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Neuartiger Blick ins Bakterien-Erbgut zeigt: Multiresistente gram-negative

Bakterien werden zwischen Mensch, Haus- und Wildtier ausgetauscht

Eine weltweit vorkommende, multiresistente ESBL-produzierende E. coli-Variante
kann in groRem Umfang zwischen Menschen, Haus- und Wildtieren tibertragen wer-
den. Das hat ein internationales Wissenschaftlerteam mit Hilfe einer neuen bioinfor-
matischen Methode herausgefunden, mit der sie den Stammbaum der Erreger in einer
bislang einmalig hohen Auflésung darstellen konnten. Stammbaum-Analysen (phylo-
genetische Analysen) sind unverzichtbar, um die Entwicklung, Verbreitung und Uber-
tragung von Krankheitserregern und Antibiotikaresistenzen zu verfolgen und den
Infektionsschutz zu verbessern. Die Studie wurde im renommierten Fachmagazin
PLoS Genetics verdffentlicht; neben Wissenschaftlern um Alan McNally der Nottin-
gham Trent University waren auch Berliner Forscher beteiligt, darunter Sebastian
Giinther und Katharina Schaufler von der Freien Universitit Berlin sowie Lothar H.
Wieler, Prisident des Robert Koch-Instituts.

Multiresistente Gram-negative Bakterien (MRGN) bedrohen zunehmend den medizi-
nischen Fortschritt in der Human- und Veterindrmedizin. Forscher vermuten schon
langer, dass die Erreger — und die Erbanlagen, die die Resistenzen tiberhaupt erst er-
moglichen — zwischen Mensch, Tier und Umwelt zirkulieren. Ein Beispiel sind multi-
resistente ESBL-produzierende E. coli, die in der Lage sind, bakterielle Enzyme zu
bilden (so genannte Extended Spectrum Beta-Lactamasen, ESBL) und damit verschie-
dene Antibiotika zu inaktivieren.

Das Team um Alan McNally hat jetzt gezeigt, dass der Austausch von ESBL-bildenden
E. coli zwischen Menschen, Haus- und Nutztieren tatsichlich in groRem Mafle statt-
findet. Die Wissenschaftler untersuchten dafiir mehr als 200 Isolate einer bestimmten
ESBL-produzierenden E. coli-Variante (Sequenztyp 131; ST131), die aus verschiedenen
Lindern und Wirten stammten. Sie analysierten und verglichen jeweils das gesamte
Erbgut der Erreger — dabei kombinierten sie erstmals die detaillierte Analyse des Kern-
genoms mit der Analyse des akzessorischen und regulativen Genoms.

Unter Genom versteht man die Gesamtheit aller vererbbaren Informationen eines
Organismus. Das Kerngenom kommt bei allen Vertretern einer Art vor. Daneben gibt
es zusitzlich Gene, die variieren konnen — sie werden in ihrer Gesamtheit als akzesso-
risches Genom bezeichnet. Bakterien konnen ihr Erbgut auch gezielt steuern, die da-
fiir verantwortlichen Bereiche heiflen regulatorisches Genom. Bei Stammbaum-
Analysen wurde bislang meist nur das Kerngenom untersucht, in den vergangenen
Jahren kamen bei einigen Bakterienarten die Analysen des akzessorischen und regula-
torischen Erbguts hinzu. Durch die Kombination der Analyse aller drei Genomberei-
che haben die Wissenschaftler einen Blick in die Evolution und die Verbreitung dieser
Erreger mit bislang einmaliger Auflésung erreicht.

Die molekulare Surveillance, die vollstindige Untersuchung von Erregergenomen und
die Analyse der Entwicklung und Verbreitung, wird im Infektionsschutz immer wich-
tiger. Eine wesentliche Voraussetzung dafiir sind leistungsfihige Sequenzierautoma-
ten und die Expertise von Bioinformatikern. Das Robert Koch-Institut kooperiert eng
mit der Freien Universitit Berlin und nutzt neben der eigenen Infrastruktur auch de-
ren Supercomputer.
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