
Internationaler Ausbruch von Enterobacter-hormaechei-
Infektionen mit NDM-5-Carbapenemase seit März 2025

Epidemiologische Charakterisierung der Fälle in Deutschland und Heraus
forderungen bei der Erkennung und Untersuchung überregionaler Ausbrüche

Einleitung
Enterobacter hormaechei ist ein gramnegatives Bak-
terium, das verschiedene opportunistische Infektio-
nen wie Sepsis oder Harnwegsinfektionen verursa-
chen kann und auch bei nosokomialen Infektionen 
nachgewiesen wird.1 Der Erreger kommt sowohl in 
der Umwelt als auch als Kommensale im mensch
lichen Magen-Darm-Trakt vor.2 E. hormaechei neigt 
aufgrund seiner chromosomalen Klasse-C-β-Lak
tamase zu Multiresistenz, weshalb Carbapeneme oft 
als Therapieoption bei schweren Infektionen ein
gesetzt werden. Eine zusätzliche Carbapenem-Resis-
tenz, die durch Carbapenemasen vermittelt wird, 
schränkt die Behandlungsmöglichkeiten drastisch 
ein. Klinisch besonders bedenklich sind dabei Me
tallo-β-Laktamasen (MBL) wie Neu-Delhi-Metallo-β-
Laktamase (NDM)-5: Sie inaktivieren nicht nur nahe
zu alle β-Laktam-Antibiotika, sondern verleihen auch 
Resistenzen gegenüber neuen Reserveantibiotika, 
was ein Risiko für die öffentliche Gesundheit dar-
stellt.3,4 

Der Nachweis von Carbapenemase-produzierenden 
Enterobacterales (CPE), und damit auch von Carba-
penemase-produzierenden E. hormaechei, unterliegt 
in Deutschland der gesetzlichen Meldepflicht ge-
mäß Infektionsschutzgesetz (IfSG). Ebenso ist das 
Auftreten nosokomialer Ausbrüche meldepflichtig. 
Primärlaboratorien können Isolate auf freiwilliger 
Basis an das Nationale Referenzzentrum (NRZ) für 
gramnegative Krankenhauserreger einsenden, wo 
eine Spezifizierung der Carbapenemasen sowie 
eine feintypisierende Differenzierung des Erregers 
durchgeführt werden kann.

Ausbrüche durch Erreger des übergeordneten 
Enterobacter-cloacae-Komplexes und insbesondere 
E. hormaechei werden in der Literatur häufig mit 
kontaminierten Medikamenten oder Medizinpro-
dukten in Verbindung gebracht. Ein prägnantes Bei-

spiel hierfür ist ein Ausbruch in Dänemark und 
Island in den Jahren 2022 und 2023, welcher auf 
kontaminierte Dicloxacillin-Kapseln als Quelle für 
NDM-5- und Oxacillinase (OXA)-48-produzierende 
E. hormaechei (Sequenztyp [ST] 79) zurückgeführt 
werden konnte. Auch andere kontaminierte Produk-
te, wie z. B. Kochsalzlösungen oder Ultraschallgele 
wurden in der Vergangenheit als Ursache von Aus-
brüchen identifiziert.5–7

Am 12. September 2025 informierte das niederlän-
dische Nationale Institut für Public Health und Um-
welt (RIVM) über EpiPulse (eine Informationsplatt-
form für die Nationalen Public-Health-Institute der 
EU) über ein gehäuftes Auftreten von Infektionen 
und Kolonisierungen mit E. hormaechei ST 1344,  
die das Carbapenemase-Gen blaNDM-5 trugen. Ein Ab-
gleich genomischer Daten zwischen den EU-Mit-
gliedsstaaten bzw. des Europäischen Wirtschafts-
raums (EWR) offenbarte ein länderübergreifendes 
genomisches Cluster. Auch in Deutschland zeigte 
sich, dass die Zahl der IfSG-Meldefälle, der Nach-
weise in der Antibiotika-Resistenz-Surveillance 
(ARS)8 und der ans NRZ eingesandten Isolate die 
erwartete Anzahl (orientiert an den Werten der Vor-
jahre) deutlich überstieg. Darüber hinaus konnten 
zwei Erregersequenzen am Niedersächsischen Lan-
desgesundheitsamt (NLGA) als zugehörig zum ge-
nomischen Cluster identifiziert werden. Offensicht-
liche epidemiologische Zusammenhänge zwischen 
den Fällen (z. B. Alter, Nachweisorte, Auslandsexpo-
sition) aus Deutschland und denen anderer Länder 
waren nicht erkennbar. Daher leiteten das European 
Centre for Disease Prevention and Control (ECDC) 
und das Europäische Referenzlabor für den Bereich 
Öffentliche Gesundheit und Antibiotikaresistenzen 
(EURL-PH-AMR) gemeinsam mit den nationalen 
Partnerinstituten eine länderübergreifende Aus-
bruchsuntersuchung ein, die zuletzt auch in einer 
Rapid Communication in Eurosurveillance mündete.9 
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Ziel dieses Berichts ist, (1) die epidemiologischen, 
klinischen und mikrobiologischen Charakteristika 
der Fälle in Deutschland zu beschreiben, (2) geogra
fische Verteilungsmuster und mögliche Expositio-
nen detailliert zu analysieren und (3) für die weitere 
Suche nach Fällen mit dem Ziel der Identifikation 
der Infektionsquelle zu sensibilisieren. Dieser Be-
richt beschreibt außerdem die Herausforderungen 
bei der Erkennung und Untersuchung überregiona-
ler Ausbrüche.

Methoden
Zur systematischen Erfassung des Ausbruchs und 
zugehöriger Fälle in Deutschland wurde eine Fall-
definition erstellt. Als mögliche Fälle galten Perso-
nen mit Nachweis von E. hormaechei (oder E.-cloa-
cae-Komplex) mit einer nicht weiter spezifizierten 
NDM-Carbapenemase. Als wahrscheinliche Fälle 
galten jene mit Spezifikation einer NDM-5-Carba
penemase. Bestätigt waren Fälle, deren Isolat mit-
tels Core-Genome-Multilocus-Sequenztypisierung 
(cgMLST) und mit einem Schwellenwert von ≤ 12 
Alleldifferenzen dem Ausbruchscluster zugeordnet 
werden konnte.10

Nach Bekanntwerden des internationalen Aus-
bruchsignals wurde die Abklärung der Ausbruchs-
zugehörigkeit wahrscheinlicher Fälle unter IfSG-
Meldefällen und NRZ-Isolaten mittels Ganzgenom-
sequenzierung für alle seit dem 1.1.2024 eingegan-
genen Isolate von E. hormaechei/E.-cloacae-Komplex 
mit NDM-5 am NRZ implementiert. Ergänzend 
wurden die mikrobiologischen Laboratorien bundes-
weit um Einsendung entsprechender Isolate oder 
das Teilen von Sequenzdaten gebeten. 

Zur differenzierten Fallabklärung wurden an das 
NRZ eingesandte Isolate möglicher Fälle zunächst 
einer phänotypischen und molekularen Routine-
Carbapenemase-Spezifizierung unterzogen. Isolate 
mit NDM-5-Nachweis wurden sequenziert und mit-
tels cgMLST analysiert. Für bestätigte Fälle wurde 
die Isolat-Erregersequenz mit epidemiologischen 
und klinischen Daten der Meldefälle gemäß IfSG 
verknüpft.11

Die epidemiologische Datenerhebung zu Expositio-
nen fokussierte sich auf die Ergänzung der Melde-

fall- und Probenbegleitinformationen (Routine
daten) hinsichtlich stationärer und ambulanter Be-
handlungen, medizinischer Prozeduren und Expo-
sitionen zu Arzneimitteln und Medizinprodukten 
in den 12 Monaten vor Erstnachweis. Diese tiefer
gehende, detaillierte Erhebung stützte sich insbe-
sondere auf telefonische Interviews, die durch das 
Ausbruchsteam mit den Behandelnden unter Ver-
wendung eines international standardisierten Frage
bogens durchgeführt wurden. Dabei lagen je nach 
Vollständigkeit verschiedene Stufen der Detailtiefe 
der Expositionserhebung vor: 1) Vollständig erho
bene Expositionsdaten (alle medizinischen Behand-
lungszeitpunkte erfasst sowie Prozeduren und Pro-
duktexpositionen pro Behandlung), 2) teilweise 
erhobene Expositionsdaten, 3) nur Routinedaten. 

Die Fälle wurden nach Zeit, Ort und Person beschrie-
ben, um wissenschaftliche Hypothesen hinsichtlich 
einer Mensch-zu-Mensch-Übertragung oder einer 
produktassoziierten Ausbruchsquelle zu überprüfen. 
Die geografische Zuordnung der Fälle erfolgte nach 
Region der erfassenden Gesundheitseinrichtung (er-
gänzt durch Wohnort oder einsendendem Labor, falls 
die Information fehlte) (Ebene 2 der Systematik der 
Gebietseinheiten für die Statistik [NUTS-2]). 

Fälle wurden bezüglich ihrer medizinischen Versor-
gungshistorie in vier Gruppen eingeteilt: (1) aus-
schließlich ambulante Besuche, (2) ausschließlich 
stationäre Krankenhausaufenthalte, (3) sowohl am-
bulante als auch stationäre Aufenthalte sowie (4) kei-
ne Informationen zu Aufenthalten in den 12 Mona-
ten vor der frühesten Probenentnahme, die zum Er-
regernachweis führte. 

Ergebnisse
Insgesamt konnten dem Ausbruchscluster in 
Deutschland mit Datenstand vom 1.8.2026 20 bestä
tigte Fälle zugeordnet werden. Der zeitlich früheste 
Nachweis eines bestätigten Falls in diesem interna-
tionalen Ausbruch war im März 2025 in Deutsch-
land. Der letzte bestätigte Fall in Deutschland wurde 
mit Erstnachweis im Januar 2026 identifiziert (s. 
Abb. 1A). Im länderübergreifenden Geschehen wur-
de der letzte bestätigte Fall im Mai 2026 in Öster-
reich verzeichnet. Die in Deutschland bestätigten 
Fälle verteilten sich auf sechs Bundesländer (Baden-
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Abb. 1 | (A) Grafik zur Verteilung der bestätigten Fälle mit NDM-5-produzierenden E. hormaechei ST1344 in Deutschland nach 
frühestem Probenentnahmedatum und Bundesland; (B) Geografische Verteilung der bestätigten Fälle nach NUTS-2-Region;  
(C) Verteilung bestätigter Fälle nach Altersgruppe und Geschlecht, März 2025–Januar 2026 (n = 20 )

NDM = Neu-Delhi-Metallo-β-Laktamase; ST = Sequenztyp; NUTS = Systematik der Gebietseinheiten für die Statistik 
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Württemberg, Bayern, Brandenburg, Niedersachsen, 
Nordrhein-Westfalen und Rheinland-Pfalz) sowie  
13 NUTS-2-Regionen. Abseits von regionalen Häu-
fungen in Hannover (n = 5) und Detmold (n = 4), 
zeigte sich das Infektionsgeschehen geografisch 
breit gestreut (s. Abb. 1B). Unter den Fällen in 
Deutschland waren 50 % Frauen (s. Abb. 1C). Das 
Medianalter lag bei 72 Jahren mit einer Spanne von 
37 bis 89 Jahren.

Bei 14 Fällen lag eine Infektion vor, während sechs 
Personen als kolonisierte Fälle eingestuft wurden. 
Das Spektrum der klinischen Manifestationen war 
vielfältig und umfasste unter anderem Harnwegs-
infektionen, Wundinfektionen, Abszesse sowie eine 
Gallenblaseninfektion. Dementsprechend unter-
schiedlich war das Probenmaterial: Sieben Nach-
weise stammten aus Urinproben, sechs aus Rektal-
abstrichen im Rahmen von Screening-Untersuchun-
gen. Vier Nachweise stammten aus Wundabstrichen, 
zwei aus Blutkulturen und ein Nachweis aus Gallen-
sekret (s. Tab. 1). 

Über alle 20 bestätigten Fälle in Deutschland hin-
weg waren für drei Fälle nur ambulante Behandlun-
gen bekannt, für sechs Fälle nur stationäre Aufent-
halte, für acht Fälle beide Arten und für drei Fälle 
gab es keine Informationen dazu (s. Tab. 1). Für 12 

der 20 Fälle konnten tiefergehend detaillierte Expo-
sitionsdaten erhoben werden. Diese umfassten me-
dizinische Behandlungsorte sowie die dort bei den 
Patientinnen und Patienten verwendeten Produkte. 
Bei fünf Fällen konnten Expositionsinformationen 
vollständig für alle Behandlungszeitpunkte und bei 
sieben Fällen teilweise ermittelt werden. Für acht 
Fälle lagen lediglich Routinedaten vor. Hinsichtlich 
der medizinischen Versorgungshistorie bei den ins-
gesamt 12 Fällen mit tiefergehend erhobenen Expo-
sitionsangaben waren für drei Fälle ausschließlich 
ambulante Behandlungen, bei drei Fällen aus-
schließlich stationäre Aufenthalte und für sechs 
Personen sowohl ambulante als auch stationäre Be-
handlungen bekannt. Bei zwei dieser Fälle zeigte 
sich eine Überschneidung von Aufenthalten in der-
selben Klinik, allerdings einmalig mit nur einem 
Tag Überschneidung an verschiedenen Klinikstand-
orten oder zu unterschiedlichen Zeitpunkten am 
selben Standort. Für alle anderen Fälle ließen sich 
keine Überlappungen bei Aufenthalten in derselben 
medizinischen Einrichtung/Einrichtungsgruppe 
identifizieren (s. Abb. 2).

Aufgrund des Fehlens direkter räumlicher oder zeit-
licher Überschneidungen zwischen den Fällen 
schien eine Mensch-zu-Mensch-Übertragung nicht 
wahrscheinlich. Somit rückte die Hypothese einer 
produktassoziierten Ausbruchsquelle in den Fokus 
der Untersuchungen. Alle 12 Personen (100 %) mit 
detailliert erhobenen Angaben zur Versorgungs
historie wiesen in den 12 Monaten vor Probenent-
nahme eine Antibiotikaexposition auf. Zudem wa-
ren 11 der 12 Personen (92 %) gegenüber medizini-
schen Gelen wie Ultraschall- oder Endoskopiegelen 
exponiert, nur ein Fall explizit nicht. Bei den spezi-
fischen Wirkstoffen und Produkten wurden Amino-
penicillin-Antibiotika sowohl oral als auch intra
venös (Amoxicillin, Amoxicillin-Clavulansäure, 
Ampicillin) bei neun der 12 Fälle dokumentiert. 
Auch ein nicht-alkoholisches Desinfektionsmittel 
wurde mit sechs Nennungen häufiger angegeben (s. 
Tab. 2), ebenso Pantoprazol als einziges mit sechs 
Nennungen unter anderen Arzneimitteln (nicht 
gezeigt). Bislang konnte jedoch kein einheitliches 
Überschneidungsmuster oder ein einzelnes Pro-
dukt von einem spezifischen Hersteller oder einer 
Gesundheitseinrichtung als Ausbruchsquelle iden-
tifiziert werden. 

Tab. 1 | Charakteristika der bestätigten Fälle mit E. hormaechei 
ST1344 und blaNDM-5 in Deutschland, März 2025 – Januar 2026 
(n = 20)

Charakteristika Anzahl Anteil

Geschlecht

Weiblich 10 50 %

Männlich 10 50 %

Infektionsstatus

Infiziert 14 70 %

Kolonisiert 6 30 %

Bekannte Aufenthalte in Gesundheitseinrichtungen innerhalb  
von 12 Monaten vor frühester Probenentnahme

NUR ambulante Aufenthalte bekannt 3 15 %

NUR stationäre Aufenthalte bekannt 6 30 %

Ambulante UND stationäre Aufenthalte bekannt 8 40 %

Keine Informationen vorhanden 3 15 %

Probenmaterial

Blut/Liquor 2 10 %

Urin 7 35 %

Wunde 4 20 %

Screening/Stuhl 6 30 %

Gallensekret 1 5 %
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Diskussion
Mit 20 nachgewiesenen Fällen in sechs Bundeslän-
dern entfällt der Hauptanteil des länderübergreifen-
den Ausbruchs mit NDM-5-produzierenden E. hor-
maechei ST1344 auf Deutschland. 

Auf internationaler Ebene zeigte die genomische 
Vergleichsanalyse mittels cgMLST ein Ausbruchs-
cluster, das in der EU/EWR-Region insgesamt 59 
Isolate in sieben Ländern umfasste, darunter 
Deutschland (20 Fälle), die Niederlande (16 Fälle), 
Dänemark (15 Fälle), Irland (3 Fälle), Österreich  
(3 Fälle), Luxemburg (1 Fall) und Norwegen (1 Fall). 
Ergänzende Recherchen in öffentlichen Genom
datenbanken ergaben vier weitere menschliche Iso-
late aus Nicht-EU/EWR-Ländern, von denen drei 
aus den USA und eines aus dem Vereinigten König-
reich stammten und dem Ausbruchscluster zuge-
ordnet werden konnten. Somit stieg die globale Ge-
samtzahl der bestätigten Fälle bei Menschen im 

Cluster auf 63 an. Zudem wurden drei Isolate aus 
Abwasser aus den USA identifiziert, die im Septem-
ber 2025 isoliert wurden und ebenfalls genetisch 
Teil des Ausbruchsclusters sind. Die 63 Ausbruchs-
isolate zeichneten sich durch eine hohe genetische 
Homogenität mit lediglich 0 bis 4 Alleldifferenzen 
in der cgMLST aus. Zu anderen in öffentlichen 
Datenbanken enthaltenen Genomen aus China, 
den USA und einem Verdachtsfall in Schweden 
konnten deutliche genetische Unterschiede festge-
stellt werden. Eine Beschreibung des internationa-
len Ausbruchsgeschehens wurde im Rahmen einer 
Rapid Communication veröffentlicht.9

Ebenfalls konnte in den übrigen vom Ausbruch be-
troffenen Ländern ein analoges Bild aus gemischten 
stationären und ambulanten Aufenthalten der Fälle 
beobachtet werden. Mit Ausnahme einer lokalen 
nosokomialen Häufung in Dänemark, die neun 
Fälle in zwei Krankenhäusern im Süden des Landes 

Tab. 2 | Zusammenfassung der Expositionen der bestätigten E.-hormaechei-Fälle gegenüber Antibiotika, Ultraschallgelen  
sowie alkoholischen (alk.) und nicht-alkoholischen Desinfektionsmitteln, die für mindestens zwei Fälle dokumentiert sind.

Produktexposition

Expositionserhebung

Teilweise & vollständig (N = 12) Nur vollständig (N = 5)

n % n %

Grobe Kategorien

     Antibiotikum (allgemein) 12 100 % 5 100 %

     Gel (allgemein) 11 92 % 4 80 %

Antibiotikum (gruppiert)

     Amoxicillin(-Clavulansäure) 4 33 % 4 80 %

     Amoxicillin/Ampicillin 9 75 % 5 100 %

Antibiotikum (aufgeschlüsselt)

     Cefpodoxim 2 17 % 1 20 %

     Ampicillin/Sulbactam 6 50 % 2 40 %

     Piperacillin/Tazobactam 3 25 % 1 20 %

     Amoxicillin 2 17 % 2 40 %

     Amoxicillin-Clavulansäure 3 25 % 3 60 %

     Co-Trimoxazol 2 17 % 0 0 %

Gel (aufgeschlüsselt)

     Ultraschallgel 1 3 25 % 2 40 %

     Ultraschallgel 2 3 25 % 3 60 %

Desinfektionsmittel

     Desinfektionsmittel 1 (alk.) 3 25 % 3 60 %

     Desinfektionsmittel 2 6 50 % 5 100 %

     Desinfektionsmittel 3 (alk.) 3 25 % 2 40 %

     Desinfektionsmittel 4 (alk.) 2 17 % 2 40 %

     Desinfektionsmittel 5 (alk.) 2 17 % 2 40 %

     Desinfektionstücher 2 17 % 2 40 %
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umfasste, zeigten sich auch länderübergreifend kei-
ne weiteren parallelen Aufenthalte im selben Kran-
kenhaus oder auf derselben Station.9  

Der internationale Ausbruch von NDM-5-produzie-
renden E. hormaechei ST1344 unterscheidet sich 
durch seine geografische Verbreitung und das Feh-
len übereinstimmender Expositionsmerkmale zwi-
schen den Fällen von anderen klassischen nosoko-
mialen Ausbrüchen. Diese Bedingungen erschwe-
ren die Identifikation der Infektionsquelle. Die 
geringe genetische Distanz von maximal vier Allel
differenzen sowie das fast zeitgleiche Auftreten von 
geografisch sporadischen Fällen innerhalb mehre-
rer Länder stützen die Annahme einer anhaltenden, 
unbelebten Übertragungsquelle als Ursache. Dabei 
wäre eine Prozesskontamination bei einem Herstel-
ler eines international vertriebenen Produktes plau-
sibel, die verschiedene Produkte oder mehrere 
Chargen betrifft.

Die hohe Frequenz von Expositionen gegenüber 
medizinischen Gelen, (nicht-)alkoholischen Des
infektionsmitteln und Pantoprazol ist mutmaßlich 
auf deren breite Anwendung in der Routineversor-
gung zurückzuführen. Die Mehrfachnennungen 
repräsentieren daher nicht zwangsläufig das ei-
gentliche Vehikel der Transmission. Auch im Ab-
gleich mit Fällen aus anderen Ländern zeigen sich 
diese Arzneimittel und Medizinprodukte häufig, 
allerdings ebenfalls ohne ein eindeutiges Signal für 
ein einzelnes Produkt oder einen spezifischen Her-
steller. 

Eine ergänzende Kontrollbefragung wurde in 
Deutschland nicht durchgeführt. Ausschlaggebend 
hierfür war zum einen, dass eine Fall-Kontroll-Stu-
die für die Fälle in Dänemark zu den bislang auffäl-
ligen Arzneimitteln/Medizinprodukten keine ein-
deutigen Risikofaktoren identifizieren konnte. Zum 
anderen lässt sich aus den bisher vorliegenden In-
formationen keine hinreichend spezifische Hypo-
these bezüglich einer Infektionsquelle ableiten, die 
mittels eines solchen Studiendesigns sinnvoll über-
prüft werden könnte.

Die epidemiologische Ausbruchsuntersuchung ist 
durch spezifische methodische und logistische Hür-
den geprägt:

1)	 Das Erscheinungsbild des Ausbruchs ist sowohl 
demografisch als auch klinisch und geografisch 
hochgradig divers. Das Auftreten von Fällen im 
ambulanten Bereich ohne vorherige Kranken-
hausaufenthalte legt nahe, dass die Exposition 
nicht allein auf typische medizinische Maßnah-
men im stationären Setting beschränkt ist. 
Außerdem muss von einem Erfassungsbias aus-
gegangen werden: Da das Screening auf Carba-
penemase-produzierende Enterobacterales (CPE) 
primär im stationären Kontext risikobasiert 
durchgeführt wird und mikrobiologische Routine
laboratorien Speziesbestimmungen häufig nur 
bis zum Niveau des Enterobacter-cloacae-Komple-
xes vornehmen, ist von einer Untererfassung und 
einer Fallselektion auszugehen. Besonders Fälle 
und Expositionen außerhalb des stationären Sek-
tors werden vermutlich untererfasst. 

2)	Darüber hinaus erweist sich die präzise zeitliche 
und räumliche Rekonstruktion sektorenüber-
greifender Expositionen als äußerst aufwendig, 
da Daten nur lokal, wenig standardisiert und nur 
zum Teil digitalisiert vorliegen. 

3)	 Da klassische nosokomiale Übertragungswege, 
Arzneimittel oder Medizinprodukte bisher keine 
eindeutige Quelle offenbarten, wäre eine Erwei-
terung der Befragungen auf Alltagsprodukte (wie 
Pflege- und Drogerieartikel oder Lebensmittel) 
ein zusätzlich denkbarer Schritt in der Untersu-
chung. Aufgrund des immensen Ermittlungsauf-
wands sowie der stark eingeschränkten Erinne-
rungsgenauigkeit der Betroffenen bei rückwir-
kenden Befragungen (Recall Bias) wird von einer 
solchen Ausweitung jedoch bislang abgesehen.

Da auf lokaler Ebene sporadisch erscheinende Ein-
zelfälle auftraten, war das überregionale Infektions-
geschehen innerhalb einzelner Arztpraxen, Kliniken 
und Gesundheitsämter nicht als Ausbruch identifi-
zierbar. Die Aufdeckung des Clusters gelang erst 
durch die flächendeckende Routine-Sequenzierung 
von CPE-Isolaten in den Niederlanden. Im Rahmen 
der Integrierten Genomischen Surveillance (IGS) in 
Deutschland werden molekularbiologische Isolat-
Informationen, Erregersequenzdaten und epide-
miologische Daten aus IfSG-Meldefällen für priori-
sierte Erreger routinemäßig zusammengeführt. Zu-
letzt musste der Fokus wegen steigender CPE-Fall-
zahlen, aber verringerter Finanzierung, auf Klebsiella 
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pneumoniae und Escherichia coli verengt werden, so 
dass für E. hormaechei und andere mögliche Erreger 
solcher Ausbrüche eine Routine-IGS bislang nicht 
implementiert werden kann. Eine frühzeitige Erken-
nung räumlich verteilter Ausbrüche von allen CPE 
in Deutschland ist ohne eine breiter aufgestellte IGS 
kaum möglich. Dafür wären ausreichende perso-
nelle Ressourcen für die mikrobiologische Proben-
verarbeitung sowie für die epidemiologische und ge-
nomische Ausbruchsuntersuchung essenziell. 

Der zeitnahe internationale Datenaustausch über 
Systeme wie EpiPulse sowie die gute Zusammen-
arbeit zwischen verschiedenen Ebenen des öffent
lichen Gesundheitsdienstes (ÖGD) hat die Ermitt-
lung wichtiger Informationen aus verschiedenen 
Quellen beschleunigt. Daher gilt es, diese Vernet-
zungen weiterhin zu stärken. 

Da international weiterhin neue Fälle erfasst wer-
den, ist ein Fortbestehen einer persistenten Infek-
tionsquelle möglich. Dies erfordert eine anhaltende 
Wachsamkeit im klinischen und mikrobiologischen 
Bereich. Zur schnellen Identifizierung möglicher 
weiterer Ausbruchsfälle werden am NRZ eingehen-
de Isolate, die möglichen Fällen entsprechen, weiter
hin gezielt auf das Vorliegen einer NDM-5 geprüft 
und bei relevantem Befund sequenziert. Für die 
Praxis des ÖGD, klinischer Labore, Ärztinnen und 
Ärzten und der Krankenhaushygiene wird empfoh-
len, bei möglichen Fällen eine zeitnahe Carbapene-
mase-Spezifikation und bei wahrscheinlichen Fäl-
len eine Ausbruchsabklärung mittels Ganzgenom-
sequenzierung zu ermöglichen, insbesondere 
durch zeitnahe Einsendung an das NRZ. Bei bestä-
tigter Clusterzugehörigkeit sollte frühzeitig eine 
strukturierte Expositionserhebung erfolgen, um 
mögliche Infektionsquellen rasch einzugrenzen 
und gezielte Schutzmaßnahmen zu veranlassen.

Seit den hier beschriebenen Auswertungen und 
dem Datenstand 1.8.2026 wurde für drei weitere in 
Deutschland bekannt gewordene Verdachtsfälle die 
Abklärung der Ausbruchszugehörigkeit mittels 
cgMLST initiiert. Für einen der Verdachtsfälle wur-
de die Isolatsequenzierung abgeschlossen und die 
Ausbruchszugehörigkeit bestätigt. Vorläufige Daten 
sprechen somit für einen weiteren, 21. bestätigten 
Fall (Nachweisdatum im Juli 2026 im Urin einer 

Patientin aus Hessen). Die Ermittlung weiterer Fall-
daten zur Verifizierung und der Expositionsinfor-
mationen wurde begonnen. Neu bestätigte Fälle un-
terstreichen, dass das Fortbestehen der Übertra-
gungsquelle nicht ausgeschlossen werden kann 
und weitere Aufmerksamkeit für die Suche nach 
Fällen und der Quelle wichtig ist. 

Schlussfolgerung
Von März 2025 bis mindestens Mai 2026 wurde ein 
multinationaler Ausbruch von NDM-5-produzieren-
den E. hormaechei mit 63 bestätigten Fällen in neun 
Ländern registriert (davon 20 Fälle in Deutschland). 
Im Juli 2026 erfolgte ein Nachweis bei einem wei-
teren Fall, womit international 64 Fälle bestätigt 
sind, davon 21 in Deutschland. Die epidemiologi-
sche Verteilung nach Person, Ort und Zeit weist 
stark auf eine produktassoziierte Übertragung hin, 
deren konkrete Quelle trotz arbeitsintensiver, enger 
Zusammenarbeit mit dem ÖGD, Kliniken, Praxen 
sowie Patientinnen und Patienten bislang nicht 
identifiziert werden konnte.

Um ähnliche Ausbrüche künftig frühzeitig aufzu-
decken, ist die Ausweitung der IGS in Deutschland 
essenziell. Eine fortschreitende Digitalisierung me-
dizinischer Behandlungsdokumentationen würde 
die Ausbruchsaufklärung stark beschleunigen. Bei 
entsprechenden Transmissionsmustern sollte die 
Suche nach der möglichen Infektionsquelle frühzei-
tig auch Expositionen jenseits klassischer nosoko-
mialer Mensch-zu-Mensch-Übertragung, Arznei-
mittel oder Medizinprodukte einbeziehen. Die ra-
sche genomische Bestätigung der Clusterzugehö-
rigkeit und die Minimierung der Zeitverzögerung 
bei der Expositionserhebung bieten bei neu auftre-
tenden Fällen die beste Chance, die Infektionsquelle 
zu identifizieren und zu eliminieren.
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