend konnten die Ursa-
chen in Zusammenarbeit mit anderen Behtrden ab-
gestellt werden. Dies war z. B. bei einem Listeriose-
Ausbruch in Deutschland in Verbindung mit dem
Verzehr von Blutwurst® der Fall oder kiirzlich bei
einem Salmonellose-Ausbruch (Salmonella Infantis)
bei Siduglingen und Kleinkindern, der durch konta-
miniertes Cashewmus verursacht wurde.®
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