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Nutzung und Bedarf fiir eine integrierte molekulare
Surveillance der Tuberkulose: eine Online-Befragung unter
Gesundheitsamtern in Deutschland”

Einleitung

Die integrierte molekulare Surveillance (IMS) der Tuberkulose (TB) beinhal-
tet eine systematische molekulare Typisierung der Erreger des Mycobacterium-
tuberculosis-Komplexes mit Verkniipfung und Integration der Ergebnisse in epi-
demiologischen Datensitzen innerhalb vorhandener Surveillance-Strukturen.?
Die IMS bietet fiir die TB-Uberwachung und -Kontrolle potenziell groRe Vorteile,
zum Beispiel durch die Bestitigung bzw. den Ausschluss einer Ubertragung bei
Ausbriichen,3 die Unterscheidung zwischen Riickfillen und Reinfektionen,®’
die Unterscheidung zwischen primiarer und erworbener Arzneimittelresistenz®
sowie durch eine verbesserte Kenntnis der TB-Epidemiologie.’

Die IMS - obgleich international noch nicht standardisiert — wurde bereits in
mehreren TB-Niedriginzidenzlindern etabliert, z. B in Dinemark,'® England
und den Niederlanden'2. Auch in Deutschland wurden die Moglichkeiten ei-
ner bundesweiten IMS erkannt, und zunehmend genutzt. In den letzten Jahren
wurden mehrere Studien zur molekularen Surveillance der TB durchgefiihrt.
Diese Studien wurden bisher jedoch nur auf regionaler Ebene durchgefiihrt
(z.B. in einem oder maximal zwei Bundeslindern und verwendeten unter-
schiedliche molekulare Typisierungsmethoden.?'*% Sie kénnen dennoch als
»Bausteine“ fiir die Vorbereitung eines bundesweiten IMS-TB verwendet wer-
den. Eine IMS-TB auf bundesweiter Ebene erfordert eine enge Zusammenarbeit
zwischen den verschiedenen Akteuren innerhalb des Offentlichen Gesundheits-
dienstes (OGD) - auf lokaler, regionaler und nationaler Ebene.

Wir fithrten von April bis Juni 2017 eine Befragung unter TB-Ansprechpartnern
in den Gesundheitsimtern (GA) in Deutschland durch, mit dem Ziel einer Be-
standsaufnahme der aktuellen Nutzung molekularer Typisierungsergebnisse
und der Erhebung der Erwartungen an eine zukiinftige bundesweite IMS-TB.
Auflerdem wollten wir herausfinden, ob es Unterschiede in den Wahrnehmun-
gen und Erwartungen hinsichtlich der Umsetzung des IMS-TB unter den GA
gibt. Diese Wahrnehmungen und Erwartungen wurden zusitzlich fiir die GA
Baden-Wiirttembergs analysiert, welche an einer Pilotstudie zur Umsetzung des
IMS-TB teilgenommen hatten.?

Methode

Die Onlinebefragung wurde mit der Software Voxco (Acuity 4 Survey, Voxco)
durchgefiihrt und umfasste 30 geschlossene Fragen und eine offene Frage. Der
Fragebogen war in vier Teile gegliedert: 1) allgemeine Informationen zu den teil-
nehmenden GA; 2) Informationen zur Verwendung von Ergebnissen der mole-
kularen Typisierung bis 2016; 3) Informationen zur Kontaktpersonennachver-

* Dies ist ein Ubersetzter Artikel, der auf einer Studie basiert, die erstmals in BMC Public Health
veréffentlicht wurde.!
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folgung und 4) Erwartungen an die Einfiihrung einer bun-
desweiten IMS-TB. Der Link zur Onlinebefragung wurde
im April 2017 an die 377 TB-Ansprechpartner in den GA
Deutschlands versandt. Teilnahmeschluss war Juni 2017.

Die Riuicklaufquote wurde auf Bundesebene analysiert
und nach Bundeslindern stratifiziert. Dartiber hinaus
wurde ndherungsweise der Umfang der Nutzung der mo-
lekularen Typisierung fur jedes Bundesland — definiert
durch die Anzahl der GA, die die Ergebnisse der mole-
kularen Typisierung verwenden, geteilt durch die Anzahl
der eingeladenen GA pro Bundesland — berechnet. Die
Antworten wurden deskriptiv untersucht. Als analyti-
scher Ansatz wurden die qualitativen Antworten auf die
Befragung zwischen verschiedenen Gruppen verglichen,
insbesondere zwischen:

1. GA, die bislang keine Ergebnisse der molekularen Ty-
pisierung verwendet hatten, im Vergleich zu GA, die
bereits Ergebnisse der molekularen Typisierung ver-
wenden;

2. GA in Baden-Wiirttemberg gegeniiber GA in allen an-
deren Bundeslindern.

Um signifikante Unterschiede zwischen den verschie-
denen Gruppen festzustellen, wurden der Pearsons Chi-
Quadrat und der exakte Test nach Fisher verwendet. Die
statistische Signifikanz wurde mit einem zweiseitigen Test
beriicksichtigt, wenn p < 0,05 war. Die Daten wurden unter
Verwendung von Microsoft Excel und unter Verwendung
der STATA-Version 14.0 (College Station, TX: Stata Corp
LP) statistisch ausgewertet.

Ergebnisse

Insgesamt nahmen 174/377 (46,1%) GA aus allen Bun-
deslandern teil. Der Umfang der Nutzung der molekula-
ren Typisierung variierte erheblich zwischen den GA der
verschiedenen Bundeslinder (s. Tab. 1). Insgesamt 88/377
(23,3%) GA verwendeten bis 2016 molekulare Typisie-
rungsergebnisse fiir Zwecke der TB-Surveillance und -Kon-
trolle, hier insbesondere fiir Kontaktpersonennachverfol-
gungen (62/88, 70,5%).

Eine der 31 Fragen war u.a.: ,Welchen Nutzen haben Ih-
nen die Typisierungsergebnisse fiir Thre Arbeit gebracht»“
Die Antworten waren: ,Aufdeckung von unbekannten
Transmissionen” (41/88, 46,6 %), “Erkennung tiber einen
lingeren Zeitraum verbreiteter Transmissionen“ (37/88,
42,0%), ,Ausschluss vorher angenommener Transmissi-
onen“ (33/88, 37,5%), oder ,Frithere Erkennung von Aus-
briichen“ (25/88, 28,4 %). Die am hiufigsten eingesetzte
molekulare Typisierungsmethode war die Spoligotypisie-
rung in 41/88 (46,6%), gefolgt von der MIRU-Typisie-
rung (MIRU = Mycobacterial Interspersed Repetitive Units)
in 26/88 (29,5%), des whole-genome sequencing (WGS) in
7/88 (7,9 %) und die Verwendung mehrerer Methoden in
14/88 (15,9 %) Fillen.

Gesundheitsimter, die bereits molekulare Typisierungs-
ergebnisse eingesetzt hatten (n = 88) empfanden die Nut-
zung molekularer Typisierungsergebnisse im Vergleich zu
GA, die bislang keine molekularen Typisierungsergebnisse
verwenden (n = 80) als vorteilhafter (58/88, 65,9 % gegen-
tiber 30/86, 34,9 %, p <0,05). Dariiber hinaus erwarteten
diese GA im Vergleich zu GA, die bislang keine moleku-

Bundesland Teilnehmende | Eingeladene | Beteiligungsrate, GA die rr]olekulare Typisierungs- Typisierung Abdeckung,
GA (n) GA (N) % (n/N) ergebnisse verwendeten (n1) % (n1/N)

Nordrhein-Westfalen 33 53 62,3 15 24,1
Baden-Wiirttemberg 23 37 62,2 20 54,0
Bayern 22 76 28,9 14 18,4
Niedersachsen 16 44 36,3 7 15,9
Hessen 13 25 52,0 4 16,0
Schleswig-Holstein 12 16 75,0 7 43,7
Brandenburg 11 21 52,4 4 19,0
Thiringen 9 24 37,5 5 20,8
Sachsen-Anhalt 8 12 66,7 2 16,7
Unbekannt? 7 7 100,0 1 14,3
Mecklenburg-Vorpommern 6 8 75,0 2 25,0
Sachsen 5 13 38,5 3 23,1
Saarland 5 6 83,4 1 16,7
Berlin 1 1 100,0 0 0,0
Bremen 1 1 100,0 1 100,0
Hamburg 1 7 14,3 1 14,3
Rheinland-Pfalz 1 26 3,8 1 3,8
Gesamt 174 377 46,1 88 23,3

Tab. 1: Befragungsbeteiligung und molekulare Typisierungsabdeckung der GA nach Bundesland

21n sieben Fillen hatten wir keine Informationen tiber das Bundesland der GA
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laren Typisierungsergebnisse verwenden mehr Unterstiit-
zung und Koordination durch die regionale und nationale
OGD-Ebene (71/88, 80,7% gegeniiber 39/86, 45,3%,
p < 0,05), insbesondere fiir die Identifizierung/Analyse
von molekularen Clustern.

Gesundheitsimter in Baden-Wiirttemberg haben die Frage
,Erwarten Sie, dass sich ein systematisches Vorliegen von
Typisierungsergebnissen fiir Tuberkulose-Fille positiv auf
Thre Titigkeit in der Uberwachung und Kontrolle der Tu-
berkulose auswirken wiirde?” im Vergleich zu allen an-
deren GA positiver beantwortet (18/23, 78,3% vs. 70/151,
46,4%, p < 0,05). Ein weiterer Unterschied zeigte sich
darin, dass GA in Baden-Wiirttemberg mehr Unterstiit-
zung bei der Identifizierung und Bewertung von moleku-
laren Clustern im Vergleich zu allen anderen GA erwarten
(23/23,100% vs. 87/151, 57,6 %, p < 0,05).

Diskussion

In dieser Studie haben wir eine Befragung unter deutschen
GA durchgefiihrt, um die Verwendung und den Bedarf an
molekularer Typisierung fiir die TB-Uberwachung sowie
ihre Erwartungen an ein IMS-TB in Deutschland zu erfas-
sen und zu bewerten. Es wurde eine hohe Variabilitit bei
der Verwendung molekularer Typisierung fiir die TB-Uber-
wachung unter den GA in Deutschland beobachtet. Dies
war zu erwarten, da eine IMS-TB in Deutschland bisher
nicht systematisch implementiert ist und zum Zeitpunkt
der Durchfithrung dieser Erhebung die Ergebnisse der
molekularen Typisierung von den GA nicht routinemiRig
bei der Aufklirung von Infektionsketten und Ausbriichen
verwendet wurden. Mit der Novellierung des Infektions-
schutzgesetzes (IfSG § 9 und 1) vom Juli 2017 wurde eine
gesetzliche Grundlage zur Integration und Ubermittlung
der Ergebnisse der molekularen Typisierung gemeinsam
mit den Meldedaten geschaffen. Rund ein Viertel der zu
unserer Befragung eingeladenen GA nutzt bereits Ergeb-
nisse der molekularen Typisierung fiir ihre Routinearbeit.
Die zu Baden-Wiirttemberg und Schleswig-Holstein geho-
renden GA setzen die molekulare Typisierung am hiufigs-
ten ein. Dies konnte damit erklirt werden, dass diese Bun-
deslinder bereits an mehrjihrigen Studien teilgenommen
haben, bei denen Ergebnisse der molekularen Typisierung
mit epidemiologischen Daten kombiniert wurde.2131* Die
stratifizierte Analyse der zu Baden-Wiirttemberg gehoren-
den GA zeigte eine sehr positive Einschitzung hinsichtlich
einer Implementierung der IMS-TB, aber auch héhere Er-
wartungen in Bezug auf den Unterstiitzungsbedarf bei der
Identifizierung und Bewertung von Gesundheitsamt- oder
Bundesland-iibergreifenden molekularen Clustern.

Circa ein Drittel der GA, die bislang keine molekularen
Typisierungsergebnisse nutzen, antworteten, dass sie nicht
wiissten, ob eine bundesweite Implementierung der IMS-
TB fiir ihre Arbeit von Vorteil wire. Diejenigen GA, welche
bereits Ergebnisse der molekularen Typisierung verwen-
deten, sahen Vorteile in einer bundesweiten IMS-TB. Dies

kénnte auf verschiedene Faktoren zuriickzufithren sein:
die Erwartung der Verfiigbarkeit modernerer und schnel-
lerer Methoden zur Unterstiitzung in Bezug auf die Uber-
tragungserkennung, die Kontaktpersonennachverfolgung
und die Cluster-Untersuchungen bei Ausbriichen, die zu-
nehmende Erfahrung im Einsatz und der Interpretation
der Typisierungsergebnisse, sowie die Beriicksichtigung
der positiven Erfahrungen in anderen Lindern. Letzte-
re wurden auch in der Befragung von den antwortenden
GA in unserer Studie als die wichtigsten Vorteile genannt.
Ahnliche Ergebnisse wurden auch in einer Studie in den
Niederlanden und in England beobachtet.'®® Vorteile fiir
die offentliche Gesundheit im Sinne einer Verbesserung
der TB-Kontrolle und méglicher Kostenersparnisse konn-
ten sich ergeben, indem zum Beispiel unnétige Kontakt-
personennachverfolgungen vermieden oder gezielter pri-
ventive MaRnahmen ergriffen werden kénnen.'®20

Unsere Studie liefert wichtige Informationen fiir die Ziel-
setzung und Ausgestaltung einer bundesweiten TB-IMS in
Deutschland. Die Antworten der GA auf unsere Befragung
haben insgesamt eine positive Haltung gegeniiber der
Implementierung einer TB-IMS gezeigt. Sie macht aber
auch deutlich, dass sich die GA mehr Unterstiitzung bei
der Dateninterpretation wiinschen. Die enge Zusammen-
arbeit zwischen der lokalen und nationalen OGD-Ebene
ist daher eine zentrale Anforderung fiir eine erfolgreiche
Einfithrung dieser Methode. Mogliche Angebote konnten
eine Unterstiitzung bei der Ergebnis-Interpretation von
ubergeordneten Stellen (z.B. Robert Koch-Institut, Lan-
destelle) sowie regelmiflige Erfahrungsaustausche durch
Fortbildungen und Workshops hinsichtlich einer optima-
len Nutzung der TB-IMS sein.
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» Differenzierung von Mykobakterien mit molekularbiologischen Me-
thoden;

» Empfindlichkeitspriifung von Erst- und Zweitrangmedikamenten von
Tuberkulosebakterien mit konventionellen (Fest- und Fliissigmedien)
und molekularbiologische Verfahren (PCR-Sequenzierung von Target
Genen, Genomsequenzierung);

» Quantitative Resistenztestung zur MIC Bestimmung;

» Empfindlichkeitspriifung von ausgewihlten nicht-tuberkulésen Myko-
bakterien (schnellwachsende und langsamwachsende Spezies);

» Molekularbiologische Typisierung z.B. mittels 24-Loci-MIRU-VNTR
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taminationen, Ausbriichen oder epidemiologischen Studien;

» Genomanalyse mittels Next-Generations-Sequencing Verfahren;

» Stammsammlung und Ausgabe von Referenzstimmen: Eine umfang-
reiche Stammsammlung anndhernd aller Mykobakterien Spezies ist
vorhanden. Auf Anforderung werden Staimme (keine ATCC-Stimme)
versandt.
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|6sung gegeben werden. Fir die Untersuchung von Venenblut werden
5 ml Citrat- oder Heparinblut benétigt. Alle Materialien kénnen ungekiih
It verschickt werden. Bei speziellen diagnostischen Anforderungen emp-
fiehlt sich eine vorherige Absprache mit dem Laboratorium.
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Carbapenem-resistente Enterobacterales in Italien, Rapid Risk Assessment des ECDC

Das Europiische Zentrum fiir die Privention und die Kon-
trolle von Krankheiten (ECDC) hat am 4. Juni 2019 ein
Rapid Risk Assessment iber einen Ausbruch von New Delhi
Metallo-beta-Lactamase-(NDM-)produzierenden, Carbapenem-
resistenten Enterobacterales in der Toskana in Italien verdf-
fentlicht. Zwischen November 2018 und dem 23. Mai 2019
wurden insgesamt 350 Fille aus sieben Krankenhiusern ge-
meldet. Unter diesen Fillen gab es 50 Erkrankte mit Blut-
bahninfektionen, bei 43 wurde das Bakterium aus dem Urin
isoliert, bei 15 aus Proben der Atemwege und bei 242 Fillen
aus dem Magen-Darm-Trakt (Besiedlung). Bekannte Risiko-
faktoren fiir eine Infektion oder Besiedlung sind unter an-
derem langfristige Krankenhausaufenthalte, chirurgische
Behandlungen und intensivmedizinische Therapien. Die Ur-
sache des Ausbruchs konnte bisher nicht ermittelt werden.
NDM-produzierende Carbapenem-resistente Enterobacte-
rales wurden im Rahmen dieses Ausbruches bisher wahr-
scheinlich nur bei Kontakt zum 6rtlichen Gesundheitswesen
iibertragen.

Da die NDM-produzierenden Carbapenem-resistenten En-
terobacterales neben der Resistenz gegen Carbapeneme
auch nicht empfindlich gegentiiber einigen der neuen Beta-
Lactam/Beta-Lactamase-Inhibitor-Kombinationen wie Cef-
tazidim-Avibactam und Meropenem-Vaborbactam sein kén-
nen, sind die Behandlungsmoglichkeiten eingeschrinkt.

Ausbriiche wie dieser in der Toskana stellen auch ein Risi-
ko fiir die grenziiberschreitende Ubertragung und die wei-
tere Verbreitung in andere EU/EWR-Linder dar. Das ECDC
schitzt das Risiko fiir andere EU/EWR-Linder jedoch als
moderat ein. Eine weitere Verbreitung der NDM-produzie-

renden Carbapenem-resistenten Enterobacteriaceae von dem
aktuellen Ausbruch wird fiir Italien aber als hoch angesehen.

Das ECDC empfiehlt Krankenhiusern in den EU/EWR-
Lindern fiir jeden Patienten bei der Aufnahme ins Kran-
kenhaus eine detaillierte Anamnese mit Reise- und Kran-
kenhausaufenthalten zu erwigen. Sofern Patienten in den
letzten 12 Monaten vor der Aufnahme in Lindern mit be-
kannter hoher Privalenz hospitalisiert waren, sollte erwo-
gen werden eine priventive Isolierung und ein Screening
auf Kolonisationen mit Carbapenem-resistenten Entero-
bacterales, einschlieflich NDM- und KPC-produzierender
Klebsiella pneumoniae, durchzufithren.

Dem Robert Koch-Institut (RKI) liegen bisher keine Hin-
weise zu einem Zusammenhang des Ausbruchsgesche-
hens in der Toskana mit Hiufungen in Deutschland vor.

Das NRZ fiir gramnegative Krankenhauserreger bietet
Untersuchungen zur Abklirung des Verdachts auf Carba-
penemasen bei Enterobacterales, Acinetobacter baumannii
und Pseudomonas aeruginosa an. Die Abklirung eines Car-
bapenemase-Verdachts erfolgt kostenfrei, wenn moglichst
vollstindige Informationen zur Herkunft des Isolates mit-
geteilt werden (weitere Informationen: http://memiserf.
medmikro.ruhr-uni-bochum.de/nrz/leistungsspektrum_
nrz_carbapenemase-detektion.html). Durch Einsendung
von Isolaten an das NRZ lassen sich iiberregionale Zusam-
menhinge erkennen. Zur Interpretation der Ergebnisse ist
ein vollstindig ausgefiillter Einsendeschein sehr wichtig.

Quelle: https://ecdc.europa.eu/en/publications-data/RRA-new-delhi-metal-
lo-beta-lactamase-producing-CRE


http://www.euro.who.int/de/about-us/partners/the-european-union-and-its-institutions/european-centre-for-disease-prevention-and-control-ecdc
http://www.euro.who.int/de/about-us/partners/the-european-union-and-its-institutions/european-centre-for-disease-prevention-and-control-ecdc
https://www.rki.de/DE/Home/homepage_node.html
http://memiserf.medmikro.ruhr-uni-bochum.de/nrz/leistungsspektrum_nrz_carbapenemase-detektion.html
http://memiserf.medmikro.ruhr-uni-bochum.de/nrz/leistungsspektrum_nrz_carbapenemase-detektion.html
http://memiserf.medmikro.ruhr-uni-bochum.de/nrz/leistungsspektrum_nrz_carbapenemase-detektion.html
https://ecdc.europa.eu/en/publications-data/RRA-new-delhi-metallo-beta-lactamase-producing-CRE
https://ecdc.europa.eu/en/publications-data/RRA-new-delhi-metallo-beta-lactamase-producing-CRE
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland 21. Woche 2019 (Datenstand: 12. Juni 2019)
Darmkrankheiten
Campylobacter- EHEC-Erkrankung .
Enteritis (auRer HUS) Salmonellose Shigellose
2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 21. 1.-21. 1.-21. 21. 1.-21. 1.-21. 21. 1.-21. 1.-21. 21. 1.-21. 1.-21.
Baden-Wiirttemberg 76 1.574 1.991 4 71 83 18 316 385 1 26 28
Bayern 105 2.069 2.539 6 71 91 19 508 559 0 33 22
Berlin 60 968 865 1 40 43 11 140 139 3 59 45
Brandenburg 35 629 586 1 18 20 10 168 135 1 3 4
Bremen 8 119 147 0 1 8 4 19 21 0 0 1
Hamburg 40 583 545 0 9 17 12 111 120 2 29 20
Hessen 57 1.168 1.407 1 14 21 7 251 247 1 21 24
Mecklenburg-Vorpommern 29 457 521 2 15 11 9 130 134 0 2 1
Niedersachsen 95 1.495 1.680 2 86 72 14 420 429 1 8 6
Nordrhein-Westfalen 244 4.450 5.237 1 96 100 45 850 849 0 21 12
Rheinland-Pfalz 72 1.083 1.166 3 47 37 11 241 237 1 12 9
Saarland 14 281 380 0 5 5 0 27 33 0 0 1
Sachsen 83 1.524 1.646 3 55 79 16 280 291 0 19 17
Sachsen-Anhalt 20 492 486 2 28 41 13 203 172 1 5 0
Schleswig-Holstein 39 689 664 0 22 24 9 113 112 0 3 0
Thiiringen 29 615 678 4 21 30 18 245 204 0 5 3
Deutschland 1.006 18.199 20.540 30 600 682 216 4.023 4.067 1 246 193

Darmkrankheiten

Yersiniose G Norovirus- . Rotavirus- Giardiasis Kryptosporidiose
astroenteritis Gastroenteritis

2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018
Land 21.  1.-21.|1.-21.| 21. 1.-21. 1.-21. 21. 1.-21. | 1.-21. | 21. 1.-21.|1.-21.| 21. 1.-21.(1.-21.
Baden-Wiirttemberg 2 47 52 57 3.757 2.704 68 958 558 3 168 123 1 27 11
Bayern 11 121 107 174 5.889 5.299 219 2.420 1.019 9 252 255 0 27 27
Berlin 1 21 41 44 2.087 2.079 87 2.570 806 6 231 177 0 28 33
Brandenburg 1 33 49 49 1.765 1.776 230 3.224 817 3 51 31 2 30 12
Bremen 0 3 1 4 188 308 12 111 72 1 3 13 0 4 3
Hamburg 1 19 1 20 723 969 15 1.051 553 0 93 74 4 20 25
Hessen 6 79 72 42 2.764 2.050 67 1.004 500 4 119 80 0 31 27
Mecklenburg-Vorpommern 0 15 32 41 1.630 2.012 73 1.290 685 1 47 32 2 52 27
Niedersachsen 6 56 83 69 4.008 3.523 178 | 2.539 768 4 63 54 0 33 30
Nordrhein-Westfalen 1 170 177 171 9.500 8.394 242 2760 | 1.754 13 228 186 2 90 67
Rheinland-Pfalz 7 50 49 77 2.855 2.232 66 801 341 2 51 48 1 18 7
Saarland 0 2 11 7 468 565 7 172 79 0 28 8 0 0 3
Sachsen 12 153 171 138 4.057 3.880 217 3.483 3.722 4 112 107 2 40 30
Sachsen-Anhalt 4 52 53 90 2.216 2.280 77 1.536 1.069 3 34 35 0 17 30
Schleswig-Holstein 1 27 20 17 1.065 1.402 38 825 446 2 34 33 0 11 2
Thiringen 6 89 89 54 2.094 2.216 196 1.973 2.071 3 29 29 1 9 34
Deutschland 69 938 | 1.018| 1.054  45.075| 41.696 | 1.792 26.719| 15.261 58  1.543 | 1.285 15 437 368

In der wéchentlich veréffentlichten 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 erfiillen, in der ausgewiesenen Mel-
dewoche im Gesundheitsamt eingegangen sind und dem RKI bis zum angegebenen Datenstand iibermittelt wurden (s. www.rki.de/falldefinitionen),
2. Kumulativwerte im laufenden Meldejahr, 3. Kumulativwerte des entsprechenden Vorjahreszeitraumes. Die Kumulativwerte ergeben sich aus der Sum-
me Ubermittelter Fille aus den ausgewiesenen Meldewochen, jedoch ergédnzt um nachtréglich erfolgte Ubermittlungen, Korrekturen und Léschungen.


http://www.rki.de/falldefinitionen
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland 21. Woche 2019 (Datenstand: 12. Juni 2019)
Virushepatitis und weitere Krankheiten
Hepatitis A Hepatitis B Hepatitis C .Men'.ngOkOkk?n' Tuberkulose
invasive Infektion
2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 21, 1-21.| 121 21, 121|121 210 121 | 1210 | 210 1210|1210 210 121, | 121
Baden-Wiirttemberg 0 22 38 17 327| 289 35 482 357 2 16 21 13 227 310
Bayern 2 36 40 35 552 549 22 455 455 2 27 21 14 276 340
Berlin 1 32 24 17119 75 3 111 124 0 10 4 158 166
Brandenburg 0 13 13 1 23 31 1 24 40 1 4 8 1 32 79
Bremen 0 4 2 5 17 7 0 13 16| 0 1 0 0 24 21
Hamburg 0 19 10 0 19 24 1 62 51 0 6 8 1 89 83
Hessen 0 22 30 16 218 174 6 192 224 0 7 10| 10 213 281
Mecklenburg-Vorpommern 0 9 7 0 21 13 2 14 16 1 1 4 0 19 36
Niedersachsen 0 23 27 10 91 50 12 196 65| 0 11 10 11 153 152
Nordrhein-Westfalen 10 98| 145 34 284| 227 36 554 516 1 25 42| 26 434 516
Rheinland-Pfalz 1 20 18 10 152 113 5 107 101 0 7 9 3 81 108
Saarland 0 3 5 1 26 7 2 27 10| 0 0 2 0 11 25
Sachsen 1 10 8 3 54 80 2 84 790 0 6 10 2 52 74
Sachsen-Anhalt 0 4 6 3 32 25 1 52 34| 0 3 5 5 56 58
Schleswig-Holstein 0 10 4 3 85 44 4 94 92 1 8 9 1 49 59
Thiiringen 1 13 6 1 19 7 2 35 31 0 2 3 0 29 44
Deutschland 16 338| 383 156 2.039| 1.715| 134 2502| 2311 8 133 172| 92 1.904| 2352

Impfpriventable Krankheiten

Masern Mumps Rételn Keuchhusten Windpocken
2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018

Land 21. 1.-21. [ 1.-21.| 21. 1.-21.(1.-21.| 21. 1.-21.|1.-21.| 21.  1.-21. | 1.-21. | 21. 1.-21. 1.-21.

Baden-Wiirttemberg 0 60 51 2 18 28 0 0 0 10 322 380 65 1.890 1.877
Bayern 3 51 35 2 34 71 0 2 1 49  1.009| 1.404| 115 2.884 2.146
Berlin 1 13 18 2 16 5 0 1 0 13 140 231 47 880 651
Brandenburg 0 1 11 0 2 0 0 0 178 284 11 251 194
Bremen 0 0 0 0 4 2 0 0 0 0 23 37 1 86 141
Hamburg 0 17 7 0 2 3 0 0 0 6 162 180 11 275 200
Hessen 1 22 20 2 20 16 0 1 0 11 230 427 29 548 489
Mecklenburg-Vorpommern 0 0 0 0 3 3 0 0 0 12 148 154 3 116 73
Niedersachsen 0 77 3 0 14 18 0 1 0 8 183 330 24 726 697
Nordrhein-Westfalen 4 111 126 0 45 47 0 4 3 39 682 923 120 2.098 1.720
Rheinland-Pfalz 0 34 6 0 12 12 0 0 0 7 179 256 19 307 298
Saarland 0 0 0 0 2 3 0 0 0 0 13 79 4 39 45
Sachsen 0 15 4 0 5 2 0 0 0 12 364 374 53 965 962
Sachsen-Anhalt 0 1 3 0 3 0 0 0 0 18 267 518 2 139 151
Schleswig-Holstein 0 4 2 0 9 11 0 1 1 4 91 215 19 280 336
Thiiringen 0 3 1 0 2 1 0 0 0 12 189 449 12 184 207
Deutschland 9 409 287 8 195 224 0 10 5 207 4.180| 6.243| 535 11.669| 10.189

* Es werden ausschlielich laborbestitigte Fille von Norovirus-Gastroenteritis in der Statistik ausgewiesen.

Allgemeiner Hinweis: LK Teltow-Flaming und das Zentrum fiir tuberkulosekranke und -gefihrdete Menschen in Berlin verwenden veraltete Software-
versionen, die nicht gemaf den aktuellen Falldefinitionen des RKI gemif § 11 Abs. 2 IfSG bewerten und iibermitteln.
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten, Deutschland
21. Woche 2019 (Datenstand: 12. Juni 2019)

2019 2019 2018 2018
Krankheit 21. Woche|1.-21. Woche [1.-21. Woche|1.-52. Woche Herausgeber
Adenovirus-Konjunktivitis 8 324 285 676 Robert Koch-Institut
Nordufer 20, 13353 Berlin
Brucellose 0 7 12 37 Tel.: 030.18754—0
Chikungunyavirus-Erkrankung 0 16 13 26 E-Mail: EpiBull@rki.de
Clostridioides-difficile-Erkrankung, schwere 4 929 1228 2824 Das Robert Koch-Institut ist ein
Verlaufsform Bundesinstitut im Geschiftsbereich des
Creutzfeldt-Jakob-Krankheit * 0 10 35 78 Bundesministeriums fiir Gesundheit.
Denguefieber 32 434 220 613
FSME 10 51 52 584 Redaktion
» Dr. med. Jamela Seedat (v. i. S. d. P.)
Hamolytisch-urdmisches Syndrom (HUS) 1 12 14 67 Tel.: 030.18754-2324
Haemophilus influenzae, invasive Infektion 13 468 471 851 E-Mail: Seedat) @rki.de
Dr. rer. nat. Astrid Milde-Busch (Vertretung)
Hantavirus-Erkrankung 57 416 69 235
Hepatitis D 0 10 26 59 » Redaktionsassistenz: Francesca Smolinski
Hepatitis E 89 1.510 1.363 3.400 Tel.: 030.18754-2455
E-Mail: SmolinskiF@rki.de
Influenza 118 139.234 272.301 274.279 Claudia Paape, Judith Petschelt (Vertretung)
Legionellose 24 404 389 1.447
Leptospirose 0 30 44 117 Das Epidemiologische Bulletin
Listeriose 15 238 208 698 gevwéihr.leistet im Rahmen d.es infektionsepide-
— - miologischen Netzwerks einen raschen Infor-
Meth|C|II|n-reS|sFente|" SWP"'Y’O_COCC“S 32 202 1.038 2.429 mationsaustausch zwischen den verschiede-
aureus (MRSA), invasive Infektion nen Akteuren — den Arzten in Praxen, Kliniken,
Ornithose 0 1 3 9 Laboratorien, Beratungsstellen und Einrich-
Paratyphus 0 4 9 29 tungen des offentlichen Gesundheitsdienstes
"y . - = 5 sowie den medizinischen Fachgesellschaften,
QA Nationalen Referenzzentren und den Statten
Trichinellose 0 0 0 der Forschung und Lehre — und dient damit
Tularimie 0 4 11 54 der Optimierung der Pravention. Herausgeber
Typhus abdominalis 6 34 30 58 und Redaktion erbitten eine aktive Unterstit-

zung durch die Ubermittlung allgemein inter-
essierender Mitteilungen, Analysen und Fall-
berichte. Das Einverstindnis mit einer redak-
tionellen Uberarbeitung wird vorausgesetzt.

* Ubermittelte Fille insgesamt, bisher kein Fall einer vCJK
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Regel wéchentlich (50 Ausgaben pro Jahr).
Die Printversion wurde zum Jahresende 2016
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