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1 Einleitung 

1.1 Die Gattung Enterococcus 

1.1.1 Charakteristika 

Enterokokken sind ubiquitär vorkommende, grampositive, Katalase-negative, kokkoide 

Bakterien. Bei mikroskopischer Betrachtung können sie einzeln, gepaart oder in Form 

kurzer Ketten angeordnet zu erkennen sein. Als fakultativ anaerobe Bakterien sind sie 

ein Teil des physiologischen Darmmikrobioms von Menschen und Tieren. Darüber 

hinaus können sie auch auf der Haut, im Urogenitaltrakt oder den Gallenwegen ohne 

Krankheitswert auftreten [1–3]. 

Lange wurden Enterokokken zur Spezies der Streptokokken der Lancefield Gruppe D 

gezählt, da sie an Ihrer Zelloberfläche eine Lipoteichonsäure mit dem entsprechenden 

Antigen vorweisen. Dies änderte sich 1984, als molekulare Methoden in der Mikrobiolo-

gie ihren Einzug hielten. So zeigten Schleifer und Klipper-Bälz 1984, dass Enterokokken 

einer eigenen Gattung zuzuordnen sind [4]. Mittlerweile sind über 40 verschiedene 

Enterokokken-Spezies bekannt, wobei insbesondere Enterococcus faecalis (E. faecalis) 

und Enterococcus faecium (E. faecium) als Verursacher nosokomialer Infektionen 

humanmedizinische Bedeutung besitzen. Seltener können auch E. casseliflavus, E. 

hirae, E. avium, E. durans oder E. gallinarum als Verursacher relevanter Infektionen in 

Frage kommen [1,5,6]. 

Enterokokken beeindrucken durch eine ausgesprochene Widerstandsfähigkeit gegen 

äußere Umwelteinflüsse. So können sie Schwankungen des pH-Wertes zwischen 4,6 – 

9,9 (Optimum bei pH 7,5) und Hitzeeinwirkungen von bis zu 60 °C über 30 min überdau-

ern. Auch hohen Kochsalzkonzentrationen bis 6,5 % und gegenüber 40 %iger Gallen-

säure können sie widerstehen, auf Blutagarplatten zeigen sie ein variables Hämolyse-

verhalten. Diese Charakteristika, sowie die Fähigkeit, Aesculin zu hydrolysieren, werden 

unter anderem zur phänotypischen Identifikation herangezogen [1,7].   

Durch dieses hohe Maß an Anpassungsfähigkeit kommen Enterokokken auch in der 

Erde, im Wasser, auf Pflanzen oder in Lebensmitteln vor und sind in der Lage, Wochen 

bis Monate auf abiotischen Oberflächen zu überdauern, was zu ihrer Transmission bei-

trägt [8,9]. 
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1.1.2 Epidemiologie E. faecium und E. faecalis 

Enterokokken sind opportunistische Erreger, welche insbesondere bei immunsuppri-

mierten oder multimorbiden Patienten und Neugeborenen eine behandlungsbedürftige 

Infektion verursachen können. 

Aufgrund der großen Anpassungsfähigkeit und Tenazität und der hieraus resultierenden 

Ausbreitung sollte dieses Gefahrenpotential nicht unterschätzt werden. So sind Entero-

kokken laut einer stichprobenartigen Prävalenzuntersuchung des Nationalen Referenz-

zentrums für Enterokokken (NRZ) im Jahr 2016, die zweithäufigsten Erreger (14,3 %) 

nosokomialer Infektionen in deutschen Krankenhäusern [5]. In vielen Fällen handelt es 

sich um eine endogene Infektion nach primärer intestinaler Besiedlung. Hier kommt es 

häufig zu komplizierten Harnweginfektionen, Wundinfektionen, Katheter-assoziierten 

Infektionen oder auch Endokarditiden [3]. Diese können in lebensbedrohlichen 

Septikämien münden, welche je nach Population und Spezies eine Letalität von 30 – 

50 % aufweisen [10,11].  

In älteren Übersichtsartikeln wird E. faecalis mit 90 % im Gegensatz zu E. faecium mit 

10 % als die deutlich dominierende, Infektionen verursachende Spezies beschrieben 

[12,13]. Im Laufe der letzten 20 Jahre konnte in Deutschland und auch weltweit eine 

Verschiebung dieses Verhältnisses Richtung E. faecium beobachtet werden [3,14]. In 

den Antibiotikaresistenzstudien der Paul-Ehrlich-Gesellschaft für Chemotherapie ist ein 

rapider Anstieg in Mitteleuropa ab Beginn des 21. Jahrhunderts an E. faecium Isolaten 

zu erkennen: 9,3 % (1998) à 15,7 % (2001) à 24,4 % (2004) à 33,9 % (2007) à 

41,4 % (2010) [3]. Auch im Rahmen der Punkt-Prävalenzuntersuchung des NRZ im Jahr 

2016 zeigt sich bei nosokomialen Infektionen eine beinahe gleichwertige Verteilung der 

beiden Spezies als Verursacher nosokomialer Infektionen (E. faecium 44,9 %, E. 

faecalis 55,1 %) [5]. 

Der Anstieg der Spezies E. faecium geht einher mit einem zunehmend endemischen 

Auftreten hospital-adaptierter E. faecium-Stämme mit Ampicillin- und mittlerweile auch 

Glykopeptid-Resistenz. Die Weltgesundheitsorganisation stufte Vancomycin-resistente 

E. faecium (VREfm) unlängst als bakterielle Erreger ein, für welche die Entwicklung 

neuer wirksamer Antibiotika dringend notwendig sei [15]. 
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1.2 Vancomycin-resistente Enterokokken (VRE) 

1.2.1 Antibiotikaresistenzen 

Enterokokken weisen ein breites Spektrum intrinsischer und erworbener Antibiotikare-

sistenzen auf, welche je nach Spezies leicht divergieren können. So sind häufig einge-

setzte Antibiotikaklassen wie Cephalosporine oder semisynthetische Penicilline grund-

sätzlich unwirksam und kommen somit nicht zur Behandlung von Infektionen in Frage 

[16,17].  

Üblicherweise werden zur Behandlung von E. faecalis Aminopenicilline wie Amoxicillin 

oder Ampicillin eingesetzt, welche bei schwerwiegenderen Infektionen, wie einer Endo-

karditis, mit Gentamicin oder Ceftriaxon kombiniert werden. Hierdurch lassen sich 

synergistische Effekte erzielen, für die jedoch eine hohe Wirksamkeit beider verwendeter 

Medikamente notwendig ist [18].  

Enterokokkenstämme, welche im hospitalen Umfeld auftreten, weisen jedoch mittler-

weile zunehmend Resistenzen sowohl gegen Fluorchinolone als auch Aminopenicilline 

auf. Mittlerweile sind > 90 % der hospitaladaptierten E. faecium Stämme resistent gegen 

Ampicillin bzw. Amoxicillin [6]. Diese Resistenz wird vermittelt durch Mutationen oder 

Rekombinationen des Angriffspunktes der Aminopenicilline, dem Penicillin-Bindeprotein 

5 [19]. In diesem Fall gilt das Antibiotikum Vancomycin als Therapeutikum der Wahl. 

Umso besorgniserregender ist das zunehmende Auftreten der Glykopeptid-Resistenz, 

da in diesen Fällen auf Reserveantibiotika wie Linezolid, Daptomycin und Tigecyclin 

ausgewichen werden muss [6,20]. Doch auch gegen diese Antibiotikaklassen sind 

Resistenzen bekannt, wenngleich diese noch selten sind. Für Linezolid liegen die 

Resistenzraten in den letzten Jahren stabil bei < 1 %. Jedoch zeigt sich eine Häufung 

bei vermehrtem Einsatz, was durchaus als problematisch anzusehen ist [21]. Zudem 

zeichnet sich Linezolid durch ein ungünstiges Nebenwirkungsprofil mit potenzieller 

Myelosuppression und dem gehäuften Auftreten eines lebensbedrohlichen serotonergen 

Syndroms aus [22]. 

Eine Übersicht über die natürlich auftretenden und erworbenen Resistenzen zeigt 

Tabelle 1. Auf die klinisch relevante Glykopeptid-Resistenz und deren Mechanismus 

wird im nächsten Kapitel näher eingegangen. 
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Tabelle 1: Natürliche und erworbene Resistenzen bei Enterokokken nach Klare et al. [3]. 

Intrinsische Resistenzen Erworbene Resistenzen 

Cephalosporine Ampicillin (meist E. faecium) 

Semisynthetische Penicilline z. B. 
Flucloxacillin 

Tetracycline, inklusive der neuen 
Generation (Tigecyclin) 

Monobactame Aminoglykoside (high-level Resistenz) 

Polymyxine Makrolide 

Licosamide Chloramphenicol 

Streptogramine (nur E. faecalis) Streptogramine 

Mupirocin (nur E. faecalis) Fluorchinolone 

Aminoglykoside (low-level Resistenz) Oxazolidinone und Daptomycin 

Vancomycin (low-level Resistenz E. 
gallinarum und E. casseliflavus) 

Glykopeptide (Vancomycin und 
Teicoplanin) 

  

 

1.2.2 Mechanismus der Glykopeptid-Resistenz 

Die beiden wichtigsten Vertreter der Glykopeptid-Antibiotika sind Vancomycin und Teico-

planin. Diese wirken bakterizid gegen grampositive Bakterien, indem sie die Zellwand-

synthese beeinträchtigen. Im Unterschied zu Beta-Lactam-Antibiotika kommt es nicht zu 

einer Hemmung der am Zellwandaufbau beteiligten Enzyme, sondern die Wirkung er-

folgt durch sterische Behinderung des Substrats [23]. Die mehrschichtige Zellwand 

grampositiver Bakterien besteht aus glykosidisch verbundenen Zuckerderivaten (N-

Acetylglucosamin und N-Acetylmuraminsäure), welche über Peptidreste miteinander 

quervernetzt werden und als Peptidoglykane bezeichnet werden. Vancomycin bindet an 

die endständigen D-Alanyl-D-Alanin-Reste der Aminosäureseitenkette (ein Pentapeptid) 

der Peptidoglykane. Infolge der sterischen Behinderung können die zellwand-

aufbauenden Enzyme nicht mehr an den D-Alanyl-D-Alanin-Rest binden, wodurch die 

Quervernetzung unterbleibt. Im Verlauf kommt es so zur Bildung eines instabilen 

Murreinsacculus mit Lyse der Zelle (siehe Abbildung 1), [24,25].  
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Abbildung 1: Darstellung, wie Glykopeptid-Antibiotika in die Peptidoglykansynthese eingreifen. 
Glykopeptide binden an den D-Alanyl-D-Alanin-Rest des für die Quervernetzung der Zellwand 
notwendigen Pentapeptids. Dadurch kommt es zu einer sterischen Behinderung des Substrats der 
zellwandaufbauenden Enzyme Transglycosylase, Transpeptidase und Carboxypeptidase. Ddl-
Ligase = D-Alanin-D-Alanin-Ligase, MrF = eine Synthetase, UDP = Uridindiphosphat. Abbildung aus 
Courvalin et al. [25].  

Der Resistenzmechanismus gegen Glykopeptide manifestiert sich bereits sehr früh im 

Ablauf der Peptidoglykansynthese. Durch eine veränderte Substratspezifität der Ligase 

kommt es zu Beginn nicht zur Synthese eines D-Alanyl-D-Alanin-Dipeptids, sondern 

stattdessen zum Einbau von Lactat oder Serin. Dies hat eine bis um den Faktor 1000 

verminderte Bindungsaffinität von Vancomycin (und in geringerem Maß auch Teicopla-

nin), mit einhergehendem Wirkverlust zur Folge [24]. 

Es existiert nicht nur eine Variante der Glykopeptid-Resistenz, sondern es zeigen sich 

phänotypische und genotypische Unterschiede, welche auch klinische Relevanz haben. 

Mittlerweile sind neun verschiedene genetische Varianten bekannt, welche nach der ent-

sprechenden Ligase mit erweiterter Substratspezifität benannt sind: vanA, vanB, vanD, 

vanE, vanG, vanL, vanM und vanN und vanC. Klinische Relevanz besitzen jedoch nur 

die Genotypen vanA und vanB [26]. VanC nimmt eine Sonderstellung ein, da es sich hier 

um eine intrinsische low-level Resistenz der Spezies E. gallinarum und E. casseliflavus 

handelt [25]. 

VanA-positive VRE-Isolate weisen eine kombinierte high-level Resistenz gegen Vanco-

mycin und Teicoplanin auf. VanB-positive VRE-Isolate sind hingegen in vitro noch 

Teicoplanin sensibel und die minimale Hemmkonzentration (MHK) für Vancomycin 

variiert stark. Diese kann durchaus im niedrigen Bereich von 16 – 32 μg/ml oder darunter 
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liegen. 2012 erfolgte daher eine Anpassung der Grenzwerte, welche durch das Netzwerk 

des European Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing (EUCAST) festgelegt 

wurden. Demnach sind nach aktuellem Standard Enterokokken bereits bei einer MHK 

> 4 μg/ml für Vancomycin und einer MHK > 2 μg/ml für Teicoplanin als resistent zu 

bewerten (Grenzwerte einsehbar unter „EUCAST Breakpoint tables for interpretation of 

MICs and zone diameters Version 9.0,2019. http://www.eucast.org”). Dies hat eine 

bessere Erfassung von VRE zur Folge, weil Enterokokken zuvor mit einer MHK von 8 – 

16 μg/ml formal noch als intermediär oder sensibel galten [3,27]. 

Beide Resistenzvarianten sind durch Vancomycin induzierbar und sind sowohl chromo-

somal als auch auf Plasmiden lokalisiert und somit konjugativ durch horizontalen 

Gentransfer übertragbar. Die Resistenzgene liegen auf beweglichen Abschnitten der 

Desoxyribonukleinsäure (DNA), sogenannten Transposons, welche sowohl für vanA 

(Tn1546) als auch vanB (Tn1547, Tn1549, Tn5382) charakterisiert wurden [24,25]. Eine 

Übersicht über die beiden humanmedizinisch relevanten Genotypen vanA und vanB im 

direkten Vergleich zeigt Tabelle 2. 

VanC ist ausschließlich chromosomal codiert, konstitutiv exprimiert und ist nicht über-

tragbar [28].  

Tabelle 2: Vergleich der humanmedizinisch relevanten Resistenzgene vanA und vanB bei Vanco-
mycin-resistenten Enterokokken. MHK = minimale Hemmkonzentration. Abbildung in Anlehnung an 
Werner et al. [29]. 

 vanA vanB 

MHKVancomycin [μg/mg] 16 – 1000 4 – 32 

MHKTeicoplanin [μg/mg] 4 – 512 0,5 – 1 

Lokalisation Plasmid > Chromosom Chromosom > Plasmid 

Transposon Tn1546 Tn1547, Tn1549, Tn5382 

Ligase-Gen vanA vanB 

Ligase-Produkt D-Ala-D-Lac D-Ala-D-Lac 

 

Für den Resistenzmechanismus ist jedoch nicht nur die namensgebende Ligase verant-

wortlich, sondern mehrere induzierbare Proteine. Das vanA-Operon liegt auf Transpo-

son Tn1546 und besteht aus insgesamt fünf Resistenzgenen (vanHAXYZ) sowie zwei 

regulatorischen Genen (vanRS), (siehe Abbildung 2). Unter Anwesenheit von Vanco-
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mycin kommt es zur Autophosphorylierung von vanS mit Aktivierung einer Histidin-

kinase-Funktion und Übertragung des Phopsphatrests auf den Regulator vanR. Es 

kommt zur Expression des entsprechenden Proteins, welches als Transkriptionsfaktor 

an die Promotoren sowohl von vanR/S als auch vanHAXYZ bindet. VanH fungiert als 

Dehydrogenase, die Pyruvat zu D-Lactat reduziert. VanX codiert für eine D, D-Dipep-

tidase, welche die Spaltung des Dipeptids D-Alanin-D-Alanin zu zwei einzelnen Amino-

säuren katalysiert. Hierdurch kommt es zu einem Abbau des natürlicherweise konstitutiv 

synthetisierten Pentapeptidrests, welcher noch als Angriffspunkt für Glykopeptide 

fugieren könnte. Der VanA-Ligase stehen nur D-Alanin und D-Lactat als einzelne 

Substrate zur Verfügung, das entsprechende Depsipeptid kann synthetisiert werden. 

VanY übernimmt als D, D-Carboxypeptidase eine Hilfsfunktion, indem bei unvoll-

ständiger Aktivität der D, D-Dipeptidase die hydrolytische Spaltung des D-Alanin-Rests 

erfolgen kann. VanZ codiert vermutlich die Teicoplanin-Resistenz [24,25,30]. Das vanB-

Operon weist einen ähnlichen Mechanismus auf, ist jedoch nicht durch Teicoplanin 

induzierbar [25]. 

 

Abbildung 2: Schematische Darstellung des vanA-Operons nach Courvalin et. al [25]. VanR = Regu-
lator, vanS = Sensor, vanH = Dehydrogenase, vanA = Ligase, vanX = D, D-Dipeptidase, vanY = D, D-
Carboxypeptidase, vanZ = Teicoplanin-Resistenz. Pfeile zeigen die Richtung der Transkription an.  

 

1.2.3 Epidemiologie VRE 

Erstmalig beschrieben wurden VRE im Jahr 1986 in Frankreich und auch in England. 

Bereits von Beginn an wurden Ihre Ausbreitung bei eingeschränkten Möglichkeiten zur 

antibiotischen Behandlung als besorgniserregend eingestuft [31,32].  

Obwohl erstmalig in Europa beschrieben, begann der Vormarsch von VRE Anfang der 

1990er Jahre in den USA und setzte sich trotz eindämmender Maßnahmen rasch fort. 

In aktuellen Berichten liegt der Anteil Vancomycin-resistenter Isolate bei positiven Blut-

kulturen in den USA mittlerweile bei 84 % für E. faecium und 7 % für E. faecalis und ist 

somit eher die Regel als eine Ausnahme [33]. In Europa trat VRE zunächst nur in 

geringem Maß im hospitalen Umfeld auf und wurde vor allem in der (Massen-) 

Tierhaltung und in der Bevölkerung beobachtet. Hierbei handelte es sich vorrangig um 
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vanA-positive E. faecium. Ein relevanter Unterschied dieser zu den in den USA 

auftretenden hospitalen Stämmen war eine noch vorhandene Sensibilität gegenüber 

Ampicillin [34]. In den Fokus der Forschung geriet rasch das Glykopeptid Avoparcin, 

welches in Europa als wachstumsbeschleunigendes Futtermittel breit eingesetzt wurde 

[35,36]. Mehrere Studien belegten ähnliche molekulargenetische Strukturen zwischen 

Isolaten menschlichen und tierischen Ursprungs, sodass die Aufnahme von VRE über 

Nahrungsmittel als Möglichkeit angesehen wurde [35–38]. Dies führte 1996 zu dem Ver-

bot von Avoparcin als Zusatzstoff im Futtermittel in der Europäischen Union. Das Verbot 

wurde dann 1997 umfassend umgesetzt [39,40]. In den folgenden Jahren nahm sowohl 

die Nachweisrate unter Masttieren als auch in der gesunden Bevölkerung ab und lag in 

Deutschland 1998 bei 4 % im Vergleich zu 13 % im Jahr 1993 [41]. 

Erste VRE-Ausbrüche in Deutschland wurden ab 1996 beschrieben. Die Resistenzraten 

lagen Ende des 20. Jahrhunderts im Vergleich zur endemischen Situation in den USA 

jedoch noch relativ niedrig bei unter 5 % für E. faecium [42,43]. Dies änderte sich sprung-

haft ab der zweiten Hälfte 2003, als eine rasante Zunahme von VRE registriert wurde, 

mit lokalen Resistenzraten von bis zu 15 % [42]. Dieser Trend setzte sich in den folgen-

den Jahren fort und zeigte innerhalb von Deutschland regionale Unterschiede. War 

zwischenzeitlich 2011 von einem „VRE-Gürtel“ in Mitteldeutschland die Rede, ist seit 

2015 insbesondere in Süddeutschland ein Anstieg der VRE-Raten zu registrieren (siehe 

Abbildung 3). 

 

Abbildung 3: Regionale Verteilung der VRE-Raten bei Betrachtung nosokomialer Infektionen 
(prozentualer Anteil von VRE an nachgewiesenen Enterokokken-Infektionen) in den Jahren 2011 – 
2016. Die Abbildung basiert auf den Daten des Krankenhaus-Infektions-Surveillance-Systems (KISS) 
von Remschmidt et al. [44]. 
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Daten der Antibiotika-Resistenz-Surveillance (ARS) wurden zuletzt für den Zeitraum 

2012 – 2017 vom Robert Koch-Institut (RKI) herausgegeben. Eingeschlossen wurden 

insgesamt 148 Krankenhäuser, für welche kontinuierliche Daten vorhanden waren und 

somit eine Trendbeurteilung möglich war. Hier zeigte sich erneut ein Anstieg an VREfm 

von 11,2 % für 2014 auf 26,1 % im Jahr 2017 [21]. Auch die Paul-Ehrlich-Gesellschaft 

veröffentlichte 2016 Resistenzraten im mitteleuropäischen Raum von 24,4 % bei E. 

faecium, die sich mit jenen der ARS decken [45]. Deutschland ist hier im europaweiten 

Vergleich somit im unteren Mittelfeld angesiedelt.  

Das Hauptreservoir für VRE ist über die Jahre hinweg E. faecium mit über 99 %, wohin-

gegen eine Vancomycin-Resistenz bei E. faecalis noch immer selten auftritt [21,46]. 

Auffallend ist ein zunehmender Trend zu dem vermehrten Auftreten von vanB-positiven 

VRE-Isolaten. Zu Beginn der VRE-Erfassung zeigte sich sowohl in den USA als auch in 

Europa eine klare Dominanz der vanA-Resistenzen, während Australien eine deutliche 

Dominanz des vanB-Genotyps berichtete. Ab 2009 konnte man bei den epidemio-

logischen Daten des RKI zur Resistenzentwicklung bei VRE eine annähernde Gleich-

verteilung von vanA- und vanB-positiven VRE-Isolaten erkennen. Neu war eine 2017 

eingetretene Verschiebung zu einem deutlich vermehrten Aufkommen von vanB-

positiven VRE-Isolaten, welche sich 2018 noch deutlicher abzeichnete. So lag 2018 der 

Anteil an vanA-positiven E. faecium-Isolaten bei 19 % im Vergleich zu 68 % von vanB 

[12,21,42,47–50].  

Abbildung 4 zeigt die absoluten Einsendungen Vancomycin-resistenter E. faecium im 

Zeitraum von 2006 – 2018 an das NRZ in Wernigerode. Für die Jahre 2013 und 2014 

erfolgte vom NRZ nur eine summierte Berechnung, die Isolate wurden hier zur besseren 

Übersicht zu gleichen Teilen auf die Jahre aufgeteilt. Auffallend ist neben den 

Veränderungen der vanA- / vanB-Verteilung insbesondere die absolute Zunahme aller 

eingesendeten VRE-Isolate an das NRZ. Der Großteil der Einsendungen stammte von 

Screeninguntersuchungen bzw. eingesendeten Perianal- / Rektalabstrichen. Hier spielt 

sicher auch die allgemeine Sensibilisierung auf multiresistente Erreger (MRE) und im 

Speziellen auch auf VRE eine Rolle, mit vermehrtem Screening oder auch 

Mehrfachtestung eines Patienten und konsekutiv einem Anstieg der Einsendungen an 

das NRZ [3,51]. 
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Abbildung 4: Absolute Verteilung der eingesendeten VREfm-Isolate an das NRZ, aufgeteilt nach den 
Glykopeptid-Resistenzgenotypen vanA, vanB und vanAB. Eigene Darstellung auf Basis der vom NRZ 
veröffentlichten Resistenzdaten der Jahre 2006 – 2018 [12,21,42,47–50]. 

 

1.2.4 Kolonisation und Transmission  

Enterokokken sind bei gesunden Individuen zwar physiologisch Teil des Darmmikro-

bioms, machen jedoch zusammen mit den Enterobacteriaceae nur 1 % des Mikrobioms 

aus [3]. Durch eine Antibiotikatherapie kommt es zur Veränderung dieses Gleichge-

wichts. Problematisch ist der hohe Anteil vorbestehender Resistenzen hospital-

assoziierter Stämme. Breit eingesetzte Antibiotika wie Cephalosporine oder Fluor-

chinolone fallen in die sogenannte „Enterokokkenlücke“ [52–54]. Während andere 

Bakterien des Darmmikrobioms durch diese Antibiotika abgetötet werden, überleben 

Enterokokken dank intrinsischer Resistenzen die Therapie und können sich rasch 

ausbreiten. Studien zeigten bereits in der Vergangenheit, dass eine Modifikation des 

Antibiotikaregimes eine Abnahme der VRE-Prävalenz zur Folge hat [55]. Insbesondere 

auch die Gabe von Meropenem, welches häufig bei schwerkranken Patienten eingesetzt 

wird, wird als wichtiger Risikofaktor für die Entstehung und Verbreitung von VRE 

eingestuft [54].  

Zu unterscheiden sind die Kolonisation und Infektion mit VRE, wobei die Differenzierung 

häufig Schwierigkeiten bereitet. So ist der Nachweis von VRE auch in mikrobiologischen 

Befunden häufig Zeichen einer Kolonisation. Von einer Infektion kann nur in 

Zusammenschau mit der passenden Klinik gesprochen werden. Erfolgt der Nachweis in 

Blutkulturen kann jedoch in den meisten Fällen von einer Infektion ausgegangen werden 
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[3,56,57]. Asymptomatische Träger stellen das größte Reservoir dar. Schätzungsweise 

kommen auf einen Patienten mit einer VRE-Infektion etwa 2 – 10 Kolonisationen [24]. 

Risikofaktoren für eine Kolonisation mit VRE sind neben einer Antibiotikatherapie eine 

prolongierte Hospitalisation, Diarrhoe, höheres Lebensalter, Gabe von Immunsup-

pressiva und Zytostatika, Behandlung einer Clostridium-difficile-Infektion, Intubation und 

mechanische Beatmung, chirurgische Eingriffe sowie chronische Dialysepflicht 

[6,56,58]. Insbesondere bestimmte Patientengruppen wie hämatoonkologische und 

neutropene oder transplantierte Patienten weisen bei Kolonisation ein erhöhtes 

Infektionsrisiko auf. Weinstock et al. stellten 2007 fest, dass etwa 1/3 der Patienten nach 

einer allogenen Stammzelltransplantation eine lebensbedrohliche VRE-Sepsis 

entwickelten [59]. Infektionen mit VRE werden wiederum mit einer höheren Morbidität 

und Mortalität assoziiert im Vergleich zu Infektionen mit Vancomycin-sensiblen 

Enterokokken (VSE) [10,46,58,60].  

Die Transmission von VRE ist von der Erreger-Dichte im Stuhl direkt abhängig, welche 

unter anderem durch den Selektionsdruck einer Antibiotikatherapie erhöht wird [61,62]. 

Im Unterschied zum Methicillin-resistenten Staphylococcus aureus (MRSA) steht für 

VRE kein Dekolonisierungsschema zur Verfügung, da eine Eradikation durch das 

physiologische Vorkommen der Enterokokken im Darm schwierig ist [63]. Einzelne 

Studien berichten jedoch – zumindest auf Intensivstationen (ITS) – über Erfolge in der 

Transmissionsreduktion durch Waschungen mit Chlorhexidin. Eradikationsmaßnahmen 

mit Pro- und Präbiotika sind noch nicht systematisch in Studien untersucht worden 

[6,64,65]. Potenzielle Transmissionen entstehen aufgrund der hohen Tenazität und der 

Fähigkeiten auf abiotischen Oberflächen zu überleben nicht nur bei direktem Kontakt. 

Möglich sind auch indirekte Transmissionen durch das Krankenhauspersonal, kontami-

nierte Oberflächen und Medizinprodukte [3,9,40,66,67]. Daher kommt der Surveillance 

von VRE und den Maßnahmen zur Eindämmung der Transmission eine besondere 

Bedeutung zu [63].  
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1.2.5 Transmissionskontrolle und Hygienemanagement 

Zur Kontrolle von VRE in Krankenhäusern stehen verschiedene Maßnahmenbündel zur 

Verfügung. Hierzu gehört unter anderem das aktive Screening von Patienten auf VRE. 

Dies wird jedoch kontrovers diskutiert und es liegt eine inkonsistente Studienlage 

bezüglich der Verhinderung von Ausbrüchen vor [24,46,68–70]. Sinnvoll erscheint 

zumindest ein risikobasiertes Screening bestimmter Patientengruppen, welche ein 

erhöhtes Infektionsrisiko aufweisen, da hierdurch ein Großteil der kolonisierten Patienten 

identifiziert werden kann [46]. Anders verhält es sich in Ausbruchssituationen, welche in 

der Regel nicht selbstlimitierend sind. Hier hat sich ein erweitertes VRE-Screening zur 

Eindämmung als erfolgsversprechend erwiesen [29,71]. 

Eine der wichtigsten Präventionsmaßnahmen ist die Einhaltung der Basishygiene, da 

hierdurch auch bei bisher unerkannten VRE-Trägern eine Transmission verhindert und 

die Infektionskette unterbrochen werden kann [72]. Diese kann dann je nach Patienten-

gruppe und lokalen Gegebenheiten erweitert werden. Mögliche Komponenten sind die 

Erweiterung der Basishygiene mit gezielt vermehrter Desinfektion, patientenbezogenen 

Pflegeutensilien, das Tragen von Einmalschürzen sowie Schulungen bezüglich der 

Hygienemaßnahmen sowohl der Patienten als auch des Krankenhauspersonals 

[6,46,73,74].  

Kontaktisolierungen sollten nur in Hochrisikobereichen und bei Patienten mit erhöhtem 

Übertragungs- und Infektionsrisiko oder in schwer einzudämmenden Ausbruchs-

situationen angewandt werden [6,46]. Neben hohen personellen Ressourcen, die hierfür 

notwendig sind, müssen auch die negativen Auswirkungen auf die betroffenen Patienten 

bedacht werden. Nicht nur Stigmatisierung und psychische Belastungen sind hier zu 

nennen, sondern es zeigt sich bei isolierten Patienten auch eine schlechtere medizini-

sche und pflegerische Versorgung [60,75].  

Da diese Maßnahmen häufig in unterschiedlicher Kombination und zeitgleich eingesetzt 

werden, ist eine Beurteilung der Effektivität jeder einzelnen Intervention schwierig. 

Zudem handelt es sich in den meisten Fällen um retrospektive Studien während eines 

Ausbruches [6,60].  
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1.3 Genotypische Methoden in der Infektionsepidemiologie 

Zur Untersuchung lokaler Ausbrüche oder überregionaler Populationsanalysen wird in 

den letzten Jahren auf molekulare Typisierungsmethoden zurückgegriffen, welche eine 

immer genauere Spezifizierung der einzelnen Enterokokken-Spezies und -Stämme er-

möglichen.  

Tabelle 3 gibt einen kurzen Überblick über genotypischen Typisierungsmethoden [76–

79]. Auf die für die Populationsanalyse und zur Eindämmung von Ausbruchsgeschehen 

heute unverzichtbaren Methoden der Multilokus-Sequenz-Typisierung (MLST), der 

Pulsed-Field-Gelelektrophorese (PFGE) und insbesondere des Whole Genome 

Sequencing (WGS) wird in den folgenden Kapiteln detaillierter eingegangen. 

Tabelle 3: Vorgehensweise und Anwendungsbereiche verschiedener Typisierungsmethoden für 
Enterokokken. Eigene Darstellung nach Werner et al. [29].  PFGE = Pulsed-Field-Gelelektrophorese, 
AFLP = Amplified Fragment Length Polymorphism, MLST = Multilokus-Sequenz-Typisierung, MLVA 
= Multiple-Locus Variable Number of Tandem Repeats Analysis, WGS = Whole Genome Sequencing, 
PCR = Polymerase-Kettenreaktion. 

Methode Prinzip Anwendung 

PFGE Makrorestriktionsanalyse des Gesamt-
genoms 

 

Sehr gute Diskrimination, vor 
allem bei lokalen Ausbruchs-
geschehen 

Stark von den Laborbedingungen 
abhängig 

AFLP Restriktionsenzyme zerschneiden die DNA 
an spezifischen Stellen. Einzelne 
Fragmente werden durch die Polymerase-
Kettenreaktion (PCR) amplifiziert und über 
die Gelelektrophorese aufgetrennt. 

Längenpolymorphismen von genomischen 
PCR-Produkten 

Aufwändig, nicht laborunabhängig 
reproduzierbar  

Abgelöst durch MLST aufgrund 
eines besseren Datenaustauschs 
zwischen den Laboren 

MLST Analyse von 7 Haushaltsgenen  

Zuordnung zu Sequenztypen (ST) 

Bisheriger Goldstandard der 
Populationsanalyse 

MLVA Bestimmung anhand der Fragmentlänge in 
genomischen Repeat-Regionen.  

Amplifizierung mittels PCR und 
anschließender Gelelektrophorese 

Wenig diskriminativ, 
unzureichende Kongruenz mit 
MLST und PFGE 

WGS Analyse des gesamten oder des core 
genome (cgMLST) 

Zuordnung zu Komplextypen (CT) 

Möglicherweise neuer 
Goldstandard, der die MLST 
ablösen wird 
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1.3.1 Pulsed-Field-Gelelektrophorese 

Die PFGE ist eine Methode, die sich aufgrund ihrer exzellenten Diskriminierung zur 

Aufklärung lokaler Ausbruchsgeschehen bewährt hat. Ergebnisse zwischen den Labo-

ren differieren jedoch und sind somit nicht vergleichbar, da unter anderem kein einheit-

licher Einsatz identischer Restriktionsenzyme erfolgt [79]. 

Durch den Einsatz von Restriktionsenzymen, welche die DNA an spezifischen Stellen 

schneiden, wird die chromosomale DNA in ca. 5 – 400 kb große Fragmente unterteilt. 

Diese werden dann in einem elektrisch alternierenden Spannungsfeld gelelektro-

phoretisch aufgeteilt. Je nach Bandenmuster kann eine Interpretation des Verwandt-

schaftsgrades von „identisch“ bis „Verwandtschaft unwahrscheinlich“ erfolgen [79,80].  

 

1.3.2 Multilokus-Sequenz-Typisierung 

Erstmals eingesetzt wurde die MLST bei Neisseria meningitidis. Rasch zeigte sich 

jedoch, dass sich das Verfahren zur Populationsanalyse auch auf andere Bakterien 

übertragen lässt [81]. Der Vorteil der MLST besteht darin, dass die Ergebnisse laborun-

abhängig reproduzierbar sind und somit auch ein internationaler elektronischer Daten-

austausch möglich ist. Die Ergebnisse können dann in zentralen Datenbanken 

gespeichert werden [29].  

Im Fall von E. faecium werden im ersten Schritt insgesamt sieben verschiedene Loci 

mittels PCR amplifiziert und im zweiten Schritt dann sequenziert. Hierbei handelt es sich 

um sogenannte „Haushaltsgene“, welche für grundlegende Stoffwechselvorgänge not-

wendig sind, ohne die ein Überleben für das Bakterium nicht möglich ist. Dennoch 

weisen diese Haushaltsgene eine gewisse Variabilität auf, ohne ihre Funktion zu verlie-

ren. Mittels MLST erfolgt der Nachweis verschiedener Allele, die dann anhand ihrer 

Kombinationen aus einem siebenstelligen Zahlenprofil einzelnen Sequenztypen (ST) 

zuzuordnen sind. Diese wiederum können zu klonalen Komplexen (CC) zusammenge-

fasst werden [82,83].  

 

1.3.3 Whole Genome Sequencing 

Lange war die Kettenabbruchmethode nach Sanger, welche 1975 eingeführt wurde, die 

primäre Sequenzierungsmethode, um DNA zu entschlüsseln [84]. Durch das 1990 zur 

Entschlüsselung des menschlichen Genoms ins Leben gerufene Humangenomprojekt 
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nahm die Bedeutung der DNA-Sequenzierung zu und neuere Methoden wurden 

entwickelt [85]. Ronaghi, Nyren et al. entwickelten 1998 die Pyrosequenzierung, mit 

welcher eine deutlich schnellere DNA-Sequenzierung möglich ist. 2005 erfolge dann die 

kommerzielle Einführung durch das Unternehmen 454 Life Science [86,87]. Mittlerweile 

stehen unterschiedliche Plattformen zur Verfügung, welche jedoch auf den gleichen 

Grundprinzipien und Abläufen beruhen und innerhalb kürzester Zeit mit hohem 

Durchsatz DNA-Abschnitte sequenzieren können. Für diese Methoden haben sich 

mittlerweile Begriffe wie „Next Generation Sequencing“ (NGS) oder „Second Generation 

Sequencing“ etabliert [87]. Die Methode des WGS kann aufgrund der hohen Diskri-

minierungsfähigkeit sowohl für Ausbruchsituationen als auch für phylogenetische Unter-

suchungen angewandt werden.  

Anders als der Name vermuten lässt, kommt es nicht zu der Sequenzierung des 

gesamten Genoms in einem Schritt. Stattdessen werden mehrere kurze Sequenzen 

generiert, welche dann zusammengefasst werden und 95-99% des Genoms abdecken 

[88]. Zum besseren Verständnis der Methode wird im Folgenden kurz auf die einzelnen 

Arbeitsschritte eingegangen. 

 

 DNA Sequenzierung – Sequencing by Synthesis (Illumina©) 

Nach erfolgreicher DNA-Extraktion erfolgt zunächst die Vorbereitung auf die Sequen-

zierung. Hierfür wird die DNA mechanisch oder mittels einer Transposase in annähernd 

gleich große Fragmente geschnitten (ca. 300 bp). Nach Auftrennung in DNA-Einzel-

stränge werden diese an ihren Enden mit Primern, Adaptern und Indices versehen, die 

komplementär zu auf einer Platte fixierten Oligonukleotiden sind. Eine DNA-Polymerase 

bindet an die Primer, ein komplementärer Strang wird synthetisiert und die ursprüngliche 

DNA nach erneuter Denaturierung entfernt. Mittels „Bridge Amplification“ kommt es nun 

zur klonalen Amplifikation aller zuvor generierten Fragmente, um qualitativ hochwertige 

Einzelstränge zu erhalten. Am Ende werden nur die Vorwärtsstränge für die Sequen-

zierung verwendet, die Folgestränge werden nach Denaturierung erneut abgewaschen.  

Im nächsten Schritt erfolgt die Zugabe fluoreszenzmarkierter Nukleotide, die bei Einbau 

für jede Base ein charakteristisches Lichtsignal erzeugen, welches von einer Software 

erkannt wird [87,89].   
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 Datenanalyse  

Nach der Sequenzierung liegen nun Tausende bis Millionen unterschiedliche sequen-

zierte DNA-Fragmente vor. Diese werden als reads bezeichnet. Nachdem die zuvor 

hinzugefügten Adapter, Primer und Indices sowie Abschnitte mit schlechter Qualität von 

einer Software erkannt und entfernt wurden, existieren zwei Herangehensweisen zur 

Bestimmung des Genoms [88]. Zum einen kann ein Referenzgenom herangezogen 

werden. Jeder read wird damit verglichen und somit seine (wahrscheinliche) Position im 

Genom bestimmt. Wichtig ist zu beachten, dass die Ergebnisse hier stark von der 

Auswahl des verwendeten Referenzgenoms abhängen [88].  

Alternativ besteht die Möglichkeit einer de-novo-Assemblierung. Da zu Beginn der Auf-

bereitung der DNA keine Restriktionsenzyme verwendet werden, welche an spezifischen 

DNA-Sequenzen schneiden, liegen nun Fragmente bzw. reads vor, die überlappen. 

Mittels einer Software werden diese überlappenden Abschnitte erkannt und zu größeren 

DNA-Abschnitten, den contigs zusammengefügt. Diese contigs können in ihrer Summe 

dann einen Entwurf des Genoms (draft genome) abbilden, wobei teilweise Sequenzen 

fehlen können ([87,88,90]. Dieses Vorgehen ist in Abbildung 5 schematisch dargestellt. 

 

 

Abbildung 5: Schematische Darstellung der de-novo-Assemblierung. Das intakte bakterielle Genom 
(orange) wird zunächst in annähernd gleich große Fragmente (reads) zerschnitten. Anhand 
überlappender Sequenzen können diese dann zu contigs zusammengefügt werden. Hieraus entsteht 
ein Abbild des ursprünglichen bakteriellen Genoms. Da teilweise jedoch Sequenzen, beispielsweise 
aufgrund fehlender Überlappung, nicht zuzuordnen sind (grauer Bereich), ist dies lediglich eine 
Annäherung an das bakterielle Genom, welches als draft genome bezeichnet wird. Eigene 
Darstellung nach Carriço et al. [88].   

Je nach Fragestellung kann dieses draft genome dann als Grundlage für weitere Ana-

lysen verwendet werden. Einzelne Sequenzen können Genen zugeordnet werden und 

 bakterielles Genom 

reads 

contigs 

draft genome 
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hier anhand von Datenbanken wie bei der MLST unterschiedliche Allele bestimmt 

werden. Dies kann auf das gesamte Genom (wgMLST) oder das core genome (cgMLST) 

angewandt werden. Letzteres beschränkt sich auf Gene, welche bei beinahe allen 

Isolaten einer Spezies zu finden sind [88,91]. Der Vorteil besteht darin, dass auf 

bestehende Datenbanken mit MLST-Typisierung zurückgegriffen werden kann, bei 

deutlich erhöhter Diskriminierungsfähigkeit. Die Komptabilität beider Methoden hat sich 

bereits bestätigt [91]. 

 

1.3.4 Vergleich PFGE, MLST und WGS 

Bisher existieren mit der PFGE und der MLST zwei Methoden, welche sich für die Un-

tersuchung der Verwandtschaftsbeziehungen von Bakterien etabliert haben. Auf der 

einen Seite die PFGE, die aufgrund ihrer hohen Diskriminierung besonders bei lokalen 

Ausbrüchen eingesetzt werden kann. Dies beruht unter anderem darauf, dass nicht nur 

einzelne phänotypische Eigenschaften oder Gene in Betracht gezogen werden, sondern 

Unterschiede im gesamten Genom aufgezeigt werden können. Problematisch ist jedoch 

die mangelnde Vergleichbarkeit zwischen den Laboren und auch der zeitliche und 

personelle Aufwand [92]. Weiterhin ist die PFGE im Vergleich zum WGS anfälliger, 

sowohl für falsch-positive als auch falsch-negative Befunde [79,93,94]. So können bei-

spielsweise der Austausch mobiler Elemente oder einzelne Punktmutationen zu einem 

Shift der PFGE-Banden führen und somit nicht die tatsächlich vorhandene Verwandt-

schaft abbilden. Auf der anderen Seite zeigten Salipante et al. 2015, dass vor allem bei 

VRE und MRSA erst eine Aufsummierung vieler einzelner Mutationen zu einer Unter-

scheidung der PFGE-Banden führt [79]. WGS weist somit im Vergleich zur PFGE eine 

höhere Auflösung und geringere Anfälligkeit für Überbewertungen von Ausbruchs-

situationen auf [79,94,95].  

Der PFGE gegenüber steht die MLST, welche als Goldstandard für Populationsanalysen 

und Untersuchungen phylogenetischer Verwandtschaftsverhältnisse gilt. Ihr Vorteil ist 

die Vergleichbarkeit zwischen Laboren und der Zugriff auf Online Datenbanken, sodass 

ein weltweiter Austausch möglich ist. Studien, welche WGS mit MLST verglichen, 

offenbarten eine hohe Plastizität des Genoms von Enterokokken mit hohen Raten an 

Rekombination. Dies kann zu Veränderungen der MLST-Profile führen, obwohl eine 

nahe Verwandtschaft der untersuchten Isolate besteht [96,97].  

Bender et al. verglichen 2015 insgesamt 103 E. faecium Isolate, welche während Aus-

brüchen in insgesamt fünf Krankenhäusern konserviert wurden. Während sich MLST-
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Untersuchungen auf sieben Haushaltsgene beschränken, erfolgt bei der cgMLST die 

Analyse von etwa 1423 Genen. Isolate des gleichen ST zeigten bei Anwendung des 

cgMLST-Schemas epidemiologische Unterschiede und belegten so die höhere 

Diskriminierungsfähigkeit des WGS [98]. Auch Raven et al. kamen 2016 zu dem 

Schluss, dass das aktuell verwendete MLST-Schema aufgrund der rasanten Dynamik 

mit Erwerb und Verlust akzessorischer Gene bei VRE nicht ausreichend aussagekräftig 

ist [99]. 

Weiterhin zeigte sich, dass es insbesondere bei Vorhandensein der Resistenzgene vanA 

oder vanB zu einer Deletion des pstS-Gens kommen kann. Dies hat negative Auswir-

kungen auf die Auswertungen der MLST-Profile, da es sich hierbei um eines der sieben 

untersuchten Haushaltsgene handelt [99,100].  

WGS hat sich somit bereits im Rahmen mehrerer Studien als überlegen gezeigt und 

kann als universelle Methode sowohl für Ausbruchssituationen als auch zur Erforschung 

phylogenetischer Verwandtschaftsbeziehungen angewandt werden [101]. Der Vorteil 

besteht darin, dass auf bestehende Datenbanken mit MLST-Typisierung zurückgegriffen 

werden kann. Die Kompatibilität beider Methoden hat sich trotz einiger Schwächen der 

MLST bereits bestätigt [91]. 

WGS hat sich in den letzten Jahren zunehmend aus der Nische der Forschungs-labore 

herausgelöst und wird unter anderem erfolgreich in der Surveillance von Lebens-

mittelinfektionen eingesetzt. So zeigte sich sowohl 2016 in den USA als auch 2017 in 

Frankreich durch Anwendung des WGS statt der PFGE eine bessere Aufdeckung und 

Eindämmung von Listerienausbrüchen [102,103]. 
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1.4 Populationsanalysen  

1.4.1 Hospitaladaptierte E. faecium-Stämme 

Durch molekulargenetische Untersuchungen, insbesondere mittels MLST, konnten in 

den vergangenen Jahren phylogenetische Verwandtschaften verschiedener Enterokok-

ken-Stämme untersucht werden. Hier zeigte sich, dass der Großteil der im Krankenhaus 

zu Infektionen und Ausbrüchen führenden E. faecium-Isolate einer genetischen 

Subpopulation angehören, welche zu dem klonalen Komplex CC17 zusammengefasst 

werden [14,104].  

Stämme, die CC17 angehören, zeichnen sich phänotypisch durch high-level Resisten-

zen gegen Ampicillin (> 90 %) und Fluorchinolone aus. Resistenzen gegen Vancomycin 

treten ebenfalls fast ausschließlich bei Vertretern dieses klonalen Komplexes auf, was 

eine deutliche Einschränkung der Therapieoptionen zur Folge hat. Im Unterschied zu 

den USA sind in Europa hospital-assoziierte Stämme jedoch häufig noch Vancomycin-

sensibel. Unabhängig hiervon weisen sie ein hohes Ausbreitungspotential auf, sodass 

die Vancomycin-Resistenz keine essenzielle bzw. klar begünstigende Voraussetzung für 

das Überleben im klinischen Setting zu sein scheint [29,99,105]. 

Genetische Determinanten, welche hospital-assoziierte Stämme vorweisen können, 

codieren zudem für verschiedene Oberflächenproteine. Hier ist insbesondere das 

enterococcal surface protein (esp-Gen) zu nennen, welches als Virulenz-Marker gilt und 

in Zusammenhang mit einer Biofilm-Bildung, erhöhten Tenazität und somit begünstigten 

Ausbreitung steht [105,106]. Auch der Erwerb von Insertionssequenzen, insbesondere 

IS16, scheinen es E. faecium ermöglicht zu haben, sich an das Krankenhausmilieu zu 

adaptieren [24,106].  

Viele dieser Marker werden jedoch nur inkonsistent nachgewiesen, klare Rückschlüsse 

auf die Pathogenität sind nur schwer möglich [24,40,99]. Der nächste Schritt zur Unter-

suchung phylogenetischer Verwandtschaften wurde in den letzten Jahren vollzogen. Mit 

Einführung und zunehmender Etablierung des WGS ist es nun möglich, die phylogene-

tische Entwicklung hospital-adaptierter Stämme darzustellen und insbesondere auch 

den Zusammenhang zu gehäuft auftretenden Glykopeptid-Resistenzen aufzudecken. 
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1.4.2 Populationsanalysen und WGS 

Neue Studien zur Populationsstruktur von E. faecium beruhen auf Untersuchungen mit-

tels WGS. Galloway-Pena et al. untersuchten hierfür 2012 insgesamt 100 essenzielle 

Gene von 21 E. faecium Isolaten. Sie zeigten, dass eine Unterscheidung in sogenannte 

„Clades“ (Stämme) erfolgen kann. Clade A besteht vor allem aus hospital-assoziierten 

Stämmen, während Clade B vorranging Isolate gesunder, nicht hospitalisierter Patienten 

beinhaltet. Interessanterweise sind die Unterschiede zwischen diesen beiden Gruppen 

nicht im Bereich akzessorischer Gene und Plasmide zu finden, sondern auf einem 

fundamentalen Level essenzieller Gene, welche metabolische und zelluläre Prozesse 

beinhalten [107]. Wann diese Spaltung erfolgte, kann nur grob geschätzt werden, scheint 

jedoch aufgrund der hohen Divergenz des Genoms weit zurückzuliegen, also noch vor 

Einführung der Antibiotika [40,107]. Lebreton et al. stellten 2013 noch eine weitere 

Trennung innerhalb der Clade A fest, wobei Clade A1 vorwiegend hospital-assoziierte 

Stämme beinhaltet und Clade A2 Stämme von Nutztieren, welche sporadisch auch zu 

Infektionen bei Menschen führen können (siehe Abbildung 6) [108].  

 

 

Abbildung 6: Darstellung der phylogenetischen Verwandtschaftsbeziehungen unterschiedlicher E. 
faecium-Stämme unter Angabe der Herkunft der Isolate (vom (hospitalisierten) Menschen, tierischen 
Ursprungs (von Hunden, Schweinen oder Geflügel stammend) oder aus der Umwelt). Zu erkennen 
ist, dass eine Unterteilung von E. faecium in einzelne Clades möglich ist, mit einer weit 
zurückliegenden Spaltung. Clade A1 beinhaltet fast ausschließlich Isolate hospitalisierter Patienten, 
Clade A2 vorrangig Isolate von Nutztieren und Clade B Isolate nicht hospitalisierter Patienten. Die 
Darstellung basiert auf der Untersuchung von 1423 cgMLST-Genen und stammt von Guzman Prieto 
et al. (2016) [40].  
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Diese ersten Untersuchungen beruhen auf dem Ansatz, Mutationen einzelner Nukleo-

tide zu erkennen, sogenannte SNPs (Single Nucleotide Polymorphism). Aus der Anzahl 

der Mutationen können auch Rückschlüsse über den zeitlichen Verlauf gezogen werden, 

im Sinne einer „molekularen Uhr“ [99,107,108].  

De Been et al. führten 2015 ein verlässliches Schema zur standardisierten Analyse des 

core genome mittels cgMLST bei E. faecium ein [98]. Hierfür werden insgesamt 1423 

Zielgene analysiert und wie bei der MLST in ein numerisches System übertragen. Die 

Ergebnisse zwischen SNP und cgMLST stimmen überein, sind jedoch für letztere 

Methode besser zu standardisieren und zu vergleichen, bei gleichzeitig geringerem 

Aufwand [98,109]. 

WGS konnte zuletzt auch nahe Verwandtschaften zwischen VSE-Stämmen, welche von 

ihrer primären genetischen Ausstattung bereits sehr gut an das Krankenhausmilieu an-

gepasst sind und VRE offenlegen. Somit ergeben sich in einigen Studien, insbesondere 

bei vanB-positiven VRE-Isolaten, neue Hinweise darauf, dass nicht nur eine klonale 

Transmission von VRE erfolgt, sondern dass auch die Transmission der Resistenzgene 

auf hospital-adaptierte VSE eine beachtliche Rolle spielen könnte [96,97,110,111]. 
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2 Fragestellung 

In den letzten Jahrzehnten sind trotz präventiver Maßnahmen steigende VRE-Zahlen 

weltweit und insbesondere auch in Deutschland zu beobachten. Dies trifft auch auf das 

Universitätsklinikum Regensburg (UKR) zu, obwohl präventive Maßnahmen wie 

Screening, Kontaktisolierung und verstärkte Basishygiene angewendet werden.  

Das Hygieneteam am UKR unter der Leitung von Herrn Professor Schneider beschäftigt 

sich bereits seit mehreren Jahren intensiv mit der Nachverfolgung möglicher Transmis-

sionswege von VRE und der Charakterisierung der nachgewiesenen Enterokokken-

stämme. Das Verständnis hierfür ist entscheidend, um Maßnahmen entsprechend 

sinnvoll anpassen zu können und sowohl im Sinne des einzelnen Patienten als auch des 

Kollektivs handeln zu können. 

Ziel dieser Arbeit ist es zum einen, potenzielle Transmissionsereignisse aufzuzeigen und 

nachzuvollziehen, indem der stationäre Verlauf von VRE-Patienten über den Zeitraum 

eines Jahres hinweg verfolgt wird. Auf Grundlage dieser Daten soll zudem eine Risi-

kobewertung einzelner Stationen erfolgen, um durch Anpassung der Hygienemaß-

nahmen in Zukunft eine Transmission in diesen Bereichen individuell besser zu 

kontrollieren. 

In den letzten Jahren hat zunehmend die Sequenzierung des gesamten Genoms – das 

WGS – in der epidemiologischen Forschung aber auch in der Surveillance Einzug 

gehalten. Die Methode der cgMLST wird auch am UKR seit kurzer Zeit angewandt. Da 

es sich hierbei um ein relativ aufwändiges Verfahren handelt, erfolgt die Sequenzierung 

nicht für alle in dieser Studie eingeschlossenen Patienten, sondern punktuell für einzelne 

gehäufte VRE-Nachweise oder Stationen mit systematischem Screening. Somit sollen 

mehrere Fragen beantwortet werden: 

• Handelt es sich bei den vermuteten Transmissionsereignissen tatsächlich um 

genetisch nah verwandte Enterokokkenstämme? 

• Sind einzelne Stämme dominant und führen häufiger zu Transmissionen als andere? 

• Lassen sich Zusammenhänge erkennen, welche mittels MLST nicht möglich 

gewesen wären? 

Durch die Erkenntnisse dieser Arbeit und Beantwortung dieser Fragen besteht die 

Möglichkeit, ein Verständnis für die Populationsstruktur der am UKR vorkommenden 

Enterokokkenstämme zu erlangen und Maßnahmen zur Eindämmung entsprechend 

anzupassen. 
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3 Material und Methoden 

3.1  Patientenkollektiv 

3.1.1 Datenerhebung 

Für die vorliegende Arbeit wurden retrospektiv Patienten erfasst, welche im Zeitraum 

vom 01.04.2018 bis 31.03.2019 als VRE-positive Patienten am Universitätsklinikum 

Regensburg geführt wurden. Die Abteilung für Krankenhaushygiene und Infektiologie ist 

für die Dokumentation und Beratung des Personals auf den betroffenen Stationen 

bezüglich notwendiger Isolierungs- und Hygienemaßnahmen zuständig. Durch die 

Mitarbeiter erfolgt eine konsequente Dokumentation der betroffenen Patienten.  

Bis 2018 wurde die Erfassung von multiresistenten Erregern (MRE) in Form einer 

fortlaufenden Excel Tabelle durchgeführt, ab 2019 erfolgte die Erfassung mittels 

Hybase©, einem hierfür entwickelten Softwareprogramm.  

Einschlusskriterien der Patienten in die Studie waren folgende: 

• Erfassung der Patienten als VRE-Träger in der MRE-Liste oder der Hybase©-

Datenbank 

• Stationärer Aufenthalt am Universitätsklinikum Regensburg im Zeitraum vom 

01.04.2018 bis 31.03.2019 

• Positiver mikrobiologischer Befund oder Screening-Befund eines VRE im klinik-

internen Programm Swisslab© 

• Bei bekannten VRE-Trägern durfte der letzte positive VRE-Nachweis maximal drei 

Jahre vor der stationären Aufnahme zurückliegen 

In der seit 1998 jährlich fortgeführten MRE-Liste wurden, nach Datum sortiert, alle stati-

onären Patientenaufenthalte aufgelistet, welche aufgrund eines Nachweises von VRE, 

MRSA oder multiresistenten gramnegativen Erregern Isolierungsmaßnahmen 

unterschiedlichen Ausmaßes erhielten. Es erfolgte die Eingrenzung auf Patienten, bei 

welchen ein Nachweis von VRE erfolgt war und welche im Zeitraum vom 01.04.2018 bis 

31.12.2018 stationär waren. Insgesamt 442 VRE-Fälle waren in diesem Zeitraum 

registriert worden, wobei es sich um 260 Patienten handelte. Diese Diskrepanz erklärt 

sich dadurch, dass einem Patienten häufig mehrere stationäre Aufenthalte und somit 

mehrere Fälle zuzuordnen waren. 



Material und Methoden 

  34    

Über die MRE-Auswertung im Programm Hybase© MRE-Dokumentation konnten 

automatisch jene Patienten aufgelistet werden, welche vom 01.01.2019 bis zum 

31.03.2019 als VRE-Patienten registriert worden waren. Die Erfassung erfolgte 

demnach nicht über die einzelnen Fälle. Hierdurch wurden zunächst 118 Patienten vom 

Programm registriert, wobei 39 dieser Patienten bereits in der MRE-Liste bis Dezember 

2018 erfasst worden waren.  

Für acht Patienten im Untersuchungszeitraum war trotz Erfassung in der MRE-Liste oder 

in Hybase© kein positiver VRE-Befund im Programm Swisslab© vorhanden. Eine 

mögliche Erklärung hierfür konnte ein VRE-Nachweis an externen Krankenhäusern sein, 

ohne erneutes Screening bei Aufnahme am UKR. Entsprechend der Einschlusskriterien 

wurden diese Patienten für die Auswertung nicht mit einbezogen.  

Insgesamt konnten so in dieser Arbeit 331 Patienten erfasst und in die Datenanalyse 

aufgenommen werden. 

 

3.1.2 Patienten mit mehreren negativen Perianal- / Rektalabstrichen 

Bei insgesamt 28 Patienten erfolgte im Beobachtungszeitraum aufgrund drei aufeinan-

der folgender negativer Perianal- / Rektalabstriche eine Aufhebung der erweiterten 

Barrieremaßnahmen. Klar formulierte Empfehlungen, ab wann ein Patient als VRE-

negativ einzustufen ist, divergieren [60]. So empfiehlt die Kommission für Krankenhaus-

hygiene und Infektionsprävention (KRINKO), drei Abstriche an unterschiedlichen Tagen 

zu entnehmen, wobei im Idealfall etwa eine Woche zwischen den Kontrollabstrichen 

liegen sollte [6]. Das nationale Zentrum für Infektionsprävention der Schweiz geht noch 

einen Schritt weiter und empfiehlt, erst nach drei negativen Perianal- / Rektalabstrichen 

in vier Wochen und drei weiteren nach sechs Monaten, einen Patienten als „VRE-frei“ 

zu bezeichnen [112]. 

Eine Erklärung für Empfehlung serieller Abnahmen von Perianal- / Rektalabstrichen und 

für die Forderung mehrfach negativer Nachweise liegt darin begründet, dass falsch-

negative Befunde vermieden werden sollen. Es ist in der Tat so, dass die Sensitivität der 

Perianal- / Rektalabstriche direkt von der VRE-Erregerdichte im Stuhl abhängig ist. 

D’Agata et al. zeigten in einer Studie, dass bei einer VRE-Erregerdichte von ≥ 7,5 log 

KBE/g Stuhl die Sensitivität noch bei 100 % liegt und ab einer Erregerdichte von ≤ 4,5 

log10 KBE/g unterhalb der Nachweisgrenze und somit bei 0 % liegt [62]. Zu bedenken 

ist, dass ein Großteil, der am Universitätsklinikum Regensburg behandelten Patienten 

eine antibiotische Therapie erhält, unter welcher es infolge des Selektionsdruckes 
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Richtung VRE zu einer erhöhten VRE-Erregerdichte kommen kann. Somit besteht die 

Gefahr initial falsch-negativer Befunde und einer hieraus resultierenden Ausbreitung und 

Transmission bei erhöhter VRE-Erregerdichte unter Antibiotikatherapie [3,62,113].  

Daher wurden im Rahmen dieser Arbeit o.g. 28 Patienten auch im Verlauf noch als 

potenzielle Überträger und somit weiterhin als VRE-positiv gewertet. 

 

3.1.3 Alter und Geschlecht 

In den Laborbefunden von Swisslab© sind das Geburtsdatum und das Geschlecht 

festgehalten. Anhand des Geburtsdatums und des Tages der erstmaligen stationären 

Aufnahme als VRE-Träger im Untersuchungszeitraum wurde das Alter berechnet. Bei 

Patienten mit nosokomialem Nachweis im Untersuchungszeitraum wurde das 

Aufnahmedatum des Aufenthaltes, während welchem der Nachweis erfolgte, verwendet. 

 

3.1.4 Nachweis der VRE-Kolonisation oder -Infektion 

Nach den Kriterien des NRZ für Surveillance von nosokomialen Infektionen erfolgte die 

Einteilung der Patienten danach, ob VRE im Untersuchungszeitraum erworben oder 

mitgebracht wurden. Zu unterscheiden sind hier nosokomiale und mitgebrachte Fälle, 

wobei letztere noch in „bekannte Kolonisation“ und „Erstnachweis innerhalb der ersten 

zwei Tage nach Aufnahme“ zu unterteilen sind. Die Einteilung basiert auf den Vorgaben 

des KISS-Protokolls für die MRE-Surveillance auf deutschen Intensivstationen und 

chirurgischen Normalstationen und ist in Tabelle 4 übersichtlich dargestellt [114].  

Es muss betont werden, dass es sich hierbei um eine rein zeitliche Beurteilung des 

Kolonisationsstatus handelt. Ein nosokomialer Nachweis kann nicht mit einer tatsächlich 

im Krankenhaus erfolgten Transmission gleichgesetzt werden, da kein systematisches 

VRE-Screening bei Krankenhausaufnahme erfolgt. Ein „nosokomialer“ Nachweis besagt 

demnach lediglich, dass VRE im Rahmen des stationären Aufenthaltes erstmals 

nachgewiesen wurde. Unklar bleibt jedoch, ob der Patient nicht zuvor bereits 

unerkannter VRE-Träger war oder ob es sich tatsächlich um einen Erwerb im Rahmen 

des Aufenthaltes handelt. 

Patienten, bei welchen der erstmalige Nachweis von VRE vor dem Stichtag 01.04.2018 

erfolgte, der Gesamtaufenthalt sich jedoch darüber hinaus und somit in den 

Untersuchungszeitraum fortsetzte, wurde der VRE-Status insgesamt als mitgebracht 
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bewertet. In die Analysen bezüglich vorangegangener Screeningmaßnahmen (siehe 

Kapitel 3.2.3) wurden sie jedoch miteingeschlossen. 

Tabelle 4: Einteilung anhand des zeitlichen Verlaufs, ob eine VRE-Kolonisation als mitgebracht oder 
erworben gewertet wird. Hierbei handelt es sich um eine zeitliche Klassifikation, basierend auf der 
Einteilung der MRE-Surveillance nach dem KISS-Protokoll [114].  

VRE-Nachweis Definition 

nosokomial Abnahme des Materials mit VRE-Nachweis ab Tag 
drei des Aufenthaltes. Nicht mit einer tatsächlichen 
Transmission gleichzusetzen, da es sich um eine 
rein zeitliche Beurteilung handelt und kein 
regelmäßiges Screening erfolgt. Somit ist unklar, 
ob im Vorfeld nicht bereits eine nicht erkannte 
Kolonisierung bestand. 

mitgebracht und bekannt VRE ist bei Aufnahme bekannt. Erweiterte 
Barrieremaßnahmen werden von Beginn des 
stationären Aufenthaltes an eingeleitet. 

mitgebracht und Erstnachweis Abnahme des Materials mit VRE-Nachweis am 
ersten oder zweiten Aufenthaltstag. Im Vergleich 
zu bekannten VRE-Trägern hat dies verzögerte 
Barrieremaßnahmen zur Folge. 
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3.2 VRE-Isolate 

Über das Programm Swisslab© wurden die VRE-Isolate, welche den eingeschlossenen 

Patienten zuzuordnen waren und innerhalb des Untersuchungszeitraumes 

abgenommen wurden, extrahiert und in Excel-Tabellen übertragen. Hier wurden 

folgende Charakteristika erfasst und der entsprechenden Patientennummer in 

pseudonymisierter Form zugewiesen:  

• va-Nummer (interne Nummer des Laborbefundes) 

• Genotyp des VRE 

• Abteilung und Station der Materialabnahme 

• Abnahmedatum  

• Entnahmeort der Materialien (z.B. Urin, Perianal- / Rektalabstrich) 

Die mikrobiologischen Materialien weisen ein breites Spektrum an Isolat-Bezeichnungen 

auf. Entsprechend den Bezeichnungen der vom NRZ veröffentlichten Artikel zur aktuel-

len Resistenzlage im epidemiologischen Bulletin 2017, erfolgte eine leicht abgewandelte 

Einteilung in folgende Kategorien: Biopsie, Blutkultur, Drainage, Hautabstrich, Katheter 

Harnweg, Katheterspitze Zentraler Venenkatheter (ZVK), Perianal- / Rektalabstrich, 

Sekret, Sekret Atemwege, Urin (Mittelstrahlurin), Urin (Katheterurin) und Wundabstrich 

[49]. Die ursprünglichen Bezeichnungen und deren Zuordnung sind der Tabelle in 

Anhang 8.1.1 zu entnehmen. 

Bei den eingeschlossenen Patienten wurden zum einen alle positiven VRE-Befunde im 

Untersuchungszeitraum erfasst. Zum anderen erfolgte bei bekannter VRE-Besiedlung 

auch die Dokumentation der negativen Screeningbefunde. Separat beleuchtet wurden 

schließlich noch die Erstnachweise, welche im Untersuchungszeitraum abgenommen 

wurden (siehe Kapitel 3.2.2). Bei Patienten mit positivem Erstnachweis zwischen dem 

01.04.2018 und dem 31.03.2019 wurden die negativen Screeningbefunde ein Jahr vor 

dem Erstnachweis dokumentiert (siehe Kapitel 3.2.3). 

Insgesamt erfolgte über Hybase© zum einen die Abfrage der Gesamtzahl der im Unter-

suchungszeitraum am UKR abgenommenen negativen Screeningbefunde und zum 

anderen die Gesamtzahl der Nachweise VSE faecium in Perianal- / Rektalabstrichen. 

Somit ließ sich die Prävalenz positiver VRE-Befunde in Screeningbefunden abschätzen. 
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3.2.1 Summe aller Isolate 

Im Beobachtungszeitraum wurden alle positiven Isolate, welche im Rahmen eines 

Screeningverfahrens oder der mikrobiologischen Diagnostik isoliert wurden, erfasst. 

Zusätzlich auch alle negativen Screeningbefunde bei Patienten, welche zuvor VRE-

positiv geführt wurden. Es erfolgte dann die statistische Auswertung der Material-

herkunft, Abnahmestation mit zugehöriger Fachdisziplin, Verteilung des Genotyps 

(vanA, vanB, vanAB), Verteilung der abgenommenen VRE-Isolate über den Unter-

suchungszeitraum hinweg pro Monat sowie die Anzahl der Gesamt- und Folgeisolate für 

jeden Patienten.  

 

3.2.2 Erstisolate 

Um die im Studienzeitraum aktuelle epidemiologische Situation am UKR zu beleuchten, 

wurden die Erstisolate im Untersuchungszeitraum noch einmal separat betrachtet. 

Hierzu zählten zum einen Nachweise in mikrobiologischen Materialien oder im Rahmen 

des Screenings, welche während eines stationären Aufenthaltes erstmals detektiert 

wurden. Zum anderen wurden hier auch Isolate mit einberechnet, welche bei bekannten 

VRE-Patienten einen Wechsel des Glykopeptid-Resistenzgenotyps, beispielsweise von 

vanA zu vanB zur Folge hatten. Insgesamt war dies bei 23 Patienten der Fall, wobei ein 

Patient zweimal einen Wechsel des Glykopeptid-Resistenzgenotyps vorwies, ein 

weiterer Patient insgesamt sechsmal mit Auftreten aller drei Genotypen vanA, vanB und 

vanAB. 

 

3.2.3 Screeningbefunde vor dem Erstnachweis 

Bei 247 Patienten erfolgte bei Aufenthalten innerhalb des Beobachtungszeitraums der 

Erstnachweis von VRE. Bei diesen Patienten wurden zusätzlich negative Screening-

befunde, welche in den vorherigen 365 Tagen am UKR durchgeführt wurden, erfasst. 

Hieraus konnte der Anteil der zuvor gescreenten Patienten an allen Patienten mit Erst-

nachweis im Untersuchungszeitraum, die Anzahl negativer Screeningbefunde für jeden 

Patienten, der Zeitraum vom negativen Screening bis zum Erstnachweis sowie die 

Materialherkunft des positiven VRE-Erstnachweises nach zuvor negativem Screening 

abgelesen und dargestellt werden. 
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3.2.4 Prävalenz der VRE-Isolate in Screeningbefunden am UKR 

Zur Erfassung der Prävalenz der VRE-Isolate am UKR erfolgte die Unterscheidung 

zwischen Screeningbefunden sowie mikrobiologischer Diagnostik. 

Im Falle der Screeningbefunde wurde über Hybase© eine Abfrage aller Abstriche mit 

der Bezeichnung „Perianal- / Rektalabstrich (Screening)“ und dem Ergebnis „Kein 

Nachweis von Vancomycin resistenten Enterokokken im Untersuchungsmaterial“ durch-

geführt. Somit ließ sich hier die Periodenprävalenz der VRE-positiven Screeningbefunde 

im Untersuchungszeitraum von einem Jahr berechnen. 

Die absolute Häufigkeitsverteilung positiver VRE-Isolate ist kritisch zu beurteilen, da es 

durch Mehrfachtestung zu einer Verzerrung und Überbewertung der VRE-Prävalenz 

kommt [51]. Es erfolgte daher zusätzlich eine patientenbezogene Auswertung, wobei für 

jeden Patienten jeweils nur ein positives bzw. ein negatives Ergebnis im Rahmen des 

Screenings gewertet wurde. 
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3.3 Nachweismethoden und Screeningmaßnahmen am UKR 

Die VRE-Nachweise am UKR im Untersuchungszeitraum entstammten entweder 

klinisch-mikrobiologischen Proben, welche kulturell angezüchtet wurden oder dem 

gezielten Nachweis von VRE im Rahmen eines Screenings. Auf beide Methoden wird 

im Folgenden kurz eingegangen. Die Durchführung war jedoch nicht Teil der Studie, 

sondern erfolgten unabhängig hiervon im Rahmen des klinischen Alltags. 

 

3.3.1 Screeningmaßnahmen und –verfahren bei VRE 

Zur Prävention von Ausbrüchen und der Ausbreitung, vor allem unter Risikopatienten, 

erfolgte im Untersuchungszeitraum ein Screening am UKR mittels 

Perianal- / Rektalabstriches unter folgenden Voraussetzungen: 

• Patienten mit bekannter VRE-Kolonisation oder positiver VRE-Anamnese 

• VRE-Kontaktpatienten 

• Wöchentliches Screening der Patienten auf der Station 21 im Rahmen eines 

MRE-Screenings vor einer geplanten Knochenmarkstransplantation 

• Bei vermuteten VRE-Ausbrüchen zur Ausbruchskontrolle 

• Verstärkt auf den Intensivstationen bei Hochrisikopatienten nach Einschätzung 

der behandelnden Ärzte 

Als VRE-Ausbruch ist das Auftreten von zwei oder mehr nosokomialer Infektionen zu 

werten, bei denen zudem ein epidemischer Zusammenhang zu vermuten ist (Infektions-

schutzgesetz §6). 

Grundlage für die Screeninguntersuchungen waren Einsendungen von 

Perianal- / Rektalabstrichen, welche mit einem sterilen Tupfer gewonnen wurden. Es 

erfolgte zunächst die Anzucht in einer Selektivbouillon mit Vancomycin und Aesculin. 

Letzteres ermöglicht den Nachweis von Enterokokken, welche in der Lage sind, Aesculin 

zu hydrolysieren, was eine Schwarzfärbung der Bouillon nach 24 Stunden zur Folge hat. 

Durch die Zugabe von Vancomycin wurden potenzielle VSE abgetötet. 

Im Fall einer Schwarzfärbung war somit das Vorliegen von VRE, welche unter der An-

wesenheit von Vancomycin überleben, wahrscheinlich. Es wwurde dann zur Spezi-

fizierung des Genotyps und der Enterokokkenspezies eine PCR durchgeführt. Hier 

erfolgte der Nachweis mit spezifischer Fragestellung nach E. faecalis oder E. faecium 

oder nach den Genotypen vanA und vanB. 
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Durch dieses Screeningverfahren mittels PCR konnte die Nachweiszeit von VRE 

deutlich verkürzt werden, Hygienemaßnahmen konnten im Fall eines positiven Befundes 

schneller eingeleitet werden. Zu bedenken ist jedoch, dass es sich hier nicht wie bei dem 

kulturellen Nachweis um eine Einzelkolonie handelte. Dies kann zu geringen Unsicher-

heiten führen. So ist unklar, ob es sich hier um einen einzelnen Enterokokkenstamm 

oder mehrere genetisch unterschiedliche Stämme bzw. andere Enterobacteriaceae 

handelt. Insbesondere der Nachweis von vanB kann mit falsch positiven Befunden 

verknüpft sein. So sind Anaerobier ebenfalls ein potenzielles Reservoir für vanB-Gene, 

die Spezifität ist somit geringer als bei dem Nachweis von vanA. Verschiedene 

Untersuchungen, die sich mit dieser Problematik befassten, konnten jedoch 

deckungsgleiche Ergebnisse der PCR und kultureller Anzucht nachweisen [51,115,116]. 

 

3.3.2 Kultureller Nachweis von VRE 

Neben der spezifischen Frage nach VRE im Rahmen eines Screenings kann der Nach-

weis von VRE auch im Rahmen einer kulturellen Anzucht erfolgen. Hier wurden die kli-

nischen Proben von den Stationen nicht mit dem spezifischen Verdacht eines VRE an 

das mikrobiologische Labor des Instituts für klinische Mikrobiologie und Hygiene des 

UKR eingesendet. Vielmehr wurde eine grundsätzliche Erregerdiagnostik mit 

phänotypischer Beurteilung und unter Anfertigung eines Antibiogramm durchgeführt. 

Ließ sich bereits bei Anzucht auf Blutagarplatten aufgrund des Wachstumsverhaltens 

und der Morphologie das Vorliegen von Enterokokken vermuten, wurde zusätzlich eine 

Identifizierung der entsprechenden Enterokokken-Spezies (E. faecium, E. faecalis, E. 

gallinarum, E. casseliflavus u.a.) als Verfahren daran angeschlossen. Hierfür wurden 

massenspektroskopische Verfahren (MALDOFI-TOF) angewendet.  

Weiterhin erfolgte eine Empfindlichkeitstestung auf Antibiotika unter Anfertigung eines 

Antibiogramms mit Berücksichtigung verschiedener Antibiotikaklassen mit Angabe der 

MHK. Hierfür wurden entweder der Agardiffusionstest auf einem festen Kulturmedium 

oder eine Bouillonverdünnungsreihe angewandt. Es erfolgte hier zunächst eine 

Beschränkung auf sogenannte „Breakpoints“, welche den substanzspezifischen 

Grenzwerten entsprechen. Bei Enterokokken gilt entsprechend der EUCAST-Kriterien 

eine MHK für Vancomycin ≤ 4 mg/L als „sensibel“, > 4mg/L als „resistent“ (Version 9.0 

gültig ab 01.01.2019) [27]. Bei Nachweis einer Vancomycin-MHK > 4 mg/L wurde 

anschließend noch eine genaue Bestimmung der MHK angeschlossen, mit Identifikation 

des Genotyps vanA, vanB oder vanAB mittels PCR.  
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3.4 Stationärer Verlauf der VRE-Patienten und VRE-Statistik 

3.4.1 Datenerfassung 

Anhand der Belegungsdaten im internen Krankenhausinformationssystem (SAP©) 

wurden der Aufnahme- und Entlassungstag der Gesamtaufenthalte sowie der einzelnen 

Stationen erfasst und als Grundlage für die Berechnung der stationären Tage, 

Aufenthalte und Stationswechsel verwendet. Der Entlassungstag wurde entsprechend 

der Definition zur Berechnung der Verweildauer im Rahmen der Diagnosebezogene-

Fallgruppen-Codierung (DRG) eines Patienten nicht mit einberechnet [117]. Bei Auf-

nahme und Verlegung am selben Tag wurde dementsprechend ein stationärer Tag 

berechnet. 

Bei positivem VRE-Nachweis wurden die VRE-Tage ab dem Datum der Material-

entnahme gezählt. Erfolgte der VRE-Nachweis an einem Verlegungstag, so wurde auf 

die vom NRZ im Rahmen des KISS-Protokolls empfohlene Mitternachtsstatistik zurück-

gegriffen. Es wurden also nur ganze VRE-Tage vergeben und dieser Station zugeordnet, 

auf welcher der Patient um 00:00 stationär war [114].  

Die stationären Tage der Aufenthalte bzw. die entsprechenden VRE-Tage, die vor dem 

01.04.2018 oder nach dem 31.03.2018 lagen, wurden bei der Analyse herausgerechnet, 

da sie außerhalb des Untersuchungszeitraumes lagen. 

Bei Patienten, bei welchen eine VRE-Kolonisation vor Aufnahme nicht bekannt war - 

also entweder an Tag eins oder zwei nach Aufnahme detektiert wurde oder während des 

Aufenthaltes i.S. einer möglichen nosokomialen Transmission - wurden noch folgende 

Parameter zusätzlich erfasst: 

• Anzahl der Aufenthalte ein Jahr vor dem Erstnachweis der VRE-Kolonisation 

oder VRE-Infektion 

• Stationäre Tage ein Jahr vor dem Erstnachweis der VRE-Kolonisation oder VRE-

Infektion 

Analog zur Klassifikation des VRE-Nachweises für jeden einzelnen Patienten (siehe 

Kapitel 3.1.4) wurde das gleiche Prinzip auch auf Stationsebene entsprechend der 

aktuellen Empfehlungen zur MRE-Erfassung nach KISS-Protokoll angewandt (siehe 

Kapitel 3.1.4 Tabelle 4) [114]. Erfolgte der VRE-Nachweis an einem Verlegungstag, so 

wurde der nosokomiale Nachweis der verlegenden Station zugeordnet, unabhängig 

davon, von welcher Station der Einsendeschein mit dem mikrobiologischen Material 

stammte. Das gleiche Prinzip wurde auch bei Nachweisen am zweiten stationären Tag 
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auf einer Station angewandt, da der VRE-Nachweis für diese Station noch als 

mitgebracht zu werten ist.   

 

3.4.2 Linelist 

Bei vermuteten Ausbruchssituationen wird vom RKI das Führen einer sogenannten 

Linelist empfohlen, um mögliche Transmissionen nachvollziehen zu können [118,119]. 

Hier lässt sich auf einen Blick erkennen, ob bei möglichen nosokomialen Infektionen ein 

räumlicher und zeitlicher Zusammenhang besteht und Transmissionen potenziell 

stattgefunden haben könnten. 

Dieses Verfahren wurde nun auch im Rahmen dieser Arbeit nicht nur bei gehäuften 

nosokomialen Infektionen, sondern für alle Patienten mit VRE-Nachweis im Unter-

suchungszeitraum angewandt. Anhand der Belegungsdaten im Krankenhausinforma-

tionssystem SAP© konnten die Bewegungen der einzelnen Patienten zwischen den 

Stationen erfasst und graphisch dargestellt werden. Es erfolgte eine farbliche Codierung. 

Ein Wechsel von grün nach rot entspricht hierbei einem erstmaligen VRE-Nachweis bei 

einem Patienten. 

Wie bereits in Kapitel 3.2.3 beschrieben, wurden auch negative Screeningbefunde ein 

Jahr vor dem Erstnachweis erfasst. Hatten diese im Untersuchungszeitraum und 

während des Aufenthaltes stattgefunden, wurden diese in Form einer schwarzen 

Umrandung dargestellt. 

Die exemplarische Darstellung einer Linelist ist Abbildung 7 zu entnehmen. 

 

Abbildung 7: Exemplarische Darstellung einer Linelist. Patient A: bekannter VRE-Träger. Patient B, 
C und D hatten jeweils negative Screeninguntersuchungen und sind im Laufe des stationären 
Aufenthaltes positiv getestet worden. Patient D: negatives Screening am 07.05. und 14.05.2018, VRE-
positiv ab dem 16.05.2018. Potenzielle Überträger sind Patient A, B und C. Grün = VRE-negativ, rot 
= VRE-positiv, schwarzer Rahmen = negatives Screening. 

Für jede der 37 Stationen des Universitätsklinikums Regensburg wurde anhand o.g. 

Prinzips eine Linelist erstellt, wodurch Übertragungsmöglichkeiten nachvollzogen 
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werden konnten. Einen Überblick über die Stationen mit den Behandlungsschwer-

punkten und zugehörigen Abteilungen gibt die Tabelle in Anhang 8.1.2. 

 

3.4.3 Risikoprofil der Stationen 

Für jede Station wurde ein individuelles Risikoprofil bezüglich der VRE-Belastung im 

Untersuchungszeitraum erstellt. Neben Angabe der Patiententage, VRE-Tage, VRE-

Fälle und -Patienten wurden zusätzlich statistische Maßzahlen zu Resistenzraten 

berechnet. Hierfür wurden vom Controlling des UKR die stationären Patiententage sowie 

stationären Fälle pro Station zur Verfügung gestellt. Weiterhin wurde anhand der Linelist 

für jede Station überprüft, ob sich im Untersuchungszeitraum potenzielle 

Transmissionen nachvollziehen ließen. Transmissionen wurden nur bei gleichem 

Glykopeptid-Resistenzgenotyp (vanA, vanB oder vanAB) sowie einem zeitgleichen 

Aufenthalt oder Entlassung des potenziellen Indexpatienten am Vortag als möglich 

angesehen. 

Tabelle 5 gibt einen Überblick über die berechneten Resistenzraten. 

Tabelle 5: Statistische Größen zur Bestimmung eines individuellen Risikoprofils der einzelnen Sta-
tionen im Vergleich zum gesamten Klinikum. 

Parameter Beschreibung 

Mittlere tägliche VRE-Last  Anzahl der stationären VRE-Patiententage 
pro 100 Patiententage 

Mittlere VRE-Tage pro Fall Durchschnittliche Tage, die ein Patient als 
VRE-Träger pro Aufenthalt auf der Station 
verbringt 

Inzidenzdichte der VRE-Fälle  Anzahl der VRE-Fälle pro 1000 Patienten-
tage 

VRE-Tage assoziierte nosokomiale 
VRE-Rate 

Anzahl der nosokomialen VRE-Fälle pro 
1000 VRE-Tage 
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3.4.4 Hygienemaßnahmen bei VRE 

Die Hygienemaßnahmen bei positivem VRE-Befund am UKR im Untersuchungszeit-

raum basierten auf einer Kontaktisolierung mit Unterbringung im Einzelzimmer mit 

separater Toilette und stets geschlossener Tür. Eine Kohortenisolierung war prinzipiell 

möglich. Potenzielle vorherige Kontaktpatienten mussten nicht prophylaktisch isoliert 

werden, jedoch musste ein Perianal- / Rektalabstrich zum Screening abgenommen 

werden.  

Das Personal war angewiesen sowohl Einmalhandschuhe als auch einen Schutzkittel 

vor dem Kontakt anzulegen und danach vor Verlassen des Zimmers zu entsorgen. Eine 

sorgfältige Durchführung der Basishygiene, im Wesentlichen der korrekten Händehygi-

ene, war ebenfalls unabdingbar. 

Die Flächendesinfektion wurde mittels OxyWipeS oder Incidin plus 0,5% regelmäßig 

während des Aufenthaltes sowie nach Entlassung des Patienten im Sinne einer Wisch-

desinfektion durchgeführt. Gleiches galt auch für die Aufbereitung der Betten nach Ent-

lassung.  Abfall und Wäsche galten als nicht infektiös. 
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3.5 Analyse potenzieller Transmissionen mittels WGS 

3.5.1 Patientenauswahl 

Mit dem WGS stand eine neue Methode zur Verfügung, um Ausbruchssituationen zu 

detektieren und phylogenetische Verwandtschaftsbeziehungen herzustellen. Die An-

wendung gehörte zum Zeitpunkt der Arbeit noch nicht zu den Routineanwendungen im 

mikrobiologischen Labor der Abteilung für Krankenhaushygiene und Infektiologie, 

weshalb nicht alle Isolate sequenziert wurden. Es erfolgte eine Beschränkung auf 

folgende Konstellationen: 

• Patienten der Station 20, 92 und 93 mit einem nosokomialen VRE-Nachweis, 

welche zuvor in einem Screening VRE-negativ getestet wurden. 

• Alle Patienten der Station 21, da dort ein wöchentliches MRE-Screening durch-

geführt wurde, bei gleichzeitig gehäuften nosokomialen Nachweisen. 

• Drei Patienten der Station 92, bei denen ein Ausbruch zu vermuten war. 

• Ein prolongiertes Ausbruchsgeschehen vom 03.05.2018 – 25.07.2018 auf der 

chirurgischen Intensivstation 90 mit zwölf nosokomialen VRE-Fällen. 

• Neu aufgetretene Nachweise im Mai 2018, da es hier zu einem signifikanten 

Anstieg der VRE-Nachweise am gesamten UKR kam. 

Neben diesen Patienten wurden anhand der Linelist (siehe Kapitel 3.4.2) Indexpatienten 

selektiert, welche aufgrund des zeitlichen und örtlichen Zusammenhanges als Über-

träger in Frage kamen. Als zeitlicher Zusammenhang galt, wenn die stationären Auf-

enthalte auf einer Station sich direkt überschnitten oder die Entlassung des Indexpati-

enten am Vortag der Aufnahme des Patienten mit dem nosokomialen Nachweis erfolgte. 

Letzteres vor allem deshalb, weil Enterokokken sehr umweltresistent sind, auf 

Oberflächen überleben können und somit bei mangelnder Oberflächenhygiene eine 

Transmission stattfinden kann, auch wenn der Patient selbst die Station bereits 

verlassen hat [29,40,67]. 

 

3.5.2 Auswahl der sequenzierten Isolate 

Sequenziert wurde bei den nosokomialen VRE-Fällen jeweils jenes Isolat, über welches 

der Erstnachweis erfolgte. Bei potenziellen Indexpatienten wurde bei der Auswahl der 

zu sequenzierenden Isolate entsprechend der Rangliste in Tabelle 6 vorgegangen. 

Gleiches galt auch für Patienten, bei denen der Erstnachweis nicht zur Sequenzierung 

zur Verfügung stand. 
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Tabelle 6: Rangliste, wie die VRE-Isolate potenzieller Überträger eines VRE auf einen zuvor nicht 
(bekannt) kolonisierten Patienten zur Sequenzierung ausgewählt wurden. 

1. Wahl Ein Isolat, das während des stationären Aufenthaltes auf dieser Station 
abgenommen wurde, auf welcher das potenzielle Übertragungsereignis 
stattfand 

2. Wahl Ein Isolat, das während des stationären Gesamtaufenthaltes am UKR 
abgenommen wurde, während welchem das potenzielle Über-
tragungsereignis stattfand 

3. Wahl Der zuletzt vorhandene positive VRE-Nachweis aus einem Voraufenthalt 

 

 

3.5.3 Durchführung des WGS 

Die Arbeitsschritte zur Extraktion der DNA und folgenden Sequenzierung des bakteriel-

len Genoms wurden im mikrobiologischen Ausbruchslabor für molekulare Epidemiologie 

der Abteilung für Krankenhaushygiene und Infektiologie des UKR von dem dortigen 

geschulten Fachpersonal nach folgendem Protokoll durchgeführt: 

Kam es im Rahmen eines Screenings oder einer mikrobiologischen Untersuchung zu 

einem Nachweis von VRE, wurde dieses Isolat an das Ausbruchslabor der Abteilung für 

Krankenhaushygiene und Infektiologie weitergeleitet. Hier erfolgte noch einmal die 

erneute Bestimmung der Glykopeptid-Resistenz (vanA, vanB oder vanAB). Eine 

Einzelkolonie dieses Isolats wurde dann mittels PCR zunächst amplifiziert, bei -80°C 

eingefroren und erhielt eine eigene Nummer. Anhand dieser sogenannten va-Nummern 

konnten nun die zu untersuchenden Isolate aus der Stammsammlung herausgesucht, 

auf Blutagarplatten ausgestrichen und aufgetaut werden. Jedes dieser Isolate erhielt nun 

eine neue Nummer, "Sample ID", welche sich aus der Nummer der Stammsammlung 

und einer fortlaufenden Nummerierung zusammensetzte. 

Zunächst erfolgte die DNA-Extraktion nach einem offiziellen von Nextera© herausgege-

benen Protokoll (Nextera DNA Flex Microbial Colony Extraction). Die anschließende 

Vorbereitung auf die Sequenzierung wurde mit dem Nextera DNA Flex Library 

Preparation Kit durchgeführt. Hier wurde die DNA in 150 bp lange Fragmente geteilt und 

mit Adaptern und Indices versehen. Die Sequenzierung der Isolate erfolgte auf der 

Illumina© Plattform (Illumina MiSeq, NextSeq) mit 96 bzw. 24 Isolaten pro Durchlauf und 

150 bp lange reads wurden produziert. 
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Die weitere Datenanalyse wurde mit dem Programm Ridom SeqSphere+© durchgeführt, 

basierend auf dem SKESA Algorithmus. Hierfür wurden die reads zu contigs zusam-

mengeführt und eine de-novo-Assemblierung des Genoms konnte erfolgen. Durch Ana-

lyse von insgesamt 1423 cgMLST Genen wurden ein Dendrogramm und ein „Minimum 

Spanning Tree“ (MST) generiert. Die Diversität der Allele konnte so graphisch dargestellt 

werden und eine Unterteilung der Isolate in phylogenetisch nah verwandte Cluster 

erfolgen. Als einem Cluster zugehörig wurden Isolate mit einer maximalen Allelvariation 

von 20 gewertet. Aufgrund der technischen Varianz wurden Isolate mit bis zu drei Allelen 

Unterschied als genetisch nah verwandt und mit dieser Methode nicht mehr 

unterscheidbar interpretiert. 

 

3.6 Verwendete Software 

Zur Datengewinnung, -aufarbeitung und Analyse wurden folgende Programme verwen-

det: 

• Swisslab© Laborinformationssysteme von Nexus 

• Krankenhausinformationssystem SAP© Healthcare 

• HyBASE© MRE-Dokumentation von epiNET 

• Ridom SeqSphere+©, SKESA Algorithmus 

• Excel Office 365 und Excel 2016 

• Word Office 365 und Word 2016  

 

3.7 Ethikvotum zum Forschungsvorhaben 

Die Ethikkommission der Universität Regensburg hat keine Einwände gegenüber dem 

Forschungsvorhaben mit dem Titel „Molekulare Epidemiologie von nosokomialen 

Krankheitserregern“ unter der Leitung von Herrn Prof. Dr. med. Wulf Schneider 

geäußert. Dieser Entscheid wurde im Rahmen der Sitzung vom 24.05.2018 gefällt 

(Aktenzeichen 18-989-104). 
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4 Ergebnisse 

4.1 Patientenkollektiv 

4.1.1 Geschlecht und Alter der Patienten 

Von den 331 eingeschlossenen Patienten waren 207 (62,5 %) männlich und 124 

(37,5 %) weiblich (siehe Abbildung 8). 

 

Abbildung 8: Prozentuale Geschlechterverteilung des gesamten Patientenkollektivs (gesamt n = 331, 
Frauen n = 124, Männer n = 207) 

Das Alter der Patienten wurde anhand des Aufnahmedatums des Aufenthaltes berech-

net, während welchem bei den Patienten erstmalig ein VRE-Nachweis erfolgte. Das 

mittlere Alter der Patienten betrug 61,2 ± SD 16,0 Jahre, im Median 64 Jahre bei einer 

Spannweite von 0 – 90 Jahren. Das mittlere Alter der weiblichen Patienten betrug 60,9 ± 

SD 17,9 Jahre und im Median 64,5 Jahre, bei einer Spannweite von 0 – 90 Jahren. Das 

mittlere Alter der Männer betrug 61,2 ± 14,9 Jahre und im Median 63 Jahre bei einer 

Spannweite von 1 – 89 Jahren. 

Die Altersverteilung in neun Altersklassen (0 – 10, 11 – 20, 21 – 30, 31 – 40, 41 – 50, 

51 – 60, 61 – 70, 71 – 80, 81 – 90 Jahre) ist in Abbildung 9 dargestellt.  
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Abbildung 9: Altersverteilung aller Patienten und nach Geschlecht aufgeteilt (n = 331). 

Die meisten VRE-Träger waren zwischen 50 und 80 Jahre alt, mit einem Peak um das 

60. – 70. Lebensjahr. Insgesamt spiegelt sich auch hier wider, dass weniger Frauen mit 

einem VRE-Nachweis stationär waren. Die nach Geschlechtern aufgeteilte Alters-

verteilung nahm jedoch für Männer und Frauen einen ähnlichen Verlauf. Ab der Gruppe 

der 40. – 50.-jährigen zeigte sich eine Divergenz zwischen männlichen und weiblichen 

Patienten, während zuvor noch eine gleiche Häufigkeitsverteilung zwischen den 

Geschlechtern vorlag. Im höheren Lebensalter war eine erneute Annäherung der 

Häufigkeit männlicher und weiblicher stationärer VRE-Träger erkennbar. 

 

4.1.2 Zeitpunkt des VRE-Erstnachweises 

Bei 227 der eingeschlossenen Patienten erfolgte innerhalb des Untersuchungszeitraums 

der erstmalige VRE-Nachweis. Bei 61 dieser 227 Patienten handelte es sich um eine 

mitgebrachte VRE-Besiedlung, welche innerhalb der ersten zwei Tage nach Aufnahme 

detektiert wurde. Bei 166 Patienten erfolgte der Nachweis frühestens 72 Stunden nach 

Aufnahme und kam somit potenziell als nosokomiales Übertragungsereignis infrage.  

Bei 104 Patienten wurden während der stationären Aufenthalte im Untersuchungs-

zeitraum bereits von vorneherein präventive Isolierungs- und Hygienemaßnahmen 

durchgeführt, da sie bei Aufnahme als VRE-Träger bekannt waren.  

Die prozentuale Verteilung der VRE-Nachweise ist Abbildung 10 zu entnehmen. 
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Abbildung 10: Zeitpunkt der VRE-Nachweise der eingeschlossenen Patienten. Mit 50,2 % erfolgten 
die meisten Erstnachweise ab Tag drei nach der stationären Aufnahme. Diese werden aus zeitlicher 
Perspektive als „nosokomial“ gewertet, da eine Transmission als möglich erachtet wird. 18,4 % der 
Nachweise erfolgten an Tag eins oder Tag zwei nach stationärer Aufnahme. 31,4 % der VRE-
Patienten waren bereits als solche bekannt (n gesamt = 331, potenzielle nosokomiale Transmission 
ab Tag 3 n = 166, Nachweis am ersten oder zweiten Tag nach Aufnahme n = 61, bekannte VRE-Träger 
n = 104). 

20 der 104 bekannten VRE-Träger erhielten den VRE-Nachweis außerhalb des Unter-

suchungszeitraums der Studie, also vor dem 01.04.2018. Da ihr stationärer Aufenthalt 

mit dem VRE-Erstnachweis jedoch in den Untersuchungszeitraum hinein reichte, 

wurden sie in die folgenden Auswertungen in Kapitel 4.1.3 bezüglich der Analyse des 

Zeitraums bis zum VRE-Nachweis miteingeschlossen. 

 

4.1.3 Zeitraum bis zur Kolonisation oder Infektion 

Insgesamt wurde für 247 VRE-Erstnachweise überprüft, wie viele Tage und wie viele 

stationäre Aufenthalte diese bereits ein Jahr vor dem VRE-Nachweis am UKR 

aufwiesen. Hierbei handelte es sich anhand der zeitlichen Definition um 61 mitgebrachte 

Fälle (Nachweis an Tag eins oder Tag zwei nach stationärer Aufnahme), 166 potenziell 

nosokomiale Fälle (ab Tag drei im Untersuchungszeitraum) sowie 20 Fälle, in welchen 

die Patienten im Rahmen des Gesamtaufenthaltes einen Erstnachweis erhielten, die 

Materialentnahme jedoch vor dem 01.04.2018 lag. 
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Mit 0 – 11 Aufenthalten zeigte sich eine große Spannweite der Anzahl der Voraufent-

halte, im Mittel hatten die Patienten 1,0 ± SD 1,6 Voraufenthalte, im Median null 

Voraufenthalte.  

Abbildung 11 veranschaulicht dies graphisch. Hier ist zu erkennen, dass 56,7 % 

(n = 140) der Patienten im Jahr vor dem Erstnachweis nicht stationär am UKR aufge-

nommen worden waren. 29,2 % (n = 72) waren im Vorjahr ein- bis zweimal stationär 

gewesen. 

 

Abbildung 11: Absolute Häufigkeitsverteilung der Voraufenthalte ein Jahr vor dem VRE-
Erstnachweis je Patient (n = 247). 

Neben der Anzahl der Voraufenthalte wurden auch die stationären Tage bis ein Jahr vor 

dem Erstnachweis erfasst. Hier zeigt sich ebenfalls eine breite Spannweite von 0 – 212 

Tagen. Im Mittel waren die Patienten 29,0 ± SD 28,6 Tage stationär, bei einem Median 

von 22 Tagen. 

Abbildung 12 stellt diese Verteilung und Streuung dar. Die mittleren 50 % zwischen dem 

2. und 3. Quartil betrugen 9,0 – 43,0 Tage. 
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Abbildung 12: Verteilung und Streuung der Anzahl der stationären Tage bei Patienten ein Jahr vor 
dem erstmaligen VRE-Nachweis (n = 247). 

 

4.1.4 Patienten mit mehreren negativen Perianal- / Rektalabstrichen 

Bei insgesamt 28 Patienten kam es im Laufe des Untersuchungszeitraumes zur Ab-

nahme eines dritten negativen Perianal- / Rektalabstriches. Laut den Empfehlungen der 

KRINKO ist dann eine Aufhebung der Isolierungsmaßnahmen möglich. Die Patienten 

wurden im Rahmen dieser Arbeit jedoch auch im Verlauf noch als potenzielle Überträger 

und somit weiterhin als VRE-positiv gewertet (siehe Kapitel 3.1.2.). Hätte man diese 28 

Patienten ab dem dritten negativen Perianal- / Rektalabstrich nicht mehr als VRE-

Patienten gewertet, hätte dies eine Reduktion der VRE-Tage um 377 Tage zur Folge 

gehabt. Dies macht einen Anteil von 3,9 % aller VRE-Tage (n = 9608) aus, bzw. 3.9% 

der Gesamtbelastung am UKR im Untersuchungszeitraum eines Jahres. 
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4.2 VRE-Isolate  

Im Untersuchungszeitraum wurden insgesamt 650 VRE-positive Isolate von 331 

Patienten erfasst, welche zu 100 % von E. faecium stammten. Wird im Verlauf von VRE 

gesprochen, so ist durchgehend von Vancomycin-resistenten E. faecium-Isolaten 

(VREfm) die Rede.  

Drei Isolate wurden nicht am UKR selbst abgenommen, sondern an universitären 

Außenstellen wie der Schwerpunktklinik für Pneumologie in Donaustauf (ein Isolat) und 

der Klinik für Neurologie am Bezirksklinikum in Regensburg (zwei Isolate). In die 

Analysen der VRE-Isolate wurden sie nicht eingeschlossen, da eine Beschränkung auf 

die Nachweise am UKR erfolgte, sodass sich die Gesamtzahl der analysierten Isolate 

auf 647 reduzierte. In einem dieser drei Fälle handelte es sich um einen Erstnachweis. 

Im Untersuchungszeitraum erfolgte, wie zuvor in Kapitel 4.1.2 beschrieben, bei 

Betrachtung der Gesamtaufenthalte bei 247 Patienten der Erstnachweis von VRE. In 

insgesamt 20 Fällen kam es zwar während eines Gesamtaufenthalts im 

Untersuchungszeitraum zum Nachweis, jedoch lag das Abnahmedatum vor dem 

01.04.2018, sodass diese Isolate nicht in die Analyse eingeschlossen wurden. Hierbei 

handelte es sich um 16 potenziell nosokomiale Nachweise, sowie vier Nachweise am 

ersten oder zweiten Tag nach der stationären Aufnahme.  

Insgesamt wurden somit 226 Erstisolate in die statistische Auswertung eingeschlossen. 

421 der am UKR gewonnenen VRE-Isolate waren als Folgeisolate zu werten, welche bei 

positivem VRE-Trägerstatus erneut nachgewiesen wurden. Bei 29 dieser 421 Folgeiso-

late war ein Wechsel des Resistenzgens vanA, vanB oder vanAB zu beobachten. 

Tabelle 7 gibt eine Übersicht über die absoluten Zahlen der VRE-Isolate in den einzelnen 

zu analysierenden Konstellationen. 

Tabelle 7: Anzahl der VRE-Isolate im Untersuchungszeitraum, welche für die statistische Auswer-
tung zur Verfügung standen. 

 Anzahl 

VRE-Erstisolate 226 

Folgeisolate bei bekannten VRE-Trägern 421 

Isolate mit Wechsel des Genotyps bei bekannten VRE-Trägern 29 

Gesamtzahl der VRE-Isolate mit Materialentnahme am UKR 647 
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4.2.1 Entnahmeort klinischer Materialien 

 Materialherkunft aller VRE-Isolate im Untersuchungszeitraum 

Die Anzahl der Gesamtisolate betrug 647. Es stammten 274 Isolate von Perianal-

/ Rektalabstrichen im Rahmen eines Screenings und führten mit anteilig 42,3 % an allen 

Isolaten am häufigsten zu einem VRE-Nachweis. Darauf folgten 123 Nachweise aus 

Urinen (19,0 %) wobei 97 Isolate (15%) im Mittelstrahlurin (MSU) und 26 Isolate im 

Katheterurin (4,0 %) detektiert wurden. Auch Wundabstriche machten mit 77 Isolaten 

bzw. 11,9 % einen größeren Anteil aller VRE-Isolate aus. 53 Isolate (8,2 %) stammten 

aus Gallenflüssigkeit. Diese wurden aufgrund der im Vergleich zu den Daten des natio-

nalen Referenzzentrums häufigeren Auftretens am UKR, gesondert aufgeführt (Refe-

renz: epidemiologisches Bulletin zu VRE des RKI, 16.11.2017 [49]). Seltener erfolgte 

der Nachweis im Rahmen der Untersuchung einer Biopsie (20 Isolate bzw. 3,1 %), von 

Drainageflüssigkeit (26 Isolate bzw. 4,0 %), von Katheterspitzen zentralvenöser Zu-

gänge (vier Isolate bzw. 0,6 %), von Punktaten (14 Isolate bzw. 2,2 %), von Sekreten 

allgemein (13 Isolate bzw. 2,0 %), von Sekreten der Atemwege (sechs Isolate bzw. 

0,9 %) oder von Hautabstrichen und Harnwegkathetern (jeweils ein Isolat bzw. 0,2 %). 

Insgesamt 34 Isolate (5,3 %) stammten aus arteriellen oder venösen Blutkulturen und 

waren als Infektionen zu werten. Die Häufigkeitsverteilung aller 647 positiven Isolate 

nach Herkunft der Materialien ist in absoluten Zahlen in Abbildung 13 dargestellt. Eine 

Übersicht, welche Bezeichnungen der Einsendescheine in den aufgeführten Kategorien 

zusammengefasst wurden, ist Anhang 8.1.1 zu entnehmen. 

 

Abbildung 13: Absolute Häufigkeitsverteilung klinischer Materialien, aus denen VRE im gesamten 
Untersuchungszeitraum am UKR isoliert werden konnten (n = 647 Isolate). 

1
20 34 26

53

1 1 4

274

14 13 6
26

97
77

0

50

100

150

200

250

300

an
dere

Biopsie

Blutku
ltu

r

Drai
nag

e

Gall
enflü

ssi
gk

eit

Hau
tab

str
ich

Kath
ete

r H
arn

weg

Kath
ete

rsp
itz

e (Z
VK)

Peria
nal-

/R
ekta

lab
str

ich

Punkta
t

Se
kre

t

Se
kre

t A
temwege

Urin
 (K

ath
eterurin

)

Urin
 (M

SU
)

Wundab
str

ich

Materialherkunft VRE-positiver Isolate



Ergebnisse 

  56    

 Materialherkunft der VRE-Erstisolate im Untersuchungszeitraum 

Abbildung 14 stellt die absoluten Häufigkeitsverteilung der 226 Isolate dar, welche bei 

den Patienten im Untersuchungszeitraum zu einem Erstnachweis von VRE führten. Eine 

Übersicht, welche Bezeichnungen der Einsendescheine in den Kategorien zusammen-

gefasst wurden, ist Anhang 8.1.1 zu entnehmen. 

 

Abbildung 14: Absolute Häufigkeitsverteilung klinischer Materialien, welche im Untersuchungs-
zeitraum zu einem Erstnachweis von VRE am UKR führten (n = 226 Isolate). 

Wie auch bei Betrachtung aller Isolate, entstammten die meisten Isolate 

Screeningmaßnahmen mittels Perianal- / Rektalabstrichen, die insgesamt 43,8 % 

(n = 99) aller Erstisolate ausmachten. 

48 Isolate (21,2 %) stammten aus dem Urin, hiervon wurden 41 Isolate (18,1 %) im 

Mittelstrahlurin und sieben Isolate (3,1 %) im Katheterurin nachgewiesen. Auch in 

Wundabstrichen mit 26 Isolaten (11,5 %) und in Gallenflüssigkeit mit 20 Isolaten (8,8 %) 

erfolgte häufig ein VRE-Nachweis. Deutlich seltener wiederum im Rahmen der mikrobio-

logischen Untersuchung von Biopsien (acht Isolate bzw. 3,5 %), von Drainage-

flüssigkeiten (fünf Isolate bzw. 2,2 %), Katheterspitzen zentralvenöser Zugänge (zwei 

Isolate bzw. 0,9 %), Punktaten (drei Isolate bzw. 1,3 %), Sekreten allgemein (fünf Isolate 

bzw. 2,2 %), Sekreten der Atemwege (zwei Isolate bzw. 0,9 %), oder von 

Harnwegkathetern (ein Isolat bzw. 0,4 %). Sechs Isolate (2,7 %) stammten aus 

arteriellen oder venösen Blutkulturen und waren als primäre Infektionen zu werten, ohne 

dass zuvor eine Kolonisation bekannt war. 

1
8 6 5

20

0 1 2

99

3 5 2 7

41
26

0

20

40

60

80

100

120

an
dere

Biopsie

Blutku
ltu

r

Drai
nag

e

Gall
enflü

ssi
gk

eit

Hau
tab

str
ich

Kath
ete

r H
arn

weg

Kath
ete

rsp
itz

e (Z
VK)

Peria
nal-

/R
ekta

lab
str

ich

Punkta
t

Se
kre

t

Se
kre

t A
temwege

Urin
 (K

ath
eterurin

)

Urin
 (M

SU
)

Wundab
str

ich

Materialherkunft VRE-positiver Erstisolate



Ergebnisse 

  57    

4.2.2 Einsender der VRE-Isolate nach Stationen und Fachdisziplinen 

 Einsender aller VRE-Isolate im Untersuchungszeitraum 

Abbildung 15 zeigt die Häufigkeitsverteilung der 647 VRE-Isolate, aufgeteilt auf die ein-

zelnen Stationen des UKR, welche als Einsender auf den Laborbefunden vermerkt 

waren. Die Zuordnung der einzelnen Stationen mit interner Bezeichnung zu den 

Fachdisziplinen und Behandlungsschwerpunkten ist Anhang 8.1.2 zu entnehmen. Zur 

besseren Übersicht sind die Stationen 13, 22, 47, 49, 50, 51, 82 und 83 nicht abgebildet, 

da hier keine VRE-positiven Isolate gewonnen wurden. 

Hier ist zu erkennen, dass die häufigsten VRE-Nachweise auf den beiden gastro-

enterologischen Normalstationen 14 (n = 75 bzw. 11,6 %) und 15 (n = 42 bzw. 6,5 %), 

den rein hämatoonkologischen Stationen 20 (n = 49 bzw. 7,6 %) und 21 (n = 67 bzw. 

10,4 %), sowie der nephrologischen Station 17 (n = 41 bzw. 6,3 %) erfolgten.  

Betrachtet man die Intensivstationen des UKR, so stammten die meisten Einsendungen 

von der überwiegend gastroenterologischen Intensivstation 92 (n = 64 bzw. 11,4 %) 

sowie der gemischt viszeral- und unfallchirurgischen Intensivstation 90 (n = 41 bzw. 

6,3 %).  

  

Abbildung 15: Absolute Häufigkeitsverteilung der VRE-Nachweise, aufgeschlüsselt von welchen 
Stationen des UKR die Isolate eingesendet wurden. Ausgeblendet sind Stationen, welche keine VRE-
Isolate eingesendet haben (n = 647 Isolate). 

Abbildung 16 stellt die Verteilung der 647 VRE-Isolate dar, aufgeschlüsselt nach den 

übergeordneten Fachdisziplinen und dem Genotyp der Glykopeptid-Resistenz (vanA, 

vanB und vanAB).  
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Abbildung 16: Absolute Häufigkeitsverteilung aller VRE-Isolate am UKR, aufgeschlüsselt von 
welchen Abteilungen des UKR die Isolate eingesendet wurden und welcher Resistenzgenotyp 
vorlag. (gesamt n = 647, vanA n = 229, vanB n = 391, vanAB n = 27 Isolate). HTG-Chirurgie = Herz-, 
Thorax-, Gefäßchirurgie 

Es ist deutlich zu erkennen, dass die hämatoonkologischen und gastroenterologischen 

Abteilungen gemeinsam mit den internistischen Intensivstationen die meisten Isolate mit 

positivem VRE-Nachweis im Untersuchungszeitraum eingesendet haben. Hier ist zu 

erwähnen, dass zwischen den hämatologischen Normalstationen 20 und 21 und der 

zugehörigen Intensivstation 93 am UKR ein reger Patientenaustausch bestand. Gleiches 

galt auch für die beiden gastroenterologischen Stationen 14 und 15 mit der zugehörigen 

internistischen Intensivstation 92. So waren für einzelne Patienten häufig mehrere 

Verlegungen zwischen diesen Stationen zu beobachten. Dies spiegelte sich in der 

Statistik insofern wider, dass für die Stationen 14, 15, 20 und 21 die Anzahl der 

stationären Fälle im Vergleich zur Anzahl der Patienten um einiges höher lag. Hierauf 

wird in Kapitel 4.4.2 und Kapitel 4.5 eingegangen.  Diese Tatsache hat zur Folge, dass 

die Patientenpopulationen der hämatologischen Stationen 20, 21 und 93 bzw. der 

gastroenterologischen Stationen 14, 15 und 92 sehr ähnlich waren und jeweils eine 

funktionelle Einheit – mit Patienten ähnlicher Risikoprofile – bildeten.  

Mit 53,2 % (n = 344) stammten mehr als die Hälfte der VRE-Isolate von internistischen 

Patienten der Hämatoonkologie, Gastroenterologie oder Intensivstation. Das Verhältnis 

der vanA- und vanB-Isolate dieser Fachdisziplinen war annähernd ausgeglichen.  

Im Gegensatz hierzu dominierten auf den chirurgischen Intensivstationen, der 

Viszeralchirurgie und der Herz-, Thorax- und Gefäßchirurgie VRE-Stämme mit der 
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Glykopeptid-Resistenz vanB (siehe auch Kapitel 4.2.3). Bei Betrachtung der 

chirurgischen Fachdisziplinen stammten die meisten VRE-Isolate von der chirurgischen 

Intensivstation und der Viszeralchirurgie. 

 

 Einsender der VRE-Erstnachweise im Untersuchungszeitraum 

Abbildung 17 zeigt die Häufigkeitsverteilung der 226 VRE-Erstisolate, aufgeteilt auf die 

einzelnen Stationen des UKR, welche als Einsender auf den Laborbefunden vermerkt 

waren. Die Zuordnung der einzelnen Stationen zu den entsprechenden Fachdisziplinen 

und Behandlungsschwerpunkten ist Anhang 8.1.2 zu entnehmen. Zur besseren 

Übersicht sind die Stationen 12, 13, 22, 47, 49, 50, 51, 58, 70, 82 und 83 nicht abgebildet, 

da hier keine VRE-Erstnachweise erfolgten. 

  

Abbildung 17: Absolute Häufigkeitsverteilung der VRE-Erstnachweise, aufgeschlüsselt von welchen 
Stationen des UKR die Isolate eingesendet wurden. Ausgeblendet sind Stationen, welche keine VRE-
Erstisolate eingesendet hatten (n = 226 Isolate). 

Bei Betrachtung der Normalstationen erfolgten VRE-Erstnachweise vorrangig auf der 

hämatoonkologischen Station 20 (n = 24 bzw. 10,6 %) und der gastroenterologischen 

Station 14 (n= 21 bzw. 9,3 %). Mit etwas Abstand folgten dann auch die gastroenterolo-

gische Station 15 (n = 13 bzw. 5,7 %), die nephrologische Station 17 (n = 14 bzw. 6,2 %) 

und die hämatoonkologische Station 21 (n = 14 bzw. 6,2 %). 

Eine größere Rolle als Einsender von VRE-Erstnachweisen im Vergleich zu den in 

Kapitel 4.2.2.1 analysierten Gesamtheit der VRE-Isolate im Untersuchungszeitraum 

spielten die Intensivstationen. In 32,7 % der Fälle (n = 74) erfolgte hier der Erstnachweis 
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einer VRE-Kolonisation oder -Infektion. Insbesondere die internistischen Intensiv-

stationen 92 (n = 25 bzw. 11,1 %) und 93 (n = 18 bzw. 8,0 %) sowie die viszeral-

chirurgische Intensivstation (n = 22 bzw. 9,7 %) traten hervor.  

Abbildung 18 zeigt die Verteilung der 226 Erstisolate, aufgeschlüsselt nach den Abtei-

lungen des UKR. Zudem ist die Aufteilung der Erstisolate anhand ihrer Glykopeptid-

Resistenz zu erkennen (siehe auch Kapitel 4.2.3). 

 

Abbildung 18: Absolute Häufigkeitsverteilung der VRE-Erstisolate am UKR, aufgeschlüsselt von 
welchen Abteilungen die Isolate stammten und welcher Resistenzgenotyp vorlag (gesamt n = 226, 
vanA n = 73, vanB n = 146, vanAB n = 7 Isolate). HTG-Chirurgie = Herz, Thorax-, Gefäßchirurgie. 

Insbesondere die chirurgischen und internistischen Intensivstationen sowie die Normal-

stationen der Hämatoonkologie und Gastroenterologie waren Einsender von VRE- 

Erstnachweisen. Dies wurde hier noch einmal deutlicher als bei isolierter Betrachtung 

der einzelnen Stationen. 

Für die meisten Abteilungen war eine Dominanz vanB-positiver VRE-Erstisolate zu 

erkennen. Neu detektierte VRE-Patienten am UKR – also sowohl mitgebrachte Koloni-

sationen als auch mutmaßliche nosokomiale Übertragungen – waren somit vorwiegend 

auf Enterokokkenstämmen mit dem vanB-Resistenzgenotyp zurückzuführen. Ausnah-

men bildeten die Nephrologie, Pädiatrie und Unfallchirurgie mit überwiegenden vanA-

positiven VRE-Erstisolaten. Auf den gastroenterologischen Normalstationen und der 

Neurochirurgie zeigte sich ein annähernd ausgeglichenes Verhältnis. 
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Zu beachten ist die zuvor erwähnte Besonderheit, dass die Stationen 20, 21 und 93 

sowie die Stationen 14, 15 und 92 durch einen regen Patientenaustausch gekennzeich-

net waren, mit teilweise nur kurzen Aufenthalten auf der gleichen Station. Durch wieder-

holte Verlegungen der Patienten ohne regelmäßiges Screening waren Übertragungser-

eignisse somit häufig nur schwer nachzuvollziehen, da ein Patient nach der Verlegung 

nicht mehr in der Linelist der Station aufgeführt wurde und der VRE-Erstnachweis auf 

einer anderen Station erfolgte. 

 

4.2.3 Verteilung der Isolate nach Resistenzgenotyp auf die Stationen 

Abbildung 19 stellt die prozentuale Verteilung der Glykopeptid-Resistenzgenotypen der 

647 Isolate auf den einzelnen Stationen dar.  

  

Abbildung 19: Prozentuale Verteilung der Glykopeptid-Resistenzgenotypen auf den einzelnen 
Stationen (n = 647). 

Es ist auffallend, dass insbesondere auf den Intensivstationen 81, 90, 91, 92 und 93 eine 

Dominanz von vanB-positiven VRE-Isolaten zu erkennen war. Auf den Stationen 81 

(pädiatrische ITS), 91 (neurochirurgische ITS) und 97 (ITS der Herz-Thorax-Chirurgie) 

wurden ausschließlich vanB-positive VRE-Isolate abgenommen. Auf der gemischt 

viszeral- und unfallchirurgischen Intensivstation 90 machten vanB-positive VRE-Isolate 

80,5 % aller Nachweise aus. Dies konnte mit einem vermuteten Ausbruch zwischen Mai 

2018 und Juli 2018 in Verbindung gebracht werden.  
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Auch auf den gefäßchirurgischen Normalstationen 46 und 60 wurden überwiegend 

vanB-Resistenzen registriert. So machten vanB-positive VRE-Isolate einen Anteil von 

85,7 % (n = 6) auf Station 46 und von 100 % (n = 16) auf Station 60 aus.  

Ein anderes Bild zeichnete sich bei nephrologischen Patienten ab. Diese wurden statio-

när auf der Station 17 versorgt. Die nephrologische Poliklinik wurde als „Blutentnahme“ 

(BE) im klinikinternen System bezeichnet. Für nephrologische Patienten wurden 30 

vanA-positive VRE-Isolate (62,5 %) im Gegensatz zu 16 vanB- (33,3 %) und zwei 

vanAB-positiven (4,2 %) VRE-Isolaten abgenommen. Auch die pädiatrische Station 84 

mit dem Schwerpunkt Hepatologie registrierte mehr Nachweise von vanA- (19 Isolate 

bzw. 79,2 %) als vanB- und vanAB-positiven VRE-Isolaten (vier Isolate bzw. 16,7 % und 

ein Isolat bzw. 4,2 %). 

Abbildung 20 stellt die prozentuale Verteilung der nachgewiesenen Glykopeptid-

Resistenztgenoypen der eingeschlossenen Isolate dar. Zum einen die Gesamtheit aller 

VRE-Isolate am UKR, zum anderen unterteilt nach Normalstationen und Intensivstatio-

nen. In der Grafik für das gesamte UKR sind auch ambulant nachgewiesene VRE-Isolate 

miteingeschlossen. 433 Isolate stammten von Normalstationen, 186 Isolate von Inten-

sivstationen und 28 Isolate wurden im Rahmen der ambulanten Behandlung entnom-

men. 

 

Abbildung 20: Verteilung der Glykopeptid-Resistenzgenotypen vanA, vanB und vanAB der Isolate 
für das gesamte UKR und getrennt nach Intensiv- und Normalstationen. Normalstation: gesamt n = 
433, vanA n = 173, vanB n = 237, vanAB n = 23. ITS: gesamt n = 186, vanA n = 42, vanB n = 140, 
vanAB n = 4. UKR gesamt n = 647, vanA n = 229, vanB n = 391, vanAB n = 27). 

Als Intensivstationen wurden die Station 81, 90, 91, 92, 93 und 97 sowie die Intermediate 

Care (IMC) Station 60 der HTG-Chirurgie gewertet. Die 186 Isolate der Intensivstationen 

ließen sich in 42 vanA-VRE-Isolate (22,6 %), 140 vanB-VRE-Isolate (75,3 %) und vier 

vanAB-VRE-Isolate unterteilen. Die 433 VRE-Isolate der Normalstationen setzten sich 

aus 173 vanA-VRE-Isolaten (40,0 %), 237 vanB-VRE-Isolaten (54,7 %) und 23 vanAB-
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VRE-Isolaten (5,3 %) zusammen. Die 28 ambulant nachgewiesenen VRE-Isolate (nur 

indirekt in der Abbildung „UKR gesamt“ erfasst) ließen sich in jeweils 14 Isolate von 

vanA- und vanB-VRE unterteilen.  

Insgesamt war somit am gesamten UKR eine Verteilung der Isolate zugunsten vanB-

VRE (n = 391 bzw. 60,4 %) im Gegensatz zu vanA-VRE (n = 229 bzw. 35,4 %) und 

vanAB-VRE (n = 27 bzw. 4,2%) zu erkennen. Eine Dominanz von vanB-VRE ließ sich 

insbesondere auf den Intensivstationen nachvollziehen. Hier waren 75,3 % aller auf der 

Intensivstation nachgewiesenen VRE-Isolate dem vanB-Resistenzgenotyp zuzuordnen, 

während dies auf den Normalstationen nur bei 54,7 % der Fälle zutraf.  
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4.2.4 Verteilung der VRE-Isolate über den Untersuchungszeitraum hinweg 

Abbildung 21 zeigt die absolute Verteilung der eingesendeten VRE-Isolate über den 

Untersuchungszeitraum hinweg. Zum einen werden die Isolate in ihrer Gesamtheit und 

zum anderen hinsichtlich des Genotyps der Glykopeptid-Resistenz abgebildet. 

Zu erkennen war zunächst einmal eine Fluktuation der Einsendungen mit geringerem 

Nachweis in den Monaten Juli, November und Dezember 2018 im Gegensatz zu 

häufigeren Einsendungen in den übrigen Monaten. Insbesondere in den Monaten Mai 

2018 und Februar 2019 zeichneten sich zwei Peaks ab, welche von ebenfalls 

vermehrten Nachweisen in den Monaten April und Juni 2018 bzw. Januar und März 2019 

flankiert wurden. 

 

Abbildung 21: Absolute Häufigkeitsverteilung der eingesendeten VRE-Isolate im Jahresverlauf und 
aufgeteilt nach Glykopeptid-Resistenzgenotyp (n = 647 Isolate). 

Bei detaillierter Betrachtung war feststellbar, dass der Peak im Mai 2018 vorrangig durch 

einen Nachweis von vanB-positiven VRE-Isolaten verursacht wurde und die Dominanz 

dieses Resistenzgenotyps von diesem Zeitpunkt an bis August 2018 anhielt. Ab 

September kam es fluktuierend zu einer ähnlichen Verteilung von vanA- und vanB-

positiven VRE-Isolaten. 

Ein ähnliches Bild mit Fluktuation der Glykopeptid-Resistenzgenotypen und der 

absoluten Häufigkeit im Jahresverlauf, ergibt sich bei Betrachtung der Erstisolate in 

Abbildung 22. 
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Auch hier waren zwei Peaks im Mai 2018 und Januar 2019 zu registrieren. Diese 

unterschieden sich hinsichtlich der Glykopeptid-Resistenz der VRE deutlich. So waren 

im Mai 28 Erstnachweise vanB-VRE und nur zwei vanA-VRE zuzuordnen. Dies ließ sich 

unter anderem mit Ausbrüchen auf der Station 90 (acht mögliche nosokomiale vanB-

VRE-Fälle) und der Station 21 (vier mögliche nosokomiale vanB-VRE-Fälle) in 

Verbindung bringen. 

Ein anderes Bild zeigte die Häufung von Erstnachweisen im Januar 2019, welche mit 13 

vanA-positiven VRE-Isolaten und 14 vanB-positiven VRE-Isolaten eine annähernde 

Gleichverteilung vorwiesen. 

Deutlicher als bei Betrachtung der Gesamtisolate war ein zweiter Peak der vanB-Nach-

weise im August 2018 zu beobachten. Dieser war durch vermehrte Erstnachweise auf 

den gastroenterologischen Stationen 14, 15 und der Intensivstation 92 zu erklären. Von 

den insgesamt sechs Fällen waren jedoch vom zeitlichen Kontext her gerade einmal 

zwei Fälle als mögliche nosokomiale Transmission einzuordnen, die übrigen sechs VRE-

Nachweise erfolgten im Rahmen eines Aufnahmescreenings oder im Rahmen 

mikrobiologischer Befunde innerhalb der ersten zwei Tage nach stationärer Aufnahme. 

 

Abbildung 22: Absolute Häufigkeitsverteilung der eingesendeten erstmaligen VRE-Isolate mit 
Erstnachweis eines Resistenzgens vanA, vanB oder vanAB im Jahresverlauf und aufgeteilt nach 
Glykopeptid-Resistenzgenotyp (gesamt n = 255 Isolate; Erstnachweis VRE n = 226; Wechsel des 
Resistenzgenotyps bei bekanntem VRE-Träger n = 29). 

226 Erstnachweise einer Glykopeptidresistenz von Enterokokken erfolgten bei zuvor 

nicht als VRE-Träger identifizierten Patienten. Hierbei handelte es sich teilweise um 
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mitgebrachte Kolonisationen bzw. Infektionen oder auch nosokomiale Ereignisse, wobei 

letztere nur vermutet werden können, da ein systematisches Screening nicht stattfand 

und eine Kolonisation dadurch oftmals unbemerkt bleibt. Weitere 29 Isolate wurden 

formal ebenfalls als „Erstnachweis“ aufgeführt, da bei bekannten VRE-Trägern ein Shift 

des Resistenzgenotyps eine Neubesiedlung mit einem anderen Enterokokkenstamm 

nahelegte. Dies kann entweder zu einer Verdrängung des initial vorherrschenden 

Enterokokkenstamms bedeuten, aufgrund besserer Anpassungsmechanismen, oder 

auch eine parallele Besiedlung, welche sich anhand der alleinigen Bestimmung des 

Resistenzgens nicht differenzieren lässt. Insgesamt setzten sich diese Isolate mit einem 

Shift des Genotyps aus 12 vanA-, 7 vanB- und 10 vanAB-VRE zusammen.  

 

4.2.5 Folgeisolate 

226 der insgesamt 647 VRE-Isolate im Untersuchungszeitraum waren Erstnachweise. 

Somit waren 421 Isolate als eine erneute Abnahme von klinischen Materialien bei 

bekannten VRE-Trägern zu werten, was 65,5 % aller Isolate ausmachte. 

Abbildung 23 stellt die absolute Häufigkeitsverteilung der 421 VRE-positiven Folge-

isolate bei bekannter Trägerschaft pro Patienten dar. Im Mittel wurden nach erfolgtem 

Erstnachweis 1,3 ± SD 2,1 Folgeisolate eingesendet, bei einer Spannweite von 0 – 15 

Isolaten.  

 

Abbildung 23: Anzahl der VRE-positiven Folgeisolate bei bereits bekannter Kolonisation oder Infek-
tion mit VRE, je Patient (VRE-Patienten n = 331, VRE-Folgeisolate n = 421). 
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Im Fall von 171 Patienten, die mit 51,7 % etwas mehr als die die Hälfte der eingeschlos-

senen Personen ausmachten, wurde bei bekannter Kolonisation, bzw. Infektion kein 

erneuter Nachweis von VRE durch mikrobiologische Befunde oder ein Screening 

erbracht. Dies ist unter anderem dadurch begründet, dass bei positivem Erstnachweis 

im Rahmen eines Screenings nicht die Notwendigkeit eines erneuten Perianal- / 

Rektalabstrichs bestand. Bei 22 Patienten mit bekannter VRE-Kolonisation wurde im 

Rahmen des Untersuchungszeitraums weder VRE in mikrobiologischen Materialen 

gesichert noch wurde ein Screening überhaupt durchgeführt. Die Gründe hierfür waren 

ohne Akteneinsicht nicht nachvollziehbar. Beachtet werden muss jedoch, dass bei 

diesen 22 Patienten teilweise kurz vor Beginn des Untersuchungszeitraums, also vor 

dem 01.04.2018 Screeningmaßnahmen erfolgten, bzw. VRE in mikrobiologischen 

Materialen nachgewiesen wurden. Allein acht dieser 22 Patienten erhielten kurz vor dem 

01.04.2018 einen VRE-Erstnachweis, ihr Gesamtaufenthalt reichte in den Untersu-

chungszeitraum hinein. Somit bestand in solchen Fällen nur ein geringer Benefit inner-

halb kürzester Zeit erneut ein Screening bei bekannter Kolonisation durchzuführen. 
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4.3 Screening 

4.3.1 VRE-Prävalenz bei Screeningmaßnahmen 

Im Untersuchungszeitraum wurden am UKR insgesamt 3009 Perianal- / Rektalabstriche 

im Rahmen eines Screenings abgenommen. Hiervon waren 274 Abstriche positiv und 

2735 negativ. Insgesamt waren 9,11 % aller Screeningbefunde VRE-positiv. Diese 3009 

Screeningbefunde waren insgesamt 1504 Patienten zuzuordnen, sodass Mehrfachab-

nahmen beim gleichen Patienten sowohl für positive als auch negative Ergebnisse 

anzunehmen waren. Bei 175 Patienten fiel ein Screening auf VRE positiv, bei 1329 

negativ aus. Die Prävalenz von positiven VRE-Nachweisen unter den gescreenten 

Patienten lag mit 11,64 % somit höher als bei Betrachtung der Gesamtzahl der VRE-

Screening-Isolate (siehe Tabelle 8). 

Tabelle 8: Anzahl VRE-positiver und -negativer Perianal- / Rektalabstriche, welche im Rahmen eines 
Screenings gewonnen wurden, sowie Anzahl der zugehörigen Patienten. VRE-Prävalenz unter allen 
Screeningbefunden bzw. gescreenten Patienten. 

Screening Positiv Negativ  Gesamt Anteil positiver Isolate 

VRE-Nachweis 274 2735 3009 9,11% 

Patienten 175 1329 1504 11,64% 

 

 

4.3.2 Screeningmaßnahmen vor dem VRE-Erstnachweis 

72 der 247 neu identifizierten VRE-Patienten wurden ein Jahr vor dem Erstnachweis der 

Kolonisation oder Infektion gescreent, ohne dass zum damaligen Zeitpunkt ein Nachweis 

von VRE in einem Perianal- / Rektalabstrich erfolgte. Bei 175 Patienten stellt der VRE-

Nachweis im Untersuchungszeitraum somit einen Zufallsbefund im Rahmen der mikro-

biologischen Diagnostik oder ein erstmaliges Screening innerhalb eines Jahres dar. 

Demnach wurden 29,1 % aller Patienten mit dem Erstnachweis einer VRE-Kolonisation 

bereits im Vorfeld negativ gescreent (siehe Abbildung 24). Aus welchen Gründen das 

Screening durchgeführt wurde, bzw. ob diese Patienten als Risikopatienten gewertet 

wurden, war bei fehlender Einsicht in die Patientenakten nicht nachvollziehbar. 
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Abbildung 24: Darstellung der Patienten mit einem VRE-Erstnachweis und aufgeteilt danach, ob ein 
Jahr vor dem Erstnachweis ein Screening auf VRE durchgeführt wurde (gesamt n = 247, Patienten 
mit Screening n = 72 und ohne Screening n = 175). 

 

4.3.3 Anzahl der negativen Screeningbefunde 

Insgesamt 179 negative Perianal- / Rektalabstriche im Rahmen eines Screenings 

verteilten sich auf diese 72 Patienten. Bei jedem Patienten wurden im Mittel 2,5 ± SD 

2,8 negative Abstriche ein Jahr vor dem Erstnachweis durchgeführt Die Spannweite 

betrug 1 – 14 Abstriche und im Median ein Abstrich pro Patienten. 

Abbildung 25 zeigt die absolute Häufigkeitsverteilung der Screeningbefunde.  

 

Abbildung 25: Absolute Häufigkeitsverteilung negativer Screeningbefunde ein Jahr vor dem Erst-
nachweis in der Subpopulation von 72 Patienten (siehe Kapitel 4.3.2). 
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Bei 47 Patienten erfolgte einmalig im Jahr vor dem Erstnachweis ein Screening auf VRE, 

sodass diese mit 65,3 % den Großteil ausmachten. 18,1 % der Patienten (n = 9) wurden 

zwei- bis viermal gescreent, 12,5 % (n = 9) fünf- bis achtmal im Jahr zuvor. In drei Fällen 

waren Ausreißer mit 10, 12 und 14 vorangegangenen negativen Perianal-/ Rektalab-

strichen zu vermerken. 

Ein Großteil dieser negativen Befunde stammten mit 72,1 % von den hämatoonko-

logischen Stationen und der ambulanten onkologischen Tagesklinik (n = 129). Hier ist 

insbesondere die Station 21 zu nennen, welche 95 negative Screeningbefunde bei zu 

einem späteren Zeitpunkt positiv auf VRE getesteten Patienten einsendete. Auch die 

beiden internistischen Intensivstationen, Station 92 und 93 waren als Einsender von 12,3 

% der negativen Befunde zu verzeichnen (n = 22). 

 

4.3.4 Zeitraum vom negativen Screening bis zum Erstnachweis 

Der Zeitraum zwischen der Abnahme des letzten negativen Perianal- / Rektalabstrichs 

und dem Erstnachweis von VRE variierte stark. Im Mittel vergingen bei den Patienten 

43,7 ± 7,9 Tage bis zum positiven Befund, bei einer Spannweite von 1 – 291 Tagen und 

einem Median von 22,5 Tagen bis zum positiven Befund. 

Es wurde daher betrachtet, ob der Nachweis noch im selben Aufenthalt erfolgte. Dies 

war bei insgesamt 53 der 72 Patienten der Fall, 37 Patienten hielten sich sogar bei 

negativem Screening und folgendem Erstnachweis auf der gleichen Station auf, ohne 

Verlegung. 

Im Gegensatz hierzu lag bei 19 Patienten zwischen negativem Screening und Erstnach-

weis ein Zeitraum außerhalb des UKR. Hier war unklar, ob die Patienten lediglich 

ambulant versorgt wurden oder Aufenthalte an anderen Krankenhäusern vorlagen. In 

neun dieser 19 Fälle erfolgte die Detektion der VRE-Kolonisation direkt im Rahmen eines 

Eingangsscreenings bei erneuter stationärer Aufnahme.  

Abbildung 26 stellt den zeitlichen und örtlichen Zusammenhang des letzten negativen 

Screeningbefunds und des Erstnachweises graphisch dar. 
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Abbildung 26: Zeitlicher Zusammenhang zwischen zuletzt stattgefundenem Screening auf VRE und 
dem VRE-Erstnachweis je Patient (gesamt n = 72, Screening und Erstnachweis auf der gleichen 
Station n = 37, Screening und Erstnachweis während des gleichen Aufenthalt n = 16). 

Es war zu erkennen, dass mit 73,6 % etwa ¾ der Patienten während des gleichen sta-

tionären Aufenthalts ein initial negatives Screening erhielten, es im Rahmen dieses 

Aufenthalts jedoch zu einem positiven – potentiell nosokomialen – VRE-Nachweis kam. 

Betrachtet man lediglich die 53 Patienten, bei welchen der stationäre Verlauf nachvoll-

zogen werden konnte, da der VRE-Nachweis während des gleichen Aufenthaltes wie 

das Screening erfolgte, so lagen hier im Mittel 20,6 ± SD 15,02 Tage zwischen 

negativem Screeningbefund und VRE-Erstnachweis, im Median 17 Tage, bei einer 

Spannweite von 1 bis 61 Tagen.  
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4.3.5 Materialherkunft nach negativem Screening 

Abbildung 27 stellt dar, über welche klinischen Materialien nach initial negativem 

Perianal- / Rektalabstrich der VRE-Nachweis erfolgte. 

Am häufigsten erfolgte in 61,1 % der Fälle (n = 44) der Nachweis einer Kolonisation im 

Rahmen einer erneuten Screeninguntersuchung, gefolgt von den Nachweisen im Urin 

(10 Isolate bzw. 14,9 %), Sekreten (fünf Isolate bzw. 6,9 %) sowie Wundabstrichen 

(vier Isolate bzw. 5,6 %). Bei zwei Patienten kam es zu einem VRE-Nachweis in einer 

Blutkultur, was 2,9 % ausmachte. 

 

Abbildung 27: Absolute Häufigkeitsverteilung der neu aufgetretenen VRE-Nachweise bei Patienten, 
welche zuvor im Rahmen eines Screenings keine perianale/rektale VRE-Besiedlung aufwiesen 
(n = 72). 

  

44

10
5 4 2 2 2 1 1 1

0
5

10
15
20
25
30
35
40
45
50

Peria
nal/

Rek
tal Urin

Se
kre

t

Wundab
str

ich BAL

Blutku
ltu

r

Biopsie

Kath
ete

rsp
itz

e (Z
VK)

Punkta
t

Hau
tab

str
ich

Materielherkunft der VRE-positiven Erstisolate nach 
vorangehendem negativem Screening



Ergebnisse 

  73    

4.4 VRE-Belastung und Transmission am UKR 

Um die VRE-Situation am UKR im Studienzeitraum dieser Arbeit zu beurteilen, erfolgte 

die Berechnung statistischer Resistenzraten und Kenngrößen. Dies war auf Grundlage 

der erhobenen Daten, sowie der vom Controlling des UKR zur Verfügung gestellten 

Patiententage möglich. Für folgende Parameter erfolgte die Berechnung und graphische 

Darstellung zum einen für jede Station isoliert, zum anderen für den gesamten Durch-

schnitt des UKR: 

• VRE-Tage 

• VRE-Fälle 

• VRE-Patienten 

• Anzahl möglicher Transmissionen 

• Mittlere tägliche VRE-Last  

• Mittlere VRE-Tage pro Fall 

• Inzidenzdichte der VRE-Tage 

• VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate 

Eingeschlossen wurden hier alle 331 erfassten VRE-Patienten, welche im Laufe des 

Untersuchungszeitraums im Mittel auf 2,9 ± 2,2 Stationen als VRE-Patienten stationär 

waren. Im Median waren es zwei Stationen bei einer Spannweite von 1 – 13 Stationen 

je Patient. Auf den Stationen 47, 49, 81 und 82 waren im Untersuchungszeitraum keine 

VRE-Patienten stationär, sodass die Berechnung der mittleren täglichen VRE-Last und 

der mittleren VRE-Tage pro Fall nicht möglich war. 
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4.4.1 VRE-Tage 

Insgesamt verteilten sich 9608 VRE-Tage auf die Stationen des UKR, sodass im Mittel 

jede Station eine Belastung von 259,7 ± SD 303,7 VRE-Tagen aufwies. 

Abbildung 28 zeigt die Verteilung der VRE-Tage auf die einzelnen Stationen. Hieraus 

kann beurteilt werden, welchen Anteil die einzelnen Stationen an der Gesamtbelastung 

der Klinik mit VRE ausmachten.  

 

Abbildung 28: VRE-Tage der stationären Patienten im Untersuchungszeitraum für jede Station. Im 
Durchschnitt waren es 259,7 VRE-Tage pro Station (gesamt n = 9608 VRE-Tage). 

Die meisten VRE-Tage wiesen hier die hämatoonkologischen Stationen 21 (n = 985) 

und 20 (n = 831), die gastroenterologischen Stationen 14 (n = 882) und 15 (n = 793) mit 

der zugehörigen Intensivstation 92 (n= 836) sowie die nephrologische Station 17 

(n = 841) auf. In größerem zahlenmäßigem Abstand folgten die chirurgische Intensiv-

station 90 (n = 552) und die überwiegend viszeralchirurgischen Stationen 56 und 57 

(n = 407 bzw. n = 429). Nur geringe Relevanz für die Gesamtbelastung des UKR hatten 

die Abteilungen der HNO (Station 50 und 51), der Dermatologie (Station 52 und 53), und 

der Strahlentherapie (Station 13). Auch die pädiatrischen Stationen 81 , 82 und 83 

259,7
114

466
836

32
552

242
49

11
38

253
152

64
429

407
195
207

35
80

48
7

313
0

169
985

831
171

130
841

793
882

5
4

174

0 200 400 600 800 1.000 1.200

Durchschnitt
97
93
92
91
90
84
81
70
61
60
59
58
57
56
55
54
53
52
51
50
48
46
22
21
20
19
18
17
15
14
13
12
11

VRE-Tage



Ergebnisse 

  75    

verzeichneten kaum bzw. keine VRE-Tage. Eine Ausnahme bildete hier die pädiatrische 

Station 84 mit dem Schwerpunkt Hepatologie. Ebenfalls nur wenige VRE-Tage waren 

den Stationen 47, 49, 61, 70, und 91 zuzuordnen. 

Betrachtet man die Verteilung des Genotyps (vanA, vanB und vanAB), so zeigte sich wie 

bei Betrachtung der VRE-Isolate eine Dominanz von vanB. Dieser Genotyp machte 

insgesamt 62,9 % der VRE-Patiententage am UKR aus (n = 6045). 

In Abbildung 29 ist die Verteilung der VRE-Tage nach Genotyp dargestellt.  

 

Abbildung 29: Verteilung der VRE-Tage aufgeteilt nach vanA, vanB, vanAB je Station (VRE-Tage 
gesamt n = 9.608, vanA n = 3.134, vanB n = 6.045, vanAB n = 429). Die Stationen 47, 49, 82 und 83 mit 
null VRE-Tagen sind zur besseren Übersicht nicht abgebildet. 

Insbesondere die chirurgischen Intensivstationen verzeichneten deutlich mehr VRE-

Tage auf der Grundlage von Isolaten des vanB-Genotyps (Station 60, 90, 91 und 97). 

Ein ähnliches Bild zeichnete sich auch auf den überwiegend chirurgischen Normalsta-

tionen 48, 54, 55, 56, 58, 59 und 60 ab. Auf der internistischen Intensivstation 93, der 

hämatoonkologischen Station 20 und der kardiologischen Station 19 beruhten die VRE-

Tage ebenfalls größtenteils auf VRE des vanB-Genotyps. Dem gegenüber stand die 

Station 11, hier waren deutlich mehr VRE-Tage auf vanA-VRE zurückzuführen (vanA 

n = 130, vanB n = 44).  

Die gastroenterologischen Normalstationen 14 und 15 mit der zugehörigen Intensivsta-

tion 92, die kardiologischen Station 18, die hämatoonkologischen Station 21 und die 

pädiatrischen Station 84 nahmen eine Mittelposition ein, mit einem annähernd ausgegli-

chenen Verhältnis von vanA- und vanB- VRE-Tagen. 
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4.4.2 VRE-Fälle 

Als ein VRE-Fall wurde der Aufenthalt eines Patienten auf einer Station gewertet. Insge-

samt traten im Untersuchungszeitraum 967 VRE-Fälle auf, deren Verteilung auf die ein-

zelnen Stationen Abbildung 30 zu entnehmen ist. 

Es ließ sich feststellen, dass insbesondere die gastroenterologischen Stationen 14 

(n = 119), 15 (n = 98) und die zu einem großen Teil mit gastroenterologischen Patienten 

belegte Intensivstation 92 (n = 90) viele stationäre Aufnahmen von VRE-Patienten 

verzeichneten. Diesen drei Stationen waren mit 31,7 % fast 1/3 aller VRE-Fälle des UKR 

zuzuschreiben. 

In einem größeren zahlenmäßigen Abstand bezüglich der VRE-Fälle folgten dann die 

hämatoonkologischen Stationen 20 (n = 68) und 21 (n = 51), die nephrologische Station 

17 (n = 68), die internistische Intensivstation 93 (n = 38) sowie die viszeralchirurgischen 

Stationen 48 (n = 33), 56 (n = 45), 57 (n = 50) und die operative Intensivstation 90 

(n = 58). 

 

Abbildung 30: Verteilung der VRE-Fälle auf die einzelnen Stationen, mit durchschnittlich 26,1 Fällen 
pro Station (gesamt VRE-Fälle n = 967).  

26,1
14

38
90

7
58

29
0
0

5
11

10
14

12
7

50
45

16
10

5
7
7

2
0

33
0

15
16

51
69

25
18

68
98

119
5

2
11

0 20 40 60 80 100 120 140

Durchschnitt
97
93
92
91
90
84
83
82
81
70
61
60
59
58
57
56
55
54
53
52
51
50
49
48
47
46
22
21
20
19
18
17
15
14
13
12
11

VRE-Fälle



Ergebnisse 

  77    

4.4.3 VRE-Patienten 

Abbildung 31 stellt die Anzahl der VRE-Patienten für jede Station des UKR graphisch 

dar. Es wurde pro Station jeder Patient nur einmal gewertet, unabhängig von der Anzahl 

der stationären Aufenthalte. Da die Patienten häufig im Laufe eines Gesamtaufenthaltes 

die Stationen wechselten, entstand somit eine fiktive Gesamtanzahl von 650 Patienten, 

welche jedoch nicht der realen Anzahl der eingeschlossenen Personen entsprach 

(n = 331). Im Durchschnitt waren pro Station 17,6 Patienten mit positivem VRE-Befund 

stationär. 

 

Abbildung 31: Anzahl der VRE-Patienten für jede Station, mit durchschnittlich 17,6 VRE-Patienten 
pro Station (gesamt n = 650 VRE-Patienten). 
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viszeralchirurgischen Normalstationen 56 (n = 32) und 57 (n = 29) sowie die chirurgische 

Intensivstation 90 (n = 52). 

Auffallend war, dass im Untersuchungszeitraum die Anzahl der VRE-Patienten (n = 650) 

in der Summe aller Stationen um einiges geringer war, als die der VRE-Fälle (n = 966). 

Dies beruht unter anderem darauf, dass viele Patienten mehrmals innerhalb eines Jah-

res auf derselben Station aufgenommen wurden. 

Insbesondere die gastroenterologischen Normalstationen 14 und 15 verzeichneten bei-

nahe doppelt so viele VRE-Fälle (n = 119 bzw. n = 98) als VRE-Patienten (n = 61 bzw. 

n = 57). Als Folge hiervon, entstand eine hohe Belastung der Station mit bereits 

bekannten VRE-Patienten, welche für bisher VRE-negative Patienten ein Risiko 

darstellten. Ähnliches, jedoch in geringerem Ausmaß galt auch für die 

gastroenterologische Intensivstation 92 (Fälle n = 90, Patienten n = 64), die 

hämatoonkologischen Stationen 20 (Fälle n = 68, Patienten n = 44) und 21(Fälle n = 51, 

Patienten n = 32), die nephrologische Station 17 (Fälle n = 68, Patienten n = 39) sowie 

die pädiatrische Station 84 (Fälle n = 29, Patienten n = 8). 

Abbildung 32 stellt die Anzahl der VRE-Fälle und Patienten für jede Station noch einmal 

graphisch dar.  

 

Abbildung 32: Verhältnis der behandelten VRE-Patienten zu den VRE-Fällen je Station im Untersu-
chungszeitraum (VRE-Fälle gesamt n = 967, VRE-Patienten gesamt n = 650). 
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4.4.4 Mögliche nosokomiale VRE-Transmissionen 

Für jede Station wurde eine Linelist mit den eingeschlossenen Patienten erstellt. Hier 

ließ sich visuell darstellen, ob bei nosokomialen VRE-Nachweisen eine mögliche Trans-

mission durch einen gleichzeitig stationären VRE-Patienten stattgefunden haben 

könnte. Transmissionen wurden nur bei gleichem Glykopeptid-Resistenzgenotyp (vanA, 

vanB und vanAB) sowie einem zeitgleichen Aufenthalt oder Entlassung des potenziellen 

Indexpatienten am Vortag als möglich angesehen. 

Das Auftreten möglicher Transmissionen wurde auf Stationsebene gemäß den KISS-

Kriterien erfasst. Bei neun Patienten erfolgte der VRE-Nachweis am zweiten Tag nach 

Verlegung auf eine andere Station. In diesen Fällen wurde der VRE-Status für die Sta-

tion, welche den Abstrich einsendete, als mitgebracht eingestuft. Der mögliche noso-

komiale Nachweis wurde der Station zugewiesen, auf welcher der Patient zuvor stationär 

war. 

Von den 182 Personen mit nosokomialer VRE-Kolonisation oder -Infektion wurden diese 

in 16 Fällen vor dem 01.04.2018 festgestellt, sodass hier keine Transmissionen nach-

vollzogen werden konnten. Die Untersuchung auf potenzielle Transmissionsereignisse 

konnte so bei 166 Fällen erfolgen. In 119 Fällen konnte ein zeitlicher Zusammenhang zu 

einem bekannten VRE-Patienten mit gleichem Genotyp auf derselben Station hergestellt 

werden (siehe Tabelle 9). 

Tabelle 9: Anzahl der nosokomialen Fälle, welche hinsichtlich einer möglichen Transmission analy-
siert werden konnten. 

Patienten Anzahl 

Nosokomialer Nachweis gesamte Patientenpopulation 182 Fälle 

Nosokomialer Nachweis vor dem 01.04.2018 16 Fälle 

Nosokomiale Fälle im Untersuchungszeitraum 166 Fälle 

 

Abbildung 33 stellt die Anzahl möglicher Übertragungsereignisse für jede Station gra-

phisch dar. Ein Ereignis ist jeweils als ein Patient mit neu aufgetretenem VRE-Nachweis 

definiert. Im Durchschnitt kam es im Untersuchungszeitraum auf jeder Station zu 3,2 

möglichen Transmissionsereignissen bei im Mittel 4,5 ± SD 5,2 nosokomialen Ereignis-

sen. 
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Die 119 möglichen Transmissionen verteilten sich auf insgesamt 25 Stationen des UKR, 

da auf den Stationen 12, 13, 22, 47, 49, 50, 51, 52 und 70 sowie 81 – 83 keine Hinweise 

auf Transmissionen bestanden.  

 

Abbildung 33: Anzahl möglicher nosokomialer VRE-Transmissionsereignisse für jede Station. Im 
Mittel kam es für jede Station zu 3,2 potenziellen Transmissionen im Laufe eines Jahres (potenzielle 
Transmissionen gesamt n = 119). 

Besonders häufige potenzielle Übertragungsereignisse verzeichneten die Intensivstati-

onen 90 (n = 15), 92 (n = 12) und 93 (n = 11). Auf den Normalstationen stach insbeson-

dere die hämatoonkologische Station 21 (n = 12) hervor, gefolgt von den Stationen 15 

(n = 10) und 17 (n = 8). 

64,7 % der möglichen Transmissionen waren auf vanB-VRE zurückzuführen. Ein ähnlich 

hoher Anteil von vanB zeigte sich bereits hinsichtlich der gesamten VRE-Tage (62,9 %). 

Abbildung 34 stellt die Verteilung der möglichen Transmissionen für die einzelnen Stati-

onen aufgeteilt nach den Glykopeptid-Resistenzgenotypen vanA und vanB dar. Zur bes-
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seren Übersicht wurde auf eine Darstellung der Stationen ohne potenzielle Transmis-

sionsereignisse bzw. eines potenziellen Transmissionsereignisses von vanAB-VRE auf 

Station 90 verzichtet. 

 

Abbildung 34: Mögliche nosokomiale VRE-Transmissionsereignisse auf den Stationen, unterteilt 
nach den Resistenzgenotypen vanA und vanB. Stationen ohne vermutete Transmissionen, sowie 
eine vermutete Transmission auf Station 90 von vanAB sind zur besseren Übersichtlichkeit nicht 
abgebildet (Transmissionen gesamt n = 119, vanA n = 41, vanB n = 77; Anzahl Stationen n = 25. 
Ausgeblendete Stationen: 12, 13, 22, 47, 49, 50, 52, 53, 58, 70, 81 – 83).  

Betrachtet man die Intensivstationen, so waren mit Ausnahme der Station 92 überwie-

gend potenzielle Übertragungsereignisse von vanB-VRE zu detektieren, auf den 

Stationen 93 (vanB n = 11) und Station 97 (vanB n = 4) sogar ausschließlich. Auch auf 

der chirurgischen Station 90 waren 80,0 % der möglichen Transmissionen vanB-VRE 

zuzuordnen (vanB n = 12, vanA n = 2, vanAB n = 1). 

Die gastroenterologische Intensivstation 92 wies hingegen eine annähernde gleiche 

Häufigkeitsverteilung mit vermehrten potenziellen Transmissionen von vanA-VRE auf 

(vanA n = 8, vanB n = 5). Ein ähnliches Bild ergab sich auf den gastroenterologischen 

Normalstationen Station 14 (vanA n = 4, vanB n = 3) und 15 (vanA n = 6, vanB n = 4). 
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4.4.5 Mittlere tägliche VRE-Last 

Die mittlere tägliche VRE-Last gibt die Anzahl der VRE-Tage auf 100 Patiententage an. 

Es konnte somit eine Aussage über die Belastung der Station mit VRE-Patienten getrof-

fen werden bzw. wieviel Prozent der Patienten im Jahr durchschnittlich VRE-Träger 

waren. Die mittlere tägliche VRE-Last für jede Station ist in Abbildung 35 dargestellt. 

 

Abbildung 35: Darstellung der mittleren täglichen VRE-Last für jede Station. Die Rate gibt an, wie 
viele VRE-Tage auf 100 Patiententage kommen. Im Mittel waren es 4,1 VRE-Tage auf 100 Patienten-
tage (VRE-Tage n = 9608). 
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Demgegenüber herrschte auf den chirurgischen Stationen überwiegend eine mittlere bis 

überdurchschnittliche Belastung mit VRE-Patienten. Die Abteilung der HNO, Dermato-

logie, Strahlentherapie und Nuklearmedizin trugen nur eine geringe mittlere tägliche 

VRE-Last. 

 

4.4.6 VRE-Tage pro Fall 

Im Mittel waren für jeden der 967 VRE-Fälle 9,9 ± SD 12,8 VRE-Tage zu verzeichnen, 

bei einer Spannweite von 0 – 161 Tagen und einem Median von sechs VRE-Tagen pro 

Fall. 

Abbildung 36 stellt die mittlere Anzahl der VRE-Tage pro Fall für jede Station graphisch 

dar. Die Stationen 47, 49, 92 und 93 mit null VRE-Fällen sind nicht abgebildet, da eine 

Berechnung nicht möglich war. Die Raten für die Stationen 12, 13 und 50 beruhten auf 

Fallzahlen von < 5 Fällen, sodass Rückschlüsse schwierig sind. 

 

Abbildung 36: Darstellung der VRE-Tage pro Fall für jede Station. Im Mittel waren es 9,9 VRE-Tage 
pro Fall (VRE-Fälle gesamt n = 967, VRE-Tage gesamt n = 9591). 
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Insbesondere auf der hämatoonkologischen Station 21 mit 19,3 VRE-Tagen pro Fall, der 

unfallchirurgischen Station 54 mit 20,7 VRE-Tagen pro Fall und der HTG-chirurgischen 

IMC (Station 60) mit 18,1 VRE-Tagen pro Fall hielten sich die Patienten über einen 

langen Zeitraum hinweg und ohne Verlegung auf eine andere Station auf.  

Nur für einen sehr kurzen Zeitraum verweilten Patienten auf der Station 61 (HTG-

Chirurgie) mit im Mittel 3,8 VRE-Tagen pro Fall sowie der neurochirurgischen Intensiv-

station 91 mit 4,6 VRE-Tagen pro Fall. Für die Station 70, welche als „Aufnahmestation“ 

fungierte, waren prinzipiell nur Aufenthalte von einem Tag geplant (siehe folgendes 

Kapitel 4.4.7) 

 

4.4.7 Inzidenzdichte der VRE-Fälle 

Die Inzidenzdichte wird als Anzahl der VRE-Fälle auf 1000 Patiententage angegeben. 

Die Station 70 nahm hier eine Sonderstellung ein. Sie fungiert am UKR als primäre 

Aufnahmestation, von welcher die Patienten bis zur Verlegung auf eine Station mit dem 

für sie passenden Behandlungsschwerpunkt verlegt werden. Dieses System greift unter 

anderem im Rahmen von Bettenmangel. Die Patienten sollten im Idealfall für maximal 

eine Nacht auf dieser Station verweilen. Insbesondere MRE Patienten, welche verstärkte 

Hygiene- und Isolierungsmaßnahmen bedürfen, können von einem kurzen Aufenthalt 

auf dieser Station betroffen sein, da nicht unmittelbar ein geeignetes Zimmer zur 

Verfügung steht. Hieraus resultierte im Untersuchungszeitraum eine hohe 

Inzidenzdichte von 45,1 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage. 

Blendet man die Station 70 aufgrund o.g. Erläuterung aus, so war auf den gastroentero-

logischen Stationen 92 (Inzidenzdichte = 21,3), 14 (Inzidenzdichte = 15,1) und 15 (Inzi-

denzdichte = 13,1) ein hohes Auftreten von VRE-Fällen, bezogen auf die Patiententage 

festzuhalten. 

Die hämatoonkologischen Stationen 20 (Inzidenzdichte = 8,1) und 21 (Inzidenzdichte = 

7,9) und die Palliativstation 22 (Inzidenzdichte = 8,5), die nephrologische Station 17 

(Inzidenzdichte = 8,0) sowie die viszeralchirurgischen Stationen 56 (Inzidenz-

dichte = 6,1) und 57 (Inzidenzdichte = 6,4), zeigten ebenfalls überdurchschnittliche 

Werte der Inzidenzdichte. 

Die Abteilungen für HNO (Station 50 und 51), Dermatologie (Station 52 und 53), Unfall-

chirurgie (Station 54 und 55), und Strahlentherapie (Station 12) wiesen auf jeder der 
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Abteilung zugehörigen Station geringe Werte der Inzidenzdichte von < 2 VRE-Fällen auf 

1000 Patiententage auf. 

Die Inzidenzdichte für die einzelnen Stationen ist in Abbildung 37 dargestellt. 

 

Abbildung 37: Darstellung der VRE-Inzidenzdichte für jede Station. Die Rate gibt an, wie viele VRE-
Fälle auf 1000 Patiententage kommen. Im Mittel waren es 4,1 VRE-Fälle auf 1000 Patiententage (VRE-
Fälle n = 967).  
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4.4.8 VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate 

Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate gibt an, wie viele nosokomiale VRE-

Fälle auf 1000 VRE-Tage kommen. Man kann somit eine Aussage darüber treffen, wie 

gut die jeweilige Station die Transmission von VRE verhindern bzw. kontrollieren kann. 

Abbildung 38 stellt die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate für jede Station 

graphisch dar. Die Stationen 47, 49, 92 und 93 mit null VRE-Fällen sind nicht abgebildet, 

da eine Berechnung bei null VRE-Tagen nicht möglich war. 

Im Durchschnitt hatten am UKR 1000 VRE-Tage 17,2 nosokomiale Fälle zur Folge, 

wobei sich die Stationen diesbezüglich stark unterschieden. Auf den Stationen 12, 13, 

22, 58, 70 und 81 ließen sich keine nosokomialen Fälle verzeichnen. 

 

Abbildung 38: Darstellung der VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate für jede Station. Die 
Rate gibt an, wie viele nosokomiale VRE-Fälle auf 1000 VRE-Tage kommen. Im Mittel waren es 17,3 
nosokomiale VRE-Fälle auf 1000 VRE-Tage (nosokomiale VRE-Fälle n = 166, VRE-Tage n = 9591). 

Hohe VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Raten waren insbesondere auf den 

Stationen 91 mit einer Rate von 62,5 und Station 97 mit 61,4 nosokomialen Fällen auf 

1000 Patiententage zu beobachten. Beide Stationen hatten jedoch im Gegensatz hierzu 
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nur eine geringe Anzahl an VRE-Fällen in der Summe (siehe Kapitel 4.4.3). Eine 

ähnliche Konstellation ergab sich bei den kardiologischen Stationen 18 und 19, den 

Stationen 50 und 51 der HNO, den Stationen 52 und 53 der Dermatologie sowie der 

neurochirurgischen Station 59 mit überdurchschnittlich vielen nosokomialen Fällen auf 

1000 Patiententage. Dies stand im Gegensatz zu einer unter- bis durchschnittlichen 

Anzahl an VRE-Fällen. 

Die hämatoonkologischen Stationen 20 und 21 sowie die gastroenterologischen Statio-

nen 14 und 15 verzeichneten viele VRE-Fälle, wohingegen die VRE-Tage assoziierte 

nosokomiale VRE-Raten unter dem Durchschnitt aller Stationen lagen. Insbesondere die 

Station 20 trat positiv hervor. Trotz einer hohen VRE-Belastung, kam es nur zu einer 

geringen Anzahl möglicher nosokomialer Fälle. So lag die VRE-Tage assoziierte 

nosokomiale VRE-Rate bei nur 3,6 nosokomialen Fällen auf 1000 VRE-Tage. 
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4.5 VRE-Belastung und Analyse möglicher Transmissions-
ereignisse der Stationen am UKR 

Um die VRE-Situation am UKR auf Stationsebene zu beurteilen, wurde für jede einzelne 

Station ein Risikoprofil angefertigt, welches die im vorherigen Kapitel genannten 

Parameter in ihrer Gesamtheit noch einmal beleuchtet (siehe Kapitel 4.4). Hierbei 

handelte es sich um die Patiententage, Anzahl der VRE-Tage, -Patienten und -Fälle, die 

Anzahl möglicher Transmissionen, die mittlere tägliche VRE-Last, die Anzahl der VRE-

Tage pro Fall, die Inzidenzdichte der VRE-Fälle und die VRE-Tage assoziierte noso-

komiale VRE-Rate. Um die VRE-Belastung jeder einzelnen Station bzw. ihren Beitrag 

zur Gesamtbelastung des UKR einschätzen zu können, wurden diese Kennzahlen in 

Relation zum krankenhausinternen Durchschnitt aller Stationen gesetzt. Dieses 

Verhältnis ist in den folgenden Abschnitten auch für jede Station graphisch dargestellt. 

Im Mittel ergaben sich für das gesamte UKR die in Tabelle 10 aufgeführten statistischen 

Mittelwerte und Streumaße. Für die Berechnung der VRE-Tage assoziierten noso-

komialen VRE-Rate wurden nur 33 Stationen einbezogen, da die Stationen 47, 49, 82 

und 83 keine VRE-Tage zu verzeichnen hatten und somit eine Berechnung dieser Maß-

zahlen nicht möglich war.  

Tabelle 10: Mittelwerte, Median und Spannweite der Parameter, welche zur Beurteilung des Risi-
koprofils jeder Station herangezogen werden. 

 Mittelwert ± SD Median Spannweite n 

Patiententage keine Angabe   37 

VRE-Tage 259,7 ± SD 303,7 152 0 – 985 37 

VRE-Fälle 26,1 ± 30,2 14 0 – 119 37 

VRE-Patienten 17,6 ± SD 18,4 11 0 – 64 37 

Anzahl möglicher 
Transmissionen 

3,2 ± SD 4,1 1 0 – 15 37 

Mittlere tägliche VRE-Last 4,1 ± SD 4,7 2,4 0 – 19,8 37 

VRE-Tage pro Fall 9,9 ± SD 12,8 5 0 – 161 967 

Inzidenzdichte der VRE-
Fälle/1000 Patiententage 

5,3 ± SD 8,2 2,3 0 – 45,1 37 

VRE-Tage assoziierte noso-
komiale VRE-Rate/1000 VRE-
Tage 

18,9 ± SD 16,9 14,7 0 – 62,5 33 
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4.5.1 Station 11 – Gefäßchirurgie 

Die Station 11 ist eine überwiegend gefäßchirurgische Station mit insgesamt 34 Betten. 

 

Abbildung 39: Statistische Daten der Station 11 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 11 verzeichnete trotz vieler Patientenbetten nur wenige VRE-Fälle (n = 11). 

Die mittleren VRE-Tage pro Fall beliefen sich auf 15,8 ± SD 21,6 Tage. Auf der Station 

waren die Patienten somit überdurchschnittlich lange stationär in Behandlung pro Fall. 

Die mittlere tägliche VRE-Last betrug 2,0 %, die VRE-Inzidenzdichte lag mit 1,3 VRE-

Fällen auf 1000 Patiententage unter dem Durchschnitt. Bei 174 VRE-Tagen der Station 

kam es zu insgesamt drei möglichen nosokomialen Nachweisen und somit zu einer 

VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate von 20,0. Mögliche Transmissionen lie-

ßen sich jedoch nur in einem Fall eines vanA-VRE in der Mitte des Untersuchungszeit-

raums (USZ) nachvollziehen (siehe Abbildung 40).  

 

Abbildung 40: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 11 mit einer potenziellen Transmission 
von vanA-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 

Zu erkennen war, dass der mögliche Indexpatient erst kurz zuvor einen positiven 

Erstnachweis erhielt. Der letzte stationäre Aufenthalt eines bekannten VRE-Trägers lag 

jedoch mehr als zwei Wochen vor der stationären Aufnahme des potenziellen Index-

patienten.  
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4.5.2 Station 12 – Strahlentherapie 

Die Station 12 ist eine Station der Strahlentherapie mit insgesamt 18 Betten. 

 

Abbildung 41: Statistische Daten der Station 12 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 12 war eine der kleineren Stationen des UKR im Untersuchungszeitraum. 

Sie fiel bezüglich der Belastung des Krankenhauses mit vier VRE-Tagen, welche sich 

auf zwei Patienten in zwei Aufenthalten verteilten, kaum ins Gewicht. Die mittlere 

tägliche VRE-Last lag bei 0,1 %, die Inzidenzdichte bei 0,4 VRE-Fällen auf 1000 

Patiententage. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu keinem nosokomialen Nachweis. 
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4.5.3 Station 13 – Nuklearmedizin 

Die Station 13 ist eine Station der Nuklearmedizin mit insgesamt acht Betten. 

 

Abbildung 42: Statistische Daten der Station 13 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 13 war mit acht Betten eine der kleinsten Stationen des UKR. Die durch diese 

Station verursachte VRE-Belastung des Krankenhauses war gering. Fünf VRE-Tage 

verteilten sich auf fünf Patienten in fünf Aufenthalten. Die mittlere tägliche VRE-Last lag 

bei 0,4 %, die Inzidenzdichte bei 3,5 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu keinem nosokomialen Nachweis. 
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4.5.4 Station 14 – Gastroenterologie  

Die Station 14 ist eine gastroenterologische Station, welche gemeinsam mit der Station 

15 insgesamt 54 Betten führt. 

 

Abbildung 43: Statistische Daten der Station 14 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station fiel durch eine weit überdurchschnittliche Belastung mit VRE-Patienten 

(n = 61) und VRE-Fällen (n = 119) auf. Die Patienten wurden im Untersuchungszeitraum 

häufig mehrmals aufgenommen, verweilten mit durchschnittlich 7,4 ± SD 8,6 VRE-Tagen 

jedoch nur für kurze Zeit auf der Station. Die mittlere tägliche VRE-Last betrug 11,2 %, 

woraus ein relativ hohes Risiko resultierte, als Patient mit VRE-Trägern in Kontakt 

kommen. Die Inzidenzdichte lag mit 15,1 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage ebenfalls 

weit über dem krankenhausinternen Durchschnitt.  

Die Station 14 verzeichnete mit die meisten VRE-Tage (n = 850). Im Untersuchungs-

zeitraum kam es zu 13 nosokomialen Nachweisen, bei einer unterdurchschnittlichen 

VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate von 15,3 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage. 

In mehr als der Hälfte der nosokomialen Fälle ließ sich ein potenzielles Übertragungs-

muster erkennen (n = 7), mit vier möglichen Transmissionen von vanA-VRE und drei von 

vanB-VRE (siehe Abbildung 44). Unmittelbar zu Beginn des Untersuchungszeitraums 

kam es im April zu zwei möglichen Transmissionen von vanA-VRE sowie einer von 

vanB-VRE, allerdings ohne ein größeres Ausbruchsgeschehen nach sich zu ziehen. Die 

übrigen potenziellen Transmissionen traten in größeren zeitlichen Abständen auf, ohne 

klare Hinweise auf stattgehabte Ausbrüche.  
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Abbildung 44: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 14. Vier mögliche Transmissionen von 
vanA-VRE und drei mögliche Transmissionen von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot 
= stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 

 

4.5.5 Station 15 – Gastroenterologie  

Die Station 15 ist eine gastroenterologische Station, welche gemeinsam mit der Station 

14 insgesamt 54 Betten führt. 

 

Abbildung 45:Statistische Daten der Station 15 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 15 wies wie die gastroenterologische Station 14 eine sehr hohe Belastung 

mit VRE-Patienten (n = 57) und VRE-Fällen (n = 98) auf. Die mittleren VRE-Tage pro 

Fall beliefen sich auf 8,1 ± SD 9,2 Tage. Die Patienten waren bezüglich der Dauer eines 

stationären Aufenthaltes leicht unterdurchschnittlich lange stationär. Es kam, wie auch 
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bei der Station 14, zu einem häufigen Wechsel der Patienten mit mehrmaligen stationä-

ren Aufnahmen desselben Patienten im Untersuchungszeitraum. Die mittlere tägliche 

VRE-Last betrug 10,6 %. Für Patienten dieser Station ergab sich somit ein relativ hohes 

Risiko, mit VRE-Trägern in Kontakt zu kommen. Die Inzidenzdichte lag mit 13,1 VRE-

Fällen auf 1000 Patiententage weit über dem krankenhausinternen Durchschnitt.  

Die Station 15 verzeichnete eine hohe Anzahl an VRE-Tagen (n = 793), im Untersu-

chungszeitraum kam es zu elf möglichen nosokomialen Nachweisen. Die VRE-Tage 

assoziierten nosokomiale VRE-Rate von 13,9 nosokomialen Fällen auf 1000 Patienten-

tage war jedoch unterdurchschnittlich, insbesondere in Anbetracht der hohen Belastung 

mit VRE-Tagen. In beinahe allen nosokomialen Fällen ließ sich ein potenzielles Übertra-

gungsmuster erkennen (n = 10), mit sechs möglichen Transmissionen von vanA-VRE 

und vier von vanB-VRE (siehe Abbildung 46). 

 

Abbildung 46: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 15 mit sechs möglichen Transmis-
sionen von vanA-VRE und vier von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und 
VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 

Zu Beginn des Untersuchungszeitraums waren keine potenziellen Transmissionen zu 

verzeichnen. Erst gegen Mitte des Untersuchungszeitraums kam es zu zwei zeitgleichen 

Ereignissen mit vanB-VRE, zu einem Zeitpunkt, als eine hohe VRE-Belastung mit 

bekannten VRE-Trägern bestand. Gegen Ende des Untersuchungszeitraums kam es zu 

einem größeren Ausbruchsgeschehen mit vier potenziellen Transmissionen von vanA-

VRE sowie zwei potenziellen Transmissionen von vanB-VRE. Dies resultierte zu diesem 

Zeitpunkt in einer insgesamt hohen VRE-Belastung der Station 15.  
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4.5.6 Station 17 – Nephrologie 

Die Station 17 ist eine nephrologische Station mit 28 zu belegenden Betten. 

 

Abbildung 47: Statistische Daten der Station 17 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 17 war die einzige nephrologische Station des UKR im Untersuchungs-

zeitraum Sie wies eine hohe Belastung mit VRE-Patienten (n = 39) und -Fällen (n = 68) 

auf. Die Patienten verweilten – im Gegensatz zu den gastroenterologischen Stationen – 

mit durchschnittlich 12,4 ± SD 14,4 VRE-Tagen für einen längeren Zeitraum. Die mittlere 

tägliche VRE-Last betrug 9,9 %, woraus ein relativ hohes Risiko für Patienten resultierte, 

mit VRE-Trägern in Kontakt kommen. Die Inzidenzdichte lag mit 8,0 VRE-Fällen auf 

1000 Patiententage über dem krankenhausinternen Durchschnitt.  

Die Station 17 verzeichnete trotz der geringeren Fallzahl ähnlich hohe VRE-Tage wie 

die gastroenterologischen Stationen (n = 841). Dies war bedingt durch die deutlich 

längere Verweildauer der Patienten auf der Station. Im Untersuchungszeitraum kam es 

zu elf formal nosokomialen Nachweisen. Aus dieser Konstellation resultierte eine 

unterdurchschnittliche VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate von 13,9 

nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage. 

Bei acht dieser nosokomialen Fälle ließ sich ein potenzielles Übertragungsmuster erken-

nen mit fünf möglichen Transmissionen von vanA-VRE und drei von vanB-VRE (siehe 

Abbildung 48). 

Für vanA-VRE kam es in der Mitte des Untersuchungszeitraums zu zwei zeitgleichen 

möglichen Transmissionen. Gegen Ende des Untersuchungszeitraums war ein begrenz-

tes Ausbruchsgeschehen mit fünf potenziellen Transmissionen von vanA-VRE und einer 
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weiteren potenziellen Transmission vanB-VRE zu beobachten, welche sich jedoch nicht 

weiter fortsetzten und der Ausbruch somit erfolgreich kontrolliert werden konnten. 

Die drei möglichen Übertragungsereignisse von vanB-VRE fanden über den Untersu-

chungszeitraum hinweg einzeln und ohne Häufung statt. Zum Zeitpunkt der letzten mög-

lichen Transmission von vanB-VRE war mit fünf bekannten VRE-Trägern eine relativ 

hohe akute Belastung der Station mit VRE festzustellen, im Rahmen des vorangehend 

bereits erwähnten begrenzten Ausbruchs.  

 

Abbildung 48: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 17. Fünf mögliche Transmissionen von 
vanA-VRE und drei von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-
positiv, blau = mögliche Transmission). 
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4.5.7 Station 18 – Kardiologie 

Die Station 18 ist eine große kardiologische Station, welche gemeinsam mit der ebenfalls 

vorwiegend kardiologisch geführten Station 19 insgesamt 57 Betten umfasst.  

 

Abbildung 49: Statistische Daten der Station 18 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen UKR 

Die Station 18 war eine sehr große Station, mit hohem Patientendurchsatz1. Die Anzahl 

der VRE-Patienten (n = 13) und VRE-Fälle (n = 18) im Untersuchungszeitraum war im 

Gegensatz dazu unterdurchschnittlich. Diese 13 VRE-Patienten generierten 130 VRE-

Tage mit im Mittel 7,2 ± SD 8,1 VRE-Tagen. Die mittlere tägliche VRE-Last war gering – 

sie lag bei 1,4 % und war somit weit unter dem Durchschnitt. Dies galt auch für die 

Inzidenzdichte, es kamen 1,9 VRE-Fälle auf 1000 Patiententage.  

Im Untersuchungszeitraum kam es zu vier möglichen nosokomialen Fällen und hierbei 

einer einzelnen nachzuvollziehenden möglichen Transmission von vanB-VRE, (siehe 

Abbildung 50). Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate war überdurch-

schnittlich und lag bei 30,8 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage. 

 

Abbildung 50: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 18mit einer möglichen Transmission 
von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission).  

 

 
1 basierend auf klinikinternen Daten 
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4.5.8 Station 19 – Kardiologie  

Die Station 19 ist eine überwiegend kardiologisch geführte Station, welche gemeinsam 

mit der Station 18 insgesamt 57 Betten umfasst.  

 

Abbildung 51: Statistische Daten der Station 19 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Analog zur ebenfalls kardiologisch geführten Station 18 war auf dieser Station ein 

schneller Wechsel von Aufnahmen und Entlassungen zu beobachten. Die Anzahl der 

VRE-Patienten (n = 23) und -Fälle (n = 25) war im Vergleich zum krankenhausinternen 

Durchschnitt noch im mittleren Bereich anzusiedeln. Die Patienten waren nur kurz 

stationär, im Mittel für 6,8 ± SD 6,3 Tage, mit 171 VRE-Tagen in der Summe. Die mittlere 

tägliche VRE-Last war mit 2,8 % etwas höher als bei der Station 18, aber noch immer 

weit unter dem Durchschnitt einzuordnen. Gleiches galt für die Inzidenzdichte, es kamen 

2,9 VRE-Fälle auf 1000 Patiententage.  

Im Untersuchungszeitraum kam es zu sieben möglichen nosokomialen Fällen. Hierbei 

war in drei Fällen eine mögliche Transmission von vanB-VRE vorstellbar (siehe 

Abbildung 52). Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate war 

überdurchschnittlich und lag bei 40,9 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage. 

Gleich zu Beginn des Untersuchungszeitraumes kam es zu einem begrenzten VRE-

Ausbruch mit dem gleichzeitigen Nachweis von drei potenziellen nosokomialen Fällen. 

Welcher dieser Patienten der mögliche Indexpatient war, war nicht exakt nachzuvoll-

ziehen. In der hier abgebildeten Grafik wurde der Patient, welcher den ersten positiven 

Abstrich / mikrobiologischen Befund aufwies, als Indexpatient gewertet. Eine weitere 
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potenzielle Transmission zeigte sich erst in großem zeitlichem Abstand gegen Ende des 

Untersuchungszeitraums. 

 

Abbildung 52: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 19 mit drei möglichen Transmissionen von 

vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmis-
sion). 

 

4.5.9 Station 20 – Hämatoonkologie  

Die Station 20 ist eine hämatoonkologische Station mit 32 Betten. 

 

Abbildung 53: Statistische Daten der Station 20 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 20 war mit 32 Betten eine große Station des UKR im Untersuchungszeitraum. 

Die Belastung mit VRE-Patienten (n = 44) und VRE-Fällen (n = 69) lag weit über dem 

Durchschnitt. Insgesamt führten diese Patienten zu 831 VRE-Tagen und die Patienten 

waren im Mittel mit 12,0 ± SD 11,1 Tage pro VRE-Fall auch überdurchschnittlich lange 

stationär. Die Inzidenzdichte lag mit 8,0 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage ebenfalls 

über dem krankenhausinternen Durchschnitt.  Die mittlere tägliche VRE-Last betrug 

9,5 %. Für Patienten dieser Station ergab sich ist somit ein relativ hohes Risiko, mit VRE-

Trägern in Kontakt zu kommen.  
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Dennoch kam es im Untersuchungszeitraum nur zu drei möglichen nosokomialen Fällen, 

jeweils auch mit möglichen Indexpatienten und somit möglichen 

Transmissionsereignissen. Zwei dieser Patienten waren vor dem Erstnachweis negativ 

gescreent worden. Eine Ausbruchsituation lag nicht vor, da die formal bestehenden 

nosokomialen Fälle (einmal vanA-VRE und zweimal vanB-VRE) zeitlich weit 

auseinander lagen (siehe Abbildung 54). Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-

Rate war mit 3,6 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage weit unterdurchschnittlich. 

 

Abbildung 54: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 20 mit einer möglichen Transmission von 
vanA-VRE und zwei möglichen Transmissionen von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ; rot = 
stationär und VRE-positiv; blau = mögliche Transmission, schwarze Umrandung = negativer Screening-
befund). 

 

4.5.10 Station 21 – Hämatoonkologische Isolierstation 

Die Station 21 ist eine hämatoonkologische Station mit 24 Betten, auf welcher Patienten 

zur Stammzellentransplantation aufgenommen werden.  

 

Abbildung 55: Statistische Daten der Station 21 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 
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Die Station 21 verzeichnete die höchste Anzahl an VRE-Tagen der Stationen des UKR 

(n = 985). Die Anzahl der VRE-Patienten (n = 32) und VRE-Fälle (n = 51) war ebenfalls 

überdurchschnittlich hoch, die mittleren VRE-Tage pro Fall betrugen 19,3 ± 24,5 Tage. 

Die mittlere tägliche VRE-Last war mit 15,3 % sehr hoch, das Risiko der hier stationären 

Patienten mit einem VRE-kolonisierten Patienten in Kontakt zu kommen war 

dementsprechend groß. Die Inzidenzdichte lag mit 7,9 VRE-Fällen auf 1000 

Patiententage ebenfalls über dem krankenhausinternen Durchschnitt. Die VRE-Tage 

assoziierte nosokomiale VRE-Rate lag mit 13,2 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage unter dem Durchschnitt, war jedoch deutlich höher als die der 

hämatoonkologischen Station 20. 

Im Untersuchungszeitraum waren insgesamt 13 mögliche nosokomiale Fälle zu 

beobachten. Für 12 dieser 13 Fälle waren zeitgleich bekannte VRE-Träger desselben 

van-Genotyps stationär, sodass sich mögliche Transmissionen vermuten ließen. Zur 

besseren Übersicht erfolgt die Darstellung möglicher Transmissionen von vanA-VRE in 

Abbildung 56 und von vanB-VRE in Abbildung 57. Alle zwölf Patienten mit nosokomialem 

VRE-Nachweis wurden wenige Tage vor dem VRE-Erstnachweis im Rahmen eines 

VRE-Screenings initial negativ getestet. Zum besseren Verständnis, ob es sich 

tatsächlich um Transmissionen handelte, wurden die Isolate der VRE-Patienten mittels 

WGS sequenziert und auf Genomebene analysiert. Hierauf wird im Kapitel  4.6.2 

eingegangen. 

Insgesamt ließen sich vier mögliche Transmissionen von vanA-VRE in Abbildung 56 

nachvollziehen. Eine mögliche Transmission zu Beginn des Untersuchungszeitraums 

fand als letzter Ausläufer eines vorangegangenen Ausbruchs statt. Nach einer längeren 

Latenz kam es zunächst zu einem einzelnen erneuten Erstnachweises von vanA-VRE 

sowie mehrere Wochen später zu zwei zeitlich zusammenhängenden Erstnachweisen. 

 

Abbildung 56: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 21 und Patienten mit vanA-VRE mit vier 

möglichen Transmissionen. Alle Patienten wurden während des Aufenthaltes initial negativ gescreent 
(grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission, 
schwarze Umrandung = negatives VRE-Screening). 
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Gehäufte VRE-Erstnachweise von vanB mit Hinweisen auf eine mögliche nosokomiale 

Transmission zogen sich über mehrere Monate hinweg durch, mit zwei zu vermutenden 

Ausbrüchen. So war im ersten Drittel des Untersuchungszeitraums sprunghaft ein 

gleichzeitiges Auftreten von vier Erstnachweisen von vanB-VRE zu beobachten. Unklar 

war hier, wer als Indexpatient zu werten war, da alle vier Patienten kurz zuvor einen 

negativen Screeningbefund vorwiesen, keine Verlegung stattfand und auch kein 

bekannter VRE-Patient mit dem vanB-Resistenzgenotyp stationär war. Ein weiteres Aus-

bruchsgeschehen mit drei nosokomialen Fällen war dann erneut in der Mitte des Unter-

suchungszeitraums zu beobachten, sowie zwei weitere einzelne potenzielle Transmis-

sionen. Zum Zeitpunkt der Transmissionen war jeweils eine hohe VRE-Belastung der 

Station mit vielen gleichzeitig stationären VRE-Patienten festzustellen. Die möglichen 

Transmissionen von vanB-VRE und mögliche Indexpatienten sind Abbildung 57 zu 

entnehmen. 

 

Abbildung 57: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 21 und Patienten mit vanB-VRE und acht 
möglichen Transmissionen. Alle Patienten wurden während des Aufenthaltes initial negativ gescreent 
(grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission, 
schwarze Umrandung = negatives VRE-Screening).  
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4.5.11 Station 22 – Palliativstation 

Die Station 22 ist eine Palliativstation mit sechs Betten und wird von den Abteilungen 

der Hämatoonkologie und der Anästhesiologie geführt. 

 

Abbildung 58: Statistische Daten der Station 22 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Mit 169 VRE-Tagen verursachte die Station 22 nur einen geringen Anteil der VRE-

Gesamtbelastung des UKR im Untersuchungszeitraum. Im Mittel verbrachten die 

Patienten 10,6 ± SD 6,3 Tage als VRE-Träger auf der Station. Die mittlere tägliche VRE-

Last war überdurchschnittlich hoch. Auf 100 Patiententage verteilten sich 9,0 VRE-Tage. 

Sie war jedoch niedriger als die der anderen beiden hämatoonkologischen Stationen. 

Die Inzidenzdichte war ebenfalls überdurchschnittlich, es kamen 8,5 VRE-Fälle auf 1000 

Patiententage.  

Im Untersuchungszeitraum ergaben sich keine Hinweise auf stattgehabte Transmis-

sionsereignisse. 
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4.5.12 Station 46 – Thoraxchirurgie und Pneumologie 

Die Station 46 ist eine Station der Thoraxchirurgie und Pneumologie mit 25 Betten. 

 

Abbildung 59: Statistische Daten der Station 46 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 46 verursachte eine unterdurchschnittliche Anzahl an VRE-Tagen (n = 93) 

im Untersuchungszeitraum. Diese verteilten sich auf 15 Fälle bzw. elf Patienten. Hiervon 

waren zehn Fälle bzw. 69 VRE-Tage pneumologischen Patienten und fünf Fälle bzw. 24 

VRE-Tage thoraxchirurgischen Patienten zuzuordnen. 

Im Mittel verbrachten die Patienten 6,2 ± SD 6,4 Tage als VRE-Träger auf der Station. 

Dies implizierte im Vergleich zum Durchschnitt des UKR einen kurzen Aufenthalt. Die 

mittlere tägliche VRE-Last war mit 1,2 % weit unter dem Durchschnitt, ebenso die 

Inzidenzdichte mit 2,0 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage. Die VRE-Tage assoziierte 

nosokomiale VRE-Rate war mit 10,8 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage eben-

falls unterdurchschnittlich. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu einem möglichen nosokomialen Fall, welcher 

auch ein potenzielles Übertragungsmuster erkennen ließ (siehe Abbildung 60). 

 

Abbildung 60: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 46 mit einer möglichen Transmission von 

vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmis-
sion). 
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4.5.13 Station 48 – Augenheilkunde und Viszeralchirurgie 

Die Station 48 führt gemeinsam mit der Station 49 insgesamt 37 Betten der Augenheil-

kunde und 18 Betten der Viszeralchirurgie. 

 

Abbildung 61: Statistische Daten der Station 48 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 48 verzeichnete 313 VRE-Tage im Untersuchungszeitraum. Der Anteil zur 

Gesamtbelastung des UKR mit VRE-Patienten (n = 21) und VRE-Fällen (n = 32) lag 

leicht über dem Durchschnitt. Bei den VRE-Nachweisen handelte es sich vorrangig um 

viszeralchirurgische Fälle (n = 29) mit 289 VRE-Tagen (92,3 %). Im Mittel verweilten die 

Patienten als VRE-Träger 9,5 ± SD 9,6 Tage pro Fall. Die mittlere tägliche VRE-Last 

betrug 4,1 % und entsprach dem krankenhausinternen Durchschnitt. Gleiches galt für 

die Inzidenzdichte mit 4,3 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage. Die VRE-Tage 

assoziierte nosokomiale VRE-Rate war mit 22,4 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage jedoch überdurchschnittlich hoch. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu insgesamt sieben formal nosokomialen Ereignis-

sen, die alle auf vanB-VRE zurückzuführen waren. In fünf Fällen war ein potenzielles 

Übertragungsmuster zu erkennen (siehe Abbildung 62). 

Im ersten Drittel des Untersuchungszeitraums kam es zu zwei möglichen Transmis-

sionen, die relativ kurz aufeinander folgten. Zwei weitere zeitgleich auftretende Fälle im 

Verlauf ergaben sich ohne bekannten VRE-Träger als Indexpatient, sodass unklar war, 

welcher der beiden Patienten bereits vorbestehend kolonisiert war, oder bis dahin nicht 

erkannte VRE-Träger zeitgleich stationär waren. Der letzte bekannte VRE-positive 

Patient wurde in diesem Fall bereits zwei Wochen zuvor entlassen. Gegen Ende des 
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Untersuchungszeitraums waren erneut zwei potenzielle Übertragungsereignisse zu ver-

zeichnen. Zu diesem Zeitpunkt war ein möglicher Indexpatient mit 41 Tagen relativ lange 

stationär und es bestand somit ein konstantes Übertragungsrisiko. 

 

Abbildung 62: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 48 mit insgesamt fünf möglichen 
Transmissionen von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = 
mögliche Transmission). 

 

4.5.14 Station 50 – HNO 

Die Station 50 gehört zur Abteilung für HNO und umfasst mit der Station 51 insgesamt 

57 Betten. 

 

Abbildung 63: Statistische Daten der Station 50 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 50 verzeichnete nur eine geringe Anzahl an VRE-Tagen (n = 7). Insgesamt 

wurden im gesamten Untersuchungszeitraum nur zwei bereits bekannte VRE-Patienten 

behandelt, welche im Mittel 3,5 Tage auf der Station verweilten. Die mittlere tägliche 

VRE-Last betrug 0,1 %, die Inzidenzdichte lag bei 0,3 VRE-Fällen auf 1000 Patienten-

tage. Die Station lag somit, bezüglich der Belastung mit VRE, weit unter dem Durschnitt. 
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Im Untersuchungszeitraum ergaben sich keine Hinweise auf stattgehabte Transmis-

sionsereignisse. 

 

4.5.15 Station 51 – HNO 

Die Station 51 gehört zur Abteilung für HNO und umfasst mit der Station 50 insgesamt 

57 Betten. 

 

Abbildung 64: Statistische Daten der Station 51 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 51 verzeichnete unterdurchschnittlich viele VRE-Tage (n = 48). Diese 48 

VRE-Tage verteilten sich auf vier VRE-Patienten bzw. sieben VRE-Fälle, welche im 

Mittel 6,9 ± SD 7,6 Tage als VRE-Träger auf der Station verweilten. Die mittlere tägliche 

VRE-Last betrug 0,6 %, sodass für Patienten der Station 51 nur ein geringes Risiko 

bestand, mit VRE-Trägern in Kontakt zu kommen. Die Inzidenzdichte lag bei 0,9 VRE-

Fällen auf 1000 Patiententage.  

Im Untersuchungszeitraum kam es zu einem nosokomialen VRE-Nachweis, ein Index-

patient für eine mögliche Transmission war jedoch nicht zeitgleich stationär. Die VRE-

Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag bei 20,8 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage und war somit leicht überdurchschnittlich. 
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4.5.16 Station 52 – Dermatologie  

Die Station 52 gehört zur Abteilung der Dermatologie und umfasst mit der Station 53 

insgesamt 47 Betten. 

 

Abbildung 65: Statistische Daten der Station 52 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Mit 80 VRE-Tagen verursachte die Station 52 einen geringen Anteil der VRE-

Gesamtbelastung des UKR. Im Untersuchungszeitraum wurden sechs VRE-Patienten 

im Rahmen von sieben stationären Aufenthalten behandelt, bei einer Verweildauer von 

11,4 ± SD 9,8 VRE-Tagen pro stationärem Fall. Dies entsprach in etwa dem kranken-

hausinternen Durchschnitt. Die mittlere tägliche VRE-Last war mit 1,5 % sehr gering, die 

Inzidenzdichte mit 1,4 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage war ebenfalls unterdurch-

schnittlich.  

Im Untersuchungszeitraum kam es zu zwei formal nosokomialen Fällen. Für einen Fall 

ließ sich eine potenzielle Transmission von vanB-VRE nachvollziehen (siehe Abbildung 

66). Diese potenzielle Transmission war zu einem Zeitpunkt zu beobachten, als mit zwei 

VRE-Patienten eine für die Station ungewöhnlich hohe Anzahl an VRE-Trägern festzu-

stellen war. Die VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag bei 37,5 nosokomi-

alen Fällen auf 1000 Patiententage und war somit leicht überdurchschnittlich.  

 

Abbildung 66: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 52 mit einer möglichen Transmission von 
vanB-VRE (grün = stationär, VRE-negativ; rot = stationär, VRE-positiv; blau = mögliche Transmission).  

0%
10%
20%
30%
40%
50%
60%
70%
80%
90%

100%

Patienten
Tage

VRE Tage VRE Fälle VRE
Patienten

mögliche
Über-

tragungen

mittlere
tägl.

VRE Last

mittlere
VRE Tage
pro Fall

Inzidenz-
dichte

VRE-Tage
assoziierte

nosokomiale
VRE Rate

Station 52

Station 52 Durchschnitt



Ergebnisse 

  109    

4.5.17 Station 53 – Dermatologie  

Die Station 53 gehört zur Abteilung der Dermatologie und umfasst mit der Station 52 

insgesamt 47 Betten. 

 

Abbildung 67: Statistische Daten der Station 53 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Bei der Station 53 handelte es sich um eine große Station, mit nur einem geringen Anteil 

an VRE-Tagen (n = 35). Diese 35 VRE-Tage verteilten sich auf vier VRE-Patienten bzw. 

fünf VRE-Fälle. Die Patienten verweilten im Mittel 7,0 ± SD 4,6 Tage als VRE-Träger auf 

der Station. Die mittlere tägliche VRE-Last betrug 0,4 %, sodass für Patienten der Station 

53 nur ein geringes Risiko bestand, mit VRE-Trägern in Kontakt zu kommen. Die Inzi-

denzdichte war mit 0,6 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage ebenfalls sehr gering.  

Im Untersuchungszeitraum kam es zu einem nosokomialen VRE-Nachweis, ein Index-

patient für eine mögliche Transmission war jedoch nicht zeitgleich stationär. Die VRE-

Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag bei 28,6 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage und war somit überdurchschnittlich.  
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4.5.18 Station 54 – Unfall-, Hand- und plastische Chirurgie 

Die Station 54 gehört zur Abteilung für Unfall-, Hand- und plastischen Chirurgie und führt 

gemeinsam mit der Station 55 insgesamt 57 stationäre Betten. 

 

Abbildung 68: Statistische Daten der Station 54 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 54 lag mit 207 VRE-Tagen unterhalb des Durchschnitts des UKR. Ebenfalls 

unterdurchschnittlich war die Anzahl der VRE-Patienten (n = 10) und VRE-Fälle (n = 10). 

Die Patienten verweilten im Mittel 20,7 ± SD 15,9 Tage als VRE-Träger auf der Station. 

Hier handelte es sich um eine überdurchschnittliche Verweildauer. Die mittlere tägliche 

VRE-Last war mit 2,5 VRE-Tagen auf 100 Patiententage hingegen unterdurchschnittlich. 

Noch deutlicher wurde dies bei Betrachtung der VRE-Fälle. Hier kamen auf 1000 

Patiententage nur 1,2 VRE-Fälle. Die VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate 

lag bei 10,20 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage. Im Untersuchungszeitraum 

kam es zu zwei formal nosokomialen Fällen von vanB-VRE. Bei beiden Fällen ließ sich 

eine potenzielle Transmission vermuten. In Abbildung 69 ist zu erkennen, dass sich 

beide potenziellen Transmissionen zu Beginn des Untersuchungszeitraumes 

ereigneten.  

 

Abbildung 69: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 54 mit insgesamt zwei möglichen 
Transmissionen von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, 
blau = mögliche Transmission).  
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4.5.19 Station 55 – Unfall-, Hand- und plastische Chirurgie 

Die Station 55 gehört zur Abteilung für Unfall-, Hand- und plastischen Chirurgie und führt 

gemeinsam mit der Station 54 insgesamt 57 stationäre Betten. 

 

Abbildung 70: Statistische Daten der Station 55 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 55 lag mit 207 VRE-Tagen unterhalb des Durchschnitts des UKR im Unter-

suchungszeitraum. Ebenfalls unterdurchschnittlich war die Anzahl der VRE-Patienten 

(n = 11) und VRE-Fälle (n = 16). Die Patienten verweilten im Mittel 12,2 ± SD 15,4 Tage 

als VRE-Träger auf der Station. Die mittlere tägliche VRE-Last war mit 2,4 VRE-Tagen 

auf 100 Patiententage niedrig, die Inzidenzdichte mit 2,0 VRE-Fällen auf 1000 Patien-

tentage ebenfalls. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu zwei formal nosokomialen Fällen, jeweils einmal 

vanA- und vanB-VRE. Für beide Fälle konnte eine potenzielle Transmission nachvollzo-

gen werden (siehe Abbildung 71). Die VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate 

lag bei 10,20 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage. 

 

Abbildung 71: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 55. Insgesamt eine mögliche Trans-
mission von vanA-VRE und eine von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär 
und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 
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4.5.20 Station 56 – Viszeral- und Gefäßchirurgie 

Die Station 56 ist eine überwiegend viszeralchirurgische Station und umfasst mit der 

Station 57 insgesamt 57 Betten.  

 

Abbildung 72: Statistische Daten der Station 56 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 56 verzeichnete überdurchschnittlich viele VRE-Tage im Untersuchungs-

zeitraum (n = 407). Diese 407 VRE-Tage verteilten sich auf 32 Patienten bzw. 45 Fälle. 

Die Station verursachte somit einen überdurchschnittlich hohen Anteil der VRE-Gesamt-

belastung am UKR. Ein Fall war einem gefäßchirurgischen Patienten zuzuordnen, die 

übrigen Fälle der Abteilung für Viszeralchirurgie.  Die Patienten verweilten als VRE-

Träger im Mittel für 9,0 ± SD 15,0 Tage auf der Station, was dem klinikinternen Durch-

schnitt entsprach. Die mittlere tägliche VRE-Last lag mit 5,5 VRE-Tagen auf 100 Patien-

tentage knapp über dem Durchschnitt. Dies galt auch für die Inzidenzdichte mit 6,1 VRE-

Fällen auf 1000 Patiententage.  

Im Untersuchungszeitraum waren insgesamt vier formal nosokomiale Fälle zu beobach-

ten, von welchen drei eine potenzielle Transmission vermuten ließen. Einmal handelt es 

sich um eine mögliche Transmission von vanA-, zweimal von vanB-VRE. Auffällig war, 

dass zum Zeitpunkt zwei zeitgleich zu beobachtender Erstnachweise (einmal vanA- und 

einmal vanB-VRE) mit vier bekannten VRE-Patienten akut eine hohe Belastung der 

Station mit VRE vorlag (siehe Abbildung 73). 
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Abbildung 73: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 56. Eine mögliche Transmission von vanA-

VRE und zwei mögliche Transmissionen von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär 
und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 

 

4.5.21 Station 57 – Viszeralchirurgie 

Die Station 57 ist eine viszeralchirurgische Station und umfasst mit der Station 56 ins-

gesamt 57 Betten. 

 

Abbildung 74: Statistische Daten der Station 57 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 57 verzeichnete überdurchschnittlich viele VRE-Tage (n = 429), welche sich 

auf 29 VRE-Patienten im Untersuchungszeitraum verteilten. Die Patienten wurden 

häufig mehrfach aufgenommen, sodass im Vergleich mit dem krankenhausinternen 

Durchschnitt eine höhere Belastung bezüglich der VRE-Fälle (n = 50) als der VRE-

Patienten bestand. Die Patienten verweilten als VRE-Träger im Mittel für 

8,6 ± SD 8,8 Tage auf der Station, und somit kurzen stationären Aufenthalten. Das 

Risiko mit einem VRE-Träger in Kontakt zu kommen, war für die Patienten der Station 

erhöht, die mittlere tägliche VRE-Last betrug 5,5 VRE-Tage auf 100 Patiententage. Die 

Inzidenzdichte war mit 6,4 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage ebenfalls 

überdurchschnittlich hoch. 
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Im Untersuchungszeitraum waren insgesamt sieben formal nosokomiale Fälle zu 

beobachten, von denen fünf Fälle eine potenzielle Transmission vermuten ließen. Es 

handelte sich hier in drei Fällen um vanA- und in zwei Fällen um vanB-VRE. Die VRE-

Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag mit 16,30 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage knapp unter dem Durchschnitt. 

In Abbildung 75 ist zu erkennen, dass im zweiten Drittel des Untersuchungszeitraums 

zeitgleich drei VRE-Erstnachweise im Sinne eines begrenzten Ausbruchs auftraten. Die 

Entlassung eines bekannten VRE-Trägers lag hier bereits einige Wochen zurück, 

sodass kein klarer Indexpatient zu eruieren war. Die potenziellen Transmissionen eines 

weiteren vanA- und zwei vanB-VRE traten singulär auf. 

 

Abbildung 75: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 57 mit insgesamt drei möglichen Trans-
missionen von vanA-VRE und zwei von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär 
und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 
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4.5.22 Station 58 – Neurochirurgie und Handchirurgie 

Die Station 58 führt überwiegend neurochirurgische Patienten und umfasst mit der 

Station 59 insgesamt 50 Betten. 

 

Abbildung 76: Statistische Daten der Station 58 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die VRE-Belastung der Station 58 war im Untersuchungszeitraum im Vergleich zum 

Durchschnitt des UKR gering. So waren 64 VRE-Tage zu verzeichnen, welche sich auf 

insgesamt sechs VRE-Patienten bzw. sieben VRE-Fälle aufteilten. Ein Fall war einem 

Patienten der Handchirurgie zuzuordnen. Die mittlere Verweildauer als VRE-Träger 

betrug 9,1 ± SD 8,0 Tage und lag somit im Durchschnitt des UKR. Das Risiko auf dieser 

Station mit einem VRE-Träger in Kontakt zu kommen war gering, die mittlere tägliche 

VRE-Last betrug nur 0,8 VRE-Tage auf 100 Patiententage. Auch die Inzidenzdichte lag 

mit 0,9 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage weit unter dem Durchschnitt des UKR.  

Im Untersuchungszeitraum waren keine nosokomialen Fälle zu verzeichnen. 
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4.5.23 Station 59 – Neurochirurgie und Unfallchirurgie  

Die Station 59 führt überwiegend neurochirurgische Patienten und umfasst mit der 

Station 58 insgesamt 50 Betten. 

 

Abbildung 77: Statistische Daten der Station 59 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 59 verzeichnete im Vergleich zur ebenfalls neurochirurgisch geführten 

Station 58 beinahe doppelt so viele VRE-Tage (n = 152) im Untersuchungszeitraum. 

Insgesamt lag sie jedoch noch unter dem krankenhausinternen Durchschnitt. Es waren 

neun VRE-Patienten während zwölf Aufenthalten stationär und verweilten überdurch-

schnittlich lange als VRE-Patienten auf der Station, im Mittel für 12,7 ± SD 8,0 Tage. Ein 

Fall war nicht der Neurochirurgie, sondern der Unfallchirurgie zuzuordnen. Das Risiko 

mit einem VRE-Träger in Kontakt zu kommen war unterdurchschnittlich, die mittlere 

tägliche VRE-Last betrug 2,2 VRE-Tage auf 100 Patiententage. Auch die Inzidenzdichte 

lag mit 1,8 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage unter dem Durchschnitt des UKR. Die 

VRE-Tage assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag mit 46,1 nosokomialen Fällen auf 

1000 Patiententage hingegen weit über dem Durchschnitt. 

Auffallend war, dass für die verhältnismäßig geringe Anzahl an neun VRE-Patienten, die 

Anzahl der Erstnachweise (n = 7) relativ hoch war. Lediglich ein Patient war bekannter 

VRE-Träger, ein weiterer Patient wurde im Rahmen eines Eingangsscreenings erfasst. 

 Abbildung 78 stellt die Situation auf der Station 59 graphisch dar. 
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Abbildung 78: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 59 mit drei möglichen Transmissionen 
von vanA-VRE und einer möglichen Transmission von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, 
rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 

Es war zu erkennen, dass die VRE-Belastung der Station größtenteils auf einem Aus-

bruch mit vier formal nosokomialen Fällen von vanA-VRE gegen Ende des Untersu-

chungszeitraums beruhte. Ein bekannter VRE-Träger als Indexpatient war zu diesem 

Zeitpunkt nicht stationär. Der Ausbruch war nur von kurzer Dauer und ließ sich rasch 

terminieren. Zwei weitere formal nosokomiale Fälle und potenzielle Transmissionen 

fanden isoliert in der ersten Hälfte des Untersuchungszeitraums statt. Insgesamt waren 

vier potenzielle Transmissionen zu beobachten.  

 

4.5.24 Station 60 – IMC der Herz-, Thorax- und Gefäßchirurgie 

Die Station 60 ist die IMC der Herz-Thorax- und Gefäßchirurgie mit 25 Betten. 

 

Abbildung 79: Statistische Daten der Station 60 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 60 lag bezüglich der VRE-Tage (n = 253) im Mittelfeld. Zwar wurden wenige 

VRE-Patienten (n = 11) in insgesamt 14 Aufenthalten stationär behandelt, auffallend war 

jedoch eine überdurchschnittlich lange mittlere Verweildauer von 18,1 ± SD 17,4 VRE-
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Tagen. Für Patienten der Station bestand ein durchschnittliches Risiko mit VRE-Trägern 

in Kontakt zu kommen, die mittlere tägliche VRE-Last betrug 4,1 VRE-Tage auf 100 

Patiententage. Die Inzidenzdichte war aufgrund der langen Verweildauer und geringeren 

Anzahl an VRE-Fällen entsprechend niedriger. Es kamen 2,2 VRE-Fälle auf 1000 

Patiententage. 

Im Untersuchungszeitraum waren insgesamt fünf formal nosokomiale Fälle zu 

beobachten, welche alle vanB-VRE zuzuordnen waren. In allen Fällen ließen sich 

potenzielle Transmissionsereignisse vermuten (siehe Abbildung 80). Die VRE-Tage 

assoziierten nosokomialen VRE-Rate lag mit 19,8 nosokomialen Fällen auf 1000 

Patiententage leicht über dem Durchschnitt. 

In Abbildung 80 ist zu erkennen, dass sich erst ab der zweiten Hälfte des 

Untersuchungszeitraums Hinweise für nosokomiale Transmissionen häuften, mit 

insgesamt vier linear auftretenden möglichen Transmissionen von vanB-VRE. Eine 

weitere mögliche Transmission war am Ende des Untersuchungszeitraums 

festzustellen, als mit zwei bekannten VRE-Patienten, eine für die Station 

verhältnismäßig hohe Anzahl an VRE-Trägern stationär war.   

 

Abbildung 80: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 60 mit fünf möglichen Transmissionen 
von vanB-VRE (grün = stationär und  VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 
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4.5.25 Station 61 – Herz- Thorax- und Gefäßchirurgie  

Die Station 61 ist eine Station der Herz-Thorax-und Gefäßchirurgie mit 32 Betten. 

 

Abbildung 81: Statistische Daten der St. 61 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR. 

Die VRE-Last der Station 61 war im Vergleich zum gesamten UKR gering, so verteilten 

sich nur 38 VRE-Tage auf acht Patienten bzw. zehn stationäre Aufenthalte. Die geringe 

Gesamtanzahl der VRE-Tage ließ sich unter anderem durch eine geringe Verweildauer 

der Patienten erklären – im Mittel nur 3,8 ± SD 3,5 VRE-Tage. Die mittlere tägliche VRE-

Last war mit 0,4 VRE-Tagen auf 100 Patiententage sehr niedrig, gleiches galt für die 

Inzidenzdichte mit 1,1 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage. Die VRE-Tage assoziierte 

nosokomiale VRE-Rate betrug 26,3 nosokomiale Fällen auf 1000 Patiententage. 

Innerhalb des Untersuchungszeitraum kam es zu einem formal nosokomialen Fall von 

vanB-VRE, mit entsprechendem Indexpatienten (siehe Abbildung 82).  

 

Abbildung 82: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 61 mit einer möglichen Transmission 
von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot= stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 
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4.5.26 Station 70 – Interdisziplinäre Aufnahmestation 

Die Station 70 nahm eine Sonderstellung ein, da sie keiner Abteilung oder Fachrichtung 

zuzuordnen war. Hier wurden Patienten nur für einen kurzen Zeitraum stationär aufge-

nommen, um dann auf die definitive Station mit entsprechendem Behandlungsschwer-

punkt verlegt zu werden. Ein Grund für die Aufnahme auf diese Station konnte unter 

anderem ein akuter Bettenmangel sein. Dementsprechend waren besonders Patienten 

mit MRE, welche ggf. einer Isolierung im Einzelzimmer bedürfen, davon betroffen.  

 

Abbildung 83: Statistische Daten der St. 70 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR. 

Hieraus resultierte bei vergleichsweise wenigen Patiententagen eine hohe Inzidenz-

dichte von 44,1 VRE-Tagen auf 1000 Patiententage, sowie eine mittlere tägliche VRE-

Last von 4,5 %. Elf Patienten wurden in elf stationären Aufenthalten für jeweils eine 

Nacht (VRE-Tage n = 11) aufgenommen. 

Nosokomiale Fälle ließen sich aufgrund des Status einer „Aufnahmestation“ und rascher 

Verlegung der Patienten nicht nachweisen. 
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4.5.27 Station 81 – Pädiatrische Intensivstation  

Die Station 81 ist die pädiatrische Intensivstation und umfasst maximal acht Betten. 

 

Abbildung 84: Statistische Daten der St. 81 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR. 

Die Station 81 war eine der kleinsten Stationen des UKR. Die Anzahl der VRE-Patienten 

(n = 4) und VRE-Fälle (n = 5) war daher, verglichen mit den anderen Stationen des UKR, 

auch sehr gering. Die jungen Patienten verweilten im Mittel für 9,8 ± 5,9 Tage als VRE-

Patienten auf der Station, was dem klinikinternen Durchschnitt entsprach. Insgesamt 

wurden so 49 VRE-Tage durch die Station 81 generiert. Die mittlere tägliche VRE-Last 

lag mit 3,0 % unterhalb des Durchschnitts, ebenso die Inzidenzdichte mit 3,1 VRE-Fällen 

pro 1000 Patiententage. 

Im Untersuchungszeitraum kam es zu keinem nosokomialen Fall auf dieser Station. 
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4.5.28 Station 84 – Pädiatrie  

Die Station 84 ist eine pädiatrische Station und umfasst 19 Betten. 

 

Abbildung 85: Statistische Daten der St. 84 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR. 

Im Untersuchungszeitraum wurden auf dieser Station nur acht VRE-Patienten 

behandelt, insgesamt jedoch mehrfach aufgenommen. Insgesamt 29 VRE-Fälle waren 

für diese Station zu verzeichnen, sodass auf jeden Patienten mehr als drei stationäre 

Aufnahmen kamen, bei einer mittleren Verweildauer von 8,3 ± SD 8,9 VRE-Tagen. In 

der Summe leistete die Station 84 mit 242 VRE-Tagen einen durchschnittlichen Beitrag 

der VRE-Gesamtbelastung des UKR. Die VRE-Belastung der Station war mit einer 

mittleren täglichen VRE-Last von 4,6 VRE-Tagen auf 100 Patiententage leicht 

überdurchschnittlich. Gleiches galt für die Inzidenzdichte mit 5,5 VRE-Fällen auf 1000 

Patiententage. Innerhalb des Untersuchungszeitraums kam es zu drei formal 

nosokomialen Fällen von vanA-VRE. In zwei Fällen war eine mögliche Transmission 

nachzuvollziehen (siehe Abbildung 86). Diese konzentrierten sich auf die zweite Hälfte 

des Untersuchungszeitraums, standen jedoch nicht in direktem zeitlichem Zusam-

menhang. Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate betrug 12,4 nosokomiale 

Fällen auf 1000 Patiententage. 

 

Abbildung 86: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 84 mit zwei möglichen Transmissionen 
von vanA-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 

0%
10%
20%
30%
40%
50%
60%
70%
80%
90%

100%

Patienten
Tage

VRE Tage VRE Fälle VRE
Patienten

mögliche
Über-

tragungen

mittlere
tägl.

VRE Last

mittlere
VRE Tage
pro Fall

Inzidenz-
dichte

VRE-Tage
assoziierte

nosokomiale
VRE Rate

Station 84

Station 84 Durchschnitt



Ergebnisse 

  123    

4.5.29 Station 90 – Operative Intensivstation 

Die Station 90 ist die operative Intensivstation und umfasst 30 Betten. 

 

Abbildung 87: Statistische Daten der Station 90 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 90 verursachte im Untersuchungszeitraum einen überdurchschnittlichen 

Anteil der VRE-Gesamtbelastung des UKR. So verteilen sich insgesamt 552 VRE-Tage 

auf 52 Patienten bzw. 58 stationäre Aufenthalte. Die mittlere Verweildauer lag mit 

9,5 ± SD 11,2 VRE-Tagen im krankenhausinternen Durchschnitt. Die mittlere tägliche 

VRE-Last war mit 6,2 VRE-Tagen auf 100 Patiententage überdurchschnittlich hoch, das 

Risiko einzelner Patienten mit einem VRE-kolonisierten Patienten in Kontakt zu kommen 

somit ebenfalls. Gleiches galt für die Inzidenzdichte mit 6,6 VRE-Fällen auf 1000 

Patiententage. Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate war mit 34,4 

nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage überdurchschnittlich hoch. 

Im Untersuchungszeitraum waren im Vergleich mit den übrigen Stationen mit Abstand 

die meisten formal nosokomialen Fälle zu verzeichnen (n = 19). In 15 Fällen ließ sich 

eine mögliche Transmission vermuten. Nur einer dieser 15 Patienten mit erstmaligem 

VRE-Nachweis auf der Station 90 erhielt ein Eingangsscreening mit initial negativem 

Befund. 

Aufgrund der hohen Anzahl möglicher Transmission erfolgt zur besseren Übersicht die 

Unterteilung in eine Abbildung für vanA-/vanAB-VRE in Abbildung 88 und vanB-VRE in 

Abbildung 89. 

Es ließen sich zwei mögliche Transmissionen von vanA-VRE sowie eine von vanAB-

VRE ab der zweiten Hälfte des Untersuchungszeitraums nachvollziehen (siehe 
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Abbildung 88). In einem Fall erhielt der Patient zuvor einen negativen Screeningbefund 

bei Aufnahme (Patient 294). Kurz vor der Verlegung dieses Patienten auf die Station 90 

war bei einem anderen Patienten (Patient 303) eine VRE-Kolonisation erstmalig detek-

tiert worden. Für diesen war jedoch kein Indexpatient nachzuvollziehen.  

 

Abbildung 88: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 90 mit zwei möglichen Transmissionen 
von vanA-VRE und einer von vanAB-VRE (grün = stationär, VRE-negativ, rot = stationär, VRE-positiv, 
blau = mögliche Transmission, schwarze Umrandung = negatives Screening). 

Transmissionen von vanB-VRE zogen sich über mehrere Monate in der ersten Hälfte 

des Untersuchungszeitraums hinweg durch, mit zwei zu vermutenden Ausbrüchen. Hie-

raus resultierte eine hohe Belastung der Station 90 mit VRE-Patienten. Eingangs-

screenings wurden nicht durchgeführt.  Ein weiterer limitierter Ausbruch war erneut 

gegen Ende des Untersuchungszeitraums zu erkennen. Aufgrund der massiven 

Häufung nosokomialer Fälle auf dieser Station, wurden die Isolate der ersten beiden 

Ausbrüche sowie die zugehörigen Indexpatienten mittels WGS sequenziert und auf 

Genomebene analysiert. Hierauf wird im Kapitel 4.6.3 eingegangen. 

 

Abbildung 89: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 90 mit zwölf möglichen Transmis-
sionen von vanB-VRE im Rahmen dreier Ausbrüche (grün = stationär und VRE-negativ, rot = 
stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission). 
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4.5.30 Station 91 – Neurochirurgische Intensivstation 

Die Station 91 ist die neurochirurgische Intensivstation und umfasst 10 Betten. 

 

Abbildung 90: Statistische Daten der St. 91 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR.   

Die Station 91 war eine der kleineren Stationen des UKR, der Anteil an der VRE-Gesamt-

belastung des UKR im Untersuchungszeitraum war ebenfalls gering. So verteilen sich 

nur 32 VRE-Tage auf sieben Patienten, welche auch jeweils nur einmalig auf diese 

Station aufgenommen wurden. Die Verweildauer lag weit unter dem Durchschnitt, mit 

4,6 ± SD 4,3 Tagen als VRE-Patient. Die VRE-Belastung der Station selbst war gering, 

die mittlere tägliche VRE-Last betrug 1,0 %, die Inzidenzdichte lag bei 2,1 VRE-Fällen 

auf 1000 Patiententage. Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate hingegen 

betrug 62,5 nosokomiale Fällen auf 1000 Patiententage und lag somit weit über dem 

Durchschnitt. 

Innerhalb des Untersuchungszeitraums kam es zu zwei formal nosokomialen Fällen von 

vanB-VRE, in einem Fall ließ sich eine mögliche Transmission nachvollziehen (siehe 

Abbildung 91). 

 

Abbildung 91: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 91 mit einer möglichen Transmission 
von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 
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4.5.31 Station 92 – Internistische Intensivstation 

Die Station 92 ist eine internistische Intensivstation, welche schwerpunktmäßig Patien-

ten der Gastroenterologie versorgt und zwölf Betten umfasst. 

 

Abbildung 92: Statistische Daten der Station 92 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 92 war zwar eine kleine Station des UKR, verzeichnete jedoch eine hohe 

Anzahl an VRE-Tagen (n = 836), VRE-Patienten (n = 64) und VRE-Fällen (n = 90). Die 

Patienten verweilten mit 9,3 ± SD 12,3 Tagen durchschnittlich lange als VRE-Patienten 

auf der Station. Entsprechend der hohen Anzahl an VRE-Tagen bestand auch ein hohes 

Risiko, als Patient dieser Station mit VRE-Trägern in Kontakt kommen. So waren im 

Durchschnitt 19,8 % der Patienten mit VRE kolonisiert, die Inzidenzdichte war mit 21,3 

VRE-Fällen auf 1000 Patiententage deutlich erhöht. Diese Station verzeichnete somit 

die höchste VRE-Belastung am UKR. 

Im Untersuchungszeitraum waren hier nach der Station 90 die meisten formal nosokomi-

alen Fälle festzustellen (n = 16), von denen sich in zwölf Fällen mögliche Transmis-

sionen nachvollziehen ließen. Die VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate war mit 

19,1 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage leicht überdurchschnittlich. Im 

Unterschied zu Station 90 ließen sich teilweise bei den VRE-Erstnachweisen vorange-

hende Eingangsscreenings verzeichnen. Zum besseren Verständnis, ob es sich tatsäch-

lich um Transmissionen handelte, wurden diese Isolate sowie potenzielle Indexpatienten 

mittels WGS sequenziert und auf Genomebene analysiert. Hierauf wird im Kapitel 4.6.4 

eingegangen.  
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Zur besseren Übersicht erfolgt die Unterteilung in eine Abbildung möglicher Transmis-

sionen für vanA-VRE in Abbildung 93 und vanB-VRE in Abbildung 94. 

Es ließen sich acht mögliche Transmissionen von vanA-VRE nachvollziehen. Dies traten 

im Rahmen eines prolongierten Ausbruchsgeschehens über mehrere Monate auf. Zu 

erkennen war, dass die Hälfte dieser Patienten bei Aufnahme ein negatives Eingangs-

screening aufwiesen. Als initialer potenzieller Indexpatient für die gehäuften nosokomi-

alen Nachweise ließ sich Patient Nummer 134 ausmachen. Dieser wies zum einen ein 

negatives Eingangsscreening auf und zum anderen war zeitgleich kein bekannter VRE-

Träger, welcher als Überträger in Frage kam, stationär.  

 

Abbildung 93: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 92 und Patienten mit Nachweis von 
vanA-VRE und acht mögliche Transmissionen (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und 
VRE-positiv, blau = mögliche Transmission, schwarze Umrandung = negatives Screening). 

Mögliche Transmissionen von vanB-VRE traten singulär in der ersten Hälfte des Unter-

suchungszeitraums bei Patienten mit initial negativem Eingangsscreening auf. Diese 

potenziellen Transmissionen ereigneten sich zu einem Zeitpunkt, als insgesamt eine 

hohe Belastung mit VRE-Patienten auf der Station vorherrschte. Gegen Ende des 

Untersuchungszeitraums kam es mit zwei zeitgleichen nosokomialen Fällen und poten-

ziellen Transmissionen zu einem begrenzten Ausbruch. Diese Patienten erhielten zuvor 

kein Screening bei Aufnahme. Insgesamt waren vier mögliche Transmissionen zu 

vermuten. 
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Abbildung 94: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 92 und Patienten mit Nachweis bzw. 
bekannter Kolonisation von vanB-VRE. Vier mögliche Transmissionen von vanB-VRE (grün = stati-
onär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche Transmission, schwarze 
Umrandung = negatives Screening). 

 

4.5.32 Station 93 – Internistische Intensivstation 

Die Station 93 ist eine internistische Intensivstation, welche schwerpunktmäßig Patien-

ten der Hämatologie/Onkologie und der Nephrologie versorgt und 17 Betten umfasst. 

 

Abbildung 95: Statistische Daten der Station 93 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des 
UKR. 

Die Station 93 verzeichnete 32 VRE-Patienten in 38 stationären Aufenthalten und 

insgesamt 466 VRE-Tage im Untersuchungszeitraum. Die Station lag somit über dem 

krankenhausinternen Durchschnitt. Die Patienten verweilten mit 12,3 ± SD 21,8 Tagen 

überdurchschnittlich lange als VRE-Träger auf der Station. Die Belastung der Station 

selbst mit VRE-Patienten war ebenfalls deutlich erhöht. So waren im Durchschnitt 9,3 % 

der Patienten mit VRE besiedelt, die Inzidenzdichte lag bei 7,6 VRE-Fällen auf 1000 

Patiententage. Jedoch ist zu beachten, dass die Station 93 diesbezüglich weit hinter der 
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ebenfalls internistisch geführten Intensivstation 92 zurücklag. Trotzdem wurden im 

Untersuchungszeitraum mit 14 Fällen relativ viele formal nosokomiale VRE-Nachweise 

erbracht, in elf Fällen ergaben sich Hinweise auf mögliche Transmissionen auf der 

Station 93. Hierbei handelte es sich ausschließlich um vanB-VRE. Wie auch bei der 

Station 92 waren teilweise Eingangsscreenings mit initial negativem Befund 

festzustellen. Dies war bei insgesamt fünf Patienten mit möglicher Transmission der Fall. 

Zum besseren Verständnis, ob es sich tatsächlich um Transmissionen handelte, wurden 

diese Isolate sowie die Isolate potenzielle Indexpatienten mittels WGS sequenziert und 

auf Genomebene analysiert. Hierauf wird im Kapitel 4.6.5 eingegangen. 

Abbildung 96 stellt mögliche Transmissionen von vanB-VRE graphisch dar. Gleich zu 

Beginn des Untersuchungszeitraums war ein Ausbruch mit drei möglichen nosokomialen 

Fällen zu beobachten, wobei zwei dieser Patienten ein negatives Eingangsscreening 

vorwiesen. Im weiteren Verlauf kam es zu drei weiteren potenziellen Über-

tragungsereignissen in der ersten Hälfte des Untersuchungszeitraums. Zu erkennen 

war, dass ab Beginn des Untersuchungszeitraums ein VRE-Patient ohne Verlegung 

lange Zeit auf der Station verweilt und somit ein dauerhaftes Risiko für Übertragungen 

darstellte. Ein weiterer Ausbruch mit drei Patienten war gegen Ende des 

Untersuchungszeitraums zu erkennen. Alle diese Patienten blieben lange stationär, was 

zu Beginn 2019 zu einer hohen VRE-Belastung führte und möglicherweise eine weitere 

mögliche Transmission im Verlauf bedingte. Zwei dieser Patienten verzeichneten initial 

einen negativen Screeningbefund. 

 

Abbildung 96: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 93 mit elf möglichen Transmissionen 
von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission, schwarze Umrandung = negatives Screening).  
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4.5.33 Station 97 – Intensivstation der Herz-, Thorax- und Gefäßchirurgie 

Die Station 97 ist die Intensivstation der Abteilung für HTG-Chirurgie mit 14 Betten. 

 

Abbildung 97: Statistische Daten der St. 97 im Vergleich zum Durchschnitt aller Stationen des UKR. 

Die Station 97 verursachte eine unterdurchschnittliche Belastung des UKR mit VRE-

Tagen (n = 114), VRE-Patienten (n = 11) und VRE-Fällen (n = 14) im Untersuchungs-

zeitraum. Die mittlere Verweildauer der VRE-Patienten lag mit 8,1 ± SD 7,9 Tagen leicht 

unter dem Durchschnitt. Die Belastung der Station selbst mit VRE war vergleichsweise 

gering, die mittlere tägliche VRE-Last lag bei 2,5 VRE-Tagen auf 100 Patiententage, die 

Inzidenzdichte war mit 3,1 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage ebenfalls unterdurch-

schnittlich. 

Trotzdem kam es mit sieben Fällen zu überdurchschnittlich vielen formal nosokomialen 

Nachweisen. In vier Fällen ließen sich mögliche Transmissionen nachvollziehen. Die 

VRE-Tage assoziierte nosokomiale VRE-Rate war dementsprechend mit 61,4 noso-

komialen Fällen auf 1000 Patiententage sehr hoch.  

Die formal nosokomialen Nachweise und somit auch die möglichen Transmissionen 

beschränkten sich alle auf vanB-VRE (siehe Abbildung 98). Zu erkennen war, dass es 

in der ersten Hälfte des Untersuchungszeitraums zu einem begrenzten Ausbruch mit 

drei formal nosokomialen Fällen kam, jedoch ohne entsprechenden bekannten Indexpa-

tienten im gesamten vorangehenden Untersuchungszeitraum. Eingangsscreenings 

waren bei keinem dieser Patienten festzustellen. In der zweiten Hälfte des Untersu-

chungszeitraums kam es dann erneut relativ kurz hintereinander zu zwei möglichen 

Transmissionen. Die geschah zu einem Zeitpunkt als für die Station, im Vergleich zum 
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übrigen Zeitraum, eine hohe Belastung mit VRE-Patienten bestand. Auch hier ließen 

sich keine Screeninguntersuchungen bei Aufnahme verzeichnen. 

 

Abbildung 98: Ausschnitt der tageweisen Linelist der Station 97 mit vier möglichen Transmissionen 
von vanB-VRE (grün = stationär und VRE-negativ, rot = stationär und VRE-positiv, blau = mögliche 
Transmission). 
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4.6 Punktuelle Sequenzierung mittels WGS 

Insgesamt wurden für den Vergleich der Genome und der Verwandtschaftsanalysen 134 

VRE-Proben ausgewählt und sequenziert. Diese Proben stammten von 122 Patienten. 

Die Diskrepanz zwischen der Probenanzahl und der Anzahl der Patienten ergab sich 

daraus, dass für manche Patienten mehr als eine Probe analysiert wurde (Patient 54, 

84, 85, 137 und 345). Speziell für einen Patienten mit der Kennnummer 137 wurden aus 

der Stammsammlung neun Proben sequenziert, da hier während des Beobachtungszeit-

raums mehrfach ein Wechsel der Glykopeptid-Resistenzgene vanA, vanB und vanAB in 

verschiedenen Proben nachgewiesen wurde. Für die anderen Patienten mit mehr als 

einem Isolat waren es jeweils zwei Isolate. 

Für die MLST-Klassifizierung bei den hier untersuchten E. faecium wurden die Allel-

varianten von sieben sogenannten „Haushaltsgenen“ untersucht und damit „Sequenz-

typen“ (ST) definiert. In den hier untersuchten Proben wurden die MLSTypen ST17, 

ST78, ST80, ST117, ST721 und ST1478 nachgewiesen. Die cgMLST-Analyse, die mit 

Ridom SeqSphere+ durchgeführt wurde, benutzt zum Genomvergleich und zur Klassifi-

zierung 1423 Gene.  

Tabelle 11 stellt die absolute und prozentuale Verteilung der analysierten Proben über-

sichtlich dar. Mit 35,8 % (n= 48) ließ sich der CT1065 / ST80 in den untersuchten Proben 

mit Abstand am häufigsten nachweisen. 

Ein Vorteil der cgMLST-Analyse gegenüber der MLSTypisierung ist eine genauere 

Analyse der Phylogenie, da mehr Gene betrachtet werden (siehe auch Einführung, 

Kapitel 1.3.4). Abbildung 99 stellt die Ergebnisse der Sequenzierung in Form eines 

phylogenetischen Baums dar. Als Beschriftung wurde die Patientennummer gewählt, 

farblich unterschieden werden die einzelnen MLSTypen dargestellt. 

Der Übersichtlichkeit wegen wurden bei denjenigen fünf Patienten, bei denen mehrere 

Isolate untersucht wurden, nur dann mehrere Proben pro Patient in die Abbildung auf-

genommen, falls Unterschiede bezüglich MLST und / oder cgMLST vorlagen. Das war 

nur für den Patienten mit der Kennnummer 137 der Fall, so dass zwei Proben in die 

Darstellung integriert wurden.  
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Tabelle 11: Absolute und prozentuale Verteilung der sequenzierten Isolate nach MLST – und cgMLST 
(n = 134). Der am häufigsten vorkommende E. faecium – Stamm ST80 / CT1065 ist hervorgehoben 
(n = 48). 

MLST – ST cgMLST – CT Anzahl Anteil 
17 900 4 2,99 % 
17 5133 1 0,75 % 
17 5134 1 0,75 % 
78 894 8 5,97 % 
80 467 1 0,75 % 
80 1013 7 5,22 % 
80 1065 48 35,82 % 
80 2051 1 0, 75%  
80 2313 2 1, 49% 
80 2478 1 0, 75% 
80 2736 2 1, 49% 
80 2739 3 2, 24% 
80 2740 2 1, 49% 
80 2741 1 0, 75% 
80 3321 1 0, 75% 
80 3356 1 0, 75% 
80 5132 1 0, 75% 
80 5135 1 0, 75% 
80 5137 1 0, 75% 
80 ? 1 0, 75% 
117 24 1 0, 75% 
117 35 1 0, 75% 
117 36 2 1, 49% 
117 71 10 7, 46% 
117 469 5 3, 73% 
117 3247 3 2, 24% 
117 3280 11 8, 21% 
117 3291 2 1, 49% 
721 1573 4 2, 99% 
1283 2408 1 0, 75% 
1299 1903 1 0, 75% 
1478 929 1 0, 75% 
1478 2967 2 1, 49% 

MLST nicht bestimmt 1065 2 1, 49% 
Gesamt  134 100 % 
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In Abbildung 99 ist durch die detaillierte Darstellung der cgMLST-Analyse eine Aufspal-

tung der MLST-Gruppen zu erkennen, mit einer ausgesprochenen Heterogenität. Insbe-

sondere ST80 vereinte mehrere Enterokokkenstämme, welche bei Betrachtung des core 

genome nur geringe Ähnlichkeit hinsichtlich der Allelvarianten aufwiesen und somit eine 

geringe Verwandtschaft bestand. 

Für zwei Proben erfolgte durch das Programm Ridom SeqSphere+, welches für diese 

Auswertung verwendet wurde, keine Zuordnung zu einem der bekannten MLSTypen. 

Diese befanden sich jedoch im Cluster ST80 / CT1065 und waren den Patienten mit den 

Kennnummern 61 und 86 zuzuordnen. Eine genaue Analyse des Genoms dieser Proben 

zeigte Mutationen jeweils einer einzelnen Base, was einen Aminosäureaustausch zur 

Folge hatte. Die Probe von Patient 86 zeigte eine bis dato unbenannte Mutation im Gen 

ddl. An der Stelle der vorletzten Aminosäure fand ein Basenaustausch von A zu G statt 

(GAG wie bei ST80 ist ersetzt durch GGG). Dies führte zu einem Aminosäureaustausch 

von Glutaminsäure zu Glycin. Bei Patient 61 dagegen war eine Mutation an Position der 

fünften Aminosäure des für adk codierenden Sequenzabschnitts zu finden: das Triplett 

ATT wechselt zu AGT, was eine Mutation von Isoleucin nach Serin bedeutet. Die Proben 

von Patient 86 und 61 entsprachen jeweils bis auf eine einzige Base dem ST80, während 

sie bei der cgMLST-Klassifizierung eindeutig CT1065 zugeordnet werden konnten.  
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Abbildung 99: Phylogenetischer Baum der sequenzierten Proben, basierend auf 1423 Zielgenen 
(cgMLST Ridom SeqSphere+). Die Probenbeschriftung entspricht der Patientennummer. Die Farbe 
kodiert den MLST-Typ, welcher der Legende zu entnehmen ist. Für Patienten mit mehreren sequen-
zierten Proben wurden zur besseren Übersicht nur mehrere Proben in die Abbildung aufgenommen, 
wenn sie sich hinsichtlich des ST und CT unterschieden. Dies war für Patient 137 der Fall 
(abgebildete Proben n = 123). 
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4.6.1 Station 20 - Hämatoonkologie 

Im Beobachtungszeitraum wurden auf der Station 20 drei mögliche nosokomiale Trans-

missionsereignisse vermutet. Von zwei der betroffenen Patienten - Patient 172 und 

Patient 318 - war das Erstisolat verfügbar, für Patient 86 musste auf ein Isolat zurückge-

griffen werden, das aus einem folgenden stationären Aufenthalt stammte. Um mögliche 

Übertragungswege zu untersuchen, wurden diese drei Proben zusammen mit zehn 

weiteren Isolaten von Patienten, die sich im Beobachtungszeitraum auf der Station 

aufhielten, sequenziert und deren genetische Verwandtschaft untersucht, um potenzielle 

Übertragungswege zu identifizieren. 

Abbildung 100 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines Minimum Spanning Tree (MST). Die 

Abstände zwischen den einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl 

der Unterschiede in der DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als 

Zahlenwert eingetragen. 

 

Abbildung 100: MST der ausgewählten VRE-Proben der Station 20 (n = 13). Die Probenbeschriftung 
entspricht der Patientennummer. Die Farbe kodiert den MLSTyp, welcher der Legende zu entnehmen 
ist. Bei den Proben handelte es sich um drei mögliche nosokomiale Fälle (Nummer 86, 172 und 318) 
sowie zehn Proben zeitgleich stationärer bekannter VRE-Träger. Es war ein zusammenhängendes 
Cluster des ST80 / CT1065 zu erkennen (Cluster 1). 

Insgesamt bestand ein heterogenes Bild mit mehreren, teilweise genetisch deutlich 

differierenden Enterokokkenstämmen. Dabei waren sechs der 13 sequenzierten Isolate 

der Station 20 dem Cluster 1 als zusammenhängendem Komplex zuzuordnen. Dieses 

Cluster war mit einer Ausnahme (Probe des Patienten mit der Kennzahl 86, wie bereits 

in Abschnitt 4.6 beschrieben) dem Stamm ST80 / CT1065 zuzuordnen. Zwei der möglich 

nosokomialen Fälle (Nummer 86 und 318) waren durch Enterokokkenstämme des Clus-

ters 1 verursacht. Betrachtet man die Ergebnisse der genetischen Untersuchung im Kon-

text mit dem zeitlichen Aufenthalt der Patienten, so ließ sich in keinem der drei 
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vermuteten nosokomialen Fälle ein Übertragungsereignis auf der Station 20 im 

Untersuchungszeitraum tatsächlich belegen. 

Abbildung 101 stellt die Aufenthalte der drei formal nosokomialen Fälle der Patienten mit 

den Kennnummern 86, 172 und 318 sowie der zeitgleich stationären bekannten VRE-

Träger graphisch in einer Linelist dar.  

 

Abbildung 101: Ausschnitt der Linelist der Station 20. Abgebildet sind die stationären Aufenthalte 
der drei nosokomialen Fälle sowie zehn potenzielle Überträger unter Angabe des MLST, cgMLST, 
des Clusters sowie des Resistenzgens. Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. In 
Zusammenschau mit der Gesamtgenomsequenzierung ließen sich die initial vermuteten Transmis-
sionen für die Station 20 (Patient 86, 318 und 172) nicht belegen.  

Als Patient 86 seinen Erstnachweis erhielt, waren fünf bekannte VRE-Träger zeitgleich 

stationär. In zwei Fällen waren die Proben dem Cluster 1 zuzuordnen. Die Genome 

differierten jedoch um sechs bzw. zwölf Allele, sodass zwar eine nahe Verwandtschaft 

bestand, eine direkte Transmission zu diesem Zeitpunkt jedoch unwahrscheinlich war 

(siehe auch Abbildung 100). Patient 86 wurde bei stationärer Aufnahme nicht gescreent.  

Zeitgleich mit Patient 318 waren drei bekannte VRE-Träger stationär, zwei mit Nachweis 

desselben Clusters ST80 / CT1065. Auch hier differierten die Genome mit 20 bzw. 

sieben unterschiedlichen Allelen zu sehr, um von einer aktuellen Transmission ausge-

hen zu können. 

Die Probe von Patienten 172 ergab den isolierten Nachweis des Enterokokkenstamms 

ST117 / CT24, die Proben der drei zeitgleich stationären VRE-Träger waren anderen 

Clustern zuzuordnen.  

Abbildung 102 zeigt die Sequenzierergebnisse der Proben und der zuzuordnenden 

Patienten in Form eines Dendrogramms. Neben der Zuordnung des MLST und cgMLST 

wird auch das Abnahmedatum aufgeführt. Elf Isolate wurden im Untersuchungszeitraum 

abgenommen. Zwei Isolate stammten aus dem Jahr 2017, wobei es sich hier in einem 

Fall um den Nachweis des ST80 / CT1065 handelte. 
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Abbildung 102: Dendrogramm der ausgewählten VRE-Proben der Station 20 (n = 13) unter Angabe 
der Patientennummer (links), der MLST und cgMLST (ST bzw. Complex Type) sowie des Ab-
nahmedatums der entsprechenden Probe (Collection Date). Für die Probe von Patient 86 konnte die 
Bestimmung des CT erfolgen, aufgrund einer Punktmutation innerhalb eines MLST-Gens ließ sich 
der ST jedoch nicht zuordnen.  

 

4.6.2 Station 21 – Hämatoonkologische Isolierstation 

Im Untersuchungszeitraum waren auf der Station 21 insgesamt 32 VRE-Patienten für 

einen oder mehrere Aufenthalte stationär. Ziel war es, für jeden Patienten ein aktuelles 

Isolat aus dem Untersuchungszeitraum zu sequenzieren.  

Für 13 Patienten handelte es sich um einen VRE-Erstnachweis im Untersuchungs-

zeitraum. In Fall eines Patienten (Patient 137) war ein ständiger Wechsel des Glykopep-

tid-Resistenzgenotyps zwischen vanA, vanB und vanAB zu beobachten, sodass für 

diesen Patienten neun unterschiedliche Isolate sequenziert wurden. Für einen weiteren 

Patienten (Nummer 80) war ein Wechsel des Resistenzgens von vanB zu vanA zu be-

obachten. Jedoch war hier nur ein Isolat (vanB) in der Stammsammlung enthalten. 

Für insgesamt 30 Patienten stand jeweils ein Isolat zur Sequenzierung zur Verfügung.  

Für den Patienten 137 waren es neun Proben, so dass insgesamt 39 Proben sequenziert 

und miteinander verglichen werden konnten. 

Abbildung 103 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines MST dar. Die Abstände zwischen den 

einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl der Unterschiede in der 

DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als Zahlenwert 
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eingetragen. Acht Isolate des Patienten 137 mit Nachweis von vanA und vanAB waren 

mit zwei Allelen Unterschied als genetisch nah verwandt bzw. nicht unterscheidbar 

anzusehen, sodass sie zur besseren Übersichtlichkeit nur einmal abgebildet wurden. 

 

Abbildung 103: MST der ausgewählten VRE-Proben der Station 21 (abgebildet n = 32, 31 Patienten). 
Die Probenbeschriftung entspricht der Patientennummer. Die Farbe kodiert den MLSTyp, welcher 
der Legende zu entnehmen ist. Patient 137 war im USZ mit zwei unterschiedlichen 
Enterokokkenstämmen vertreten. Molekulargenetisch nicht unterscheidbare Isolate (n = 8) für 
diesen Patienten sind zur besseren Übersicht nur einmal abgebildet. Es ließen sich sechs 
zusammenhängende Cluster erkennen. 

Insgesamt konnten sechs zusammenhängende Cluster identifiziert werden.  

Cluster 1 beinhaltete ausschließlich VRE-Isolate der genetischen Variante 

ST80 / CT1065, und dominierte mit insgesamt 13 Proben unterschiedlicher Patienten 

auf der Station 21 (33,3 %). Hierzu gehörte auch Patient 61, welcher bis auf eine einzige 

Base dem ST80 zuzuordnen war, während er bei der cgMLST-Klassifizierung eindeutig 

CT1065 zugeordnet werden konnte (siehe Kapitel 4.6). Im ersten Drittel des 

Untersuchungszeitraums war ein sprunghaftes Auftreten dieses Clusters mit vier noso-

komialen Fällen zu beobachten, wobei alle diese Patienten zuvor negativ gescreent 

wurden. Über den gesamten restlichen Untersuchungszeitraum hinweg war eine hohe 

Belastung mit VRE des ST80 / CT1065 zu beobachten, mit insgesamt vier weiteren 

möglichen nosokomialen Transmissionen sowie einem Erstnachweis eines VRE dieses 

Clusters bei einem bekannten VRE-Patienten (Patient 137). 

Abbildung 104 stellt die stationären Aufenthalte der gehäuft auftretenden nosokomialen 

Nachweise des VRE ST80 / CT1065 graphisch anhand einer Linelist dar. Die Isolate der 

Patienten 61, 80, 92 und 95 waren molekulargenetisch auf Basis der cgMLST nicht 

unterscheidbar (max. zwei Allelunterschiede), sodass hier mit ziemlicher Sicherheit 

nosokomiale Transmissionen stattfanden. Auffallend war jedoch, dass alle Patienten 
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kurz zuvor für VRE negativ gescreent wurden. Somit fehlte insbesondere für den 

Patienten 61, bei welchem der Nachweis dieses Stamms als erstes erfolgte, ein 

Indexpatient. Gleiches galt für die beiden Patienten 191 und 193 im Verlauf des 

Untersuchungszeitraums, welche zeitgleich den Nachweis eines mittels cgMLST nicht 

unterscheidbaren Enterokokkenstamms erhielten. Auch bei Patient 129 zu Beginn und 

bei Patient 245 gegen Ende des Untersuchungszeitraums waren nur Patienten mit 

einem VRE-Nachweis von ≥ 6 Allelen Unterschied zeitgleich stationär. Beide Patienten 

hatten kurz zuvor ein negatives Screening erhalten. 

 

Abbildung 104: Ausschnitt der Linelist der Station 21 mit Nachweis des VRE ST80 / CT1065 (n = 13). 
Diese traten gehäuft bis Mitte des Untersuchungszeitraums auf. Anhand des WGS nachgewiesene 
Transmissionen sind blau eingefärbt (n = 4). Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Cluster 2 war durch Isolate des ST117 / CT3280 gekennzeichnet. Dieses Cluster enthielt 

unter anderem acht der neun Proben von Patient 137. Diese Proben wiesen einen 

maximalen Unterschied von zwei Allelen auf. Die Proben drei weiterer Patienten mit den 

Kennnummern 111, 271 und 327 waren den Proben von Patient 137 so ähnlich, dass 

auf Basis der cgMLST keine genetische Unterscheidung möglich war. In 

Zusammenschau mit den stationären Aufenthalten konnte hier von nosokomialen 

Übertragungsereignissen ausgegangen werden (siehe Abbildung 103 und Abbildung 

105). 

Insgesamt ist bei Betrachtung der Linelist in Abbildung 105 zu erkennen, dass sich Nach-

weise des ST117 vor allem auf den Anfang des Untersuchungszeitraums beschränkten. 

Graphisch miterfasst und auch sequenziert wurden hier drei nosokomiale Fälle, welche 

entsprechend der Einschlusskriterien außerhalb des Studienzeitraumes lagen 

(Patienten mit den Kennnummern 271, 334, 336). Grund hierfür war der direkte Zusam-

menhang mit einem nosokomialen Fall zu Beginn des Untersuchungszeitraums und dem 

Auftreten eines begrenzten Ausbruchgeschehens. In die statistischen Analysen mit 

einbezogen wurde nur der nosokomiale Fall des Patienten mit der Kennnummer 327, 

welcher innerhalb des Studienzeitraums lag. 
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Abbildung 105: Ausschnitt der Linelist der Station 21 mit Nachweis des ST117, welche ein Cluster 
bildeten, jedoch aus drei verschiedenen CT bestehend. Anhand des WGS nachgewiesene Transmis-
sionen sind blau eingefärbt (n = 2), wobei ein Nachweis außerhalb des Untersuchungszeitraums lag. 
Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet.  

Cluster 3 war durch den Enterokokkenstamm ST78 / CT894 charakterisiert, mit zwei 

zeitgleich auftretenden nosokomialen Fällen und genetisch nah verwandten, auf Basis 

der cgMLST nicht unterscheidbaren VRE (Patient 291 und 313). Beide Patienten wurden 

kurz zuvor negativ gescreent, ein potenzieller Indexpatient war nicht zeitgleich stationär 

(siehe Abbildung 106). 

Cluster 4 war durch zwei Isolate des ST721 / CT1573 gekennzeichnet, wobei es sich in 

einem Fall um einen nosokomialen Nachweis nach vier Tagen zuvor erfolgtem negati-

vem Screening handelte. Ein zeitlicher Zusammenhang zu einem bekannten VRE-

Träger dieses Genotyps ließ sich nicht herstellen (siehe Abbildung 106). 

 

Abbildung 106: Ausschnitt der Linelist der Station 21 mit Nachweis des VRE ST78 / CT894 (n = 3) 
und des VRE ST721 / CT1573 (n = 2). Anhand des WGS ließ sich bei zwei Patienten gleichzeitig der 
Enterokokkenstamm VRE ST78 / CT894 erstmalig nachweisen und die Proben waren mittels cgMLST 
nicht unterscheidbar. Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Cluster 5 und Cluster 6 beinhalteten keine nosokomialen Fälle. Ein weiterer nosokomia-

ler Fall (Patient 216) des ST80 / CT2478 ließ sich keinem Cluster zuordnen und zeigte 

keinerlei Verwandtschaft zu den übrigen VRE-Stämmen der Station 21 im Untersu-

chungszeitraum (siehe MST Abbildung 103). Auch bei diesem Patienten erfolgte nur 

wenige Tage vor dem Erstnachweis ein negatives Screening bei Aufnahme auf die 

Station. 

Abbildung 107 stellt die Ergebnisse aller sequenzierten Isolate in Zusammenschau mit 

dem zeitlichen Aufenthalt der Patienten auf der Station 21 in Form einer Linelist dar. Dies 

unter Angabe des Clusters, des ST, des CT sowie des Resistenzgens. Insgesamt ließen 

sich sechs Transmissionen, der 13 untersuchten formal nosokomialen Fälle, durch das 
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WGS im Untersuchungszeitraum belegen sowie eine weitere Transmission kurz vor Be-

ginn des Untersuchungszeitraums (Patient 271).  

 

Abbildung 107: Linelist der Station 21, sortiert nach Clusterzuordnung und Patient unter Angabe des 
ST, des CT sowie des Resistenzgens (n = 32). Anzunehmende Transmissionen von VRE auf Basis 
der Gesamtgenomsequenzierung sind blau eingefärbt (n = 7), eine Transmission trat außerhalb des 
Untersuchungszeitraums auf. Insgesamt waren sechs unterschiedliche Cluster zu erkennen, für 
zwei Patienten stand keine Probe zur Sequenzierung zur Verfügung. Negative Screeningergebnisse 
sind schwarz umrandet. 

Abbildung 108 ist eine isolierte graphische Darstellung der Isolate des Patienten 137. 

Die acht Isolate mit Nachweis von vanA- und vanAB-VRE wiesen einen maximalen 

Unterschied von zwei Allelen auf und waren dem ST117 / CT3280 zuzuordnen. 

Zwischenzeitlich erfolgte bei diesem Patienten einmalig auch der Nachweis des zu 

diesem Zeitpunkt gehäuft auftretenden Enterokokkenstamms ST80 / CT1065. 

Nachfolgend Proben ergaben in der genetischen Analyse jedoch durchweg wieder den 

Nachweis des initialen Enterokokkenstamms ST117 / CT3280. 
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Abbildung 108: Neun Isolate von Patient 137 im Zeitraum April 2018 bis November 2018 unter Angabe 
des Entnahmedatums. Acht Isolate waren dem ST117 / CT3280 zuzuordnen (orange hinterlegt) und 
mit maximal zwei Allelen Unterschied auf Basis der cgMLST nicht unterscheidbar. Ein weiteres Isolat 
war dem Enterokokkenstamm ST80 / CT1065 zuzuordnen (magenta). 

Abbildung 109 zeigt die Sequenzierergebnisse der Proben und der zuzuordnenden 

Patienten in Form eines Dendrogramms. Neben der Zuordnung des MLST und cgMLST 

wird auch das Abnahmedatum aufgeführt. Neben enger Verwandtschaftsbeziehungen 

innerhalb eines CT war parallel eine hohe Divergenz des ST80 bei Betrachtung des core 

genome zu erkennen. Allein auf dieser Station beinhaltete der ST80 insgesamt vier 

unterschiedliche CT, welche genetisch stark differierten. Nachvollziehbare Transmis-

sionsereignisse waren jedoch nur für den ST80 / CT1065 zu beobachten (siehe auch 

Abbildung 107). 
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Abbildung 109: Dendrogramm der ausgewählten VRE-Proben der Station 21 (n = 32) unter Angabe 
der Patientennummer (links), der MLST und cgMLST (ST bzw. Complex Type) sowie des 
Abnahmedatums der entsprechenden Probe (Collection Date). Patient 137 war mit zwei unterschied-
lichen Enterokokkenstämmen vertreten. Genetisch anhand der cgMLST nah verwandte und nicht 
unterscheidbare Isolate (n = 8) für diesen Patienten wurden zur besseren Übersicht nur einmal 
abgebildet. Für die Probe von Patient 61 konnte die Bestimmung des cgMLST erfolgen, aufgrund 
einer Punktmutation innerhalb eines MLST-Gens ließ sich der ST jedoch nicht zuordnen. 
Insbesondere der ST80 zeigte eine hohe Divergenz mit Dominanz des CT1065.  

 

4.6.3 Station 90 – Operative Intensivstation 

Auf der Station 90 ließ sich ein prolongiertes Ausbruchsgeschehen über drei Monate 

hinweg in der ersten Hälfte des Untersuchungszeitraums vermuten. Es ließen sich hier 

zehn nosokomiale Fälle mit 15 zeitgleich stationären VRE-Trägern verzeichnen. Insge-

samt 27 VRE-Isolate von 24 Patienten standen für diese Station zur Genomanalyse zur 

Verfügung. Für drei der Patienten (Kennnummern 54, 85 und 345) wurden jeweils zwei 

Proben ausgewertet. Diese wurden innerhalb eines Zeitraums von weniger als einem 

Monat abgenommen. Die Auswertung zeigte jeweils eine große genetische Ähnlichkeit 

der beiden zu vergleichenden Proben mit sowohl gleichem MLST als auch gleichem 

cgMLST: Bei den Proben des Patienten 345 waren bei der cgMLST-Analyse sämtliche 

Sequenzabschnitte identisch, bei Patient 85 zeigten sich zwei Unterschiede auf Basen-

ebene, bei Patient 54 waren es fünf Unterschiede.  
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Abbildung 110 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines Minimum Spanning Tree. Die Abstände 

zwischen den einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl der Unter-

schiede in der DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als Zahlen-

wert eingetragen. 

 

Abbildung 110: MST der ausgewählten VRE-Proben der Station 90 (n = 27, 24 Patienten). Die Proben-
beschriftung entspricht der Patientennummer. Die Farbe kodiert den MLSTyp, welcher der Legende 
zu entnehmen ist. Für die Patienten 54, 85 und 345 wurden jeweils zwei Isolate sequenziert. Die 
beiden Isolate von Patient 345 waren mittels cgMLST nicht unterscheidbar (nur einmal abgebildet). 
Die Proben von Patient 54 und 85 zeigten zwei bzw. fünf Allelunterschiede. Es ließen sich vier 
zusammenhängende Cluster erkennen. 

Cluster 1 war durch Isolate des Genotyps ST80 / CT1065 gekennzeichnet, welcher mit 

elf Proben, bzw. bei 40% der Patienten (n = 10) am häufigsten nachzuweisen war. Sechs 

der zehn untersuchten nosokomialen Fälle waren diesem Cluster zuzuordnen, sodass 

der Verdacht einer zeitlich begrenzte Ausbruchssituation des Enterokokkenstamms 

ST80 / CT1065 bestand (siehe Abbildung 111). Die Isolate der Patienten 57 und 75 

wiesen ein differierendes Allel auf. Demzufolge konnte hier tatsächlich von einer 

Transmission ausgegangen werden. Ebenfalls nah verwandt waren die Isolate des 

Patienten 83 und 65, welche jedoch zeitlich versetzte Aufenthalte auf der Station 90 

hatten. Die Transmission konnte somit nicht auf der Station 90 erfolgt sein, jedoch waren 

die Patienten rund zwei Monate im Vorfeld zeitgleich auf der Station 55, ohne ein 

zwischenzeitlich erfolgtes Screening mit einer hier potentiellen unbemerkten 

Übertragung. Bei allen anderen nosokomialen Fällen des CT1065 ließ sich keine 
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Transmission aufgrund einer Alleldifferenz von > 3 sicher belegen (siehe MST Abbildung 

110).  

 

Abbildung 111: Ausschnitt der Linelist der Station 90 mit Nachweis des VRE ST80 / CT1065 (n = 10). 
Für die in diesem Zeitraum gehäuft aufgetretenen Erstnachweise (n = 6) ließ sich anhand des WGS 
nur eine Transmission nachweisen (blau eingefärbt). Keiner der Patienten war zuvor gescreent 
worden.  

Cluster 2 war durch Isolate des ST80 / CT1013, Cluster 3 durch Isolate des 

ST117 / CT469 gekennzeichnet. In beiden Fällen handelte es sich ausschließlich um 

bekannte VRE-Träger, bei denen keine enge genetische Verwandtschaft zu den ande-

ren hier ausgewerteten VRE-Proben bestand und somit keine Transmission anzuneh-

men war (siehe MST Abbildung 110 und Abbildung 113). 

Cluster 4 war durch den Enterokokkenstamm ST78 / CT894 charakterisiert, mit insge-

samt drei Patienten, wobei es sich in zwei Fällen um Erstnachweise handelte. Die drei 

Isolate waren anhand der cgMLST nicht unterscheidbar (Alleldifferenz ≤1) und alle drei 

Patienten waren zeitgleich stationär auf der Station 90. Screeninguntersuchungen 

wurden im Vorfeld nicht durchgeführt. Die beiden Patienten mit VRE-Erstnachweise 

waren jedoch bereits länger auf der Station 90, als der bekannte VRE-Träger dieses 

Genotyps, dessen Aufenthalt sich nur mit einem der beiden neu detektierten VRE-Fälle 

überschnitt. Auch ließen sich bei Voraufenthalten keine gemeinsamen stationären 

Aufenthalte nachweisen. Der nosokomiale Transmissionsweg blieb zumindest für 

Patient 102 somit unklar (siehe MST Abbildung 110 und Abbildung 112). 
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Abbildung 112: Ausschnitt der Linelist der Station 90 mit Nachweis des VRE ST78 / CT894 (n = 3). 
Für die in diesem Zeitraum aufgetretenen Erstnachweise (n = 2) ließ sich anhand des WGS eine 
Transmission nachweisen (blau eingefärbt). Keiner der beiden Patienten war zuvor gescreent 
worden. 

Ein weiterer nosokomialer Fall (Patient 107) des ST80 / CT5132 ließ sich keinem Cluster 

zuordnen und zeigte keinerlei Verwandtschaft zu den übrigen Genotypen der VRE der 

Station 90. Für Patient 344, welcher ebenfalls auf der Station 90 den Erstnachweis eines 

VRE erhielt, war keine Probe in der Stammsammlung enthalten.  

Abbildung 113 stellt die Ergebnisse der Sequenzierung aller Isolate in Zusammenschau 

mit dem zeitlichen Aufenthalt der Patienten auf der Station 90 dar. Dies unter Angabe 

des CT, des ST, des Clusters sowie des Resistenzgens. Insgesamt ließen sich anhand 

des WGS zwei Transmissionen der vermuteten zehn nosokomialen Fälle belegen. 

 

Abbildung 113: Ausschnitt der Linelist der Station 90. Abgebildet sind die stationären Aufenthalte 
der nosokomialen im Rahmen eines Ausbruchs sowie potenzielle Überträger unter Angabe des ST, 
des CT, des Clusters sowie des Resistenzgens (n = 25). Anzunehmende Transmissionen von VRE 
auf Basis der Gesamtgenomsequenzierung sind blau eingefärbt (n = 2), eine Transmission trat 
außerhalb des Untersuchungszeitraumes auf. Negative Screeningergebnisse sind schwarz 
umrandet. Für einen Patienten stand keine Probe zur Sequenzierung zur Verfügung. 
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Abbildung 114 zeigt die Sequenzierergebnisse der Proben und der zuzuordnenden 

Patienten in Form eines Dendrogramms. Neben der Zuordnung der MLST und cgMLST 

wird auch das Abnahmedatum aufgeführt. 22 Isolate (84,6 %) stammten aus dem 

Untersuchungszeitraum. Die am längsten zurückliegende Probe stammte von Patient 79 

vom November 2017 und war dem ST80 / CT1065 zuzuordnen. 

 
Abbildung 114: Dendrogramm der ausgewählten VRE-Proben der Station 90 (n = 27) unter Angabe 
der Patientennummer (links), der MLST und cgMLST (ST bzw. Complex Type) sowie des 
Abnahmedatums der entsprechenden Probe (Collection Date). Innerhalb des ST80 zeigte sich eine 
hohe Divergenz mit Dominanz des CT1065. 

 

4.6.4 Station 92 – Internistische Intensivstation 

Zur Identifikation möglicher Transmissionen auf der Station 92 wurden insgesamt 34 

Proben sequenziert. Hierbei handelte es sich um zehn Proben möglicher nosokomialer 

Fälle sowie 24 Proben bekannter VRE-Träger, welche zeitgleich stationär waren. Ein 

bekannter VRE-Träger war kurz vor Beginn des Untersuchungszeitraums detektiert 

worden (Patient 206). 

Die anhand des zeitlichen Auftretens als nosokomial klassifizierten Fälle hatten die 

Patientennummern 53, 128, 175, 186, 203, 209, 214, 229, 262 und 296. 

Abbildung 115 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines Minimum Spanning Tree. Die Abstände 
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zwischen den einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl der Unter-

schiede in der DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als Zahlen-

wert eingetragen. 

 

Abbildung 115: MST der ausgewählten VRE-Proben der Station 92, wobei pro Patienten eine Probe 
sequenziert wurde (n = 34). Die Probenbeschriftung entspricht der Patientennummer. Die Farbe 
kodiert den MLSTyp, welcher der Legende zu entnehmen ist. Es ließen sich fünf zusammenhängende 
Cluster nachweisen.  

Das größte zusammenhängende Cluster 1 war durch Isolate des Genotyps 

ST80 / CT1065 definiert, mit insgesamt 11 Proben (32,3 %). Zwei dieser Proben waren 

Patienten mit einem VRE-Erstnachweis im Untersuchungszeitraum zuzuordnen (Patient 

53 und 296). Patient 53 hatte zuvor einen negativen Screeningbefund erhalten. Ein wei-

terer Patient war als bekannter VRE-Träger miterfasst der Erstnachweis erfolgte kurz 

vor Beginn des Untersuchungszeitraums (Patient 206). Auf Grundlage des MST und der 

erstellten Linelist ließ sich keiner dieser beiden formal nosokomialen Fälle belegen. 

Die Isolate von Patient 53 und Patient 77 zu Beginn des Untersuchungszeitraums waren 

interessanterweise molekulargenetisch nicht zu unterscheiden, jedoch erfolgte der 

Nachweis des VRE bei Patienten 53 vor dem stationären Aufenthalt von Patient 77 auf 

der Station 92. Auch im Vorfeld waren diese Patienten nicht gleichzeitig auf einer 

anderen Station hospitalisiert.  

Die Isolate der zeitgleich stationären Patienten 296 (formal nosokomialer Fall) und 237 

(bekannter VRE-Träger) gegen Ende des Untersuchungszeitraums unterschieden sich 



Ergebnisse 

  150    

in zehn Genloci zu sehr, als dass eine Transmission auf der Station 92 angenommen 

werden konnte (siehe MST Abbildung 115 und Abbildung 116). 

 

Abbildung 116: Ausschnitt der Linelist der Station 92 mit Nachweis des VRE ST80 / CT1065(n = 11). 
Für die in diesem Zeitraum aufgetretenen Erstnachweise (n = 2) ließ sich anhand des WGS keine 
Transmission nachweisen. Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Cluster 4 beinhaltete drei Isolate des Genotyps ST80 / CT2739, wobei es sich in allen 

drei Fällen um VRE-Erstnachweise handelte, welche in engem zeitlichem Zusammen-

hang standen. Für die Patienten 134 und 175 war ein vorangehendes negatives Scree-

ning während des Aufenthaltes auf der Station 92 zu verzeichnen. Auch Patient 186 

erhielt kurz vor der Aufnahme auf die Station 92 ein negatives VRE-Screening im Rah-

men des stationären Aufenthaltes am UKR auf einer anderen Station. Mit 1 – 2 differie-

renden Allelen waren die Isolate dieser drei Patienten anhand der cgMLST nicht 

unterscheidbar (siehe MST Abbildung 115). Aufgrund der zeitlichen Abfolge war eine 

Übertragung von Patient 134 auf den Patienten 175 und von diesem wiederum auf 

Patienten 186 anzunehmen, für Patient 134 fehlte jedoch ein eindeutiger Indexpatient, 

insbesondere in Hinblick auf das erfolgte Screening bei Aufnahme (siehe Abbildung 

117). 

 

Abbildung 117: Ausschnitt der Linelist der Station 92 mit Nachweis des VRE ST80 / CT2739 (n = 3). 
Die VRE-Proben der diesem Cluster zugehörigen Patienten waren genetisch anhand des WGS nicht 
unterscheidbar. In allen drei Fällen handelte es sich um den Erstnachweis nach negativem 
Screening. Zwei Transmissionen ließen sich somit belegen (blau eingefärbt). Negative 
Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Cluster 2 wurde durch drei Proben des ST117 / CT3247 determiniert, die Proben waren 

molekulargenetisch nicht zu unterscheiden (maximal zwei Allelunterschiede). Eine 

nosokomiale Transmission zwischen den Patienten 209 und Patient 229 auf der Station 

92 ist wahrscheinlich. Patient 40 war der einzige bekannte VRE-Träger, war jedoch erst 

nach den beiden nosokomialen Nachweisen auf der Station 92 stationär (siehe MST 
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Abbildung 115 und Abbildung 118).  Auch im Vorfeld waren die Patienten 40, 209 und 

229 nicht auf einer anderen Station zeitgleich stationär gewesen. 

Cluster 3 war durch drei Proben des Enterokokkenstamms ST117 / CT71 definiert. In 

einem Fall handelte es sich um einen VRE-Erstnachweis, welcher jedoch in großem 

zeitlichem Abstand zu den beiden bekannten VRE-Trägern auftrat. Ein Screening bei 

Aufnahme auf die Station war zuvor nicht erfolgt (siehe MST Abbildung 115 und 

Abbildung 118). 

Cluster 5 war durch zwei Proben mit dem Nachweis des Genotyps ST78 / CT894 deter-

miniert. Die Patienten, welchen die Proben zuzuordnen waren, waren zeitgleich auf der 

Station 92, wobei es sich in einem Fall um einen VRE-Erstnachweis mit negativem 

Screeningbefund bei Aufnahme auf der Station handelte. Bei Unterschieden von 

maximal einem Allel war in diesem Fall von einer nosokomialen Transmission 

auszugehen (siehe MST Abbildung 115 und Abbildung 118). 

 

Abbildung 118: Ausschnitt der Linelist der Station 92 mit Nachweis des VRE ST117 / CT71 (n = 3), 
ST78 / CT894 (n = 2), ST117 / CT3247 (n = 3). Von vier Erstnachweisen ließen sich insgesamt zwei 
Transmissionen nachweisen (blau eingefärbt), einmal des ST78 / CT894 und einmal des 
ST117 / CT3247. Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Ein weiterer nosokomialer Fall wurde durch VRE des Genotyps ST721 / CT1673 verur-

sacht. Zeitgleich befand sich jedoch kein bekannter VRE-Träger mit Nachweis dessel-

ben Genotyps auf der Station 92. Für einen weiteren nosokomialen Fall (Patient 176) 

war keine Probe für die Sequenzierung in der Stammsammlung enthalten. 

Abbildung 119 stellt die Ergebnisse der sequenzierten Isolate der Station 92 in Zusam-

menschau mit dem zeitlichen Aufenthalt der Patienten in ihrer Gesamtheit dar. Dies 

unter Angabe des CT, des ST, des Clusters sowie des Resistenzgens. Insgesamt ließen 

sich anhand des WGS vier Transmissionen der vermuteten 13 nosokomialen Fälle 

belegen. 
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Abbildung 119: Ausschnitt der Linelist der Station 92. Abgebildet sind die stationären Aufenthalte 
der auf dieser Station erfolgten Erstnachweise im erfassten Zeitraum sowie zeitgleich stationäre 
bekannte VRE-Träger. Dies unter Angabe des ST, des CT, des Clusters sowie des Resistenzgens. 
Nachgewiesene Transmissionen sind blau eingefärbt (n = 4). Die Proben von drei Patienten standen 
nicht zur Sequenzierung zur Verfügung. 

Abbildung 120 zeigt die Sequenzierergebnisse der Proben und der zuzuordnenden 

Patienten in Form eines Dendrogramms. Neben der Zuordnung des MLST und cgMLST 

wird auch das Abnahmedatum aufgeführt. 31 der 34 Isolate (91,2 %) entstammten dem 

Untersuchungszeitraum. Das am weitesten zurückliegende Abnahmedatum war von 

April 2017.  

Auffallend war auf der Station 92 das zeitgleiche Auftreten mehrerer Enterokokken-

stämme und hiermit verbundener beobachteter Transmissionsereignisse. Innerhalb des 

ST80 waren – wie bereits auf den zuvor beschriebenen Stationen – ein Großteil der 

sequenzierten Proben dem CT1065 zuzuordnen. Gleichzeitig war jedoch eine hohe 

Divergenz des ST80 bei Betrachtung des core genome zu erkennen. Allein auf dieser 

Station beinhaltete der ST80 insgesamt sieben unterschiedliche CT, welche genetisch 

stark differierten. Lediglich für den CT2739 waren jedoch Transmissionen 

nachzuweisen.  
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Abbildung 120: Dendrogramm der ausgewählten VRE-Proben der Station 92 (n = 34) unter Angabe 
der Patientennummer (links), der MLST und cgMLST (ST bzw. Complex Type) sowie des 
Abnahmedatums der entsprechenden Probe (Collection Date). Innerhalb des ST80 zeigt sich eine 
hohe Divergenz mit Dominanz des CT1065. 

 

4.6.5 Station 93 – Internistische Intensivstation 

Für die Station 93 wurden insgesamt 16 Proben sequenziert. Hierbei handelte es sich 

um fünf Proben möglicher nosokomialer Fälle mit vorangegangenem negativem 

Screening (Patient 38, 164, 248, 257 und 341) sowie elf Proben bekannter VRE-Träger, 

welche zeitgleich stationär waren. 

Abbildung 121 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines Minimum Spanning Tree. Die Abstände 

zwischen den einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl der 

Unterschiede in der DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als 

Zahlenwert eingetragen. 
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Abbildung 121: MST der ausgewählten VRE-Isolate der Station 93 unter Angabe der 
Allelunterschiede, basierend auf 1423 cgMLST Zielgenen (n = 16). Es ließen sich zwei zusammen-
hängende Cluster erkennen: ST80 / CT1065 (Cluster 1), ST117 / CT71 (Cluster 2).  

Cluster 1 wurde durch Isolate des Genotyps ST80 / CT1065 determiniert, mit zwei 

nosokomialen Fällen (Patienten mit den Kennzahlen 341 und 39) zu Beginn des 

Untersuchungszeitraumes. Die Isolate der Patienten 11 und 39 waren mit drei Allelen 

Unterschied noch im Rahmen der möglichen Messungenauigkeit als nah verwandt und 

mittels WGS nicht unterscheidbar anzusehen. Deshalb konnte hier von einer 

nosokomialen Transmission ausgegangen werden. Patient 341 erhielt zwar im Vorfeld 

ein negatives Screening, wich jedoch mit zehn bzw. 13 unterschiedlichen Allelen zu stark 

von den Isolaten der anderen beiden Patienten ab, sodass eine nosokomiale 

Transmission auf der Station 93 unwahrscheinlich war (siehe Abbildung 121 und 

Abbildung 122).   

 

Abbildung 122: Ausschnitt der Linelist der Station 93 mit Nachweis des VRE ST80 / CT1065(n = 5). 
Für die in diesem Zeitraum aufgetretenen Erstnachweise (n = 2) ließ sich anhand des WGS eine 
Transmission nachweisen. Negative Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Cluster 2 war durch Isolate des Genotyps ST117 / CT71 charakterisiert. vier VRE-

Erstnachweise waren auf diesen Enterokokkenstamm zurückzuführen, in drei Fällen 

erfolgte bei Aufnahme auf die Station initial ein negatives Screening. Ein erstmaliges 

Auftreten war zu Beginn des Untersuchungszeitraums mit einem einzelnen Fall zu 

beobachten (siehe Abbildung 123). Obwohl kein VRE-Träger mit dem gleichen 



Ergebnisse 

  155    

Enterokokkenstamm besiedelt war, kam es bei diesem Patienten nach negativem 

Aufnahmescreening nach kurzer Zeit zu einem positiven Nachweis. Nach einer Latenz 

von mehreren Monaten kam es zum Auftreten drei weiterer nosokomiale Fälle dieses 

Enterokokkenstamms mit nah verwandtem Genom. Zwei Patienten waren bei Aufnahme 

auf die Station negativ gescreent worden. Im dritten Fall (Patient 254) wurde dies 

versäumt, sodass dieser Patient bei unbekanntem Trägerstatus als Ausgangspunkt des 

begrenzten Ausbruchs gesehen werden musste, obwohl der VRE-Nachweis bei Patient 

254 zeitlich gesehen zuletzt erfolgte. 

 

Abbildung 123: Ausschnitt der Linelist der Station 93 mit Nachweis des VRE ST117 / CT71(n = 4). Die 
in diesem Zeitraum zeitgleich aufgetretenen VRE-Erstnachweise (n = 3) waren genetisch mittels 
WGS nicht unterscheidbar. In zwei Fällen ließ sich eine Transmission nachweisen. Negative 
Screeningergebnisse sind schwarz umrandet. 

Abbildung 124 stellt die Ergebnisse aller sequenzierten Proben in Zusammenschau mit 

dem zeitlichen Aufenthalt der Patienten auf der Station 93 dar. Dies unter Angabe des 

CT, des ST, des Clusters sowie des Resistenzgens. Insgesamt ließen sich anhand des 

WGS drei Transmissionen der vermuteten sechs nosokomialen Fälle belegen. 

 

Abbildung 124: Ausschnitt der Linelist der Station 93(n = 16). Abgebildet sind die stationären 
Aufenthalte der auf dieser Station erfolgten Erstnachweise im erfassten Zeitraum sowie zeitgleich 
stationäre bekannte VRE-Träger. Dies unter Angabe des ST, des CT, des Clusters sowie des 
Resistenzgens. Nachgewiesene Transmissionen sind blau eingefärbt (n = 3).  

Patient 164 (ST80 / CT2740) erhielt ebenfalls ein negatives Screening bei Aufnahme auf 

die Station und wurde im Verlauf bei erneutem Screening VRE-positiv getestet. Ein 

potenzieller Überträger des gleichen Genotyps war jedoch zu diesem Zeitpunkt nicht 

stationär. Auch bei Patient 217 war kein Patient mit Nachweis eines genetisch nah 

verwandten VRE zeitgleich stationär (ST80 / CT467), allerdings erfolgte hier kein 

Screening bei Aufnahme auf die Station. Somit besteht die Möglichkeit, dass das 
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Transmissionsereignis auf einer anderen Station stattfand und der Trägerstatus erst auf 

der Station 93 detektiert wurde. Gleiches traf auch für den Patient 346 zu. Der VRE-

Nachweis erfolgte jedoch kurz vor Beginn des Untersuchungszeitraums, sodass dieser 

Patient formal als bekannter VRE-Träger galt. 

Abbildung 125 zeigt die Sequenzierergebnisse der Proben und der zuzuordnenden 

Patienten in Form eines Dendrogramms. Neben der Zuordnung der MLST und cgMLST 

wird auch das Abnahmedatum aufgeführt. Zwölf der 16 Isolate stammten aus dem 

Untersuchungszeitraum (75 %). Das am längsten zurückliegende Isolat stammte vom 

05.03.2018. Auffallend war, dass auf den ersten Blick beinahe alle Isolate ST80 oder 

ST117 zuzuordnen waren. Dank der vollständigen Sequenzierung des core genome war 

jedoch eine Divergenz innerhalb der MLST-Typen zu erkennen. 

 

Abbildung 125: Dendrogramm der ausgewählten VRE-Proben der Station 92 (n = 34) unter Angabe 
der Patientennummer (links), der MLST und cgMLST (ST bzw. Complex Type) sowie des 
Abnahmedatums der entsprechenden Probe (Collection Date). Dominanz des ST80 / CT1065 und 
ST117 / CT71 was in letzterem Fall auf ein Ausbruchsgeschehen zurückzuführen ist. 
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4.6.6 Erstnachweise Mai 2018 

Im Mai wurden klinikweit 32 VRE-Erstnachweise registriert. Eine so hohe Anzahl wurde 

in keinem anderen Monat im Untersuchungszeitraum erreicht. Hierbei handelte es sich 

um 18 nosokomiale Fälle, neun Fälle wurden im Rahmen eines Screenings detektiert. 

Außerdem wurde bei fünf bekannten VRE-Trägern ein Wechsel des van-Genotyps 

beobachtet. Dies kann ein Indiz dafür sein, dass es zu einer Kolonisation mit einem 

neuen VRE-Stamm gekommen war und somit eine potenzielle Transmission darstellt. 

Von diesen 32 Proben waren fünf nicht in der Stammsammlung enthalten, in drei Fällen 

stand jedoch ein zeitnahes Folgeisolat zur Verfügung (Patient 69, 86 und 153). Somit 

konnten 30 Proben von 30 Patienten sequenziert werden. 

Abbildung 126 zeigt die phylogenetische Verwandtschaft der analysierten Proben unter 

Angabe der Patientennummer in Form eines Minimum Spanning Tree. Die Abstände 

zwischen den einzelnen Patientennummern ergeben sich durch die Anzahl der Unter-

schiede in der DNA-Sequenz auf Grundlage der cgMLST-Analyse und sind als Zahlen-

wert eingetragen. 

 

 

Abbildung 126: MST der VRE-Erstnachweise im Mai 2018 unter Angabe der Allelunterschiede, basie-
rend auf 1423 cgMLST Zielgenen (n = 30). Es ließen sich drei zusammenhängende Cluster erkennen: 
ST80 / CT1065 (Cluster 1), ST80 / CT1013 (Cluster 2), ST117 / CT469. Die meisten Isolate waren 
Cluster 1 zuzuordnen (n = 18). 
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Im Mai war das Auftreten mehrerer unterschiedlicher Enterokokkenstämme zu beobach-

ten. Der Anstieg der VRE-Erstnachweise im Mai 2018 war jedoch primär auf den Nach-

weis des ST80 / CT1065 zurückzuführen, während andere Enterokokkenstämme nur 

singulär auftraten. Somit waren mit 64,3 % (n = 18) mehr als die Hälfte der nosokomialen 

sowie im Rahmen von Screening erfolgten Erstnachweise auf Enterokokken des 

ST80 / CT1065 zurückzuführen. Dieses Cluster bestand bis auf zwei Proben, welche 

keinem MLST-Typ zugeordnet werden konnten (wohl aber dem CT1065) aus Entero-

kokken des Genotyps ST80 / CT1065. Die Zuordnung zum ST80 war bei den erwähnten 

zwei Proben aufgrund von Punktmutationen innerhalb eines der MLST-Gene nicht mög-

lich. Bei Betrachtung der Isolate dieses Clusters fiel auf, dass sich die einzelnen Proben 

anhand der differierenden Allele teilweise zu sehr unterschieden, als dass alle Erstnach-

weise im Mai 2018 von genetisch nah verwandten Enterokokken ausgehen konnten. Es 

ließen sich hier Unterschiede von bis zu 23 Allelen (beispielsweise Patient 94 und Patient 

50 in Abbildung 126) innerhalb des ST80 / CT1065 beobachten.  

Die prozentuale Verteilung der nachgewiesenen cgMLST CT ist in Tabelle 12 dargestellt. 

Tabelle 12: Verteilung der sequenzierten Isolate, im Mai 2018 zu einem Erstnachweis von VRE führ-
ten (n = 28). *Aufgrund einer Basenmutation in einem der Haushaltsgene konnte keine MLST-
Zuordnung erfolgen, die Isolate sind jedoch im gleichen Cluster wie Proben des ST80 / CT1065. 

ST CT Anzahl Anteil 
80 1065 16 53,57 % 
-* 1065 2 3,57% 
80 1013 2 10,71 % 

117 469 2 7,14 % 
17 900 1 3,57 % 
78 894 1 3,57 % 
80 2313 1 3,57 % 
80 2051 1 3,57 % 

117 36 1 3,57 % 
117 71 1 3,57 % 
117 3280 1 3,57 % 
721 1573 1 3,57 % 

Gesamt   30 100,00 % 
 

Auf Basis der cgMLST-Analyse genetisch nah verwandt und mit dieser Methode nicht 

unterscheidbar waren zum einen die Proben der Patienten mit den Kennnummern 64, 

65, 83 und 94. Hier unterschieden sich die Proben in maximal ein bis zwei Allelen. 

Screeninguntersuchungen waren bei diesen Patienten im Vorfeld nicht erfolgt. Im Fall 
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des Patienten 83 war ein Wechsel des van-Gens von vanA zu vanB im Mai 2018 zu 

beobachten. Die Patienten mit den Kennnummern 65, 83 und 94 hatten gemein, dass 

sie alle auf chirurgischen Stationen stationär waren, wohingegen der Patient mit der 

Kennnummer 64 nur einen einzelnen stationären Aufenthalt auf der nephrologischen 

Station aufwies, ohne gleichzeitigen Aufenthalt auf einer Station mit den übrigen 

Patienten. Es muss somit von mindestens einem weiteren unerkannten VRE-Träger 

ausgegangen werden, als Schnittstelle zwischen den Patienten der chirurgischen und 

der nephrologischen Stationen. Die Aufenthalte dieser Patienten sind in Abbildung 127 

dargestellt. 

 

Abbildung 127: Linelist der Patienten mit den Kennzahlen 64, 65, 83 und 94 mit Erstnachweisen 
genetisch nah verwandter VRE im Mai 2018. Für Patient 83 handelte es sich um einen Wechsel des 
VRE-Stamms bei zuvor bekannter Kolonisation. Die Patienten 65, 83 und 94 hatten Aufenthalte auf 
chirurgischen Stationen zu verzeichnen. Patient 64 war einmalig auf der nephrologischen Station 17 
stationär, ohne örtlichen Zusammenhang zu den übrigen Patienten. Bei keinem Patienten war vor-
gängig ein negatives Screening im Untersuchungszeitraum erfolgt. Die Aufenthalte der Erstnach-
weise sind blau gekennzeichnet. 

Gleiches galt auch für die Proben der Patienten mit den Kennnummern 52, 61, 73, 80 

und 92. Hier unterschieden sich die Proben in maximal ein bis drei Allelen. Die Patienten 

61, 80 und 92 waren alle ausschließlich auf der Station 21 stationär und wurden bereits 

in Kapitel 4.6.2 erfasst. Der Patient mit der Kennnummer 73, wurde im Rahmen einer 

Screeninguntersuchung auf der Intensivstation 90 detektiert und war primär in gefäßchi-

rurgischer Behandlung, bis zuletzt die Verlegung auf die Palliativstation erfolgte. Patient 

52 hatte lediglich einen einzelnen stationären Aufenthalt auf der Dermatologie ohne 

einen zeitgleich bekannten stationären VRE-Träger. Die Aufenthalte dieser Patienten 

sind in Abbildung 128 dargestellt. 
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Abbildung 128: Linelist der Patienten mit den Kennzahlen 52, 61, 73, 80 und 92 mit Erstnachweisen 
genetisch nah verwandter VRE im Mai 2018. Die Patienten 61, 80 und 92 waren alle Patienten der 
hämatoonkologischen Station 21. Patient 52 war einmalig auf der dermatologischen Station 52, 
Patient 93 auf der Intensivstation 90, der Gefäßchirurgie sowie der Palliativstation. Die Aufenthalte 
der Erstnachweise sind blau gekennzeichnet. 

Ebenfalls drei Allele Unterschied waren zwischen den Patienten mit den Kennnummern 

53 und 77 einerseits sowie 77, 80 und 92 andererseits zu erkennen. Patient 53 und 77 

hatten Aufenthalte auf viszeralchirurgischen und gastroenterologischen Normalstationen 

sowie der zugehörigen Intensivstation 92 gemein, ohne Bezug zu den primär hämatoon-

kologisch betreuten Patienten 80 und 92. Die Linelist der Patienten sind im Folgenden 

dargestellt, die Aufenthalte der Patienten 80 und 92 wurden zudem bereits in Kapitel 

4.6.2 näher beleuchtet. Die Aufenthalte der Patienten sind in Abbildung 129 dargestellt. 

 

Abbildung 129: Linelist der Patienten mit den Kennzahlen 53, 77, 80 und 92 mit Erstnachweisen 
genetisch nah verwandter VRE im Mai 2018. Die Patienten 55 und 77 waren beide auf der 
intensivmedizinischen Station 92, während die Patienten 80 und 92 ausschließlich auf der 
hämatoonkologischen Station 21 stationär waren. Die Aufenthalte der Erstnachweise sind blau 
gekennzeichnet, negative Screeningbefunde schwarz umrandet. 

Die genetisch nah verwandten Proben der Patienten 57 und 75 mit einem 

Allelunterschied waren Patienten zuzuordnen, die beide viszeralchirurgisch sowohl auf 

Normal- als auch Intensivstationen behandelt wurden Der Erstnachweis erfolgte bei 

beiden Patienten auf der Intensivstation 90 (siehe Kapitel 4.6.3).  
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5 Diskussion 

Multiresistente Erreger (MRE) stellen eine der großen medizinischen Herausforderun-

gen in der Patientenversorgung unserer Zeit dar und führen zu einer realen Bedrohung 

aufgrund eingeschränkter Therapiemöglichkeiten. Hierzu zählen insbesondere auch 

Vancomycin-resistente Enterokokken, deren Nachweis als nosokomiale Krankheitser-

reger in den letzten Jahren explodiert ist, wie den Daten des Krankenhaus-Infektions-

Surveillance-Systems (KISS) des NRZ zu entnehmen ist [44, 175]. Allgemein werden 

Enterokokken als nur bedingt pathogen eingestuft, können jedoch bei bestimmten 

Risikogruppen zu schwerwiegenden Infektionen führen [1,6,7,46]. Umso besorgnis-

erregender ist die seit Jahren zunehmende Verbreitung von VRE weltweit [3,120]. Auch 

am Universitätsklinikum Regensburg (UKR) sind steigende VRE-Fälle zu verzeichnen, 

mittlerweile herrscht eine hyperendemische Situation. Dies geschieht, obwohl verschie-

dene Maßnahmen wie Screening im Hochrisikobereich, Kontaktisolierung und eine 

verstärkte Basishygiene zuverlässig umgesetzt werden. 

Im Rahmen dieser retrospektiven Arbeit wurden die stationären Aufenthalte bekannter 

oder neu nachgewiesener VRE-Träger über den Zeitraum eines Jahres hinweg nach-

verfolgt. Hierdurch konnten mögliche nosokomiale Transmissionsereignisse detektiert 

sowie eine Risikobewertung der einzelnen Stationen erfolgen.  

Auf Basis dieser Ergebnisse konnte als weiterer wichtiger Schritt zum Verständnis der 

Ausbreitung von VRE die Gesamtgenomsequenzierung (WGS) eingesetzt werden, um 

vermutete nosokomiale Transmissionen besser beurteilen zu können. Hierfür wurden 

die VRE-Isolate einzelner Stationen mit gehäuftem Auftreten von VRE sowie vermutete 

Ausbruchsgeschehnisse auf molekulargenetischer Ebene analysiert. Somit ließ sich 

beurteilen, ob es sich bei formal nosokomialen VRE-Fällen tatsächlich um Transmis-

sionsereignisse handelte oder die nachgewiesenen VRE genetisch zu stark differierten, 

als dass eine Transmission angenommen werden konnte. 

Hierfür wurden in die Studie insgesamt 331 Patienten und 647 VRE-Isolate dieser Pati-

enten eingeschlossen und analysiert. Für den Vergleich des Genoms und der Verwandt-

schaftsanalyse mittels WGS wurden 134 Proben von 122 Patienten ausgewählt und 

sequenziert.  

Im Folgenden werden die Einzelaspekte der Ergebnisse beleuchtet und diskutiert. 
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5.1 Patientenkollektiv 

5.1.1 Geschlecht und Alter der Patienten 

Mit 62,5 % (n = 207) gehörte die Mehrheit der Studienpopulation dem männlichen 

Geschlecht an. Mehrere vorangegangene Studien zur Untersuchung von Risikofaktoren 

zeigten ebenfalls eine Verteilung mit höherem Anteil des männlichen Geschlechts, ohne 

die Ursachen jedoch näher zu beleuchten [58,59,121,122]. Zaas et al. stellten 2002 im 

Rahmen einer Untersuchung onkologischer Patienten zwar fest, dass Männer häufiger 

von VRE-Infektionen betroffen seien, verwarfen dieses Ergebnis jedoch aufgrund feh-

lender biologischer Plausibilität [123]. Kaki et al. kamen 2012 im Rahmen einer Untersu-

chung der Risikofaktoren einer VRE-Kolonisation zu dem Schluss, dass das Geschlecht 

nicht mit einem erhöhten Risiko für eine VRE-Kolonisation einhergeht. Zu bedenken ist 

im Fall des UKR, dass ein großer Anteil der Patienten, welche einen VRE-Nachweis 

vorwiesen, auf Stationen der gastroenterologischen Abteilungen behandelt wurden. So 

lag die Anzahl der VRE-Patienten im Untersuchungszeitraum auf den gastroenterolo-

gischen Stationen 14 (n = 61) und 15 (n = 57) deutlich über dem klinikinternen Median 

von elf VRE-Patienten pro Station (Stationen n = 37). Männer sind statistisch gesehen 

häufiger von gastroenterologischen Erkrankungen betroffen, welche der Behandlung an 

einer universitären Klinik bedürfen. Zu nennen sind hier Malignome wie das hepato-

zelluläre Karzinom (Männer: 70,2 %) oder das kolorektale Karzinom (Männer: 54,0 %) 

die alkoholische Leberzirrhose (Männer: 71,0 %) und chronische Hepatitiden [124]. 

Zudem wurde die Anzahl der Patientinnen am UKR im Untersuchungszeitraum durch 

eine fehlende Abteilung für Gynäkologie reduziert. 

Betrachtet man die Altersverteilung der VRE-Patienten am UKR, so war eine Zunahme 

von VRE-Patienten ab der fünften Lebensdekade zu erkennen mit einem Peak im Alter 

zwischen 60 und 70 Jahren. In vorangegangenen Studien wurde das Patientenalter be-

reits als unabhängiger Risikofaktor für die Kolonisation und Infektion mit VRE beschrie-

ben [58,121]. Dies veranlasste Tacconelli et al. 2004 dazu, ein Alter über 60 Jahren mit 

in die Erstellung eines Risikoscores aufzunehmen, welcher die Detektion von VRE-

Patienten erleichtern soll [125]. Als ein möglicher Grund für die Zunahme von VRE im 

höheren Lebensalter kann die häufigere medikamentöse Behandlung mit Antibiotika und 

einer hieraus resultierenden Selektion von VRE genannt werden. Auch muss bedacht 

werden, dass mit zunehmendem Lebensalter das Ausmaß der vorhandenen Komorbidi-

täten und somit auch die Anzahl der Krankenhausaufenthalte zunimmt [126]. Ab dem 

81. Lebensjahr bestand in dieser Studie wieder eine annähernde Gleichverteilung der 

VRE-Patienten hinsichtlich der Geschlechter. Hier muss bedacht werden, dass in 
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Deutschland die Lebenserwartung von Frauen über derjenigen der Männer liegt. Zudem 

befinden sich ab dem 75. Lebensjahr in Deutschland mehr Frauen als Männer in statio-

närer Behandlung, während sich in den Lebensjahren zuvor ein gegensätzliches 

Verhältnis zeigt [127,128]. 

 

5.1.2 Nachweis des VRE  

Mit 68,6 % (n = 227) erhielt mehr als die Hälfte der eingeschlossenen Patienten den 

erstmaligen VRE-Nachweis im Untersuchungszeitraum. In etwas mehr als der Hälfte der 

Fälle (50,2 %, n = 166) wurden VRE sogar im Sinne einer nosokomialen Kolonisation 

bzw. Infektion auf der Station nachgewiesen. Hier ist zu bedenken, dass die Bezeich-

nung „nosokomial“ lediglich auf eine VRE-Detektion ab Tag drei nach stationärer 

Aufnahme bei bisher nicht bekannten VRE-Trägern zurückzuführen ist und nicht mit 

einer tatsächlichen Übertragung zum aktuellen Zeitpunkt im Krankenhaus gleichzuset-

zen ist. Der große Anteil formal nosokomialer Ereignisse im Rahmen dieser Studie kann 

unter anderem darauf zurückzuführen sein, dass zum Zeitpunkt der Studie nur unter 

bestimmten Voraussetzungen ein Screening auf VRE durchgeführt wurde und kein 

systematisches Eingangsscreening erfolgte. Bei einem solchen Vorgehen werden kolo-

nisierte Patienten häufig nur zufällig detektiert, unter anderem bei vermuteten 

Ausbruchsgeschehen. Bis zu diesem Zeitpunkt sind sie jedoch eine nicht bekannte 

Transmissionsquelle. Dies ist insbesondere in Anbetracht des hohen Verbreitungs-

potentials über das Krankenhauspersonal und die Fähigkeit von Enterokokken, lange 

auf Oberflächen zu persistieren, problematisch [8,26]. Weitere Risikoquellen sind 

Patienten, welche bereits in der Vergangenheit VRE-Träger waren, nach drei aufeinan-

der folgenden negativen Abstrichen jedoch als VRE-negativ gewertet wurden. Sie 

wurden daher nicht in Hybase (LIS) oder der MRE-Liste als VRE-Patienten aufgelistet. 

Sohn et al. (2012) untersuchten die Dauer einer VRE-Kolonisation nach Entlassung aus 

dem Krankenhaus. Es zeigte sich im Median eine Kolonisationsdauer von 8,8 Wochen 

[129]. Einzelne Patienten waren nach drei aufeinanderfolgenden negativen Peri-

anal- / Rektalabstrichen jedoch erneut positiv, was auch in anderen Studien beschrieben 

wurde [62,113]. Eine weitere Ursache für die hohe Anzahl an Erstnachweisen könnte 

der universitäre Status des UKR als Krankenhaus der Maximalversorgung sein. Mutters 

et al. veröffentlichten 2013 eine retrospektive Studie zu VRE-Screeningergebnissen am 

Universitätsklinikum Heidelberg über einen Zeitraum von fünf Jahren. Im Rahmen dieser 

Studie handelte es sich sogar bei 90,1 % aller eingeschlossenen Patienten um einen 

Erstnachweis von VRE. Als möglicher Grund wurde in der Studie genannt, dass infolge 
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des universitären und somit spezialisierten Status der Klinik, Patienten häufig für spezi-

elle Therapien von extern zuverlegt werden und somit ein hoher Patientenumsatz be-

steht [51]. Gleiches trifft auf das UKR zu, sodass diese Überlegung als einer der Gründe 

für die hohe Anzahl von VRE-Erstnachweisen zu diskutieren ist.  

 

5.1.3 Zeitraum bis zur Kolonisation 

Als ein relevanter unabhängiger Risikofaktor für den Erwerb eines VRE gilt unter ande-

rem eine vorangegangene Hospitalisierung, weshalb die Anzahl der stationären 

Voraufenthalte und die stationären Tage im zurückliegenden Zeitraum vor dem Erst-

nachweis aller VRE-Patienten erfasst wurden [46,121]. Je nach Studienpopulation 

erhöht sich das Risiko einer VRE-Kolonisation durch einen oder mehrere vorange-

gangene Krankenhausaufenthalte um den 3,7 – 39,8-fachen Faktor [46]. Tacconelli et 

al. stellten 2002 fest, dass Patienten mit einem neuen VRE-Nachweis im Mittel 3,1 

Voraufenthalte im Jahr zuvor zu verzeichnen hatten. Auch spätere Studien konstatierten 

hohe Raten vorheriger Krankenhausaufenthalte mit signifikant häufigeren stationären 

Aufnahmen als bei VRE-negativen Kontrollgruppen [129–132]. Sakka et al. (2008) in 

Griechenland beschrieben beispielsweise bei einer Studiengruppe von 53 VRE-Trägern, 

dass 80% der Patienten in den vorherigen sechs Monaten einen stationären Aufenthalt 

hatten [130].  

Interessanterweise wurden im Rahmen unserer Studie 56,7 % der eingeschlossenen 

Patienten zum ersten Mal im Zeitraum eines Jahres stationär am UKR aufgenommen 

bzw. die vorherigen Aufenthalte dieser Patienten lagen über ein Jahr zurück. Im Mittel 

waren für jeden Patienten 1,0 ± SD 1,6 Voraufenthalte zu verzeichnen. Eine mögliche 

Erklärung für die verhältnismäßig wenigen stationären Voraufenthalte im Jahr vor dem 

VRE-Nachweis kann sein, dass die Voraufenthalte an anderen Kliniken nicht in die 

Statistik mit einbezogen wurden. Neben dem UKR existiert in näherer Umgebung eine 

Vielzahl weiterer Kliniken, welche häufig Patienten zur spezifischen Therapie zuverle-

gen. Betrachtet man die Tage bis zum Nachweis eines VRE, so waren die Patienten 

unserer Studienpopulation im Median 22 Tage zuvor stationär bei einem Interquartils-

abstand von 9,0 – 43,0 Tagen. Auch die Dauer eines Krankenaufenthaltes bzw. die 

kumulativen stationären Tage gelten als Risikofaktor und sind eng verknüpft mit der 

Anzahl vorangegangener Hospitalisierungen [129,133,134].  
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5.1.4 Patienten mit mehreren negativen VRE-Abstrichen 

Für die Patienten wurden neben den VRE-positiven Isolaten auch negative Screening-

befunde dokumentiert. Die KRINKO empfiehlt zur Bestätigung, dass ein Patient kein 

VRE-Träger mehr ist, drei negative Abstriche an unterschiedlichen Tagen zu entneh-

men, wobei im Idealfall mindestens eine Woche zwischen den Kontrollabstrichen liegen 

sollte [6]. Insgesamt 28 der 331 Patienten hatten im Untersuchungszeitraum einen 

dritten negativen Abstrich in Folge, sodass eine Aufhebung der verstärkten Hygiene- und 

Isolierungsmaßnahmen theoretisch möglich war. Die Patienten wurden jedoch im 

Rahmen dieser Studie auch weiter als VRE-Träger im Untersuchungszeitraum gewertet, 

da diese Empfehlung der KRINKO durchaus kritisch zu beurteilen ist und in ihrer Formu-

lierung viel Interpretationsraum lässt. Blickt man über die Landesgrenze, so hat das 

nationale Zentrum für Infektionsprävention der Schweiz im gleichen Jahr die dringliche 

Empfehlung herausgegeben, dass erst nach drei negativen Abstrichen in vier Wochen 

und drei weiteren nach sechs Monaten, kolonisierte Patienten als VRE-frei zu bezeich-

nen sind [112]. 

Bei kulturellem VRE-Nachweis muss mit einer relevanten Anzahl falsch-negativer Er-

gebnisse gerechnet werden. D’Agata et al. untersuchten 2002 den Zusammenhang zwi-

schen der VRE-Erregerdichte im Stuhl und dem hieraus resultierenden Testergebnis bei 

Abnahme eines Abstrichs. Hier zeigte sich, dass bei einer VRE-Erregerdichte von ≥7,5 

log KBE/g Stuhl die Sensitivität noch bei 100 % lag und ab einer Erregerdichte von ≤4,5 

log10 KBE/g gegen 0 % tendierte [62]. Park et al. zeigten 2011 in einer Studie, dass 

zehn von 36 Patienten mit drei negativen Abstrichen im Abstand einer Woche, einen 

erneuten VRE-Nachweis in der Follow-Up Untersuchung zu verzeichnen hatten [113]. 

Zu bedenken ist jedoch, dass die Autoren nicht darauf eingingen, dass es sich auch um 

eine erneute VRE-Besiedlung mit einem anderen Enterokokkenstamm handeln könnte. 

Die meisten Screenings am UKR wurden zum Zeitpunkt der stationären Aufnahme ab-

genommen, um den Trägerstatus eines bekannten VRE-Patienten zu überprüfen. Hier 

kann, bei einem intakten Darmmikrobiom, die Erregerdichte an VRE durchaus unter der 

Nachweisgrenze liegen. Ein Großteil der Patienten am UKR erfährt jedoch im Verlauf 

des stationären Aufenthaltes eine antibiotische Therapie. Unter dieser kann es infolge 

des Selektionsdrucks zu einer erhöhten VRE-Erregerdichte kommen [3,62,113]. Hieraus 

resultiert, dass initial VRE-negativ getestete Patienten durch den genannten Selektions-

druck eine erhöhte VRE-Dichte im Stuhl aufweisen können. Durch den unerkannten 

VRE-Trägerstatus geht dies mit einer erhöhten Transmissionsgefahr auf andere 

Patienten im Verlauf des stationären Aufenthaltes einher. 
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5.2 VRE-Isolate 

5.2.1 Anzahl, und Entnahmestellen der VRE-Isolate 

Die Gesamtheit aller 647 Isolate mit positivem VRE-Befund und die 226 Erstisolate 

dieser Studie unterschieden sich kaum hinsichtlich der Häufigkeitsverteilung der Entnah-

mestellen der klinischen Materialen.  

Die meisten VRE-Isolate, sowohl bei Betrachtung aller VRE-Nachweise als auch der 

Erstisolate, entstammten mit über 40 % Perianal- / Rektalabstrichen, gefolgt von Nach-

weisen im Urin und Wundabstrichen. Diese Ergebnisse decken sich sehr gut mit den 

vom Nationalen Referenzzentrum (NRZ) in Wernigerode herausgegeben Daten zur 

aktuellen VRE-Situation in Deutschland in den Jahren 2017 und 2018 [21]. Diese 

beruhten im Jahr 2018 auf insgesamt 1562 VRE-Isolaten von 139 verschiedenen 

Krankenhäusern. Es gilt zu beachten, dass klinische Isolate häufig im Rahmen akuter 

und schwer zu bewältigender Ausbruchssituationen an das NRZ zur Typisierung 

versendet werden. Zudem machen die 139 Kliniken nur einen kleinen Teil der insgesamt 

rund 1940 Krankenhäuser in Deutschland aus, sodass hierdurch nicht die VRE-Situation 

ihn ihrer Gesamtheit in Deutschland abgebildet wird [135]. Feststellen ließ sich jedoch 

eine steigende Tendenz der Einsendungen – allein seit 2014 hat sich die Zahl der 

eingesendeten Isolate an das NRZ mehr als verdoppelt. Dies spiegelt mit Sicherheit 

auch das vermehrte Bewusstsein der Krankenhäuser für die VRE-Problematik wider. 

Diese Vermutung würde auch den hohen Anteil der Perianal- / Rektalabstriche erklären, 

da es sich hierbei in den meisten Fällen um Screeningmaßnahmen handelt, welche in 

Ausbruchssituationen oder bei entsprechenden Risikopatienten durchgeführt werden. 

Zudem ist der Gastrointestinaltrakt der natürliche Lebensraum von Enterokokken mit 

optimalen Bedingungen sowohl für VSE als auch VRE [21,29]. 

Mit rund 20 % wurden VRE auch häufig im Urin der Patienten des UKR nachgewiesen. 

Harnweginfektionen zählen zu den zweithäufigsten nosokomialen Infektionen und sind 

unter anderem mit transurethralen Dauerkathetern assoziiert. Häufig ist der Nachweis 

von Enterokokken bzw. VRE im Urin nicht als Infektion, sondern als Kontamination oder 

Teil einer Mischflora zu werten [136]. Remschmidt et al (2018) werteten die Daten des 

KISS zu nosokomialen primären Bakteriämien, Harnweginfekten auf Intensivstationen 

(Intensiv Care Unit-KISS) und postoperativen Wundinfekten (OP-KISS) in den Jahren 

2007 bis 2016 aus. Hier verwiesen die Autoren eindrücklich darauf, dass in den letzten 

Jahren ein Anstieg, der durch VRE bedingten Harnweginfekte mit Enterokokken-

nachweis zu verzeichnen war (siehe Abbildung 130), [44]. Eine besondere Schwierigkeit 
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im klinischen Alltag besteht darin, dass der VRE-Nachweis im Urin von den behandeln-

den Ärzten adäquat eingeschätzt werden muss und es im Fall einer Kolonisation auf der 

einen Seite nicht zu unnötigen antibiotischen Therapien kommt, auf der anderen Seite 

jedoch in klinisch relevanten Situationen rechtzeitig eine Antibiotikatherapie nach Anti-

biogramm und ggf. mit Reserveantibiotika wie Linezolid oder Daptomycin eingeleitet 

wird, welche auch VRE erfassen [137]. 

 

Abbildung 130: Prozentualer Anteil von VRE an Enterokokkeninfektionen unterteilt nach den Loka-
lisationen Urogenital-Trakt, postoperative Wundinfektionen und Blutkulturen auf Grundlage der 
Krankenhäuser, welche kontinuierlich am KISS teilgenommen haben (Intensivstationen und 
chirurgische Stationen). Abbildung aus Remschmidt et al. (2018), [44]. 

Aus der Abbildung 130 ist ein sprunghafter Anstieg des VRE-Anteils an positiven Blut-

kulturen mit Enterokokken-Nachweis seit dem Jahr 2014 zu entnehmen. Diese Zunahme 

an VRE-Infektionen beschränkt sich nicht nur auf die Ergebnisse des KISS, sondern 

spiegelt sich auch in den Daten der Antibiotika Resistenz Surveillance (ARS) wider. Hier 

verzeichneten die Autoren ebenfalls einen Anstieg des Anteils von VRE an positiven 

Blutkulturen mit Enterokokken-Nachweis von 15,1 % im Jahr 2012 auf 21,1 % im Jahr 

2017 [21].  

Blutkulturen machten in dieser Studie mit 5,3 % einen relevanten Anteil aller Isolate aus. 

Relevant insbesondere daher, da eine VRE-Bakteriämie als nahezu sichere Infektion zu 

werten ist und diese mit einem schlechteren Outcome für die Patienten assoziiert werden 

kann, im Vergleich zu einer VSE-Bakteriämie bzw. Infektion [10,46]. Interessanterweise 

war der Anteil positiver Blutkulturen im Vergleich zu den Daten des NRZ für 2018 

(10,6 %) deutlich niedriger [21]. Eine Erklärung hierfür könnte sein, dass – wie eingangs 

erwähnt – häufig Isolate von schwer zu kontrollierenden Ausbrüchen unter kritisch kran-

ken Patienten an das NRZ gesendet wurden und somit hier der Anteil an VRE-Bakteriä-

mien bei risikobehafteten Subpopulationen höher lag. 



Diskussion 

  168    

Darüber hinaus ließ sich im Rahmen dieser Studie keine Aussage über den Anteil von 

VRE-Infektionen treffen da die Unterscheidung zwischen Infektion und Kolonisation auch 

klinische und laboranalytische Parameter erfordert [138]. Dies war aufgrund fehlender 

Einsicht in die Krankenakten und Laborbefunde nicht möglich und auch nicht das Ziel 

der Arbeit. 

 

5.2.2 Folgeisolate und Prävalenz der positiven Screeningbefunde 

Seit Anfang des 21. Jahrhunderts ist ein zunehmendes Bewusstsein zu beobachten, 

VRE als problematischen Erreger zu erfassen mit konsekutiv vermehrten Screening-

maßnahmen [12,21,51]. Dies spiegelt sich auch in steigenden Einsendungen von Peri-

anal- / Rektalabstrichen an das NRZ in den letzten Jahren wider [12,21,49,50]. Betrach-

tet man allein die absolute Anzahl der positiven VRE-Isolate, so besteht die Gefahr, die 

Situation zu überschätzen, da Mehrfachtestungen eines Patienten innerhalb eines Zeit-

raumes die Ergebnisse stark beeinflussen können. Hierbei handelt es sich um eine 

Reaktion, welche häufig bei MRE-Nachweisen zu beobachten ist [51]. Es erfolgte daher 

im Rahmen dieser Arbeit die Erfassung der Folgeisolate für jeden eingeschlossenen 

Patienten.  

Es zeigte sich, dass im Mittel fast doppelt so viele VRE-Isolate wie Patienten (1,9 VRE-

Isolate pro Patient) im Untersuchungszeitraum dokumentiert wurden. Die Anzahl der 

Folgeisolate verteilte sich jedoch nicht gleichmäßig auf alle Patienten. Mit 51,7 % 

(n = 171) erfolgte in dieser Studie jedoch bei mehr als der Hälfte der Patienten – entge-

gen der Grundannahme der Mehrfachtestung – keine erneute Materialgewinnung mit 

dem Ergebnis eines VRE-Nachweises im Untersuchungszeitraum, bzw. es war kein 

positives Folgeisolat nach vorangegangenem Nachweis vorhanden. Dass die Anzahl der 

Folgeisolate dennoch so hoch war, lässt sich dadurch erklären, dass beispielsweise auf 

den hämatoonkologischen Stationen ein regelmäßiges wöchentliches Screening auf 

MRE inklusive VRE erfolgte, wodurch bei gleichzeitig langer Liegedauer der Patienten 

eine hohe Anzahl an positiven Abstrichen bei VRE-Trägern generiert wurde. Mutters et 

al. (2013) beschrieben in einer breit angelegten Studie über einen Zeitraum von fünf 

Jahren die vermehrte Screeningbereitschaft der Abteilungen des Universitätsklinikums 

Heidelberg als einen relevanten Confounder. So stieg im Zeitraum zwischen 2006 und 

2010 zwar die absolute Anzahl der positiven VRE-Nachweise, der Anteil positiver Scree-

ningnachweise an allen Screeningbefunden nahm zunächst jedoch sogar ab und blieb 

dann konstant [51].  



Diskussion 

  169    

Um die Situation am UKR vor diesem Hintergrund zu beurteilen, erfolgte daher noch 

einmal die Betrachtung der 274 positiven VRE-Nachweise in Relation zur Gesamtanzahl 

aller Screeningbefunde (siehe Kapitel 4.3.1). Hier zeigt sich, dass mit 9,11 % ein rele-

vanter Anteil der Screeningbefunde eine Kolonisation mit VRE zeigte. Bei patientenbe-

reinigter Betrachtung fiel der Anteil positiver gescreenter Patienten mit 11,6 % im Unter-

suchungszeitraum von einem Jahr sogar noch höher aus. Es muss beachtet werden, 

dass nicht alle Patienten am UKR ein Screening erhielten, sondern nur unter bestimmten 

Voraussetzungen. Die reale Prävalenz kann hiervon durchaus deutlich abweichen. 

Mutters et al. beschrieben in ihren Ergebnissen eine Prävalenz von VRE-Kolonisationen 

von 8,9 % bzw. patientenbereinigt von 8,1 % [51]. Studien zur Prävalenz der VRE-Kolo-

nisation beschränken sich ansonsten häufig auf Hochrisikobereiche wie Intensivsta-

tionen und hämatoonkologische Stationen, da hier systematische Screenings durchge-

führt werden [1,2].  

 

5.2.3 Stationen und Abteilungen als Einsender von VRE-Isolaten 

Die meisten VRE-Isolate stammten von den gastroenterologischen Normalstationen 

(n = 117 bzw. 18,1 %) und der zugehörigen Intensivstation (n = 74 bzw. 11,4 %), den 

hämatoonkologischen Stationen (n = 116 bzw. 17,9 %) sowie der chirurgischen Inten-

sivstation (n = 41 bzw. 6,3 %). Diese Beobachtungen decken sich auch mit den Auswer-

tungen der deutschlandweit eingesendeten Isolate an das NRZ aus den Jahren 2017 

und 2018. So wurden die Bereiche der Inneren Medizin sowie der chirurgischen und 

internistischen Intensivstationen als vorrangige Einsender von VRE-Isolaten verzeichnet 

und somit als Risikobereiche für VRE eingestuft [21].  

In dieser Studie hervorzuheben ist, dass die Normalstationen der Gastroenterologie 

zwar mit die meisten Einsendungen an VRE-Isolaten in ihrer Gesamtheit verzeichneten, 

jedoch nicht bei Betrachtung der Erstisolate. Dies lässt sich unter anderem dadurch 

erklären, dass viele bekannte VRE-Träger wiederholt auf den Stationen 14 und 15 

aufgenommen wurden. Hieraus ergibt sich eine hyperendemische Situation für diese 

Stationen mit mehrfachen VRE-Isolaten bzw. Folgeisolaten bekannter VRE-Träger als 

relevantem Confounder und Überschätzung der VRE-Belastung [51]. 

Für die Hämatoonkologie ist sowohl eine große Anzahl an Gesamtisolaten als auch an 

Erstisolaten zu verzeichnen. Dies liegt unter anderem darin begründet, dass auf den 

beiden Stationen 20 und 21 häufig Eingangsscreenings stattfanden. Auf der Station 21, 
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mit Patienten nach Stammzelltransplantation, fand im Idealfall zusätzlich ein wöchentli-

ches MRE-Screening statt. Zudem vereinten diese Patienten mehrere patienteneigene 

Charakteristika, Therapiemaßnahmen und hieraus resultierende Defizite, welche mit 

einem erhöhten VRE-Risiko assoziiert werden können [46,134,139,140]. In einer Über-

sichtsarbeit von 34 Artikeln berichteten Alevizarkos et al. (2016) eine mittlere Kolonisati-

onsrate von 20 %, welche je nach Studienpopulation bis 40 % betragen könne 

[59,139,141]. Zusammenfassend ist die hohe Anzahl an VRE-Isolaten bei diesen 

Patienten sicherlich durch eine erhöhte Vulnerabilität der Patienten gegenüber VRE-

Kolonisationen, aber auch durch Mehrfachtestung zu erklären. 

Die meisten Erstisolate stammten von Patienten der internistischen Intensivstationen. 

Hier erfolgte die Behandlung schwerkranker Patienten mit vielen Komorbiditäten und 

häufig langen stationären Aufenthalten, wodurch das Risiko einer VRE-Kolonisation und 

-Infektion steigt [131,142]. Weitere relevante Einsender waren die chirurgischen Inten-

sivstationen, auf welche o.g. Risikokonstellationen der internistischen Intensivstationen 

ebenfalls zutreffen und die Station 17 der Abteilung für Nephrologie. Chronische Dialy-

sepflicht ist ebenfalls ein Risikofaktor für eine VRE-Kolonisation [46,113,125].  

 

5.2.4 Verteilung und zeitliche Entwicklung der Resistenzgenotypen  

Im Jahresverlauf des Untersuchungszeitraumes zeigte sich eine wechselnde Häufig-

keitsverteilung der VRE-Isolate auf die einzelnen Monate. Diese fluktuierende Dynamik 

lässt sich unter anderem dadurch erklären, dass es neben einer endemischen VRE-

Situation am UKR zu unterschiedlich lang andauernden begrenzten Ausbruchsgesche-

hen kam. Diese sind als besonders problematisch anzusehen, da VRE-Ausbrüche ohne 

korrigierende Maßnahmenbündel nicht selbstlimitierend sind [29]. Neben einer verstärk-

ten Basishygiene und Isolierungsmaßnahmen sind auch vermehrte Screeningmaßnah-

men von Kontakt- und Risikopatienten Teil möglicher Maßnahmenbündel zur schnellen 

Ausbruchskontrolle [6].  

Damit erklärt sich beispielsweise auch die Beobachtung, dass infolge vermehrter Erst-

nachweise im Mai 2018 die Gesamtanzahl der Isolate sowohl in den Monaten Mai 2018 

als auch Juni 2018 deutlich erhöht waren, wohingegen Erstnachweise im Juni (möglich-

erweise) als Zeichen greifender ausbruchskontrollierender Maßnahmen, zurückgingen. 

Es erfolgte somit im Rahmen vermehrter Screeningmaßnahmen die Mehrfachtestung 

bekannter VRE-Träger mit konsekutiv erhöhter Gesamtanzahl der Isolate. Ebenfalls für 

ein Ausbruchsgeschehen im Mai 2018 spricht das deutliche Ungleichgewicht zwischen 
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den Glykopeptid-Resistenzgenen vanA und vanB sowie nachzuvollziehende potenziel-

len Transmissionsereignisse auf den Stationen 21 und 90 (siehe Kapitel 4.2.4, 4.5.10 

und 4.5.29). Eine ähnliche Dynamik war Anfang 2019 zu erkennen. Hier folgte auf einen 

sprunghaften Anstieg neu detektierter VRE-Patienten im Januar 2019 eine hohe Anzahl 

an Gesamtisolaten im Februar 2019. Die gehäuften Erstnachweise ab Januar 2019 

blieben bis zum Ende des Untersuchungszeitraumes erhöht. Außerdem beruhten sie 

gleichermaßen auf dem Nachweis von Isolaten des Genotyps vanA und vanB. Hier ließ 

sich ein polyklonales Geschehen vermuten. Wichtig ist zu bedenken, dass die beschrie-

benen Häufigkeitsverteilungen nicht die gesamte VRE-Situation am UKR abbilden 

können, da zum Zeitpunkt der Studie kein systematisch durchgeführtes Screening im 

gesamten UKR durchgeführt wurde. Durch Entscheidungen der Fachärzte der Abteilung 

für Hygiene und der behandelnden Ärzte auf den Stationen, ob Patienten gescreent 

werden oder nicht, erfolgte eine Modulation dieser absoluten Zahlen. Steigende Scree-

ningmaßnahmen im Rahmen eines Ausbruchs führen zwangsläufig auch zu einer 

steigenden absoluten Anzahl an detektieren VRE-Fällen und somit auch an positiven 

Isolaten [51]. Daher wurde zuvor in Kapitel 5.2.2  der Anteil positiver Screeningbefunde 

an Perianal- / Rektalabstrichen i.R. der durchgeführten Screenings beleuchtet. Auch 

Monteserin et al. (2016) beobachteten eine fluktuierende Dynamik innerhalb des Zeit-

raums von einem Jahr. Die Autoren bezogen sich hier jedoch auf VRE-Infektionen mit 

steigenden Zahlen im Winter und Frühjahr infolge eines jahreszeitenabhängigen Immun-

defizites [134]. Eine ähnlich wechselnde Dynamik der absoluten Anzahl an VRE-Isolaten 

wie in unserer Studie, allerdings über einen Zeitraum von mehreren Jahren, beschrieben 

Kuo et al. (2018). Die Autoren erkannten einen Zusammenhang dieser Beobachtungen 

zu Fluktuationen der Enterokokkenstämme anhand ihres MLST-Profils sowie Änderun-

gen im Hygienemanagement [143]. Möglich ist auch, dass vereinzelte Enterokokken-

stämme ein höheres Ausbreitungspotential besitzen, unterstützt durch die hohe Anpas-

sungsfähigkeit und Plastizität des Genoms der Enterokokken. Beruhend auf dieser 

Annahme kommt es hierdurch akut zur vermehrten Transmission einzelner optimal 

angepasster Stämme trotz gleichbleibender Hygienemaßnahmen [96,143].  

Über das ganze Jahr hinweg betrachtet, ließen sich im Untersuchungszeitraum, mit 

einem Anteil von 60,4 %, deutlich mehr VRE-Isolate des Genotyps vanB registrieren. 

Auch das RKI veröffentlichte zuletzt im epidemiologischen Bulletin 2019 einen Anteil von 

vanB-positiven E. faecium von 68,0 % an allen Enterokokkenisolaten für das Jahr 2018 

[21]. Diese vanB-Dominanz in Deutschland ist eine relativ aktuelle Entwicklung, welche 

seit dem Jahr 2016 zu beobachten ist. Zuvor registrierte man bis auf das anfänglich 
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vermehrte Auftreten von vanA-VRE in den Jahren 2006-2008 eine annähernde Gleich-

verteilung zwischen vanA- und vanB-positiven E. faecium (siehe Kapitel 1.2.3 und  

Abbildung 4), [12,21,47–50]. Wichtig zu bemerken ist, dass sich die Dynamik am UKR 

und in den umliegenden Kliniken diesbezüglich vom Rest der Bundesrepublik unter-

scheidet. Bis zum Jahr 2012 dominierten am UKR Enterokokkenstämme mit dem Resis-

tenzgen vanB, erst ab 2012 zeigte sich dann ebenfalls ein annähernd ausgeglichenes 

Verhältnis von vanA und vanB. In den letzten Jahren konnte auch am UKR, konkordant 

zur Entwicklung der Gesamtsituation in Deutschland, eine erneute Zunahme der vanB-

positiven VRE-Isolate beobachtet werden. 

Interessanterweise zeigte sich im Rahmen unserer Studie, dass sich der vermehrte 

Nachweis von vanB-positiven VRE nicht über den gesamten Untersuchungszeitraum 

hinweg fortsetzte, sondern sich vor allem auf die Monate April bis August 2018 

beschränkte. Insbesondere bei Betrachtung der neu aufgetretenen VRE-Fälle war ab 

September 2018 eine annähernde Gleichverteilung zu erkennen. Hier liegt die Vermu-

tung nahe, dass es in den vorherigen Monaten zur Ausbreitung eines oder mehrerer 

dominanter vanB-positiver Enterokokkenstämme gekommen sein könnte, mit konseku-

tiver Verdrängung anderer Stämme, welche vorwiegend das vanA-Gen exprimierten.  

Unterschiede bezüglich der Verteilung der Glykopeptid-Resistenzgenotypen vanA, 

vanAB und vanB ließen sich auch bei Betrachtung der einzelnen Fachabteilungen fest-

stellen. Hier war eine Häufung von vanA-VRE in der Nephrologie und der Pädiatrie bzw. 

von vanB-VRE auf den Intensivstationen zu beobachten. Eine mögliche Erklärung 

könnte hier die Spezialisierung einzelner Enterokokkenstämme auf bestimmte Patien-

tenpopulationen, im Sinne einer ökologischen Nische sein. Die Patienten wurden jedoch 

häufig auf verschiedenen Stationen und von unterschiedlichen Fachabteilungen inter-

disziplinär behandelt. Zudem sind beispielsweise Patienten der von vanA-VRE dominier-

ten Nephrologie auch Teil der Patientenpopulation der von vanB-VRE dominierten 

Station 93, sodass diese Erklärung hier zu kurz greift. Möglich ist auch, dass die Vertei-

lung der Genotypen auf die einzelnen Stationen zufällig sind und lokale Ausbrüche 

insgesamt dominanter Enterokokkenstämme mit dem jeweiligen VRE-Resistenzgen ab-

bilden. 

Um sich hier ein detailliertes Bild zu machen, solche Entwicklungen zu begreifen und 

dann entsprechend entgegenzusteuern, ist es wichtig, die Populationsstruktur von E. 

faecium zu beschreiben und zu verstehen. Erste Schritte in diese Richtung wurden in 

den letzten Jahren durch die MLSTypisierung gemacht. Diese beschränkt sich jedoch 

auf sieben Haushaltsgene und ist somit nur bedingt diskriminativ. Insbesondere vor dem 
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Hintergrund der hohen Plastizität des Enterokokkengenoms mit häufigen Rekombina-

tionen auch im Bereich der MLST-Loci [96,97]. Für eine detailliertere Betrachtung 

phylogenetischer Verwandtschaften und um Ausbreitungsmechanismen zu erklären, hat 

sich in den letzten Jahren die Gesamtgenomsequenzierung als Goldstandard hervorge-

tan [40,94,110,144]. Dies wird derzeit am UKR angewendet, die Ergebnisse sind teil-

weise in diese Arbeit eingeflossen und werden in den folgenden Kapiteln im Rahmen 

der Risikobeurteilung einzelner Stationen beleuchtet (Kapitel 5.2.5 und Kapitel 5.4). 

 

5.2.5 Ergebnisse des WGS und der Erstnachweise im Mai 2018 

Die 134 VRE-positiven Proben, welche sequenziert und anhand des cgMLST Schemas 

analysiert wurden (siehe Kapitel 1.3.3.2), bilden einen kleinen Ausschnitt der geneti-

schen Variabilität der Enterokokkenstämme am UKR im Untersuchungszeitraum ab. Es 

muss bedacht werden, dass die Proben gezielt ausgewählt wurden, für Stationen mit 

einer hohen VRE-Belastung oder im Fall vermuteter Transmissionsereignisse, sodass 

eine verzerrte Darstellung nicht auszuschließen ist. Die Isolate stammten jedoch von 

unterschiedlichen Stationen, wodurch eine Heterogenität der Patientenpopulation erzielt 

werden konnte und die Ergebnisse somit einen realistischen Einblick in die aktuelle 

Resistenzlage, u.a. in Hochrisikobereichen für VRE am UKR liefern konnten.  

Bereits bei Betrachtung der geringer differenzierenden MLST, welche sich auf die Ana-

lyse von sieben Haushaltsgenen beschränkt, lässt sich am UKR im Untersuchungszeit-

raum mit acht unterschiedlichen Subgruppen (ST17, ST78, ST80, ST117, ST721, 

ST1283, ST1299 und ST1478) ein polyklonales Geschehen vermuten. In der Vergan-

genheit konnte gezeigt werden, dass hospitaladaptierte Stämme häufig einem 

sogenannten Klonalen Komplex (CC17) zugeordnet werden können. Anhand verschie-

dener Algorithmen wie eBURST oder BAPS (bayesian alaysis of population structure) 

verdichteten sich die Hinweise, dass diese VRE-Stämme nicht von einem Vorfahren 

abstammten, sondern es sich hier um gleichzeitig parallel verlaufende evolutionäre 

Vorgänge handelte [40,105]. Die meisten Isolate diese Studie konnten dem ST80 (n = 74 

bzw. 55,2 %) oder ST117 (n = 35, bzw. 26,1 %) zugeordnet werden. Auch das RKI 

konstatierte im epidemiologischen Bulletin 2019, dass diese beiden MLSTypen am 

häufigsten unter den aus ganz Deutschland eingesendeten Isolaten auftraten. Deutsch-

landlandweit am häufigsten unter den Einsendungen war mit 50 % der ST117, sodass 

es sich am UKR zum Zeitpunkt der Studie um eine regionale Dominanz des ST80 zu 

handeln scheint [21].  
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Durch Gesamtgenomsequenzierung und Auswertung des core genome zeigte sich in 

dieser Studie, dass innerhalb der ST80-Isolate – unter anderem infolge von Rekombina-

tionen – eine hohe genetische Heterogenität bestand. Es konnten für den ST80 insge-

samt 16 unterschiedliche Komplextypen (CT) unterschieden werden, wobei in einem Fall 

keine Zuordnung zu einem bekannten CT erfolgen konnte. Die genetische Variabilität 

war somit um ein Vielfaches größer, als sich allein bei Betrachtung der MLST vermuten 

ließ. Die Anzahl der abweichenden Genloci waren hier teilweise so groß, dass die 

Aufspaltung zeitlich weit zurück liegen muss, noch vor der Ausbreitung von VRE im 

hospitalen Umfeld [40,98]. So sprachen sich Howden et al. beispielsweise für eine 

Mutationsrate von ca. fünf SNPs pro Jahr aus [96]. Ähnliche Beobachtungen machten 

Bender et al. bereits 2015. Damals verglichen sie insgesamt 103 E. faecium Isolate, 

welche während Ausbrüchen in insgesamt 5 Krankenhäusern konserviert wurden. 

Isolate des gleichen ST zeigten bei Anwendung des cgMLST-Schemas 

epidemiologische Unterschiede. Hierdurch konnte für das WGS eine höhere Auflösung 

und Diskriminierungsfähigkeit im Vergleich zur MLST-Analyse belegt werden [98]. 

Innerhalb des ST80 wurden mit Abstand am häufigsten VRE des CT1065 nachgewie-

sen. Dieser Stamm schien im Untersuchungszeitraum im Unterschied zu den übrigen 

nachgewiesenen VRE-Stämmen, ein höheres Verbreitungspotential aufzuweisen. 

Interessant ist insbesondere auch die Beobachtung, dass sich trotz des bereits erwähn-

ten zeitgleichen Auftretens mehrerer molekulargenetisch unterschiedlicher Enterokok-

kenstämme mit dem ST80 / CT1065 ein dominierender Stamm herauskristallisierte. In 

Kombination mit dem zeitlichen Verlauf anhand der Abnahmedaten konnte sogar 

beobachtet werden, dass ab Mai 2018 der zuvor vorherrschende Stamm ST117 durch 

den ST80 bzw. im Speziellen des ST80 / CT1065 abgelöst wurde. Fluktuationen des 

MLST-Typs konnten bereits in den Jahren zuvor am UKR und auch im Rahmen anderer 

Studien beobachtet werden [143].  

Am Universitätsklinikum Tübingen war im Jahr 2015 ein Anstieg nosokomialer VRE-Fälle 

zu beobachten, welche ST117 und – wie auch zum Zeitpunkt der Studie am UKR – ST80 

angehörten. Untersuchungen mittels WGS konnten zeigen, dass es sich hier um das 

Auftreten und die rasante Verbreitung neuer dominanter Cluster handelte [145]. Die 

Überlegung ist somit, dass einzelne Enterokokkenstämme, wie hier der Stamm 

ST80 / CT1065, spezielle genetische Eigenschaften mitbringen, welche eine 

Verbreitung im Krankenhaus begünstigen. Welche Eigenschaften dies sind, ist jedoch 

weiterhin unklar [96,110]. 
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Im Mai 2018 war am UKR ein sprunghafter Anstieg positiver VRE-Erstisolate bei gleich-

zeitiger Zunahme des Nachweises von VRE mit dem vanB-Resistenzgen zu beobach-

ten. Bei Betrachtung der MLST ergab sich der Verdacht auf einen großen Ausbruch mit 

Enterokokken des ST80 (n = 16 bzw. 60,1 %) und somit einer unzureichenden 

Transmissionskontrolle. Anhand der molekulargenetischen Typisierung ließ sich diese 

Dynamik dann tatsächlich primär auf die Ausbreitung des Enterokokkenstamms des 

Clusters ST80 / CT1065 zurückzuführen. Dies konnte in mehr als der Hälfte der Fälle 

nachgewiesen werden. Auch das RKI konstatierte im epidemiologischen Bulletin für das 

Jahr 2018 einen vermehrten Nachweis des CT1065 in eingesendeten Isolaten aus Blut-

kulturen aus Südwestdeutschland. Dies wurde als Hinweis auf eine regionale Verbrei-

tung gedeutet [21]. Nachdem Regensburg im Südosten Deutschlands liegt, muss die 

Möglichkeit bedacht werden, dass zum Zeitpunkt der Studie vielmehr auch eine Verbrei-

tung im süddeutschen Raum vorlag, welche sich in den an das RKI eingesandten Isola-

ten noch nicht in vollem Umfang widerspiegelte.  

In Zusammenschau der epidemiologischen und phylogenetischen Daten ließen sich 

einige Transmissionen, insbesondere des ST80 / CT1065 nachweisen, jedoch in einem 

geringeren Ausmaß als vermutet. Innerhalb dieses Clusters unterschieden sich die 

Proben anhand der differierenden Genabschnitte teilweise so sehr, als dass eine direkte 

Transmission im Mai 2018 zugrunde liegen konnte. Zwar ist das Enterokokengenom 

durch eine ausgeprägte Plastizität gekennzeichnet, jedoch nicht in diesem Ausmaß 

[96,143]. Dies zeigten auch die neun von uns sequenzierten Isolate des Patienten 137, 

welche über einen Zeitraum von einem Jahr eine maximale Allelabweichung von zwei 

Allelen aufwiesen.   

Somit lässt sich der im Untersuchungszeitraum beobachtete Anstieg an VRE-Nachwei-

sen aus unserer Sicht durch ein Zusammenspiel mehrerer Faktoren erklären. Es kann 

davon ausgegangen werden, dass Enterokokken des ST80 / CT1065 bereits vor Mai 

2018 am UKR präsent waren. So stammte der zeitlich am längsten zurückliegende 

Nachweis dieses Stammes unter den von uns sequenzierten Isolaten vom 09.11.2017. 

Auch das RKI hatte 2017 erstmalig vom Auftreten des ST80 / CT1065 berichtet [21]. 

Denkbar ist somit eine Ausbreitung des ST80 / CT1065 im Vorfeld, verbunden mit mehr-

fachen unbemerkten Transmissionen am UKR oder auch an Krankenhäusern im 

Umland. Durch den Anstieg der VRE-Nachweise im April und Mai 2018 wurden im Rah-

men von Maßnahmenbündeln zur Transmissionskontrolle vermehrt Screeninguntersu-

chungen durchgeführt, wodurch diese Ausbreitung erst offensichtlich wurde. 
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Wir haben es somit mit einem an das Krankenhaus optimal angepassten Enterokokken-

stamm zu tun, welcher ein hohes Ausbreitungspotential aufzuweisen scheint. Erst 

aufgrund vermehrter Transmissionsereignisse im Mai 2018, beispielsweise aufgrund 

einer unzureichende Basishygiene durch das Krankenhauspersonal, einer mangelnden 

Oberflächenhygiene oder auch einer eingeschränkten Compliance bekannter VRE-

Träger, ist dieser Stamm in unser Blickfeld geraten und konnte durch die Methode des 

WGS von anderen VRE des ST80 klar differenziert werden [46,66,67].  
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5.3 Screening 

Zur Prävention der VRE-Transmission und -Infektion empfiehlt die KRINKO unter ande-

rem das Screening in Risikobereichen und bei entsprechenden Risikopatienten [6]. 

Sowohl in Frankreich als auch in der Schweiz wird – neben insgesamt strengeren Maß-

nahmen zur Transmissionskontrolle – ein konsequentes Screening von Risikopatienten 

umgesetzt. Dies hatte zur Folge, dass in diesen Ländern – bei zuvor ebenfalls endemi-

scher Situation – ein deutlicher Rückgang an VRE beobachtet werden konnte [112,146]. 

Auch am UKR hat man sich für das Screening von Hochrisikopatienten entschieden, das 

Vorgehen ist in Kapitel 3.3.1 beschrieben. Insgesamt 29,1 % der 247 neu identifizierten 

VRE-Patienten waren im Zeitraum eines Jahres vor dem Erstnachweis bereits einmal 

negativ auf VRE gescreent worden. Sie waren also bereits zum damaligen Zeitpunkt als 

Risikopatienten erfasst worden oder waren im Rahmen eines VRE-Ausbruchs stationär 

und wurden daher gescreent. Wichtig ist hier zu bemerken, dass bei Betrachtung aller 

neu aufgetretenen VRE-Fälle 56,7 % der Patienten im Zeitraum eines Jahres das erste 

Mal am UKR waren und somit gar nicht die Möglichkeit einer vorangehenden Screening-

untersuchung bestand.  

Die Spannweite der Anzahl negativer Perianal- / Rektalabstriche im Jahr vor dem Erst-

nachweis war sehr groß mit 1 – 14 (im Vorfeld gescreente Patienten n = 72). Teilweise 

kamen auf einen Patienten mehr als zehn negative Screeningergebnisse. In einer 

Stellungnahme mehrerer deutschen Fachgesellschaften zu den von der KRINKO 

veröffentlichten Hygieneempfehlungen zur Prävention von VRE-Infektionen wurde unter 

anderem bemängelt, dass Screeninguntersuchungen mittlerweile erhebliche Kosten 

verursachten, welche über jenen der mikrobiologischen Diagnostik lägen [6,147]. Dem-

gegenüber stehen jedoch mehrere Studien, die eine Reduktion der Krankenhauskosten 

durch aktives statt passives Screening zeigen konnten [148–150]. Insbesondere durch 

Anwendung der PCR-Diagnostik ist eine schnelle Detektion von VRE-Trägern und das 

Einleiten angemessener Hygienemaßnahmen möglich, sodass der Nutzen hier die 

höheren Kosten und die geringere Spezifität bei vanB-positiven VRE-Isolaten überwiegt 

[26,46]. Perencevich et al. entwickelten ein mathematisches Modell, um den Nutzen der 

aktiven und passiven Surveillance zu beurteilen. Hier zeigte sich, dass passive Scree-

ningmaßnahmen VRE-Infektionen nur um schätzungsweise 4,2 % senken können, im 

Gegensatz zu 39 % bei Durchführung einer aktiven Surveillance bei Intensivpatienten 

[151].  

Die Patienten mit bereits vorangegangenem negativem Screeningergebnis vor dem 

Erstnachweis stammten vorwiegend von der hämatoonkologischen Station, da hier 
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standardisierte Aufnahmescreenings durchgeführt wurden und auf der Knochenmark-

Transplantationsstation sogar wöchentliche MRE-Screenings erfolgten. Mehrere Peri-

anal- / Rektalabstriche ließen sich auch durch wiederholte stationäre Aufnahmen – im 

Abstand einiger Wochen – erklären. Insbesondere unter hämatoonkologischen Patien-

ten hat sich das aktive Screening als effektiv erwiesen [70]. Price et al. zeigten bereits 

2003, dass in einer endemischen VRE-Situation unter Risikopatienten eine aktive 

Surveillance geringere Raten an Bakteriämien auftraten und sich die Rate an horizon-

talen Gentransfers, welche mittels PFGE untersucht wurden, reduzieren ließen. Zuletzt 

konnten auch Kampmeier et al (2017) durch Implementierung eines wöchentlichen 

Screenings die Inzidenz von VRE-Kolonisationen und -Infektionen signifikant und 

dauerhaft senken. Auch hier wurden hämatoonkologische Patienten, wie auf den häma-

toonkologischen Stationen des UKR, häufig im 3-Wochen-Turnus wiederholt stationär 

aufgenommen, sodass eine vergleichbare Patientenpopulation vorlag [152].  

Der Nutzen von Screeningmaßnahmen wird insgesamt kontrovers diskutiert. In einer 

breit angelegten Interventionsstudie aus dem Jahr 2011 in Amerika konnten Huskin et 

al. keine Reduktion nosokomialer VRE-Raten durch aktives Screening auf Intensivstati-

onen feststellen. Hier muss bemerkt werden, dass im Mittel 5,4 ± SD 1,4 Tage vergingen, 

bis das Ergebnis an die betreffende Intensivstation weitergeleitet wurde, da es sich um 

kulturelle Nachweise handelte [153]. Also eine relevante Verzögerung mit erst spät grei-

fenden Maßnahmen. Auch Derde et al. konnten durch Screening allein keine Reduktion 

nosokomialer Transmissionen erreichen, sondern nur in Verbindung mit anderen Maß-

nahmen, welche über den Erfolg der Transmissionskontrolle entschieden [154]. Interes-

sant war bei unseren Untersuchungen am UKR, dass 51,4 % (n = 37) der Patienten den 

VRE-Erstnachweis noch auf der gleichen Station als nosokomialen Fall erhalten haben, 

auf welcher zuvor auch das negative Screening durchgeführt worden war. In der Summe 

sogar 73,6 % der Patienten während des gleichen stationären Aufenthalts (n = 53). Der 

Erstnachweis erfolgte hier zumeist im Rahmen erneuter Screeninguntersuchungen. 

Perianal- / Rektalabstriche machten mit 61,1 % (n = 44) den deutlich größten Anteil der 

Erstbefunde nach negativem Screening aus. Dies legt zunächst einmal die Vermutung 

nahe, dass durch das implementierte Screeningmanagement eine Transmission nicht 

aufzuhalten war [153]. Allerdings muss betont werden, dass hier nur Patienten betrachtet 

werden, welche im Verlauf auch VRE-positiv werden. Dies führt zu einer Verzerrung. 

Hochrisikopatienten ausschließlich mit negativen Screeningergebnissen wurden nicht 

erfasst. Unklar ist auch, ob es sich hier um tatsächliche Transmissionsereignisse 

handelte oder es infolge einer antibiotischen Therapie zur Kultivierung von VRE infolge 

des Selektionsdrucks kam und eine vorbestehende VRE-Kolonisation erst hierdurch 
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detektiert wurde [61,62]. Hier kommt insbesondere der Gesamtgenomsequenzierung 

eine herausragende Bedeutung zu. Eine detaillierte Beurteilung nosokomialer 

Transmissionsereignisse von VRE lässt sich hierdurch realisieren. 

Insgesamt lässt sich sagen, dass der Vorteil des Screenings insbesondere darin liegt, 

dass verstärkte Hygienemaßnahmen implementiert werden können und das aktive Be-

wusstsein der Mitarbeiter und auch der Patienten selbst für die VRE-Problematik 

entsteht. Werden im nächsten Schritt Hygienemaßnahmen jedoch nicht konsequent 

umgesetzt – und hier ist beispielsweise eine häufig unzureichende Basishygiene zu 

nennen – können auch Screeningmaßnahmen nicht greifen [26,155]. Die große Proble-

matik der VRE besteht in einer dauerhaften Umgebungskontamination mit Verbreitung 

über das Personal. Zudem ließ sich zeigen, dass das Risiko VRE zu erwerben, für Pati-

enten um den Faktor 1,4 größer ist, wenn zuvor ein VRE-Patient das Zimmer bewohnt 

hat, also nicht einmal mehr zeitgleich stationär war, sondern bereits entlassen worden 

war [9,67,102]. So erzielten Fournier et al. (2012) bei einer anfänglich endemischen 

Situation durch Implementierung strikter Screening- und Kontaktisolierungsmaßnahmen 

in einer Multicenter-Studie mit 38 Kliniken in Frankreich eine signifikante Reduktion 

nosokomialer VRE-Fälle innerhalb von sieben Jahren. Bodily et al. (2013) wählten einen 

entgegengesetzten Ansatz. Sie reduzierten laut einer Studie ihre bisherige aktive 

Surveillance und verzichteten auf eine bis dahin durchgeführte Testung aller Patienten 

mit Nachweis einer Clostridium-difficile-Infektion auf VRE. Dies führte innerhalb eines 

Jahres zu einem signifikanten Anstieg von VRE-Infektionen um 71 % [156]. Insgesamt 

scheint somit ein konsequentes Screening-, Hygiene- und Isolierungsregime am 

effektivsten, wenn nicht sogar notwendig zu sein. 
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5.4  VRE-Belastung und Transmission der Stationen am UKR 

Im Rahmen dieser Arbeit war eines der Ziele, potenzielle Transmissionsereignisse von 

VRE auf den einzelnen Stationen aufzudecken und eine Risikobewertung der Stationen 

durchzuführen. Die Stratifizierung erfolgte durch Orientierung an den Referenzraten des 

NRZ zum MRSA-KISS [157], welche die MRSA-Situation an unterschiedlichen Kranken-

häusern in Deutschland bereits erfolgreich abbilden. Der Verfasserin dieser Arbeit ist 

bewusst, dass die einzelnen Stationen des UKR sich teilweise sehr unterschieden. Die 

Stationsgrößen und Patiententage variierten teilweise stark, auch unterschieden sich die 

Patientenpopulationen hinsichtlich der Grunderkrankungen und Risikoprofile. Einige 

Stationen wiesen allein durch die patienteneigenen Charakteristika ein deutlich höheres 

VRE-Risiko auf. Dementsprechend wurden auch Screeningmaßnahmen für VRE auf 

diesen Stationen vermehrt eingesetzt bzw. waren diese auf den hämatoonkologischen 

Stationen 20 und 21 Teil der standardisierten Patientenbehandlung, wohingegen von 

anderen Stationen kaum Screeningbefunde vorlagen. 

Für Fachrichtungen wie die der Dermatologie und HNO haben VRE kaum eine Bedeu-

tung. Letztere haben vielmehr mit multiresistenten gramnegativen Stäbchen zu kämp-

fen, u.a. bei tracheotomierten Patienten [158]. Dies spiegelte sich auch am UKR wider, 

mit nur wenigen VRE-Tagen und -Fällen (Station 50 und 51). Gleiches galt auch für die 

Stationen der Nuklear- und Strahlenmedizin, wo Patienten hauptsächlich ambulant 

betreut wurden (Station 12 und 13).  

Die Normal- und Intensivstationen der Neurochirurgie (Station 58, 59 und 91) zeigten im 

Untersuchungszeitraum ebenfalls eine geringe Anzahl an VRE-Tagen, -Patienten und -

Fällen. Auf der Station 58 kam es im Untersuchungszeitraum zu keinen nosokomialen 

VRE-Ereignissen. Für die Stationen 59 und 91 war die VRE-Tage-assoziierte noso-

komiale VRE-Rate allerdings sehr hoch, verbunden mit einer gleichzeitig unterdurch-

schnittlichen mittleren täglichen VRE-Last. Eine mögliche Erklärung hierfür ist, dass das 

Stationspersonal bei wenigen Fällen kaum Erfahrung mit VRE-Patienten hat und Trans-

missionen begünstigt werden, wenn VRE-Patienten auf der Station verweilen. Zudem 

wird diese Rate stark durch die Screening-Frequenz der entsprechenden Station beein-

flusst [159,160].  

Ähnliches galt auch für die Intensivstation 97 der HTG-Chirurgie, welche neben der 

Station 59 und 91 die höchste VRE-Tage-assoziierte nosokomiale VRE-Rate aufwies. 

Auf der Station 60 der HTG-Chirurgie verweilten die Patienten mit 18,1 VRE-Tagen pro 

Fall sehr lange. Hier war auch ein prolongiertes Ausbruchsgeschehen zu beobachten. 

Im Gegensatz hierzu war bei den anderen beiden Stationen der HTG-Chirurgie (Station 
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11 und 61) die Belastung mit VRE-Tagen, VRE-Patienten und VRE-Fällen 

unterdurchschnittlich. Im Untersuchungszeitraum war für jede Station jeweils nur eine 

mögliche Transmission nachzuvollziehen.  

Die kardiologische Abteilung wurde durch die beiden Stationen 18 und 19 abgebildet. 

Beide Stationen hatten nur eine geringe Anzahl an VRE-Tagen zu verzeichnen, im Ver-

hältnis hierzu jedoch eine höhere Anzahl an VRE-Fällen und -Patienten. Dies war unter 

anderem hierauf zurückzuführen, dass Patienten in der Kardiologie häufig im Mittel nur 

eine kurze Verweildauer aufweisen und somit ein hoher Patientenumsatz besteht [161]. 

Dies galt auch für die VRE-Patienten am UKR. Beide Stationen hatten aufgrund vieler 

Patiententage im Verhältnis zu wenigen VRE-Tagen eine geringe mittlere tägliche VRE-

Last zu tragen. Die VRE-Tage-assoziierte-nosokomiale VRE-Rate war jedoch weit über-

durchschnittlich. Hier können dieselben Gründe genannt werden, welche zuvor für die 

neurochirurgischen Stationen angeführt wurden. Auf der Station 19 war ein begrenzter 

Ausbruch mit drei nosokomialen Fällen zu Beginn des Untersuchungszeitraums zu 

erkennen. Zusätzlich muss bedacht werden, dass durch einen hohen Patientenumsatz 

eine rasche Neubelegung von Zimmern erfolgt. Auch hier besteht aufgrund der hohen 

Umweltresistenz der Enterokokken die Gefahr der Transmission, bei unvollständiger 

Reinigung der Zimmer [43,67,162]. 

Die unfallchirurgische Abteilung, welche auch die Disziplinen der Hand- und der plasti-

schen Chirurgie umfasste, wurde durch die Stationen 54 und 55 repräsentiert. Auch 

diese beiden Stationen hatten eine leicht unterdurchschnittliche Anzahl an VRE-Tagen 

zu verzeichnen, die Station 54 bestach mit 20,7 VRE-Tagen pro Fall mit der längsten 

Verweildauer. Gleichzeitig fielen kaum mögliche nosokomiale Transmissionen im 

Untersuchungszeitraum auf. Sowohl die mittlere tägliche VRE-Last als auch die 

Inzidenzdichte und die VRE-Tage-assoziierte nosokomiale VRE-Rate waren gering. 

Zwar können VRE durchaus auch in der Unfallchirurgie Probleme bereiten, sind jedoch 

selten. Viel häufiger kommt es hier zu Infektionen mit Staphylokokken bzw. betrachtet 

man MRE, sind hier MRSA-Infektionen zu nennen [163]. 

Die Abteilung der Pädiatrie wurde durch die Stationen 81, 82, 83 und 84 repräsentiert. 

Die Stationen 82 und 83, welche hämatoonkologische Patienten, u.a. auch nach Stamm-

zelltransplantation betreuen, hatten keine VRE-Tage zu verzeichnen. Dies ist insofern 

verwunderlich, als dass Flokas et al. 2016 in einer Übersichtsarbeit mittlere Kolonisa-

tionsraten von 23 % bei Kindern mit hämatoonkologischen Erkrankungen konstatierten. 

Keine der untersuchten Studien zu hämatoonkologischen Patienten stammte jedoch aus 

Deutschland [164]. Auch auf der pädiatrischen Intensivstation wurden nur wenige VRE-
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Patienten behandelt. Allerdings muss hier bemerkt werden, dass es sich bei der Station 

81 mit sechs bis acht Betten um eine der kleinsten Stationen am UKR handelte. Die 

mittlere tägliche VRE-Last betrug hier 3,0 %, dies deckt sich annähernd mit der von 

Flokas et al. gemittelten VRE-Prävalenz von 5 % auf pädiatrischen Intensivstationen 

[164]. Die Station 84, welche schwerpunktmäßig Kinder mit hepatischen Erkrankungen 

behandelte, hatte die meisten VRE-Tage vorzuweisen. Hier wurden unter anderem 

Kinder mit angeborener Leberfunktionsstörung zur Durchführung einer 

Lebertransplantation behandelt, waren immunsupprimiert und wurden häufig mehrmals 

im Untersuchungszeitraum stationär aufgenommen. In der Folge kam es zu einer 

Kumulation mehrerer Risikofaktoren [131,164,165].  

Nachstehend erfolgt eine detaillierte Betrachtung der Stationen, welche sich als Risiko-

bereiche mit hoher VRE-Belastung unter endemischen Bedingungen am UKR heraus-

kristallisierten. Hierbei handelte es sich primär um Patienten der Gastroenterologie, der 

Hämatoonkologie, der Nephrologie, sowie der operativen und internistischen Intensiv-

stationen. Eine Mittelposition nahmen die viszeralchirurgischen Normalstationen ein.  

 

5.4.1 Gastroenterologie – die Stationen 14 und 15 

Die beiden gastroenterologischen Stationen verzeichneten die mit Abstand meisten 

VRE-Fälle im Untersuchungszeitraum (Station 14 n = 119, Station 15 n = 98). Dies 

erklärt sich unter anderem dadurch, dass viele bekannte VRE-Träger stationär aufge-

nommen wurden, häufig auch mehrmals im Untersuchungszeitraum. Diese wiederholten 

stationären Aufnahmen bekannter VRE-Träger hatten eine hohe mittlere tägliche VRE-

Last und Inzidenzdichte zur Folge. 

Gastroenterologische Patienten sind sowohl für Kolonisationen als auch für Infektionen 

mit VRE prädestiniert, wodurch sich diese hohe Belastung erklären lässt [7,166]. Entero-

kokken sind natürlicherweise Teil des Darmmikrobioms und können somit Teil des 

Errergerspektrums bei gastrointestinalen Erkrankungen wie Cholangitiden oder Peritoni-

tiden sein. Viele der am UKR behandelten Patienten waren auf der Warteliste für eine 

Lebertransplantation, infolge einer Leberzirrhose unterschiedlicher Genese oder waren 

aufgrund letzterer in Behandlung. Ein häufiges und auch problematisches Krankheitsbild 

dieser Patienten ist die spontan bakterielle Peritonitis. Zuletzt wurden bei Patienten mit 

spontan bakterieller Peritonitis steigende Zahlen von MRE, unter anderem auch VRE, 

beschrieben. Dies führten die Autoren auf den hohen Verbrauch prophylaktisch einge-
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setzter Fluorchinolone zurück mit den hieraus resultierenden Resistenzen und einer Ver-

schiebung des Erregerspektrums [167,168]. VRE-Kolonisationen bei Patienten mit 

Leberzirrhose sind mit einer erhöhten Mortalität und Infektionsrate assoziiert [169,170], 

ebenso auch bei Patienten nach einer Lebertransplantation. McNeil et al. veröffentlich-

ten 2006 eine große Studie zur VRE-Kolonisations- und Infektionsrate bei Patienten, 

welche auf der Warteliste für eine Lebertransplantation gelistet waren. Insgesamt zeigte 

sich eine Kolonisationsrate von 13,0 %. Insgesamt 32 % der Patienten erlitten nach 

erfolgreicher Transplantation eine VRE-Infektion [169]. Weiterhin ist zu vermerken, dass 

in der Gastroenterologie am UKR häufig Carbapeneme und Vancomycin zur 

antibiotischen Therapie eingesetzt werden. Beide Antibiotikaklassen sind Risikofaktoren 

für eine VRE-Kolonisation bzw. -Infektion [6,54,58,133,171].  

Im Untersuchungszeitraum ließen sich für die Station 14 weniger potenzielle Transmis-

sionen beobachten als für die Station 15, obwohl hier mehr VRE-Patienten, Fälle und 

Tage zu verzeichnen waren. Die möglichen Transmissionen auf der Station 14 standen 

nicht mit größeren Ausbruchsgeschehen in Zusammenhang. Zu Beginn des Untersu-

chungszeitraums traten zwar in kurzem Zeitraum drei nosokomiale Fälle auf, waren 

jedoch nicht alle dem gleichen Resistenzgenotyp zuzuordnen, sodass ein gleicher 

Enterokokkenstamm nicht anzunehmen war. 

Die höhere Anzahl potenzieller Transmissionsereignisse der Station 15 ließ sich zum 

größten Teil auf ein begrenztes Ausbruchsgeschehen über zwei Monate hinweg gegen 

Ende des Untersuchungszeitraums zurückführen. In den übrigen Monaten war die VRE-

Situation stabil und ohne vermehrte potenzielle nosokomiale Transmissionen, trotz vieler 

bekannter VRE-Träger. Eine Typisierung mittels cgMLST war für diese Stationen nicht 

erfolgt. Zu beobachten waren jedoch potenzielle nosokomiale Transmissionen sowohl 

von vanA-VRE als auch vanB-VRE. Dies lässt das gleichzeitige gehäufte Auftreten 

unterschiedlicher Enterokokkenstämme vermuten. Durch die vielen gleichzeitig 

auftretenden nosokomialen Fälle und zusätzlichen Aufnahmen bekannter VRE-Träger 

entstand zu diesem Zeitpunkt eine hohe akute Belastung mit VRE-Patienten. Hieraus 

resultierte vermutlich ein erhöhter personeller Aufwand, welcher bei unverändertem 

Personalschlüssel eine Überbelastung des Personals zur Folge hatte. Eine solche 

Konstellation geht häufig zu Lasten der essenziellen Basishygiene, was in erhöhten 

Transmissionsereignissen bei zugleich hoher VRE-Belastung resultieren kann 

[172,173]. 
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5.4.2 Viszeralchirurgie – die Stationen 48, 56 und 57 

Betrachtet man die chirurgischen Normalstationen, trugen die viszeralchirurgischen 

Stationen 48, 56 und 57 am meisten zur VRE-Belastung des UKR bei. So verzeichneten 

diese drei Stationen 127 VRE-Fälle (Station 48 n = 32, Station 56 n = 45, Station 57 

n = 50) und 1149 VRE-Tage (Station 48 n = 313, Station 56 n = 407, Station 57 n = 429).  

Insgesamt lagen sie hier jedoch hinsichtlich der absoluten VRE-Zahlen unterhalb der 

gastroenterologischen Normalstationen 14 und 15, bei ähnlicher Patientenpopulation 

(siehe Kapitel 5.4.1). Wie auch bereits auf den gastroenterologischen Stationen zu 

beobachten, waren die viszeralchirurgischen Patienten häufig mehrfach im Untersu-

chungszeitraum stationär, wenn auch nicht in diesem Ausmaß. Die mittlere tägliche 

VRE-Last der Station 48 war mit 4,3 % geringer als die der beiden anderen Stationen 

mit 5,5 VRE-Tagen pro 100 Patiententage. Dies lässt sich dadurch erklären, dass ein 

Teil der hier behandelten Patienten der Abteilung für Augenheilkunde zuzuordnen waren 

und VRE hier in der Regel nur eine untergeordnete Rolle spielen [174]. Für Patienten 

der Viszeralchirurgie kann man ähnliche Risikofaktoren aufführen wie für die gastroente-

rologischen Patienten (siehe Kapitel 5.4.1). Die Patienten wurden im Idealfall in enger 

interdisziplinärer Zusammenarbeit von beiden Abteilungen gemeinsam betreut. Die 

höhere Inzidenzdichte der gastroenterologischen Stationen ließe sich hierdurch 

erklären, dass dort die langfristige Behandlung – nach Abschluss chirurgischer 

Versorgungsmaßnahmen – erfolgte und es häufig erst im Verlauf eines oder mehrerer 

stationärer Aufenthalte zu einer Kolonisation mit VRE kommt [46,121]. 

Die Station 48 verzeichnete zwar die wenigsten VRE-Tage der viszeralchirurgischen 

Stationen, gemeinsam mit der Station 57 jedoch die meisten nosokomialen Fälle (n = 7). 

Daraus resultierte eine leicht überdurchschnittliche VRE-Tage-assoziierte nosokomiale 

VRE-Rate. Größere Ausbrüche waren nicht zu erkennen, jedoch traten mögliche Trans-

missionsereignisse dreimal gepaart auf. Dies könnte hieraus resultieren, dass bei einem 

positiven VRE-Nachweis als Reaktion Screeningmaßnahmen eingeleitet wurden und 

somit die Detektion weiterer VRE-Fälle erfolgte, welche aufgrund fehlender Eingangs-

screenings initial unentdeckt blieben [46,51]. Die Station 56 verzeichnete kaum noso-

komiale Fälle, obwohl hier die meisten VRE-Tage der viszeralchirurgischen Normalsta-

tionen registriert wurden. Zwei potenzielle Transmissionen traten zu einem Zeitpunkt auf, 

als eine akut hohe Belastung mir bekannten VRE-Patienten zu beobachten war. Auf der 

Station 57 konnte im ersten Drittel des Untersuchungszeitraums ein Ausbruch mit drei 

nosokomialen Fällen beobachtet werden. Hier war jedoch kein Indexpatient zeitgleich 

auf der Station, sodass davon ausgegangen werden muss, dass einer der Patienten 
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bereits zuvor VRE-Träger war oder bis zu diesem Zeitpunkt nicht detektierte VRE-

Patienten als Überträger zeitgleich stationär waren.  

Insgesamt war somit nur auf der Station 57 ein limitiertes Ausbruchsgeschehen zu be-

obachten. Dies ist insofern als positiv zu bewerten, da laut der Ausbruchsstatistik des 

RKI, nach internistischen und hämatoonkologischen, am häufigsten chirurgische Statio-

nen von Ausbrüchen betroffen sind [6]. Bei viszeralchirurgischen Eingriffen lassen sich 

häufig Enterokokken als Erreger nachweisen. In der Erregerstatistik des NRZ bei abdo-

minalchirurgischen Eingriffen wurde ein Anteil an Enterokokken von 29,5 % angegeben, 

der Anteil von VRE mit 3,2 % [175]. Insbesondere bei Wundheilungsstörungen und 

Revisionseingriffen sind Enterokokken mit bis zu 58,4 % nachweisbar [176]. Da es sich 

jedoch häufig um polymikrobielle Wundinfektionen handelt, ist fraglich, inwieweit Entero-

kokken hier klinische Relevanz haben und ggf. antibiotisch therapiert werden müssen 

[6,176]. Nicht zu unterschätzten sind jedoch auch indirekte Folgen für solche Patienten 

wie eine mögliche schlechtere pflegerische und medizinische Versorgung infolge der 

Isolierung, welche insbesondere bei Wundinfekten essenziell ist [60,75]. 

 

5.4.3 Nephrologie – die Station 17 

Die nephrologische Station 17 verzeichnete im Untersuchungszeitraum eine hohe VRE-

Belastung mit einer Inzidenzdichte von 8,0 VRE-Fällen auf 1000 Patiententage, Mehr-

fachaufnahmen bekannter VRE-Träger und einer überdurchschnittlichen Verweildauer 

dieser Patienten mit 12,4 VRE-Tagen pro Aufenthalt. Dies hatte zur Folge, dass im Mittel 

9,9 % der Patienten VRE-Träger waren.  

Viele der hier behandelten Patienten hatten eine terminale Niereninsuffizienz und waren 

dementsprechend dialysepflichtig. Mehrere Studien stellten hohe VRE-Kolonisations-

raten unter hämodialysepflichtigen Patienten fest, sowohl im Krankenhaus als auch in 

ambulanten Einrichtungen [125,177–179]. Zacharioudakis et al. (2015) konstatierten 

eine VRE-Prävalenz von 6,2 % in ambulanten Dialysezentren. Studien mit hospitalisier-

ten Patienten berichteten von entsprechend höheren Prävalenzen, allerdings mit regio-

nalen Unterschieden [179–181]. Kee et al. betonten diesbezüglich höhere Prävalenzen 

unter Patienten an Kliniken der Versorgungsstufe III wie dem UKR [178]. Insgesamt lässt 

sich von einer endemischen Situation unter diesen Patienten sprechen [46]. 

Ein Großteil nephrologischer Patienten weist Komorbiditäten auf. Häufig ist eine 

Niereninsuffizienz auch die Folge einer diabetischen oder hypertensiven Nephropathie 

[182]. So wurde Diabetes mellitus per se als Risikofaktor für eine VRE-Kolonisation 
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identifiziert [58]. Zudem sind die Patienten häufig und für einen langen Zeitraum 

hospitalisiert. Dies spiegelte sich auch in dieser Studie durch die längere Verweildauer 

und die wiederholten stationären Aufnahmen der Patienten wider. Auf der einen Seite 

wird hierdurch das Risiko einer VRE-Kolonisation erhöht, auf der anderen Seite zeigt 

sich bei VRE-Patienten auch eine längere Dauer der Hospitalisierung [178,180,183–

185]. Obgleich dieser hohen Kolonisationsraten kamen einige Studien zu dem Schluss, 

dass unter dialysepflichtigen Patienten keine erhöhtes Infektionsrisiko mit VRE besteht 

[180,181,185]. Auch im Rahmen dieser Studie stammte lediglich eine positive Blutkultur 

von der Station 17. Ein weiterer Risikofaktor, welcher den hohen Anteil an VRE-Koloni-

sationen auf der Station 17 erklären kann, ist, dass diese Patienten bei polymorbidem 

Zustand zum einen häufig und zum anderen auch inadäquat antibiotisch behandelt 

werden [186–188]. Unter den hämodialysepflichtigen Patienten stellen jene, welche auf 

der Warteliste für eine Nierentransplantation stehen bzw. bereits eine solche erhalten 

haben eine besonders risikogefährdete Patientengruppe dar. Als zusätzliche Risikofak-

toren sind hier noch eine relevante Immunsuppression sowie eine häufig vorherrschende 

Malnutrition zu nennen [189]. Eine Infektion mit MRE wird bei dieser Patientenpopulation 

insgesamt mit einer schlechteren Prognose bezüglich Abstoßungsreaktionen und der 

Überlebensrate in Verbindung gebracht [190]. 

Trotz der hohen VRE-Belastung auf der Station 17 war die VRE-Tage-assoziierte noso-

komiale VRE-Rate unterdurchschnittlich. Hier muss erwähnt werden, dass im Zeitraum 

vor der Datenerfassung für diese Studie sehr viele nosokomiale Fälle bei einem für die 

Stationsgröße unterdurchschnittlichen Verbrauch an Händedesinfektionsmitteln zu 

verzeichnen waren. Vergleicht man die Händedesinfektionsraten der Jahre 2017 und 

2018 dieser Station, so ließ sich ein Anstieg des Verbrauches an Händedesinfektions-

mittel um 33 % beobachten, die Anzahl der Händedesinfektionen pro Patiententag nahm 

um 37,5 % zu (2017 n = 16, 2018 n = 22)2. In den ersten drei Monaten des Untersu-

chungszeitraums war lediglich ein mögliches Übertragungsereignis zu erkennen, obwohl 

insgesamt viele bekannte VRE-Patienten stationär waren. Dieser Befund sowie die 

insgesamt unterdurchschnittliche VRE-Tage-assoziierte nosokomiale VRE-Rate 

könnten als eine erste positive Entwicklung durch ein verbessertes Hygienemanagement 

zu interpretieren sein.  

In einem Zeitraum von drei Monaten in der Mitte des Untersuchungszeitraums fanden 

mehr als die Hälfte der nachzuvollziehenden potenziellen Transmissionen statt. Ein 

 
2  Unveröffentlichte Daten der Abteilung für Hygiene und Infektiologie der Universitätsklinik 
Regensburg. Erhebung im Rahmen des KISS zur Erfassung der Händedesinfektion. 
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Eingangsscreening ließ sich nur bei einem der nosokomialen Fälle auf der Station 17 

verzeichnen. Aufgrund der hohen Transmissionsgefahr in der Nephrologie, die sich auch 

hier am UKR vermuten ließ, forderten Humphreys et al. (2014) unter anderem eine aktive 

Surveillance bei diesen Patienten [177]. Dies ist insbesondere vor dem Hintergrund 

relevant, dass Park et al. im Jahr 2011 im Rahmen einer Studie zeigen konnten, dass 

bei dialysepflichtigen Patienten mit drei negativen Perianal- / Rektalabstrichen, ein 

Drittel der Patienten im Verlauf erneut einen positiven Abstrich zu verzeichnen hatten 

[113]. Zudem sollten das Ausmaß des Antibiotikaverbrauches und auch die Auswahl der 

Antibiotikaklassen bei diesen Patientengruppen mit Bedacht gewählt werden, um die 

modulierbaren Risikofaktoren zu minimieren. 

 

5.4.4 Hämatoonkologie – die Stationen 20 und 21 

Die beiden Stationen der Hämatoonkologie zeichneten sich im Untersuchungszeitraum 

durch eine sehr hohe VRE-Belastung aus. Auf der Station 21 wurden vorwiegend 

Patienten mit hochdosierten Chemotherapieschemata und anschließender autologer 

und allogener Stammzelltransplantation behandelt. Aufgrund der Immunsuppression mit 

entsprechendem Infektionsrisiko erfolgte auf dieser Station eine Umkehrisolierung. Die 

Station verzeichnete die meisten VRE-Tage (n = 985), welche sich jedoch auf nur halb 

so viele Patienten verteilten wie beispielsweise bei der gastroenterologischen Station 14 

(n = 32). Die Patienten verweilten im Mittel für 19,3 Tage pro VRE-Fall, sodass trotz einer 

verhältnismäßig geringen Fall- und Patientenzahl, im Mittel 15,3 % der Patienten auf 

dieser Station VRE-Träger waren und ein potenzielles Transmissionsrisiko generierten. 

Für die Patienten der Station 21 wurde entsprechend dem Standard des UKR ein 

wöchentliches MRE Screening durchgeführt, welches auch VRE einschloss. Die mittlere 

tägliche VRE-Last bildet somit auf dieser Station ziemlich genau den tatsächlichen 

Kolonisationsdruck ab bzw. das Risiko anderer Patienten, einen VRE zu erwerben, da 

eine nahezu 100 %ige Screeningfrequenz anzunehmen war.  

Verwunderlich ist die hohe Kolonisationsrate unter diesen Patienten nicht, da die 

Patienten multiple Risikofaktoren sowohl für eine VRE-Kolonisation als auch eine VRE-

Infektion vereinten. Hierzu gehören zunächst einmal rezidivierende stationäre Aufent-

halte und eine lange Verweildauer, was sich auch in unserer Studie am UKR zeigte 

[134,139,140]. Die Patienten dieser Station erhielten häufig eine Hochdosis-Chemothe-

rapie mit konsekutiver Aplasie und somit auch Neutropenie. Infolge einer solchen 

Immunsuppression steigt das allgemeine Infektionsrisiko deutlich an 
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[46,59,134,139,140]. Breitbandantibiotika, um die Patienten prophylaktischen abzu-

decken, üben zusätzlich einen Selektionsdruck zugunsten von VRE aus und führen zu 

langfristigen Veränderungen des Darmmikrobioms [61,140,191]. Durch die zytostatische 

und antibiotische Therapie leiden die Patienten zudem häufig an Diarrhoen, welche auf 

der einen Seite die Transmission begünstigen, auf der anderen Seite Zeichen einer 

Schädigung der Darmmukosa darstellen. Hierdurch wird ein Übertritt intestinaler Bakte-

rien – und somit auch VRE – in die Blutstrombahn erleichtert [46,191]. 

Insbesondere vor diesem Hintergrund ist eine hohe Kolonisationsrate – wie sie auch auf 

der Station 21 im Untersuchungszeitraum vorherrschte – unter diesen Patienten als 

problematisch anzusehen. Vydra et al. zeigten in einer Kohorte mit Patienten nach 

Stammzelltransplantation, dass VRE-kolonisierte Patienten ein höheres Risiko für eine 

VRE-Sepsis vorwiesen, was wiederum mit einer Mortalität von bis zu 38 % verbunden 

war [192]. Auch Tavadze et al. berichteten im Rahmen einer großen Studie über 14 

Jahre hinweg über eine hohe Rate an VRE-Septikämien mit 10 % unter Patienten nach 

allogener Stammzelltransplantation und eine Mortalität von 88 %. Letztere führten die 

Autoren jedoch häufig nicht auf die VRE-Infektion zurück, sondern sahen diese 

insgesamt als Hinweis für einen komplizierten Verlauf nach Transplantation [193]. 

Interessanterweise wurden am UKR im gesamten Untersuchungszeitraum keine positi-

ven Blutkulturen erfasst, welche von der Station 21 stammten. Auch Nachweise einer 

Bakteriämie bei Patienten der Intensivstationen 92 und 93 stammten nicht von Patienten, 

welche zuvor auf der Station 21 stationär waren. Eine Erklärung hierfür könnte ein 

umsichtiger Einsatz antibiotischer Therapien bei bekannten VRE-Patienten auf dieser 

Station sein. Dies konnte jedoch aufgrund mangelnder Einsicht in die Patientenakte nicht 

nachvollzogen werden und ist daher nur eine Mutmaßung. So zeigten Satlin et al. zwar, 

dass VRE die häufigsten Erreger einer Septikämie an einem US-amerikanischen Kran-

kenhaus waren, das Auftreten einer Bakteriämie sich jedoch maßgeblich durch die anti-

biotische Therapie mit Verzicht auf Meropenem und Vancomycin beeinflussen ließ [194]. 

Trotz einer aktiven Surveillance auf der Station 21 kam es im Untersuchungszeitraum 

zu 13 nosokomialen Fällen, wobei acht dieser Fälle dem dominanten Enterokokken-

stamm ST80 / CT1065 zuzuordnen waren. Dieser zeichnete sich durch ein sprunghaftes 

Auftreten einige Wochen nach Beginn des Untersuchungszeitraums aus. Vier zeitglei-

che nosokomiale Fälle konnten dank des WGS auf genetisch nah verwandte VRE dieses 

Stamms zurückgeführt werden. Durch die Kombination der molekulargenetischen Un-

tersuchung und vorangegangene Screeninguntersuchungen kann somit mit ziemlicher 

Sicherheit von Transmissionsereignissen gesprochen werden. Auch zwei weitere noso-

komiale Fälle des ST80 / CT1065 im Verlauf waren auf Basis der cgMLST genetisch 
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nicht unterscheidbar. Interessanterweise konnte jedoch in beiden Fällen kein Index-

patient nachgewiesen werden, alle Patienten waren kurz zuvor negativ gescreent 

worden. Gleiches galt auch für zwei weitere einzelne nosokomiale Fälle des 

ST80 / CT1065.  

Zwei weitere zeitgleiche nosokomiale Fälle waren dank des WGS für Enterokokken des 

ST78 / CT894 zu belegen, einem Stamm, welcher für 2018 auch vom RKI in Deutsch-

land gehäuft registriert wurde [21]. Weder in diesen Fällen noch für einzelne nosokomi-

ale Fälle zuvor gescreenter Patienten mit Nachweis des ST80 / CT2478 und des 

ST721 / 1573 ließ sich bei bekannten VRE-Trägern ein nah verwandtes cgMLST-Muster 

in den Isolaten nachweisen. Dies ist insofern verwunderlich, weil die Patienten der 

Station 21 in Umkehrisolierung waren und somit die Station nicht verließen. Eine Trans-

mission außerhalb der Station durch selbstständige Bewegungen im Krankenhaus war 

somit bei dieser Patientenpopulation sehr unwahrscheinlich. Eine unbemerkte Kolo-

nisation sollte durch das regelmäßige MRE-Screening und das Eingangs-Screening 

frühzeitig bemerkt werden. Denkbar ist hier, dass zum Zeitpunkt des Screenings die 

Erregerdichte an VRE unter der Nachweisgrenze lag und beispielsweise durch Anti-

biotikagabe ein Selektionsdruck, verbunden mit einer Zunahme an VRE, ausgelöst 

wurde (siehe auch Kapitel 5.1.4), [3,62,113]. In Zusammenhang mit dem Auftreten neuer 

klonaler VRE-Stämme wird auch die Transmission von vanA- bzw. vanB-Transposons 

auf hospital-adaptierte VSE diskutiert [96,110,111]. Im Besonderen konnten Sievertsen 

et al. (2013) die Transmission des vanB-Transposons von Anaerobiern auf VSE mit 

konsekutiver klonaler Ausbreitung eines neuen Stammes nachweisen [111]. Diese Über-

legung kommt auch für die Station 21 durchaus in Frage.  

Eine weitere Beobachtung für die Station 21 war, dass bis zum Auftreten des 

ST80 / CT1065 die meisten VRE-Transmissionen dem ST117 zuzuordnen waren. Hier 

war auch kurz vor bzw. zu Beginn des Untersuchungszeitraums ein größerer Ausbruch 

auf dieser Station zu beobachten. Die sequenzierten Isolate waren genetisch nah 

verwandt und einem Cluster zuzuordnen. Sie waren jedoch teilweise molekulargenetisch 

zu verschieden, als dass Transmissionen auf dieser Station anzunehmen waren. So 

setzte sich dieses Cluster aus drei verschiedenen CT zusammen, mit Unterschieden in 

bis zu 30 Genloci (CT35, CT3291, CT3280). Die Vermutung liegt nahe, dass Enterokok-

ken dieses Clusters bereits im Vorfeld am UKR zirkulierten und es durch getrennt ab-

laufende Mutationen zum Auftreten unterschiedlicher CT kam. Mit vier Proben von vier 

Patienten waren die meisten dieser Isolate ST117 / CT3280 zuzuordnen. Diese waren 

anhand der cgMLST nicht unterscheidbar, sodass hier sehr wahrscheinlich nosokomiale 

Transmissionen stattfanden.  
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Unklar ist, was diesen abrupten Wechsel mit überwiegend nachzuweisenden Enterokok-

ken des ST80 / CT1065 und nicht mehr des ST117 ausgelöst haben könnte [96,110]. 

Seit 2017 erfolgt auch vom RKI die molekulargenetische Sequenzierung positiver Blut-

kulturisolate mittels cgMLST. Deutschlandweit vorherrschend war hier insbesondere 

ST117 / CT71. Daneben zeigte sich erst ab 2018 das neue Auftreten des auch auf der 

Station 21 dominanten Enterokokkenstamms ST80 / CT1065. Während die Autoren 

Enterokokken des Stammes CT71 in ganz Deutschland beobachten konnten, 

konzentriert sich der Stamm CT1065 primär auf den süddeutschen Raum [21]. 

Insgesamt lässt sich feststellen, dass dank des WGS mehrere Transmissionsereignisse 

mit hoher Wahrscheinlichkeit belegt werden konnten. Gleichzeitig waren jedoch vermu-

tete Ausbrüche wie des ST117 zu Beginn des Untersuchungszeitraums zu widerlegen. 

Dies nur auf Basis der Ganzgenomsequenzierung. Zudem wurden neue Fragen aufge-

worfen durch den Umstand, dass bei Patienten mit negativem Screeningergebnis im 

Verlauf ihres stationären Aufenthaltes ein VRE-Nachweis erfolgte, trotz Fehlen eines 

klaren Indexpatienten. Ähnliche Beobachtungen machten Liese et. al (2019) im Rahmen 

einer siebenjährigen Ausbruchsstudie mittels WGS am Universitätsklinikum Tübingen. 

So ließen sich zwar auf der einen Seite Transmissionsereignisse nachweisen, jedoch in 

einem geringeren Ausmaß, als es zunächst bei alleiniger Betrachtung der epidemiolo-

gischen Daten den Anschein hatte. Als Ursache hierfür sahen die Kollegen insbesondere 

den regen Patientenaustausch zwischen kleineren Krankenhäusern und der Universi-

tätsklinik als Ort der hochspezialisierten Zentrumsmedizin [145]. 

Ein anderes Bild zeichnete sich auf der Station 20 ab. Trotz einer hohen VRE-Belastung 

kam es im Untersuchungszeitraum nur zu drei möglichen Transmissionsereignissen. 

Zwei dieser potenziellen Transmissionen waren dem auch auf dieser Station dominie-

renden Enterokokkenstamm CT80 / ST1065 zuzuschreiben (n = 6, bzw. 46,1 %). Eine 

direkte nosokomiale Transmission ließ sich jedoch nicht beweisen. Die mittlere tägliche 

VRE-Last betrug 9,5 % und war somit niedriger als auf der Station 21. In einer Über-

sichtsarbeit von Alevizakos et al. aus dem Jahr 2016 wurde eine durchschnittliche VRE-

Prävalenz bei onkologischen Patienten von 20 % angegeben [139]. Eine aus Deutsch-

land stammende Studie gab eine Prävalenz der Kolonisation von 10 % unter hämatoon-

kologischen Patienten an [195]. Es muss betont werden, dass nicht für alle Patienten 

der Station 20 Isolate sequenziert wurden, wie dies bei der Station 21 der Fall war. 

Hieraus ergab sich ein unvollständiges Bild. Die VRE-Tage-assoziierte nosokomiale 

VRE-Rate war mit 3,61 nosokomialen Fällen auf 1000 Patiententage sehr niedrig. Die 

meisten VRE-Patienten waren im Vorfeld bekannt oder wurden im Rahmen eines Ein-

gangsscreenings detektiert. 
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Die große Diskrepanz zwischen den beiden Stationen lässt sich möglicherweise dadurch 

erklären, dass sich die Patienten der Station 21 insgesamt in einem schlechteren Allge-

meinzustand befanden und somit eine Transmission durch den intensiven Pflegeauf-

wand eventuell begünstigt werden konnte. Auch die bereits zuvor erwähnten Möglich-

keiten einer initial unbemerkten Kolonisation oder Übertragung eines vanB-Transposons 

von Anaerobiern auf VSE bei stark immunsupprimierten Patienten müssen bedacht 

werden. Hinzu kommt, dass die Patienten die Station nicht verlassen und somit über 

eine lange Zeitspanne auf geringem Raum einem hohen Risiko, infolge der hohen mitt-

leren täglichen VRE-Last, ausgesetzt waren.  

 

5.4.5 Internistische Intensivstationen – die Stationen 92 und 93 

Zumeist sind lebensbedrohliche Zustände die Indikation für die Verlegung auf die Inten-

sivstation, sodass diese Patienten häufig schwer krank sind. Aufgrund ihrer zu behan-

delnden Erkrankungen weisen sie bereits viele Risikofaktoren auf, welche sich je nach 

Fachabteilung unterscheiden (siehe Kapitel 5.4, 5.4.1, 5.4.2, 5.4.3 und 5.4.4). Die 

Patienten sind meistens antibiotisch vorbehandelt, oft muss in diesen Fällen auf Reser-

veantibiotika zurückgegriffen werden. Papadimitriou-Olivgeris et al. (2016) stellten in 

einer prospektiven Studie fest, dass 59,2 % der VRE-kolonisierten Patienten Carba-

peneme und sogar 66,2 % Glykopeptide zur antibiotischen Therapie erhalten hatten. Als 

weitere intensivmedizinisch spezifischen Risikofaktoren wurden auch eine Glukokor-

tikoidtherapie sowie das Vorhandensein von Komorbiditäten wie chronischer Herzin-

suffizienz, Niereninsuffizienz und Diabetes mellitus genannt [131]. Zudem werden an 

den Patienten häufig invasive Maßnahmen durchgeführt. So sind nasogastrale Sonden 

zur Ernährung, zentralvenöse Zugänge, Blasendauerkatheter und eine invasive 

Beatmung ebenfalls mit einem erhöhten VRE-Risiko zu assoziieren [177,196].  

Die Station 92 trug die mit Abstand größte mittlere tägliche VRE-Last mit 19,8 VRE-

Tagen auf 100 Patiententage. Sie lag somit auch deutlich vor der Station 21 (15,3 %). 

Eine regelmäßige aktive Surveillance wurde jedoch im Gegensatz zur Station 21 nicht 

durchgeführt. In 37,5 % der Fälle war ein Eingangsscreening zu verzeichnen (n = 6). Die 

veröffentlichten Prävalenzdaten von VRE auf Intensivstationen variieren stark, haben im 

Verlauf der letzten Jahre jedoch zugenommen [197]. Remschmidt et al. postulierten 

2017 für die Charité Berlin eine Prävalenz der VRE-Fälle von 20 % auf allen Intensivsta-

tionen, bei einer nosokomialen Inzidenzdichte von 1,2 VRE-Fällen je 1000 Patiententage 

[198]. Die Station 92 lag hier mit einer nosokomialen Inzidenzdichte von 3,8 VRE-Fällen 

je 1000 Patiententage deutlich darüber. Jedoch muss betont werden, dass es sich bei 
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der Studie von Remschmidt et al. um einen Mittelwert verschiedener Intensivstationen 

handelte. Die Station 92 bringt allein aufgrund der Risikofaktoren gastroenterologischer 

Patienten (siehe Kapitel 5.4.1) in Kombination mit den spezifischen Risikofaktoren der 

Intensivmedizin ein höheres VRE-Risiko mit sich. 

Mit der operativen Intensivstation 90 waren für die Station 92 hier die häufigsten 

nosokomialen Fälle zu beobachten (n = 16), obwohl die Station nur die Hälfte der Pati-

ententage im Vergleich zur Station 90 verzeichnete. Ziakas et al. (2013) konstatierten im 

Rahmen einer Metaanalyse von 37 Studien zur VRE-Prävalenz auf Intensivstationen, 

dass der Anteil der neu erworbenen VRE-Kolonisationen bzw. VRE-Infektionen in etwa 

so hoch anzusetzen sei, wie die VRE-Prävalenz bei Aufnahme [142].  

Betrachtet man die nosokomialen Fälle dieser Station auf molekulargenetischer Ebene, 

so ergaben sich Unterschiede im Vergleich zu den anderen Stationen. Zwar war insge-

samt unter den sequenzierten Isolaten der Enterokokkenstamm ST80 / CT1065 vorherr-

schend (n = 11, bzw. 32,3 %), jedoch waren nur zwei nosokomiale Fälle hierdurch 

verursacht. Zeitgleich waren zwar Patienten mit Nachweis des gleichen Enterokokken-

stamms stationär, bei sechs bzw. acht Allelen Unterschied war eine nosokomiale Trans-

mission jedoch unwahrscheinlich, sodass für den ST80 / CT1065 auf dieser Station 

keine Transmissionen belegt werden konnten. 

Auf den ersten Blick schien auf der Station 92 ein prolongierter Ausbruch mit vanA-VRE 

vorzuliegen, welcher sich bei molekulargenetischer Betrachtung jedoch aus drei gene-

tisch verschiedenen Enterokokkenstämmen zusammensetzte. Die ersten drei noso-

komialen Fälle ab Mitte des Untersuchungszeitraums ließen sich alle auf den Stamm 

ST80 / CT2739 zurückführen. Dieser Enterokokkenstamm trat im Rahmen der Typisie-

rung dieser Arbeit nur in diesem Zusammenhang auf; bei genetisch nah verwandten 

VRE lagen Transmissionsereignisse mit großer Wahrscheinlichkeit vor. Auch in den bis-

herigen Ergebnissen der molekulargenetischen Typisierungen mittels cgMLST des NRZ 

wurde dieser Stamm nicht aufgeführt [21]. Inwieweit Enterokokken des ST80 / CT2739 

auf den gastroenterologischen Normalstationen vertreten waren, konnte nicht beurteilt 

werden, da nur eine punktuelle molekulargenetische Typisierung der Patienten mit 

vorangegangenem Screening auf der Station 92 erfolgte. Interessant ist insbesondere, 

dass der Erstnachweis dieses Enterokokkenstamms bei einem Patienten mit initial 

negativem Screeningbefund und ohne entsprechenden Indexpatienten erfolgte. Im Ver-

gleich zur Station 21 muss dies jedoch relativiert werden. Zwar erhielten alle Patienten 

ein Screening, in einem Fall jedoch auf einer anderen Station. Zudem ist bei nicht 

konsequent umgesetztem Eingangsscreening die tatsächliche VRE-Belastung nur 
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annähernd abzuschätzen, mit möglicher Transmissionsquelle bisher unentdeckter VRE-

Patienten. Insgesamt ist bei isoliertem Nachweis dieses Stamms am UKR und auch auf 

Grundlage der bisherigen Daten des NRZ an die Möglichkeit einer Transmission des 

vanA-Transposons auf einen hospital-adaptieren VSE-Stamm zu denken. Die meisten 

bisherigen Studien diesbezüglich beziehen sich jedoch auf die de-novo Bildung von 

vanB-VRE [97,98,110]. Einzig Pinholt et al. (2015) untersuchten 132 vanA-positive VRE-

Isolate mittels MLST und WGS (SNP), welche während eines Ausbruches in Dänemark 

zwischen 2012 und 2013 auftraten. Im Unterschied zur MLST konnten Pinholt et al. 

mittels WGS auf der einen Seite eine polyklonale Struktur der gehäuften VRE-Fälle 

aufzeigen, auf der anderen jedoch innerhalb der Cluster Transmissionsereignisse. Als 

mögliche Ursache für diese Polyklonalität diskutierten die Autoren die Transmissionen 

des vanA-Gens auf hospital-adaptierte VSE [144]. Diese Überlegung kommt auch für die 

Station 92 infrage. Weitere Übertragungsereignisse waren durch Enterokokkenstämme 

des ST78 / CT894 sowie den ST117 / CT3247 zu belegen, wobei in letzterem Fall 

wiederum erneut ein Indexpatient fehlte. 

Im Unterschied zur Station 92, welche von vanA-VRE dominiert wurde, waren auf der 

Station 93 bei Betrachtung der Linelist in Zusammenschau mit den Resistenzgenotypen 

vanA und vanB nur mögliche Transmissionen von vanB-VRE zu erkennen. Zudem traten 

die meisten Fälle im Rahmen zweier begrenzter Ausbrüche auf und waren nicht, wie auf 

der Station 92, über den gesamten Untersuchungszeitraum hinweg zu beobachten. Die 

molekulargenetischen Untersuchungen konnten zeigen, dass auch auf dieser Station 

der unter vanB-positiven VRE-Isolaten am UKR dominierende Stamm ST80 / CT1065 

im April aufgetreten war. Interessanterweise schien der Enterokokkenstamm 

ST80 / CT1065 auf den beiden Intensivstationen nicht über das Ausbreitungspotential 

zu verfügen, wie auf den Stationen 21 und 90. Zwei nosokomiale Fälle waren auf den 

ST80 /CT1065 zurückzuführen. Eine Transmissionen ließ sich belegen. Für die Station 

92 relevanter war im Unterschied hierzu der ST117 / CT71, welcher in Deutschland 

zeitgleich am häufigsten nachgewiesen werden konnte [21]. So ließen sich in der 

zweiten Hälfte des Untersuchungszeitraums zeitgleiche Erstnachweise bei drei 

Patienten mit genetisch nah verwandten VRE des ST117 / CT71 erkennen. Einer dieser 

Patienten war bei Aufnahme auf die Station im Unterschied zu den anderen beiden nicht 

gescreent worden und konnte somit als unerkannter VRE-Träger in Betracht gezogen 

werden. Ein weiterer Nachweis dieses Enterokokkenstamms erfolgte bereits mehrere 

Monate zuvor zu Beginn des Untersuchungszeitraums bei einem zuvor negativ 

gescreenten Patienten ohne Nachweis eines potenziellen Indexpatienten. Auch hier ist 
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entweder an eine bereits vorhandene Kolonisation mit einer VRE-Erregerdichte unter-

halb der Nachweisgrenze oder aber die Übertragungen des vanB-Gens auf hospital-

adaptierte VSE zu diskutieren. Hierauf wurde bereits Kapitel 5.4.4 und 5.4.5 einge-

gangen [62,144]. 

Die Inzidenzdichte der nosokomialen Fälle mit 2,8 Fällen pro 1000 Patiententage war 

auf der Intensivstation 93 deutlich niedriger als auf der Intensivstation 92. Dies lässt sich 

unter anderem dadurch erklären, dass auf dieser Station neben hämatoonkologischen 

und nephrologischen auch kardiologische Patienten postinterventionell zur Überwa-

chung für wenige Tage verweilten. Letztere weisen häufig nicht die Multimorbidität der 

Patienten der Station 92 auf. 

Zusammenfassend konnte eine hohe VRE-Belastung der Intensivstationen festgestellt 

werden. Bei Betrachtung der Enterokokkenstämme auf molekulargenetischer Ebene 

offenbarten sich teilweise polyklonale Muster, welche sich mit der bisherigen MLST-

Methode nicht in diesem Detail hätten aufzeigen lassen. Insbesondere der ST80 bestach 

auf dieser Station durch eine hohe Divergenz mit insgesamt sieben unterschiedliche CT, 

welche genetisch stark differierten, lediglich für den CT2739 waren nosokomiale Trans-

missionen nachzuweisen. Eine Erklärung für diese Beobachtungen könnte das hetero-

gene Bild der Patienten auf Intensivstationen sein, da diese von unterschiedlichen 

internistischen Stationen zuverlegt wurden. Hier wäre es im nächsten Schritt von 

Interesse, in einer größer angelegten Studie auch die Isolate von Patienten der zuge-

hörigen Normalstationen auf Genomebene zu analysieren. Dies hätte den Rahmen 

dieser Arbeit überschritten, wird jedoch derzeit von der Abteilung für Krankenhaus-

hygiene und Infektiologie am UKR angestrebt.   
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5.4.6 Operative Intensivstation – die Station 90 

Die Station 90 verzeichnete mit einer mittleren täglichen VRE-Last von 6,2 % eine deut-

lich geringere VRE-Belastung über das Jahr verteilt als die internistischen Intensivsta-

tionen. Chirurgische Intensivstationen sind häufig durch eine inhomogene Patientenpo-

pulation charakterisiert. Neben schwerkranken Patienten werden Patienten auch nur für 

einige Tage zur postoperativen Überwachung nach größeren Eingriffen behandelt 

[199,200]. Eine VRE-Kolonisation und vor allem eine VRE-Infektion kann generell als 

Hinweis für die Schwere der Grunderkrankung gewertet werden [193].  

Trotz der vergleichsweise geringeren täglichen VRE-Last, waren auf der Station 90 die 

mit Abstand meisten nosokomialen Fälle zu verzeichnen (n = 19), von welchen sich rein 

anhand der Betrachtung der vanA-/vanB-Resistenzgene und dem zeitgleichen Auftreten 

15 mögliche Transmissionen vermuten ließen. Dies war unter anderem auf ein prolon-

giertes Ausbruchsgeschehen mit zehn potenziellen Transmissionen über einen Zeitraum 

von drei Monaten einige Wochen nach Beginn des Untersuchungszeitraums zurückzu-

führen. Es erfolgte eine molekulargenetische Analyse der Proben dieser Erstnachweise 

und der Proben zeitgleich stationärer VRE-Träger. Hier zeigte sich ein ähnliches Bild wie 

auf der Station 21 mit einem sprunghaften Anstieg von VRE des Enterokokkenstamms 

ST80 / CT1065 und insgesamt sechs hierauf zurückzuführenden VRE-Erstnachweisen. 

Nosokomiale Transmissionen auf der Station 90 waren lediglich in einem Fall nachzu-

weisen. Zwei weitere molekulargenetisch nicht unterscheidbare Proben stammten von 

Patienten, deren stationäre Aufenthalte sechs Wochen auseinander lagen. Die Übertra-

gung hatte vermutlich während eines Aufenthaltes auf einer chirurgischen Normalstation 

stattgefunden, auf welcher sich beide Patienten vorher zeitgleich aufgehalten hatten. Die 

Übertragung war aufgrund fehlender Screeningmaßnahmen jedoch nicht frühzeitig 

detektiert worden. Insgesamt ist die Station 90 ein gutes Beispiel dafür, dass ohne 

standardisiertes Screening die Aussagekraft darüber, wo eine VRE-Übertragung statt-

gefunden hat, nur eingeschränkt möglich ist. Für die Station 90 formal registrierte 

„nosokomiale Fälle“, konnten nach molekulargenetischen Gesichtspunkten nicht als 

tatsächlich auch hier stattgefundene Transmission belegt werden. 

Zeitgleich mit den gehäuften Fällen des ST80 / CT1065 ließen sich zwei Fälle von E. 

faecium ST78 / CT894 nachweisen, vermutlich im Rahmen einer aktiven Surveillance 

während eines vermuteten Ausbruchs [6,26,152]. In diesem Fall waren die Isolate 

molekulargenetisch mittels WGS nicht unterscheidbar. Aufgrund fehlender Screening-

befunde war jedoch nicht nachvollziehbar, welcher der beiden Patienten initialer Index-

patient war oder ob beide VRE erst auf der Station 90 erworben hatten.  
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Zusammenfassend konnte das WGS aufzeigen, dass es sich bei dem vermuteten Aus-

bruch mit zehn nosokomialen Fällen um ein polyklonales Geschehen handelte. Lediglich 

für zwei Fälle konnten nosokomiale Transmissionen belegt werden. Insbesondere 

fehlende Aufnahmescreenings erschwerten die Beurteilung. Gleichzeitig konnte jedoch 

eine Dominanz des Enterokokkenstamms ST80 /CT1065 festgestellt werden, ebenso 

wie auf der Station 21. Ein Austausch der Patienten zwischen diesen beiden Stationen 

fand in der Regel nicht statt. Dies stützt die Vermutung, dass es sich um die klonale 

Ausbreitung eines neuen dominanten Stammes am gesamten UKR handelte, da die 

Patienten von unterschiedlichen chirurgischen Stationen zuverlegt wurden. 
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5.5 Schlussfolgerung 

Seit dem erstmaligen gehäuften Auftreten von VRE in Deutschland zu Beginn des 21. 

Jahrhunderts ist eine zunehmende Verbreitung von VRE an Krankenhäusern in allen 

Bundesländern von endemischem Ausmaß zu beobachten. So postulierte das RKI 2019 

im Jahresbericht zur aktuellen VRE-Lage in Deutschland einen deutlichen Anstieg an 

Einsendungen an das NRZ zur Typisierung, was die Autoren als Hinweis für vermutete 

Ausbrüche und vermehrte Transmissionen interpretierten [21]. Deutschland steht hier im 

europäischen Vergleich nicht allein. Nachdem sich Vancomycin-resistente Enterokok-

ken zunächst insbesondere in den USA ausgebreitet hatten, lag die Resistenzrate 

gemäß der 2016 veröffentlichen Resistenzstudie der Paul-Ehrlich-Gesellschaft im 

mitteleuropäischen Raum bei 24,4 % unter E. faecium-Isolaten. Zuletzt waren insbeson-

dere Länder wie Frankreich, oder die Romandie (CH) erfolgreich darin, durch ein straffes 

Regime mit Maßnahmenbündeln aus Screening, Kontaktisolierung und Schulungen des 

Krankenhauspersonals mit Fokus auf die Basishygiene und Raumpflege die VRE-

Zahlen erfolgreich zu senken, bzw. trotz auftretender Ausbrüche niedrig zu halten 

[112,201–204]. So konnten Fournier et al. (2012) durch Implementierung eines „VRE-

Kontroll-Programms“ die VRE-Zahlen deutlich reduzieren. Dies bedeutete neben erwei-

terter Screeningmaßnahmen insbesondere eine strenge Kontaktisolierung von VRE-

Trägern und auch VRE-Kontaktpatienten in einzelne Kohorten, mit separat zuge-

wiesenem Pflegepersonal und Verzicht auf Verlegung auf andere Stationen oder an 

andere Krankenhäuser [201]. Hier gilt es jedoch insbesondere negative Auswirkungen 

auf die betroffenen Patienten zu beachten, wie eine schlechtere gesundheitlichen Ver-

sorgung und Stigmatisierung mit psychosozialen Folgen [60,75]. 

Die durchgeführte Studie konnte zeigen, dass am UKR trotz breit angewandter Maßnah-

men wie Screening im Hochrisikobereich, Kontaktisolierung und einer verstärkten Basis-

hygiene, einzelne Fachdisziplinen wie die Gastroenterologie, die Hämatologie oder die 

Intensivstationen eine hohe VRE-Belastung vorwiesen. Die VRE-Belastung auf einzel-

nen Stationen ist wiederum ein wichtiger Risikofaktor für die Transmission von VRE, 

sodass es diese Dynamik zu durchbrechen gilt [201,205]. Als universitäre Klinik bildet 

das UKR im Rahmen dieser Studie die im Jahr 2018/2019 vorherrschende Lage in 

Deutschland mit VRE als problematischem, ressourcenintensivem MRE ab. Speziell für 

Südostdeutschland war im Rahmen der Antibiotika-Resistenz-Surveillance ein Anstieg 

der VRE-Resistenzraten unter klinischen Isolaten von knapp 5 % im Jahr 2014 auf 35 % 

im Jahr 2017 zu beobachten [21]. Strikte Isolierungsmaßnahmen wie in Frankreich oder 

der Schweiz sind in einer endemischen Situation mit gleichzeitig bestehendem Perso-

nalmangel nur schwer umsetzbar [206,207]. Als weiterer Ansatz ist eine Verbesserung 
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der Oberflächenreinigung als Ansatz zu sehen. Dies vor dem Hintergrund, dass das 

individuelle Risiko einer VRE-Transmission allein dadurch steigt, wenn zuvor ein bereits 

entlassener VRE-Patient das Zimmer bewohnte [9,67,102]. So konnte im Rahmen der 

REACH-Studie von Mitchell et al. (2019) gezeigt werden, dass eine sorgfältige Oberflä-

chen- und Umgebungsreinigung die Transmission von VRE deutlich verringern kann. 

Der Fokus wurde hier auf Kommunikation mit Schulung des Personals und praktischer 

Anleitung der implementierten Maßnahmenbündel gelegt. Beispielsweise erfolgte die 

verstärkte Reinigung nicht nur in der Umgebung bekannter VRE-Träger, sondern univer-

sell auf den Stationen [162]. Die Implementierung und korrekte Anleitung solcher erwei-

terter Hygienemaßnahmen ist initial mit einem deutlichen Mehraufwand verbunden, 

durch langfristige Senkung der Transmissionsrate ist jedoch neben Entlastung des 

Personals und der Patienten auch eine effektive Kostensenkung zu erzielen [208]. 

Ein weiterer wichtiger Schritt zur Eindämmung der Ausbreitung ist das Verständnis der 

Populationsstruktur der Enterokokken im Allgemeinen und VRE im Speziellen. Hier hat 

sich in den letzten Jahren mehr und mehr das WGS als neue hochauflösende Typisie-

rungsmethode ergeben, Einblicke in das plastische Genom der Enterokokken zu 

erhalten. Während in der Vergangenheit die PFGE insbesondere für Ausbruchsanalysen 

und die MLST für Populationsanalysen geeignet waren, vereint das WGS diese nun in 

einem [79,91,98,101,102]. Daher wurde das WGS zur Analyse der besonders stark von 

VRE betroffener Stationen des UKR sowie einzelner Ausbruchssituationen herangezo-

gen. 

Die Ergebnisse dieser Studie zeigten, dass sich im Untersuchungszeitraum der Entero-

kokkenstamm ST80 / CT1065 ab Mai 2018 rasant ausbreitete und andere vorherr-

schende Stämme verdrängte, was einen deutlichen Anstieg der VRE-Zahlen in diesem 

und folgender Monate zur Folge hatte. In Kombination mit der zeitlichen Auflösung ließen 

sich einige direkte Transmissionsereignisse nachweisen, welche dank sorgfältiger 

Erfassung von Risikopatienten und Screeningmaßnahmen rasch erkannt werden 

konnten. Gleichzeitig konnte jedoch beobachtet werden, dass viele – anhand epidemio-

logischer Daten, der van-Klassifikation und der MLST vermutete Transmissionen – sich 

nicht bestätigen ließen. Häufig konnten Transmissionswege nicht nachvollzogen 

werden. Die Isolate gehörten zwar dem gleichen ST an, waren jedoch genetisch zu 

unterschiedlich, um zum Zeitpunkt des jeweiligen Erstnachweises direkt übertragen 

worden zu sein. Durch die Betrachtung der Alleldifferenzen des cgMLST-Schemas 

können Abweichungen von unter drei Mutationen in 1434 Genen eine zeitnahe noso-

komiale Transmission wahrscheinlich machen. Liegen die Allelabweichungen über vier, 
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ist die Transmission eher unwahrscheinlich, zumindest auf derselben Station zur glei-

chen Zeit. Die Überlegung ist somit, dass einzelne Enterokokkenstämme, wie zum 

Beispiel der Stamm ST80 / CT1065 spezielle genetische Eigenschaften mitbringen, 

welche eine Verbreitung im Krankenhaus begünstigen. Erste Nachweise des 

ST80 / CT1065 waren nicht nur ab Mai 2018 zu registrieren, sondern gingen in dieser 

Studie bei der Analyse einzelner Isolate bis ins Jahr 2017 zurück. Es ist somit davon 

auszugehen, dass dieser Stamm bereits im Vorfeld unbemerkt am UKR zirkulierte und 

die vermehrten Nachweise im Mai 2018 nur die Spitze des Eisberges darstellten. In 

Zusammenschau mit der Beobachtung, dass häufig auch bei initial negativ gescreenten 

Patienten ein VRE-Nachweis erfolgte, ohne dass Indexpatienten eruiert werden konn-

ten, muss auch die Übertragung von vanA bzw. vanB-Transposons auf hospitaladap-

tierte VSE diskutiert werden [96,110,111]. Diese Beobachtungen stellen Krankenhäuser 

rund um den Erdball vor eine große Aufgabe. Somit ist fraglich, ob allein die Detektion 

und Isolierung bekannter VRE-Träger ein sinnvolles Management zur Kontrolle der Aus-

breitung darstellt. Es ist somit wichtig, nicht nur VRE als problematischen Erreger 

anzusehen, sondern auch krankenhausadaptierte VSE in hygienerelevante Überlegun-

gen einzuschließen [96,97,110,111].  

Andererseits schienen einzelne VRE-Stämme nicht das gleiche Ausbreitungspotential 

zu haben wie der ST80 /CT 1065. Sie ließen sich nur vereinzelt nachweisen, sodass in 

diesen Fällen spekulativ unnötigerweise Isolierungsmaßnahmen in vollem Umfang 

erfolgten. Um bestimmte Risikokonstellationen zu erkennen und adäquat reagieren zu 

können, ist es daher notwendig, die Populationsstruktur von Enterokokken aufzuschlüs-

seln, was nur durch konsequente Sequenzierung in Zusammenschau mit der zeitlichen 

Auflösung via Linelist möglich ist. Um den Schutz jedes einzelnen Patienten zu gewähr-

leisten, müssen mögliche Risikofaktoren reduziert werden, z.B. durch regelmäßige und 

häufig auch zeitintensive Schulungen der Krankenhausmitarbeiter und konsequent 

umgesetzte Hygienerichtlinien, denn viele patienteneigene Risikofaktoren lassen sich 

nicht beeinflussen. Dies trifft nicht nur für VRE, sondern MRE im Allgemeinen. Auch der 

Antibiotikaverbrauch muss deutlich reduziert werden, da hierdurch eine Selektion von 

VRE begünstigt wird. Hier greifen Maßnahmen des antibiotic stewardship (ABS), 

welches zunehmend an Bedeutung gewinnt [209,210]. 

Zusammenfassend konnte diese retrospektive Studie einen wichtigen Beitrag zum Ver-

ständnis möglicher Transmissionswege von VRE in Zusammenschau mit deren geneti-

scher Populationsstruktur leisten. Für eine erfolgreiche Transmissionskontrolle ist ein 

umfassendes Verständnis der Populationsstruktur der Enterokokken – gleich ob VRE 

oder VSE – auf Basis des WGS essenziell. Erst hierdurch besteht die Möglichkeit, im 
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nationalen und internationalen Austausch präventive und Ausbruchs-kontrollierende 

Maßnahmen sinnvoll einzusetzen und im Sinne der Patienten bedarfsgerecht 

anzupassen. 

 

5.6 Limitationen und Ausblick 

Wie bereits teilweise zuvor beschrieben, hat diese Arbeit Limitationen, derer wir uns 

durchaus bewusst sind. Am UKR wurde, mit Ausnahme der Station 21, kein regelmäßi-

ges und standardisiertes VRE-Screening bei stationärer Aufnahme durchgeführt. Es ist 

somit möglich, dass die tatsächliche VRE-Belastung des UKR höher lag und Patienten 

bis zum Endpunkt dieser Studie trotz einer Kolonisation nicht als VRE-Träger detektiert 

wurden. Insbesondere unerkannte VRE-Träger stellen eine relevante Transmissions-

quelle dar. In diesem Zusammenhang muss auch gesagt werden, dass es sich bei formal 

nosokomialen Fällen um eine rein zeitliche Beurteilung des Kolonisationsstatus handelt. 

Ohne regelmäßiges VRE-Screening bei Aufnahme auf die Station können Transmis-

sionen nur vermutet werden. Möglich ist auch der VRE-Erwerb des VRE auf einer 

anderen Station oder in einem anderen Krankenhaus. Auch muss bedacht werden, dass 

es unter einer antibiotischen Therapie zu einer Selektion von VRE und Erhöhung der 

Erregerdichte im Stuhl kommen kann. Somit besteht selbst bei durchgeführtem 

Eingangsscreening die Gefahr, eine VRE-Kolonisation initial nicht zu erkennen. Als 

weiteren Punkt waren nicht für alle Patienten unmittelbar zum Zeitpunkt der vermuteten 

Transmission abgenommene Isolate vorhanden, sodass auf vorangehende Aufenthalte 

zurückgegriffen werden musste. Somit kann in der Zwischenzeit in einzelnen Fällen auch 

bereits eine Mutation des nachgewiesenen VRE stattgefunden haben, sodass eine 

Allelabweichung von > 4 vorlag und fälschlicherweise eine Transmission 

ausgeschlossen wurde. Weiterhin erfolgte die Sequenzierung im Rahmen dieser Arbeit 

mittels cgMLST, das akzessorische Genom und Plasmide wurde nicht erfasst. Somit 

kann nicht ausgeschlossen werden, dass in seltenen Fällen ein horizontaler Gentransfer 

von vanA oder vanB auf einen VSE erfolgte. 

Trotz dieser Faktoren waren gewisse Muster, welche Transmissionen zwischen Patien-

ten wahrscheinlich machen, zu erkennen. Insbesondere dann, wenn die Sequenzierung 

der Isolate den gleichen Enterokokkenstamm als Ergebnis lieferte. Diese Ergebnisse 

können als Anknüpfungspunkt für weitere Studien dienen. So haben sich neben der 

Station 21 insbesondere die Intensivstationen 90,92 und 93 als Risikobereiche für Trans-

missionen herauskristallisiert. Es wäre denkbar, auch auf diesen Stationen ein wöchent-
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liches VRE-Screening zu etablieren. In Kombination mit molekulargenetischen Untersu-

chungen könnten Transmissionen einzelner, sich rasant verbreitender Enterokokken-

stämme nicht nur retrospektiv analysiert, sondern im Idealfall auch zeitnah erkannt und 

die Hygienemaßnahmen entsprechend intensiviert werden. Insbesondere wenn sich für 

einzelne Stämme ein höheres Ausbreitungspotential herausstellen lässt – und was sich 

im Rahmen dieser Arbeit für den Enterokokkenstamm ST80 / CT1065 vermuten lässt – 

können Hygienemaßnahmen gebündelt und somit auch personelle Ressourcen 

geschont werden – Genom-orientierte Infektionsprävention. Nur ein Teil der Stationen 

des UKR haben sich als hauptsächliche Quellen der VRE-Gesamtbelastung herausge-

stellt, sodass eine Kontrolle in diesen Bereichen zur Folge haben könnte, VRE aus dem 

Krankenhaus zumindest erfolgreich zurückzudrängen. 
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5.7 Zusammenfassung 

Vancomycin-resistente Enterokokken gehören gemäß Infektionsschutzgesetz zu den in 

Deutschland zu erfassenden multiresistenten Erregern. In den letzten Jahrzehnten sind 

trotz präventiver Maßnahmen steigende VRE-Zahlen weltweit und insbesondere auch in 

Deutschland zu beobachten, sodass von einer hyperendemischen Situation gesprochen 

werden kann. Um dieser Entwicklung entgegen zu wirken und adäquate Schutzkonzepte 

für Patienten in Kliniken zu entwickeln ist ein besseres Verständnis der Transmissions-

wege notwendig. 

Ziel dieser Arbeit war es potenzielle Transmissionsereignisse und Risikobereiche am 

Universitätsklinikum Regensburg (UKR) aufzuzeigen sowie Einblicke in die Populations-

struktur der im hospitalen Umfeld zirkulierenden Enterokokkenstämme auf Genomebene 

zu erhalten.  

Hierfür wurden in die Studie insgesamt 331 VRE-Patienten des UKR eingeschlossen 

und deren stationären Aufenthalte anhand einer Linelist über den Zeitraum eines Jahres 

hinweg dokumentiert und ausgewertet. Zudem erfolgte eine Erfassung der den Patien-

ten zugehörigen VRE-Isolate. Hierdurch ließen sich mögliche Transmissionen und 

insbesondere gehäuft auftretende Erstnachweise – als Hinweise für mögliche Ausbrüche 

– detektieren. Es konnte so eine Risikobeurteilung einzelner Stationen und Fachab-

teilungen erfolgen. Ergänzend hierzu erfolgte für ausgewählte Isolate aus Hochrisiko-

bereichen oder im Rahmen vermuteter Ausbrüche eine Gesamtgenomsequenzierung. 

Für die Genotypisierung wurde das Whole Genome Sequencing angewandt, mit 

Untersuchung von insgesamt 1423 Zielgenen und Klassifikation anhand ihres 

Komplextyps (CT). 

Die Ergebnisse dieser Studie zeigten, dass insbesondere gastroenterologische, nephro-

logische und hämatoonkologische Normalstationen sowie Intensivstationen am UKR 

eine hohe VRE-Last aufwiesen, sich hinsichtlich der Häufigkeit anzunehmender Trans-

missionsereignisse jedoch teilweise unterschieden. So waren insbesondere für die 

Intensivstationen vermehrt mögliche nosokomiale Nachweise zu registrieren. Zu bemer-

ken war hier zum einen ein fehlendes systematisches Screening und zum anderen ein 

hoher Patientenumsatz kritisch kranker Patienten. 

Die Gesamtgenomsequenzierung konnte zeigen, dass es sich bei den am UKR vorkom-

menden Enterokokkenstämmen um ein polyklonales Geschehen handelte, mit vielen 

genetisch unterschiedlichen Enterokokkenstämmen. Einzelne Stämme waren im 

Rahmen der analysierten Ausbrüche und in Hochrisikobereichen jedoch dominierend als 
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Hinweis auf ein erhöhtes Ausbreitungspotential dieser Stämme. Hier ist insbesondere 

der Enterokokkenstamm ST80 / CT1065 zu nennen. In Kombination mit detaillierten 

tagegenauen Patientenbewegungen ließen sich einige direkte Transmissionsereignisse 

nachweisen. Dies unter anderem dank sorgfältiger Erfassung von Risikopatienten und 

erfolgter Screeningmaßnahmen auf den Stationen. Gleichzeitig konnte jedoch 

beobachtet werden, dass viele – anhand epidemiologischer Daten, der van-

Klassifikation und der MLST vermutete Transmissionen – sich nicht bestätigen ließen. 

Passend hierzu war zu beobachten, dass häufig auch bei initial negativ gescreenten 

Patienten ein VRE-Nachweis erfolgte, ohne dass Indexpatienten eruiert werden konnten, 

die Transmissionswege also ungeklärt blieben. Zu diskutieren ist hier eine mögliche 

Selektion einer vorbestehenden VRE-Kolonisation unter Antibiotikatherapie ebenso wie 

eine Transmission des vanB-Transposons von Anaerobiern auf VSE mit konsekutiver 

klonaler Ausbreitung eines neuen Stammes. 

Somit ist fraglich, ob allein die Detektion und Isolierung bekannter VRE-Träger ein sinn-

volles Management zur Kontrolle der Ausbreitung darstellt. Nicht VRE per se sondern 

einzelne Enterokokkenstämme wie der ST80 / CT1085 scheinen ein erhöhtes Ausbrei-

tungspotential zu haben. Daher sollten auch krankenhausadaptierte VSE in hygienere-

levante Überlegungen eingeschlossen werden. Somit könnte neben einer wirkungsvol-

len Reduktion von Transmissionen auch eine unnötige Kontaktisolation bei Nachweis 

von VRE mit geringem Ausbreitungspotential erzielt werden. Um bestimmte Risikokons-

tellationen zu erkennen und adäquat reagieren zu können, ist ein tief gehendes 

Verständnis über die Phylogenetik und Populationsstruktur der Enterokokken – sowohl 

VSE als auch VRE – notwendig. Dies ist nur durch konsequente Nachverfolgung und 

Gesamtgenomsequenzierung möglich. Ein neuartiges Konzept, das als Genom-

orientierte Infektionsprävention bezeichnet wird. Bereits bestehende Datenbanken 

können genutzt werden, um sowohl national als auch international gewonnene 

Informationen auszutauschen und zusammenzuführen. Hiervon sollten nicht zuletzt die 

Patienten profitieren, um durch kontrollierende und präventive Maßnahmen Ausbrüche 

zu reduzieren und unnötige Isolationen, mit einhergehenden individuellen negativen 

medizinischen und psychosozialen Folgen, zu verhindern. 
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8 Anhang 

8.1.1 Bezeichnung mikrobiologischer Materialien 

 

Originalisolate Isolate NRZ
BAL

Trachealsekret
Gewebebopsie (divers)

Knochenbiopsie
Biopsie Sakrum
intraop. Biopsie

Biopsie FG-Nekrose
Blutkultur ZVK

Blutkultur Arterie
Blutkultur Shaldon
Blutkultur Demers

Blutkultur peripher
Blutkultur
Drainage

PTCD-Spitze
Drainagespitze
Abstrich PTCD

Abstrich Robinsondrainage
Drainage Abdomen

Drainage Milz
Drainagesekret

Drainagesekret Abdomen
Drainagesekret Leber

Drainagesekret Verhalt
Drainagesekret Robinson

Gallenflüssigkeit PTCD
Abstrich Glans
Leistenabstrich

Drainagespitze DK Katheter Harnweg
Katheterspitze (ZVK)

ZVK-Spitze
Katheterspitze Shaldon

Gefäßkatheterspitze
Perianal/Rektababstrich Perianal/Rektal-Abstrich

Punktat Drainage
Gallenpunktat
Abszesspunktat

Punktat Abdomen
Punktat Hämatom

Punktat Becken
Punktat (Organ)
Gallenflüssigkeit Gallenflüssigkeit

Aszites
Abdomen Abstrich Aszites

intraop. Sekret
Douglasflüssigkeit

Wundsekret
Sekret Abdomen

Urin DK
Klebebeutel Urin
Urin Nierenstoma

Urin
Mittelstrahlurin
Wundabstrich xy

intraoperativer Abstrich xy
Abstrich Gallengang

Abstrich Prothese
Abszessabstrich

Abszessabstrich Platzbauch

Drainage

Urin (Katheterurin)

Wundabstrich

Hautabstrich

Katheterspitze (ZVK)

Punktat 

Sekret Atemwege

Urin (MSU)

Biopsie

Blutkultur

Sekret
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8.1.2 Stationen und Fachdisziplinen des UKR 

 

 

Stationen Abteilung UKR Fachrichtung Zusammenfassung
11 Chirurgie Gefäßchirurgie HTG-Chirurgie
12 Strahlentherapie Strahlentherapie Andere
13 Nuklearmedizin Nuklearmedizin Andere
14 Innere 1
15 Innere 1
17 Nephrologie Nephrologie Nephrologie
18 Innere 2
19 Innere 2
20 Innere 3 Hämatologie,Onkologie
21 Innere 3 Hämatologie,Onkologie - KTM
22 Innere 3 Palliativstation
46 Chirurgie Thoraxchirurgie HTG-Chirurgie
47 Chirurgie MKG Andere
48 Viszeralchirurgie
49 Viszeralchirurgie
50 HNO
51 HNO
52 Dermatologie
53 Dermatologie
54 Chirurgie Unfall-, Hand- plastische Chirurgie
55 Unfallchirurgie Unfallchirurgie
56 Chirurgie
57 Chirurgie
58 Neurochirurgie
59 Neurochirurgie
60 HTG-Chirurgie
61 Sammelstation
70 Aufnahmestation Aufnahmestation Aufnahmestation
82 Kinder-/Jugendmedizin KJM - Schwerpunkt KTM
83 Kinder-/Jugendmedizin KJM - Schwerpunkt Onkologie
84 Kinder-/Jugendmedizin KJM - Schwepunkt Hepatologie
81 Kinder-/Jugendmedizin KJM - ITS
90 Chirurgie Viszeral-, Unfallchirurgie ITS
91 Neurochirurgie Neurochirurgie ITS
92 Innere 2 Innere Medizin ITS
93 Innere 3 Innere Medizin ITS
97 HTG-Chirurgie HTG-Chirurgie ITS ITS Chirurgie

Blutnentahme Blutentnahme Nephrologie Nephrologie
Ambulanz HTG-Chirurgie HTG-Chirurgie
Ambulanz KJM KJM
Tagesklinik Onkologie KJM - Schwerpunkt Onkologie KJM
Ambulanz Viszeralchirurgie Viszeralchirurgie
Ambulanz Unfallchirurgie Unfallchirurgie
Ambulanz
Sprechstunde
Tagesklinik Onkologie Hämatologie, Onkologie Hämatologie, Onkologie
Notaufnahme Notaufnahme Ambulant
KH Donaustauf Pneumologie Innere Medizin
KH Bogen Chirurgie Viszeralchirurgie
KH BKH Regensburg Neurologie Neuroch., Neurologie

Extern

ITS Innere Medizin

Innere MedizinGastroenterologie

Ambulant

Neurochirurgie Neurochirurgie,
Neurologie

HTG-Chirurgie HTG-Chirurgie

Kinder- und Jugend-
medizin (KJM)

ITS Chirurgie

HNO HNO

Dermatologie Dermatologie

Unfallchirurgie

Viszeralchirurgie Viszeralchirurgie

Gastroenterologie, Endokrinologie,
Rheumatologie, Infektiologie

Innere Medizin

Kardiologie, Pneumologie Innere Medizin

Hämatologie,Onkologie

Viszeralchirurgie Viszeralchirurgie
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8.1.3 Patientenauswahl für die Gesamtgenomsequenzierung 

Patientenauswahl Station 20 

 

 

Patientenauswahl Station 21 
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Patientenauswahl Station 90 

 

 

Patientenauswahl Station 92 
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Patientenauswahl Station 93 

 

 

Erstnachweise Mai 2018 
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