Ein Beitrag zur Krankenhaushygiene

spa-Typisierung von MRSA

Fallbericht

Auf zwei Stationen einer Kinderklinik wur-
de MRSA innerhalb einer Woche bei drei
Patienten sowie der Mutter von einem der
Patienten nachgewiesen. Mutter und Kind
trugen — erwartungsgeman — denselben
spa-Typ, wahrend die anderen beiden Fal-
le unabhéngige Infektionsereignisse (t003
bzw. t045) darstellten. Interessanterweise
tritt der bei der Mutter beobachtete Typ
t1456 auch bei Geflugel auf, was aufgrund
ihrer Berufsanamnese auf die Infektions-
quelle schlieBen lieB.

Da der multiresistente Staphylococcus
aureus (MRSA) bei Krankenhausinfekti-
onen weiterhin eine dominierende Rolle
spielt, wurden verschiedene Methoden zur
Typisierung des Keims entwickelt. Dazu
gehortauch die,,spa-Typisierung®, die auf
der Analyse von Wiederholungssequenzen
im Gen fiir das staphylococcal protein A
(spa) beruht [1, 2]. Sieist schnell, tiberaus
akkurat, reproduzierbar und portabel und
erfiillt somit wesentliche Voraussetzungen
einer modernen Typisierungsmethode.

Die Auswertung erfolgt heute auto-
matisiert durch kommerziell verfiigbare
Softwarepakete wie Ridom StaphType
oder BioNumerics. Neue spa-Typen ord-
net man durch Synchronisierung mit einer
im Internet verfiigbaren Datenbank zu. Sie
wird u. a. vom Labornetzwerk SeqNet.org
gespeist und enthilt annidhernd 9.000 spa-
Typen und iiber 100.000 Datensétze [3].

Fiir populationsbiologische Fragestel-
lungen ist das Verfahren allerdings nicht
geeignet, denn als Einzellokustypisierung
ist es fiir Homoplasien anfillig (d. h. fiir
unabhingige Ausprigungen gleicher

Merkmale durch konvergente Evolution).

Zur molekularen Epidemiologie im
Krankenhaus wird ferner kritisch ange-
merkt, dass einzelne spa-Typen in einer
Klinik zum Teil 40 Prozent aller Isolate
ausmachen, die Pseudo-Ausbriiche sug-
gerieren konnen.

Aus lokaler krankenhaushygienischer
Sicht kann man den Einfluss dominanter
spa-Typen allerdings vernachlidssigen, da
die epidemiologische Bewertung in der
Krankenhaushygiene immer im Kontext
von Raum und Zeit und unter Einbeziehung
zusitzlicher Informationen wie Liegedauer
und Verlegungsgeschichte der Patienten er-
folgt. Mellmann et al. konnten zeigen, dass
die computergestiitzte Identifikation von
MRSA-Hiufungen auf der Basis von spa-
Typisierungserebnissen zudem hochsensitiv
ist [4]. So unterstiitzt die spa-Typisierung
nach unserer Erfahrung erfolgreich Ent-
scheidungen beziiglich Personalscreening
oder Forcierung von Hygienemalnahmen
auf Stationen und hat sich am Universi-
tatsklinikum Wiirzburg in den letzten acht
Jahren als ein wesentliches Werkzeug der
MRSA-Kontrolle etabliert. ¢
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Next Generation Sequencing

Neue Einblicke ins
EHEC-Genom

Derzeit grassiert EHEC (enterohéamorrha-
gische Escherichia coli) vor allemin Deutsch-
land. Der Stamm vom Serotyp O104:H4 hat
Experten durch seine Aggressivitat und
schnelle Ausbreitung Uberrascht. Weltweit
arbeiten Wissenschaftler und Gesundheits-
experten fieberhaftan der Charakterisierung
und suchen nach neuen, effektiveren Be-
handlungsmaoglichkeiten.

Zwei Erfolge konnten nun dank der Tech-
nologien von Roche Applied Science er-
zieltwerden. In Rekordzeit haben Forscher
der britischen Gesundheitsbehérde HPA
(Health Protection Agency) nach Auftreten
der ersten EHEC-Félle in GroBbritannien das
Genom mit Hilfe des GS Junior Benchtop
Systems entschlusselt.

Zeitgleich dazu gelang es deutschen For-
schern vom Géttinger Genomics Laboratory,
zwei Proben des Stammes auf dem GS FLX
System zu sequenzieren. Das zugehorige
Peer-reviewed Paper wurde in Rekordzeit
erstellt: in einer Woche von der verfligbaren
Probe bis zur akzeptierten Publikation. Die
lange Leseweite des GS Junior Systems er-
moglicht es, Daten zu generieren, die der
Wissenschaft ein deutlich zuverlassigeres
und vollstéandigeres Referenzgenom liefern
als fragmentierte Short-Read Daten mitihrem
limitierten Informationsgehalt leisten konnen.
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