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Fallzahlen Meldepflichtige Erreger 2024 und Todesfälle assoziiert mit Resistenz 
(2021)              

Acinetobacter 
baumannii

MRSA
(BK)

Klebsiella 
pneumoniae

E. coli Enterobacter
spp.

Citrobacter
spp

Serratia
spp.

Carbapenem-resistente

Melde-
fälle 
2024

2.3813.562 1899961.4894341.177

Todes-
Fälle 
(IHME) 

233 266 862 184 72 150731 

https://vizhub.healthdata.org/microbe/ 

https://vizhub.healthdata.org/microbe/
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Carbapenemase-produzierende Klebsiella pneumoniae

 Ziele aus EU und DART 2030, Inzidenz 
Blutstrominfektionen Carbapenem-resistente 
Klebsiella pneumoniae

Quelle: ARS

 Meldungen nach §7 IfSG: Vervierfachung 
prognostiziert

Quelle: Meldedaten
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 Carbapenemase-produzierende
Enterobacterales 
 Klebsiella pneumoniae
 Escherichia coli

Integrierte genomische Surveillance 
(IGS)

Labormeta-
Daten

Melde- 
Daten

Genom-
Sequenzen

11.12.2025 https://www.youtube.com/watch?v=MwVkE_6RYqc
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1. Drei Datenbanken werden zusammengeführt: Meldefälle mit 
Sequenzdaten und Labormetadaten 

2. Verknüpfung über gemeinsamen Identifikator, 
wenn kein Identifikator vorliegend: probabilistisches Matching und oder 
Zuordnung durch Ermittlungen

3. Genomische Cluster mit Meldefällen mit Ausbruchs ID werden 
gemeinsam mit Ausbruchs-
meldefällen zusammengeführt

Integrierte genomische Surveillance – Datenverknüpfung und Analyse

Isolate ans NRZ
- Carbapenemase
- Sequenzierung aller 

- CP- E. coli
- CP- K. pneumoniae

Meldepflicht
- CRE/CPE
- Ausbrüche



26.02.2025 AMR-Erreger: Ausbruch & IGS 6

 Integrierte Genomische Surveillance 
(IGS) von Carbapenemase-positiven 
K. pneumoniae und E. coli

 Sequenzierung
 Illumina-Ganzgenomsequenzierung 
 Core genome multilocus sequence 

typing (cgMLST)
 Bei Bedarf: Longread-Sequenzierung

Methoden

https://www.youtube.com/watch?v=MwVkE_6RYqc 

https://www.youtube.com/watch?v=MwVkE_6RYqc
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Core genome multilocus sequence typing (cgMLST)
Bsp. K. pneumoniae
 MLST : 7 loci
 cgMLST : 2.358 loci
 wgMLST : ~5.000 loci
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 3.999 Isolate sequenziert (2023-
Mitte 2025)

 2.794/3.999 (70%) in Clustern mit 
Isolaten aus 2023-2025

 cgMLST (≤ 7 AD) 
 Insgesamt 524 Cluster

 Wie viele Ausbrüche liegen 
dahinter? 

Carbapenemase produzierende 
Klebsiella pneumoniae Cluster ST147 [519]
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Carbapenemase produzierende 
Escherichia coli Cluster

 3.018 Isolate sequenziert (2023-
Mitte 2025)

 1.368/3.018 (46%) in Clustern 
mit Isolaten aus 2023-2025

 cgMLST (≤ 5 AD) 
 Insgesamt 347 Cluster

 Wie viele Ausbrüche liegen 
dahinter? 



11.12.2025 6

Carbapenemase-produzierende Klebsiella pneumoniae-Cluster
IGS bei nosokomialen Erregern

Cluster (Kreise) von NDM-1 K. pneumoniae 
in Deutschland 

Cluster 
dauern 
lange an

Clusterfälle weit über Deutschland 
verstreut

 Lokale, regionale, nationale und 
internationale Ausbrüche

 >50% der Cluster mit >400 km Distanz 
zwischen Fällen

 IGS deckt Ausbrüche auf,
zeigt Zusammenhänge

 RKI und NRZ informieren und koordinieren
 Bewertung – Priorisierung – 

Nachverfolgung 
 Ziel: Übertragungen effizient stoppen
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Carbapenemase-produzierende Klebsiella pneumoniae-Cluster
IGS bei nosokomialen Erregern

Cluster (Kreise) von NDM-1 K. pneumoniae 
in Deutschland

Cluster 
dauern lange 
an

Clusterfälle weit über Deutschland 
verstreut Lokaler Ausbruch 

in Deutschland

Nein

Bezug zu Ukraine?

Fälle (Kreise) 

Fälle (Kreise) 

 Übertragung in Ukraine
(ggf. sekundäre Übertragung 
in Deutschland)



11.12.2025

Cluster-Bearbeitung

NRZ

RKI

2-wöchentl. Cluster-
Besprechung

Cluster-Bewertung:
• Größe
• Aktualität
• Dynamik
• Verbreitung
• Ausbruchs-

Zugehörigkeit
• Internationale 

Bedeutung
• Genetischer 

Abstand
• Virulenz

Priorisierung

Halbautomatische 
Berichtserstellung

Matching mit 
Meldefällen 
(probabilistisch)

13
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 IfSG § 6 Abs. 3 Übermittlungen
 + alle Ausbrüche im Setting 

Gesundheitseinrichtungen
⇒ Wöchentlicher Ausbruchsreport

 EpiPulse Informationen
 EWRS, Promed Mail etc. 
 Anlassbezogene Analysen ARS
⇒ Kontaktaufnahme mit Landesstellen

RKI Nosokomiale Ausbrüche – wöchentliches Ausbruchsscreening

Meldepflicht §7

Meldepflicht 
§6.3

Isolate-
Einsendung 

NRZ

14
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IGS-Cluster-Reports für die Bundesländer
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Lokal erkannter 
Ausbruch 1

Lokal erkannter 
Ausbruch 2

IGS = überregionale Zusammenhänge

Lokal keinem 
Ausbruch zugeordnet
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Mit IGS: 

 Mehr Ausbrüche werden erkannt
 Auch komplexe überregionale

Infektionsketten

Vor Einführung IGS:

 Überwiegend Ausbrüche innerhalb
Krankenhäuser entdeckt

Ausbruchserkennung und Untersuchung 

Ausbruchssignal auf lokaler Ebene      Ausbruchssignal auch am RKI

Automatisierte Rückmeldung an Landesstellen und Gesundheitsämter 

11.12.2025

Zur Reduktion der Untererfassung können Sequenzen mit Metadaten an 
NRZ gesendet werden. Hochladen in DEMIS ebenfalls möglich.



Bestätigte Fälle n=68 nach Krankenhaus (in dem wahrscheinlich Übertragung stattfand) 

Start der 
Ausbruchsuntersuchung

Ca
se

 ID

Krankenhaus B

20th Nov 2025 18

Beispiel Ausbruchuchsunterstützung:
NDM4-Enterobacterales  (N=68) by hospital of assumed exposure

 Großes Verlegungsnetzwerk: Fälle in 
mindestens 20 Krankenhäusern in 2 
Bundeländern

 Übertragungen in mindestens 6/20 
Krankenhäusern
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1. NDM-1 Klebsiella pneumoniae – importierte Fälle in Zusammenhang mit Invasion in 
Ukraine

2. NDM-produzierende Providencia stuartii – importierte Fälle in Zusammenhang mit 
Invasion in Ukraine (Providencia stuartii 65 Meldungen 2024)

3. NDM-1 Klebsiella pneumoniae ST147 lokal entdeckter Ausbruch, Hypothese 
kontaminierte Toiletten – IGS zeigt Cluster in weiteren Standorten => weitere 
Übertragungswege

4. NDM-5 Enterobacter hormaechei – internationale Verbreitung (Hypothese – 
kontaminiertes Medizinprodukt oder Nahrungsmittel) (Enterobacter hormaechei  143 
Meldungen 2024)

5. OXA-244 Escherichia coli – internationale Verbreitung (Hypothese –Lebensmittel oder 
Reise)

6. NDM-4 Multispezies Ausbruch – Verbreitung über Verlegungsnetzwerk in 
Norddeutschland

7. OXA-48 Klebsiella pneumoniae – Übertragung mit Spenderorganen
8. Carbapenem-resistente Acinetobacter baumannii – Pseudoausbruch bei 

Laborringversuch

Beispiele neuer Erkenntnisse zur AMR-Verbreitung
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