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Einleitung

1

Zoonosen sind Krankheiten bzw. Infektionen, die 
auf natürlichem Weg direkt oder indirekt zwischen 
Menschen und Tieren übertragen werden können. 
Als Zoonoseerreger kommen Viren, Bakterien, Pilze, 
Para siten oder Prionen in Betracht. Zoonoseerreger 
sind in Tierpopulationen weitverbreitet und können 
von Nutztieren, die in der Regel selbst keine Anzei-
chen einer Infektion oder Erkrankung aufweisen, z. B. 
während der Schlachtung und Weiterverarbeitung auf 
das Fleisch übertragen werden. Mit Zoonose erregern 
kontaminierte Lebensmittel stellen eine wichtige 
Infektionsquelle für den Menschen dar. Die Kontami-
nation mit Zoonoseerregern kann auf allen Stufen der 
Lebensmittelkette von der Erzeugung bis zum Verzehr 
erfolgen. Lebensmittelbedingte Infektionen verlaufen 
häufig mild. Je nach Virulenz des Erregers und Alter 
und Immunitätslage der infizierten Person können 
aber auch schwere Krankheitsverläufe mit zum Teil 
tödlichem Ausgang auftreten. Die Eindämmung von 
Zoonosen durch Kontrolle und Prävention ist ein zen-
trales nationales und europäisches Ziel. Um geeignete 
Maßnahmen zur Verringerung des Vorkommens von 
Zoonoseerregern bei Nutztieren und in Lebensmitteln 
festlegen und deren Wirksamkeit überprüfen zu kön-
nen, ist die Überwachung von Zoonoseerregern auf 

allen Stufen der Lebensmittelkette von grundlegender 
Bedeutung. Hierzu leistet das Zoonosen- Monitoring 
einen wichtigen Beitrag, indem repräsentative Daten 
über das Auftreten von Zoonoseerregern in Futter-
mitteln, lebenden Tieren und Lebensmitteln erho-
ben, ausgewertet, bewertet und veröffentlicht wer-
den. Damit werden Kenntnisse über die Bedeutung 
verschiedener Lebensmittel als mögliche Infektions-
quellen für den Menschen gewonnen. Mit der regel-
mäßigen Erfassung von Daten zu Zoonoseerregern 
gibt das Zoonosen-Monitoring außerdem Aufschluss 
über die Ausbreitungs- und Entwicklungstendenzen 
von Zoonose erregern. 

Durch antibiotikaresistente Bakterien wird die 
erfolgreiche Behandlung von Infektionskrankheiten 
zunehmend erschwert. Mit den Untersuchungen auf 
Resistenzen werden im Zoonosen-Monitoring reprä-
sentative Daten für die Bewertung der aktuellen Situa-
tion sowie der Entwicklungstendenzen der Resistenz 
bei Zoonoseerregern und kommensalen Bakterien 
gegenüber antimikrobiellen Substanzen gewonnen. 
Eine Eindämmung der Resistenz von Bakterien gegen-
über Antibiotika ist sowohl für den Erhalt der Gesund-
heit des Menschen als auch der Tiergesundheit von 
 großer Bedeutung. 

Einleitung 
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Die Richtlinie 2003/99/EG zur Überwachung von Zoono
sen und Zoonoseerregern regelt das gemeinschaftliche 
Verfahren zur Überwachung von Zoonosen. Sie ver-
pflichtet die Mitgliedstaaten der EU, repräsentative und 
vergleichbare Daten über das Auftreten von Zoonosen 
und Zoonoseerregern sowie diesbezüglicher Antibio-
tikaresistenzen in Futtermitteln, lebenden Tieren und 
Lebensmitteln zu erfassen, auszuwerten und zu veröf-
fentlichen, um Aufschluss über Entwicklungstenden-
zen und Quellen von Zoonosen und Zoonose erregern 
zu erhalten.

Die Allgemeine Verwaltungsvorschrift über die Erfas
sung, Auswertung und Veröffentlichung von Daten über 
das Auftreten von Zoonosen und Zoonoseerregern ent
lang der Lebensmittelkette (AVV Zoonosen Lebensmittel
kette) basiert auf der Richtlinie 2003/99/EG und bildet 
die Grundlage für das Zoonosen-Monitoring. Die 
AVV Zoonosen Lebensmittelkette regelt die Vorgehens-
weise bei der Planung, Koordinierung und Durchfüh-
rung der Untersuchungen zum Zoonosen-Monitoring 
und für das anschließende Berichtswesen.

Vorrangig sollen diejenigen Zoonoseerreger über-
wacht werden, die eine besondere Gefahr für die mensch-
liche Gesundheit darstellen. Im Anhang  l, Teil  A der 

Richtlinie 2003/99/EG sind die in allen Mitgliedstaaten 
überwachungspflichtigen Zoonosen und Zoonoseerre-
ger genannt. Weiterhin soll das Über wachungssystem 
das Erkennen aufkommender und neu aufkommender 
Zoonoseerreger erleichtern. 

Die Überwachung erfolgt auf den Stufen der Lebens-
mittelkette einschließlich der Primärproduktion, die 
hinsichtlich des jeweiligen Zoonoseerregers am besten 
dafür geeignet sind. Die Richtlinie 2003/99/EG sieht vor, 
dass die Überwachung von Resistenzen gegen anti-
mikrobiell wirksame Stoffe neben Zoonoseerregern 
auch andere Erreger erfasst, wenn diese eine Gefahr 
für die öffentliche Gesundheit darstellen. Insbesondere 
müssen die Mitgliedstaaten gewährleisten, dass das 
Überwachungssystem auf Grundlage des Kommissions
beschlusses 2013/652/EU zur Überwachung und  Meldung 
von Antibiotikaresistenzen bei zoonotischen und kommen
salen Bakterien einschlägige Informationen über eine 
repräsentative Anzahl von Isolaten von Salmo nella spp., 
Campylobacter spp., kommensalen E. coli sowie ESBL/
AmpC-bildenden E. coli liefert, die von Rindern, Schwei-
nen und Geflügel sowie von den von diesen Tieren 
ge wonnenen Lebensmitteln stammen.

Rechtliche Grundlagen und Ziele
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3.1 Organisation und Durchführung

Das Zoonosen-Monitoring wird von den Ländern im 
Rahmen der amtlichen Lebensmittel- und Veterinär-
überwachung durchgeführt. 

Der bundesweit gültige Zoonosen-Stichprobenplan 
wird vom Bundesinstitut für Risikobewertung (BfR) 
jährlich neu erstellt und nach Konsultation der Länder 
vom Ausschuss Zoonosen beschlossen. Er enthält kon-
krete Vorgaben über die zu untersuchenden Zoonose-
erreger, die zu überwachenden Tierpopulationen, die 
zu überwachenden Stufen der Lebensmittelkette, die 
Anzahl der zu untersuchenden Proben, die Probe-
nahmeverfahren und die anzuwendenden Analyse-
verfahren. Bei der Erstellung des jährlichen Stichpro-
benplans lässt sich das BfR von einer Expertengruppe, 
die aus Sachverständigen der Länder besteht, beraten 
und berücksichtigt Vorgaben der Europäischen Kom-
mission und Empfehlungen der Europäischen Behörde 
für Lebensmittelsicherheit (EFSA). Das BfR prüft, 
welche Proben aus sonstigen laufenden Monitoring-, 
Überwachungs- oder Bekämpfungsprogrammen dem 
Stichprobenplan angerechnet werden können. Von der 
Europäischen Kommission können für eine oder meh-
rere Zoonosen auch einheitliche Vorgaben für koordi-
nierte Überwachungsprogramme festgelegt werden, 
wenn dies notwendig erscheint, um repräsentative und 
vergleichbare Daten zu erhalten. Die Länder, das Bun-
desministerium für Ernährung und Landwirtschaft 
(BMEL), das Bundesamt für Verbraucherschutz und 
Lebensmittelsicherheit (BVL), das Friedrich- Loeffler-
Institut (FLI) und das Robert Koch-Institut (RKI) kön-
nen Vorschläge zum Stichprobenplan machen. Die im 
Zoonosen-Monitoring von den Ländern ermittelten 
Untersuchungsergebnisse werden vom BVL gesammelt, 
ausgewertet, zusammengefasst und mit den Beiträgen 
des BfR im Bund-Länder-Bericht über die Ergebnisse 
des jährlichen Zoonosen-Monitorings veröffentlicht. 
Die Untersuchungseinrichtungen der Länder senden 
die bei den Untersuchungen gewonnenen Isolate an die 
im Zoonosen-Stichprobenplan festgelegten Nationalen 
Referenzlaboratorien des BfR. Diese führen im Rahmen 

der Risikobewertung eine weitergehende Charakteri-
sierung der Isolate durch und untersuchen die Isolate 
auf ihre Resistenz gegen antimikrobielle Substanzen.  
Das BfR bewertet die Untersuchungsergebnisse und 
übermittelt sie gemäß den Bestimmungen des Artikels 9 
der Richtlinie 2003/99/EG an die Europäische Behörde 
für Lebensmittelsicherheit (EFSA). Die EFSA fasst die 
Daten aller Mitgliedstaaten zusammen und veröffent-
licht sie in ihren jährlichen Berichten zu Zoonosen und 
lebensmittelbedingten Ausbrüchen in der EU und zu 
Antibiotikaresistenzen bei Zoonoseerregern und Kom-
mensalen von Menschen, Tieren und Lebensmitteln. 
Diese Berichte bilden die Grundlage für das Risikoma-
nagement bezüglich Zoonoseerregern und resistenten 
Keimen aus der Lebensmittelkette in der Europäischen 
Gemeinschaft. 

3.2 Zoonosen-Stichprobenplan 2019

Der Zoonosen-Stichprobenplan 2019 sah die Unter-
suchung von repräsentativen Proben aus Mischfut-
terwerken, der freien Wildbahn, Erzeugerbetrieben, 
Schlachthöfen und dem Einzelhandel vor. Bei den 
Erregern, auf die die Proben untersucht wurden, han-
delte es sich zum einen um die klassischen Zoono-
seerreger Salmonella  spp., Campylobacter  spp., Liste
ria monocytogenes, Shiga-Toxin bildende Escherichia 
coli (STEC) und Yersinia enterocolitica und zum ande-
ren um Methicillin-resistente Staphylococcus aureus 
(MRSA), Clostridioides difficile (C. difficile), kommensale 
Escherichia (E.) coli, Extended-Spektrum Beta-Lakta-
mase- und AmpC Beta-Laktamase-bildende E.  coli 
(ESBL/AmpC-E.coli), Carbapenemase-bildende E.  coli 
sowie um Enterococcus faecium/faecalis. Zudem wur-
den im Zoonosen-Monitoring 2019 auch erstmalig 
Unter suchungen auf das Vorkommen von Vibrio  spp. 
durchgeführt. Als Probenahmeorte auf der Ebene 
des Einzelhandels konnten Einfuhrstellen und der 
Großhandel gewählt werden, wenn es sich bei den 
beprobten Waren um Verpackungen für den Endver-

Material und Methoden
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braucher handelte. Dies galt aber nicht für Proben von 
Schweine- und Rindfleisch, da diese entsprechend den 
Vorgaben des Beschlusses 2013/652/EU ausschließlich 
aus dem Einzelhandel stammen sollten. Auf der Ebene 
des Einzelhandels konnten auch importierte Lebens-
mittel berücksichtigt werden, wenn sie den Kriterien 
des Zoonosen-Stichprobenplans entsprachen. Ziel der 
Untersuchungen war die Schätzung der Prävalenz der 
Erreger in spezifischen Matrizes auf unterschiedlichen 
Stufen der Lebensmittelketten auf Bundesebene. Für 
die Probenahmen wurden jeweils die am besten geeig-
neten Stufen der Lebensmittelkette ausgewählt. Die 
Untersuchungen von Proben aus der Primärproduk-
tion zielten darauf ab, die Prävalenz der Erreger bzw. 
ihre Resistenzeigenschaften in den Erzeugerbetrieben 
abzuschätzen. Probenahmen aus Schlachtbetrieben 
zu Beginn oder während des Schlachtprozesses zielten 
darauf ab, den Eintrag der Erreger in den Schlacht-
hof abzuschätzen. Mit der Beprobung am Ende des 
Schlachtprozesses (nach der Kühlung und vor der 
Weiterverarbeitung) sollte die Beurteilung der Über-
tragung der Erreger auf das Fleisch und in die weitere 
Verarbeitung ermöglicht werden. Die Untersuchun-
gen im Einzelhandel waren darauf ausgerichtet, abzu-
schätzen, wie häufig kontaminierte Lebensmittel zum 
Verbraucher gelangen. Die Untersuchungen von Pro-
ben aus Mischfuttermittelwerken zielten darauf ab, 
die Belastung des Futtermittels mit Salmonellen und 
den dadurch möglichen Eintrag in die Tierbestände 
zu beurteilen. Untersuchungen auf Salmonella  spp., 
Campy lobacter spp., Listeria monocytogenes und STEC 
erfolgen im Zoonosen-Monitoring, weil es sich bei die-
sen Bakterien um bedeutende über Lebensmittel über-
tragbare Zoonoseerreger handelt, die im Anhang I Teil 
A der Richtlinie 2003/99/EG als überwachungspflichtige 
Erreger aufgelistet sind. Die Untersuchungen zum Vor-
kommen von MRSA im Rahmen des Zoonosen-Moni-
torings dienen dazu, die Verbreitung von MRSA in den 
Lebensmittelketten zu beobachten und das Vorkom-
men neuer Stämme oder human-adaptierter Stämme 
in der Lebensmittelproduktion frühzeitig zu erkennen. 
Die Untersuchungen von Schweineschlachtkörpern 
und Schweinehackfleisch auf Salmonella  spp. sowie 
von Hähnchenschlachtkörpern und frischem Hähn-
chenfleisch auf Campylobacter  spp. berücksichtigen 
die Beschlüsse der Länderarbeitsgemeinschaft Fleisch- 
und Geflügelfleischhygiene und fachspezi fische Fragen 
von Lebensmitteln tierischer Herkunft (AFFL), die diese 
Untersuchungen bis zum Jahr 2021 in einem jährlichen 
Rhythmus vorsehen. Untersuchungen auf C.  difficile 
dienten dazu, die Datenlage zum Vorkommen dieses 
Erregers in Hackfleisch zu verbessern, um das Risiko 
für eine Übertragung von C. difficile über Lebensmittel 
auf den Menschen besser abschätzen zu können. Auf 

pathogene Yersinia enterocolitica wurde untersucht, da 
es sich hierbei um einen bedeutenden Zoonoseerreger 
handelt, dessen Prävalenz in Lebensmitteln bisher in 
Deutschland aber nicht systematisch erfasst wurde. Die 
Untersuchungen auf Vibrio spp. erfolgten, um erstma-
lig repräsentative Daten über das Auftreten dieses bak-
teriellen Durchfallerregers in Fisch in Deutschland zu 
erfassen. Auf das Vorkommen von ESBL/AmpC-bilden-
den E. coli und Carbapenemase-bildenden E. coli wird im 
Zoonosen-Monitoring untersucht, um die Ausbreitung 
dieser resistenten Keime zu beobachten. Außerdem soll 
das Auftreten von neuen Resistenzen frühzeitig erkannt 
werden. Untersuchungen zu kommensalen E. coli 
und Enterokokken werden im Zoonosen-Monitoring 
durchgeführt, um ergänzend zu den Zoonoseerregern 
auch die Resistenzsituation bei diesen Kommensa-
len zu überwachen, da sie als Indikatorkeime für den 
beim Wirtsorganismus vorliegenden Selektionsdruck 
gelten. Für den gesundheitlichen Verbraucherschutz 
sind sie von besonderem Interesse, weil sie ein Reser-
voir von Resistenzgenen bzw. Resistenzmechanismen 
darstellen, die im Zuge des horizontalen Gentransfers 
auf andere, auch pathogene Keime übertragen werden 
können. Ziel dieser regelmäßigen Untersuchungen von 
kommensalen E. coli hinsichtlich ihrer Empfindlichkeit 
gegenüber Antibiotika ist das Erkennen von Entwick-
lungstendenzen und neu auftretenden Resistenzen.  
Untersuchungen von Proben auf Enterococcus faecium 
und Enterococcus faecalis erfolgten, um verstärkt die 
Resistenzsituation auch bei grampositiven Erregern 
zu untersuchen. Der Probenumfang wurde so gewählt, 
dass mit einer akzeptablen Genauigkeit und einer Ver-
trauenswahrscheinlichkeit von 95 % die Prävalenz 
des Erregers geschätzt werden kann. Für einige Pro-
gramme wurde kein Probenumfang vorgegeben, da die 
Untersuchungen von der Verfügbarkeit geeigneter Pro-
ben abhängen. Für diese Programme wird lediglich ein 
unverbindlicher Untersuchungsumfang vorgeschla-
gen. Für die Programme, deren Stichprobenumfang 
auf N  =  384 festgelegt wurde, wurde der Berechnung 
eine Prävalenz von 50 % bei einer Genauigkeit von 
± 5 % und einer Vertrauenswahrscheinlichkeit von 95 % 
zugrunde gelegt. Im Zoonosen-Stichprobenplan wur-
den auch die Vorgaben des Beschlusses 2013/652/EU 
berücksichtigt, der die Untersuchungen auf Salmo
nella  spp., Campylobacter  jejuni und kommensale 
E.  coli im Hinblick auf Antibiotikaresistenzen sowie 
den selektiven Nachweis von ESBL/AmpC-bildenden 
E.  coli und Carbapenemase-bildenden E.  coli in aus-
gewählten Matrizes verbindlich vorschreibt.  Darüber 
hinaus wurde das Vorkommen von ESBL/AmpC- bil-
denden E. coli und Carbapenemase-bildenden E. coli 
auch in Bereichen untersucht, in denen hierzu bisher 
keine Daten vorliegen. 
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Die Zuordnung der Probenzahlen zu den Bundeslän-
dern erfolgte bei den Programmen, für die ein Proben-
umfang festgelegt wurde, auf Ebene der Erzeugerbe-
triebe anteilig nach der Zahl der gehaltenen Tiere bzw. 
Haltungsplätze für die betreffende Tierart und auf 
Schlachthofebene anteilig nach den Schlachttierzahlen 
der jeweiligen Tierart, wobei gemäß den Vorgaben des 
Beschlusses 2013/652/EU ausschließlich in Deutsch-
land gemästete und geschlachtete Tiere berücksichtigt 
werden sollten. Im Bereich des Einzelhandels erfolgte 
die Zuordnung der Probenzahlen anteilig nach der 
Bevölkerungszahl der Bundesländer. Die Zuordnung 
der Probenzahlen für Mischfuttermittel zu den Län-
dern richtete sich nach dem Produktionsvolumen der 
Mischfuttermittel für Mastschweine im Jahr 2015. 
Beim Wildvogelprogramm richtete sich der Stichpro-
benumfang je Bundesland nach dem Probenschlüssel 
für die Untersuchungen auf das Geflügelpest-Virus 
bei Wildenten und Wildgänsen gemäß der Verord
nung zur Durchführung eines Monitorings auf das Virus 
der Geflügelpest bei Wildvögeln vom 8.  März  2016. Die 
errechneten Zahlen dienen hier wie oben beschrieben 
nur als Orientierungswert, da kein verbindlich ein-
zuhaltender Stichprobenumfang bei dem Programm 
festgelegt wurde. 

In Tabelle 3.1 sind die im Zoonosen-Monitoring 2019 
festgelegten Untersuchungsprogramme zusammen-
gefasst. Tabelle 3.2 gibt eine Übersicht über den im 
Zoonosen-Stichprobenplan festgelegten Umfang der 
Untersuchungen auf Resistenzen im Zoonosen-Moni-
toring 2019.
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Tab. 3.1 Übersicht über die im Zoonosen-Monitoring 2019 festgelegten Untersuchungen mit Untersuchungszahlen nach Zoonosen-Stich-
probenplan

Stufe der Lebens
mittelkette

Tierart, Matrix
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m
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in
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co
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a

C
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di
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de
s 

di
ffi

ci
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V
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ri
o 

sp
p.

Erzeuger-
betrieb

Mastschweine:
Kot
Sockentupfer

 
384

 
 

384

 
204

 
300

 
300

Milchrind:
Tankmilch

 
384

 
384

 
384

 
384

 
384

 
204

 
300

Schlachthof Masthähnchen:
Halshaut

 
3844

Mastschweine:
Blinddarminhalt
Schlachtkörper

 
384

3841

 
384

 
 

384

 
204

 
300

 
300

 
384

Mastkälber/Jungrinder:
Blinddarminhalt
Schlachtkörper

 
 

384

 
384

 
384

 
204

 
300

 
300

 
384

Futtermittel- 
betrieb

Alleinfuttermittel  
(für Mastschweine)

 
120

Freie Wildbahn Wildgeflügel (Enten und Gänse)2:
Kottupfer

 
#

 
#

 
#

 
#

 
#

Einzelhandel Schweinefleisch (konventionell):
frisches Fleisch

 
384

 
384

 
384

 
384

 
384

Schweinefleisch (ökologisch):
frisches Fleisch

 
384

 
384

 
384

 
384

 
384

Schweinefleisch:
Hackfleisch

 
384

 
384

 
#

Rindfleisch:
frisches Fleisch

 
384

 
384

 
384

 
384

 
384

Hähnchenfleisch:
frisches Fleisch

 
3843

pflanzliche Lebensmittel:
Petersilie (tiefgefroren)

 
#

 
#3

 
#

pflanzliche Lebensmittel:
Babyspinat (frisch, nicht 
tiefgefroren)

 
 

#

 
 

#
unverarbeiteter Fisch:
Tilapia und Pangasius aus 
Aquakultur (Importware)

 
 

384

 
 

384

 
 

384

 
 

384

 
 

384

 
 

384

#  Kein Probenumfang vorgegeben, da die Untersuchung nach Verfügbarkeit von geeigneten Proben stattfindet. Für eine national repräsen-
tative Stichprobe sollten 384 Proben, verteilt auf die Länder, angestrebt werden.

1  Diese Proben werden ergänzt um Salmonella-Isolate, die im Rahmen der Durchführung der VO (EG) Nr. 2073/2005 (mikrobiologische 
Kriterien) gewonnen wurden.

2  Erlegtes Wild oder Tiere, die im Rahmen des Wildvogel-Geflügelpest-Monitorings untersucht werden.
3  qualitative und quantitative Untersuchung
4  quantitative Untersuchung
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Material und Methoden

Salmonella spp. 
In Mischfuttermittelwerken sollten Alleinfuttermittel 
für Mastschweine für die Untersuchung auf das Vor-
kommen von Salmonellen gewonnen werden, wobei 
die Probenahme unmittelbar vor der Abgabe erfolgen 
sollte. Dieses Programm war auf zwei Jahre ausge-
legt und wurde bereits im Zoonosen-Monitoring 2018 
begonnen. Von in der freien Wildbahn erlegten oder 
im Rahmen des Wildvögel-Geflügelpest-Monitorings 
beprobten Wildenten und Wildgänsen sollten Kot-
tupfer für die Untersuchung auf Salmonellen entnom-
men werden. Auf der Ebene der Primärproduktion 
sollte eine Beprobung von Tankmilch aus Milchrinder-
betrieben für die Untersuchung auf Salmonellen erfol-
gen. Außerdem sollten in Mastschweinebetrieben Kot-
proben von Mastschweinen im Alter von zwei bis sechs 
Monaten entnommen und auf Salmonellen untersucht 
werden. An Schlachthöfen sollte je Schlachtcharge der 
Blinddarminhalt von jeweils einem in Deutschland 
gemästeten Schwein entnommen und in den Unter-
suchungseinrichtungen der Länder auf Salmonellen 
untersucht werden. Darüber hinaus sollte von Schlacht-
schweinen je Schlachtcharge nach dem Zurichten, 

aber vor dem Kühlen die Haut eines Schlachtkörpers 
beprobt werden. Die Schlachtkörper- und Blinddarm-
proben sollten der gleichen Schlachtcharge entnom-
men werden, um einen Vergleich zwischen den einge-
tragenen und den auf die Schlachtkörper verschleppten 
Erregern vornehmen zu können. Bei der Probenahme 
in den Mastschweinebetrieben und am Schlachthof 
sollte der serologische  Salmonella-Status nach der 
 Schweine-Salmonellen-Verordnung des  Betriebes, aus 
dem die Mastschweine stammten, miterfasst werden, 
um Unterschiede in der Häufigkeit positiver Befunde 
bei Schweinen aus Betrieben mit unterschiedlicher 
Salmonella-Kategorisierung zu identifizieren. Beglei-
tend sollten Untersuchungen von frischem, gekühl-
tem, nicht tiefgefrorenem Schweinefleisch und 
 frischem Schweinehackfleisch aus dem Einzelhandel 
auf Salmonellen erfolgen. Frisches Schweinefleisch 
sollte in getrennten Stichproben aus konventioneller 
und ökologischer Produktion stammen, um mögliche 
Unterschiede zwischen den beiden Produktionsfor-
men im Vorkommen von Salmonellen zu erfassen. An 
Schlachthöfen sollte bei Mastkälbern/Jungrindern, die 
in Deutschland gemästet wurden, je Schlachtcharge 

Tab. 3.2 Übersicht über die im Zoonosen-Monitoring 2019 festgelegten Resistenzuntersuchungen

Tierart bzw. Lebensmittel Erreger

Erzeugerbetrieb

Mastschweine (Kot) Salmonella spp., kommensale E. coli

Mastschweine (Sockentupfer) MRSA

Milchrinder (Tankmilch) Salmonella spp., Campylobacter spp., STEC, kommensale E. coli, MRSA

Schlachthof

Mastschweine (Blinddarminhalt) Salmonella spp., Campylobacter spp., kommensale E. coli, Enterococcus faecium/faecalis

Mastschweine (Schlachtkörper) Salmonella spp., MRSA 

Mastkälber/Jungrinder (Blinddarminhalt) Campylobacter spp., STEC, kommensale E. coli, Enterococcus faecium/faecalis

Mastkälber/Jungrinder (Schlachtkörper) Salmonella spp.

Mischfutterwerk

Alleinfuttermittel für Mastschweine Salmonella spp.

Freie Wildbahn

Wildgänse/Wildenten (Kottupfer) Salmonella spp., Campylobacter spp., STEC, kommensale E. coli

Einzelhandel

frisches Schweinefleisch,  
konventionell und ökologisch

Salmonella spp., kommensale E. coli

Schweinehackfleisch Salmonella spp., STEC

frisches Rindfleisch Salmonella spp., STEC, kommensale E. coli

tiefgekühlte Petersilie Salmonella spp., STEC

frischer Babyspinat Salmonella spp., STEC

unverarbeiteter Fisch aus Aquakultur, 
Importware

Salmonella spp., MRSA, kommensale E. coli
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eine Schlachtkörperprobe nach dem Zurichten, aber 
vor dem Kühlen entnommen und auf Salmonellen 
untersucht werden. Ergänzend hierzu sollten Untersu-
chungen von Proben von frischem, gekühltem, nicht 
tiefgefrorenem Rindfleisch aus dem Einzelhandel 
erfolgen. Im Einzelhandel sollten des Weiteren Proben 
von tiefgefrorener Petersilie, frischem, nicht tiefgefro-
renem Babyspinat und importiertem, gekühltem oder 
tiefgefrorenem, unverarbeitetem Fisch (Tilapia und 
Pangasius) aus Aquakultur für die Untersuchung auf 
Salmonella spp. gewonnen werden.

Campylobacter spp. 
Von in der freien Wildbahn erlegten oder im Rahmen 
des Wildvögel-Geflügelpest-Monitorings beprobten 
Wildenten und Wildgänsen sollten Kottupfer für die 
Untersuchung auf Campylobacter  spp. entnommen 
werden. Auf der Ebene der Primärproduktion sollten 
Proben von Tankmilch aus Milchrinderbetrieben für 
die Untersuchung auf Campylobacter spp. entnommen 
werden. An Schlachthöfen sollte bei Mastschweinen 
und Mastkälbern/Jungrindern, die in Deutschland 
gemästet wurden, je Schlachtcharge der Blinddarm-
inhalt von jeweils einem Tier auf das Vorkommen von 
Campylobacter  spp. untersucht werden. Von Mast-
hähnchen am Schlachthof sollte je Schlachtcharge die 
Haut eines Schlachtkörpers beprobt und auf Campy
lobacter  spp. untersucht werden. Begleitend sollten 
Untersuchungen von Proben von frischem, gekühltem, 
nicht tiefgefrorenem Hähnchenfleisch ohne Haut auf 
Campylobacter spp. aus dem Einzelhandel erfolgen.

Listeria monocytogenes
In Milchrinderbetrieben sollte eine Beprobung von 
Tank milch aus Milcherzeugerbetrieben für die Untersu-
chung auf Listeria monocytogenes erfolgen. Im Einzel-
handel sollten Proben von tiefgefrorener Petersilie und 
von importiertem, gekühltem oder tiefgefrorenem, 
unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aqua-
kultur für die Untersuchung auf Listeria monocytogenes 
gewonnen werden.

ShigaToxin bildende Escherichia coli (STEC)
Von in der freien Wildbahn erlegten oder im Rahmen 
des Wildvögel-Geflügelpest-Monitorings beprobten 
Wildenten und Wildgänsen sollten Kottupfer für die 
Untersuchung auf STEC entnommen werden. Auf der 
Ebene der Primärproduktion sollte Tankmilch aus 
Milchrinderbetrieben für die Untersuchung auf STEC 
beprobt werden. An Schlachthöfen sollte bei Mast-
kälbern/Jungrindern, die in Deutschland gemästet wur-
den, je Schlachtcharge eine Probe von Blinddarm inhalt 
entnommen und auf STEC untersucht werden. Ergän-
zend hierzu sollten Untersuchungen von Proben von 

frischem, gekühltem, nicht tiefgefrorenem Rindfleisch 
aus dem Einzelhandel erfolgen. Im Einzelhandel sollten 
des Weiteren Proben von frischem Schweinehackfleisch, 
tiefgefrorener Petersilie und frischem Babyspinat für 
die Untersuchung auf STEC gewonnen werden.

Methicillinresistente Staphylococcus aureus (MRSA)
Auf der Ebene der Primärproduktion sollte eine Bepro-
bung von Tankmilch aus Milchrinderbetrieben für die 
Untersuchung auf MRSA erfolgen. Außerdem sollten in 
Mastschweinebetrieben Sockentupfer von Mastschwei-
nen im Alter von zwei bis sechs  Monaten entnommen 
und auf MRSA untersucht werden. Von Schlachtschwei-
nen sollte je Schlachtcharge nach dem Zurichten, aber 
vor dem Kühlen die Haut eines Schlachtkörpers beprobt 
werden und in den Untersuchungseinrichtungen der 
Länder auf MRSA untersucht werden. Im Einzelhandel 
sollten Proben von importiertem, gekühltem oder tief-
gefrorenem, unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Panga-
sius) aus Aquakultur für die Untersuchung auf MRSA 
gewonnen werden.

Yersinia enterocolitica
Im Einzelhandel sollte konventionelles und ökologi sches 
Schweinefleisch in getrennten Stichproben beprobt und 
auf das Vorkommen von Yersinia  enterocolitica unter-
sucht werden. 

Clostridioides difficile
Proben von Schweinehackfleisch aus dem Einzelhan-
del sollten auf das Vorkommen von C.  difficile unter-
sucht werden. 

Vibrio spp.
Im Einzelhandel sollten Proben von importiertem, 
gekühltem oder tiefgefrorenem, unverarbeitetem 
Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur für die 
Untersuchung auf Vibrio spp. gewonnen werden.

Kommensale E. coli 
Für die Untersuchung auf das Vorkommen von 
Resistenzen sollten aus Kottupfern von in der freien 
Wildbahn erlegten oder im Rahmen des Wildvögel-
Geflügel pest-Monitorings beprobten Wildenten und 
Wildgänsen Isolate von kommensalen E.  coli gewon-
nen werden. Auf der Ebene der Primärproduktion 
sollten Kotproben von Mastschweinen und Tank-
milchproben von Milchrindern auf kommensale E. coli 
untersucht werden. An Schlachthöfen sollten aus Pro-
ben von Blinddarminhalt von in Deutschland gemäs-
teten Mastschweinen und Mastkälbern/Jungrindern 
kommensale E. coli gewonnen werden. Im Einzelhan-
del sollten aus Proben von frischem, gekühltem, nicht 
tiefgefrorenem konventionellem und ökologischem 
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Material und Methoden

Schweinefleisch, aus Proben von frischem Rindfleisch 
sowie aus Proben von importiertem, gekühltem oder 
tiefgefrorenem, unverarbeitetem Fisch (Tilapia und 
Pangasius) aus Aquakultur Isolate von kommensalen 
E.  coli gewonnen und auf ihre Resistenz gegenüber 
Antibiotika untersucht werden. 

ESBL/AmpCbildende E. coli
Von in der freien Wildbahn erlegten oder im Rahmen 
des Wildvögel-Geflügelpest-Monitorings beprobten 
Wildenten und Wildgänsen sollten Kottupfer für die 
Untersuchung auf ESBL/AmpC-bildende E. coli entnom-
men werden. In Milchrinderbetrieben sollte Tankmilch 
beprobt und auf ESBL/AmpC-bildende E. coli untersucht 
werden. Außerdem sollten in Mastschweinebetrie-
ben Kotproben von Mastschweinen im Alter von zwei 
bis sechs Monaten entnommen und auf ESBL/AmpC- 
bildende E.  coli untersucht werden. An Schlachthöfen 
sollte je Schlachtcharge der Blinddarminhalt von jeweils 
einem in Deutschland gemästeten Schwein und Mast-
kalb/Jungrind entnommen und in den Untersuchungs-
einrichtungen der Länder auf ESBL/AmpC- bildende 
E.  coli untersucht werden. Ergänzend hierzu sollten 
Untersuchungen von Proben von frischem, gekühltem, 
nicht tiefgefrorenem Schweine- und Rindfleisch aus 
dem Einzelhandel erfolgen. Frisches Schweine fleisch 
sollte in getrennten Stichproben aus konventioneller 
und ökologischer Produktion stammen, um mögliche 
Unterschiede zwischen den beiden Produktions formen 
im Vorkommen von ESBL/AmpC-bildende E.  coli zu 
erfassen. Im Einzelhandel sollten des Weiteren Pro-
ben von importiertem, gekühltem oder tiefgefrore-
nem, unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) 
aus Aquakultur für die Untersuchung auf ESBL/AmpC- 
bildende E. coli gewonnen werden.

Carbapenemasebildende E. coli
Auf der Ebene der Primärproduktion sollten Kotproben 
von Mastschweinen im Alter von zwei bis sechs Mona-
ten entnommen und auf Carbapenemase- bildende 
E.  coli untersucht werden. An Schlachthöfen sollte je 
Schlachtcharge der Blinddarminhalt von jeweils einem 
in Deutschland gemästeten Schwein und Mastkalb/
Jungrind für die Untersuchung auf Carba penemase-
bildende E. coli entnommen werden. Ergänzend hierzu 
sollten Untersuchungen von Proben von frischem, 
gekühltem, nicht tiefgefrorenem Schweine- und 
Rind fleisch aus dem Einzelhandel erfolgen.  Frisches 
Schweinefleisch sollte in getrennten Stichproben aus 
konventioneller und ökologischer Produktion stam-
men, um mögliche Unterschiede zwischen den beiden 
Produktionsformen im Vorkommen von Carbapene-
mase-bildenden E. coli zu erfassen.

Enterococcus faecium/faecalis
Für die Untersuchung auf das Vorkommen von Resisten-
zen sollten an Schlachthöfen je Schlachtcharge von 
jeweils einem in Deutschland  gemästeten Mastschwein 
und Mastkalb/Jungrind Isolate von Entero coccus 
 faecium/faecalis aus dem Blinddarm inhalt gewonnen 
werden. 
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Tab. 3.3 Untersuchungsmethoden zum Erregernachweis in den unterschiedlichen Matrizes

Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort 

Salmonella spp. DIN EN ISO 6579-1:2017-07 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-20:2018-03  
(ggf. vorab PCR mit Bestätigung positiver 
Proben) 

Kottupfer von Wildgeflügel: Für die Untersu-
chung den Tupfer in 2−3 ml Peptonwasser geben 
und die Kotproben gut resuspendieren (10 min 
stehen lassen). Gut vortexen und aus der Suspen-
sion 1 ml in 4 ml Peptonwasser überführen und 
18 ±2 Std. bei einer Temperatur zwischen 34 °C 
und 38 °C bebrüten. Die weiteren Schritte ab der 
selektiven Anreicherung wie beschrieben in:

DIN EN ISO 6579-1:2017-07 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-20:2018-03  
(ggf. vorab PCR mit Bestätigung positiver 
Proben)

Kottupfer von Wildgeflügel

Kot aus Mastschweinebetrieben

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

DIN EN ISO 6579-1:2017-07 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-20:2018-03  
(ggf. vorab PCR mit Bestätigung positiver 
Proben)

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben

Schlachtkörper von Mastschweinen

Schlachtkörper von Mastkälbern und Jungrindern 

Alleinfuttermittel für Mastschweine

frisches Schweinefleisch

Schweinehackfleisch

frisches Rindfleisch

tiefgekühlte Petersilie

frischer Babyspinat

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius)

Campylobacter spp. qualitativ: 
DIN EN ISO 10272-1:2017 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-107/1:2018-03, 
Nachweisverfahren B, Anreicherung in Preston 
Bouillon (ggf. vorab PCR mit Bestätigung 
positiver Proben: Real-time PCR Detektion nach 
selektiver Voranreicherung ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 06.32-1:2013-08, 
Anhang A oder Anhang B); zumindest Spezies-
bestimmung der Isolate (ASU § 64 LFGB, Tech-
nische Regel BVL L 06.32-1:2013-08, Anhang B) 

quantitativ:  
DIN EN ISO 10272-2:2017 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-107/2:2018-03; 
zumindest Speziesbestimmung der Isolate 
(ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L 06.32-
1:2013-08, Anhang B) 

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben (qualitativ)

Halshaut von Masthähnchen (quantitativ)

frisches Hähnchenfleisch (qualitativ und quantitativ)

3.3 Untersuchungsmethoden

3.3.1 Erregernachweis

Der Zoonosen-Stichprobenplan enthält Vorgaben zu 
den anzuwendenden Untersuchungsverfahren. Dabei 
wurden, soweit vorhanden, international standardi-
sierte mikrobiologische Nachweismethoden sowie 

Empfehlungen der EFSA als Referenzverfahren heran-
gezogen. Grundsätzlich konnten auch andere gleich-
wertige Untersuchungsverfahren angewendet werden. 

Die Untersuchungen im Rahmen des Zoonosen-Mo-
nitorings erfolgten länderseitig in den jeweiligen amt-
lichen Untersuchungseinrichtungen. Einzelheiten zu 
den im Zoonosen-Stichprobenplan 2019 vorgeschlage-
nen Untersuchungsmethoden können der Tabelle  3.3 
entnommen werden.
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Material und Methoden

Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort 

Campylobacter spp. DIN EN ISO 10272-1:2017 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-107/1:2018-03, 
Nachweisverfahren C: Methode zum Direkt-
nachweis – Den Kot mit Peptonwasser oder PBS 
aufschwemmen (Volumen variabel, ca. 1:2) und 
davon (wenn nötig - abhängig von Begleitflora) 
eine 1:10-Verdünnung anfertigen. Verdünnung 
auf mCCDA (3-fach Ösenausstrich) und qual. 
Nachweis von Campylobacter zumindest Spezi-
esbestimmung der Isolate (ASU § 64 LFGB, Tech-
nische Regel BVL L 06.32-1:2013-08, Anhang B) 

Kottupfer von Wildgeflügel:  
Für die Untersuchung den Tupfer in 2−3 ml 
Peptonwasser geben und die Kotproben gut 
resuspendieren (10 min stehen lassen). Gut 
vortexen und aus der Suspension 10 µl nach 
DIN EN ISO 10272-1:2017 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-107/1:2018-03, 
Nachweisverfahren C verarbeiten.

Kottupfer von Wildgeflügel

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

Listeria 
monocytogenes

qualitativ:  
DIN EN ISO 11290-1 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-32/1:2018-03

ggf. vorab PCR mit Bestätigung positiver 
Proben; § 64 LFGB Real-time PCR-Verfahren 

quantitativ :  
DIN EN ISO 11290-2:2017-09 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-22:2018-03

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben (qualitativ)

tiefgekühlte Petersilie (qualitativ und quantitativ)

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) (qualitativ)

Shiga-Toxin bildende 
Escherichia coli 
(STEC)

folgende Methoden können eingesetzt werden: 

• ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L 00.00-
150(V):2014-08 (Übernahme DIN CEN ISO/TS 
13136, Ausgabe April 2013) 

• ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L 
00.00-92:2006-12 (Übernahme DIN 10118, 
Ausgabe Juni 2004) 

• DIN EN 10118: Mikrobiologische 
Untersuchung von Lebensmitteln – Nachweis 
von Verotoxinen in Lebensmitteln tierischer 
Herkunft mit einem immunologischen 
Testsystem, Ausgabe Juli 2018 

• ASU § 64 LFGB Technische Regel BVL L 07.18-
1:2002-05 

• ASU § 64 LFGB Qualitativer Nachweis von 
Shiga-Toxin bildenden Escherichia coli (STEC) 
in frischen pflanzlichen Lebensmitteln L 
25.006:2017-10 − Protokoll: Qualitativer 
Nachweis und Isolation von Shiga-Toxin 
bildenden Escherichia coli (STEC)

• Detection of Escherichia coli producing 
the Stx2f subtype by Real-Time PCR (EU-
RL VTEC: Laboratory methods for VTEC 
detection and typing  
(http://old.iss.it/binary/vtec/cont/EU_RL_
VTEC_Method_10_Rev_0.pdf)

Kottupfer Wildgeflügel: Für die Untersuchung 
den Tupfer in 2−3 ml Peptonwasser geben und 
die Kotproben gut resuspendieren (10 min 
stehen lassen). Gut vortexen und aus der 
Suspension 1 ml für die weitere Verarbeitung 
entnehmen.

Kottupfer von Wildgeflügel

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

Schweinehackfleisch

frisches Rindfleisch

tiefgekühlte Petersilie

frischer Babyspinat
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Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort 

Methicillin- 
resistente 
Staphylococcus 
aureus (MRSA)

nach Methodenvorschrift BfR, Fassung von 
2018

Hinweis: 
Mit dieser Methode werden MRSA-verdächti-
ge Staphylococcus aureus nachgewiesen. Der 
end gültige Nachweis von MRSA erfolgt durch 
den Nachweis der Kombination eines spezies-
spezifischen Gens mit dem Resistenzgen*.

Sockentupfer aus Mastschweinebetrieben 

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben

Schlachtkörper von Mastschweinen

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 

Yersinia 
 enterocolitica

DIN EN ISO 10273:2017-8 „Mikrobiologie der 
 Lebensmittelkette – Horizontales Verfahren 
zum Nachweis von pathogenen Yersinia entero
colitica“; ggf. vorab PCR (ISO/TS 18867:2015 
„ Polymerase-Kettenreaktion [PCR] zum 
Nachweis von pathogenen Mikroorganismen 
in Lebensmitteln – Nachweis von pathogenen 
Yersinia enterocolitica und Yersinia pseudotuber
culosis“) mit kultureller Bestätigung positiver 
Proben.

frisches Schweinefleisch

Clostridioides 
difficile

qualitative BfR-Hausmethode  
(Selektivanreicherung)

Schweinehackfleisch

Kommensale E. coli Es wird keine spezifische Methode vorge-
schrieben.

Für Kotproben wird ein Direktausstrich einer 
geringen Kotmenge direkt auf einem geeigneten 
Selektivmedium empfohlen.

Für Lebensmittel wird ein Direktausstrich einer 
geringen Menge direkt auf einem geeigneten 
Selektivmedium empfohlen. Falls eine Voran-
reicherung durchgeführt wird, soll bevorzugt 
hieraus ein Ausstrich gefertigt werden.

Bestätigung von E. coli mit Hausmethode

Kottupfer von Wildgeflügel

Kot aus Mastschweinebetrieben

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

frisches Schweinefleisch

frisches Rindfleisch

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius)

ESBL/AmpC-bilden-
de E. coli

qualitative selektive Untersuchung auf ESBL/
AmpC-bildende E. coli (entsprechend Methoden-
vorschrift des EURL-AR),

Bestätigung von E. coli mit Hausmethode

Kottupfer von Wildgeflügel

Kot aus Mastschweinebetrieben

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

frisches Schweinefleisch

frisches Rindfleisch

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius)

Carbapenemase-
bildende E. coli

qualitative selektive Untersuchung auf Carba-
penemase-bildende E. coli (entsprechend Metho-
denvorschrift des EURL-AR)

Kot aus Mastschweinebetrieben

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

frisches Schweinefleisch

frisches Rindfleisch

Enterococcus  
faecium/faecalis 

Es wird keine spezifische Methode vorge-
schrieben.

Für Kotproben wird ein Direktausstrich einer 
geringen Kotmenge direkt auf einem geeigneten 
Selektivmedium empfohlen.

Speziesbestimmung mit Hausmethode.

Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof

Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof

Vibrio spp. DIN EN ISO 21872-1:2017;  
Kurzbeschreibung BfR

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius)

*  Aufgrund der hohen Bestätigungsrate der eingesandten Isolate (97,5 %) wird im vorliegenden Bericht jeweils über MRSA berichtet,  obwohl 
die Länder MRSA-verdächtige Befunde melden.
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Material und Methoden

3.3.2 Resistenztestung

Alle für diesen Bericht ausgewählten Isolate von Salmo
nella spp., Campylobacter (C.) jejuni, Campylobacter (C.) 
coli, Escherichia (E.) coli, Shiga-Toxin bildenden E.  coli 
(STEC), Enterococcus (E.) faecalis und E. faecium sowie 
Methicillin-resistenten Staphylococcus aureus (MRSA) 
wurden mittels der vorgesehenen, international aner-
kannten, quantitativen Verfahren für die Resistenz-
bestimmung (Bouillon-Mikrodilutionsmethode nach 
ISO 20776-1:2006 bzw. CLSI M07) im Nationalen Refe-
renzlabor (NRL) für Antibiotikaresistenz bzw. nach 
CLSI VET06 und M45A im NRL für Campylobacter 
untersucht. 

Die Isolate wurden dem am BfR etablierten Untersu-
chungsspektrum antimikrobieller Substanzen unterzo-
gen. Hierfür wurden die fertig konfektionierten Plat-
tenformate EUVSEC und ggf. EUVSEC2 (Salmo nella spp. 
und E.  coli), EUVENC (Enterokokken), EUCAMP2 

(Campy lobacter spp.) und EUST (MRSA) der Firma TREK 
Diagnostic Systems/Thermo Fisher Scientific verwendet.

Die Testung auf Resistenzen erfolgte unter Beach-
tung des Durchführungsbeschlusses 2013/652/EU, in 
dem das Untersuchungsverfahren, die zu testenden 
Subs tanzen sowie die Bewertungskriterien für die 
Mehrzahl der Erreger festgelegt sind. Soweit dort keine 
epidemiologischen Cut-Off-Werte beschrieben wur-
den, erfolgte die Bewertung anhand der Empfehlung 
der European Food Safety Authority (EFSA) in Abstim-
mung mit dem Europäischen Referenzlabor für Anti-
bio tikaresistenz (EURL-AR).

Die Testung von MRSA und den Enterococcus  spp. 
auf Resistenzen erfolgte auf Basis der Empfehlungen 
der EFSA (2012a).

Eine Übersicht über die für die jeweiligen Erreger 
getesteten antimikrobiellen Substanzen findet sich in 
den Tabellen 3.4 bis 3.7

Tab. 3.4 Resistenztestung von Salmonella spp. und Escherichia coli. Übersicht über die eingesetzten Substanzen, die getesteten Konzentra-
tionsbereiche sowie die Bewertungskriterien für 2019. Die Bewertung erfolgte soweit möglich unter Beachtung der Festlegung im Durch-
führungsbeschluss 2013/652/EU. Wenn dies nicht möglich war, wurden die Empfehlungen der EFSA herangezogen (EFSA 2020). 

 Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutOffWert > Konzentrationsbereich

Salmonella 
spp.

E. coli Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 2 2 0,5 32

Amphenicole Chloramphenicol 16 16 8 128

Cephalosporine Cefotaxim 0,5 0,25 0,25 128

Ceftazidim 2 0,5 0,5 8

(Fluor)chinolone Nalidixinsäure 16 16 4 128

Ciprofloxacin 0,06 0,06 0,015 8

Aminopenicilline Ampicillin 8 8 1 64

Polymyxine Colistin 2 2 1 16

Folatsynthesehemmer Sulfamethoxazol 256a 64 8 1024

Trimethoprim 2 2 0,25 32

Tetrazykline Tetrazyklin 8 8 2 64 

Azalide Azithromycin 16a 16a 2 64

Carbapeneme Meropenem 0,125 0,125 0,03 16

Glycilcycline Tigecyclin 1 1 0,25 8

a  Werte nicht im Durchführungsbeschluss 2013/652/EU festgelegt. Empfehlung der EFSA für die einheitliche Bewertung innerhalb der EU 
(EFSA 2020).
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Tab. 3.5 Resistenztestung von Campylobacter jejuni und C. coli. Übersicht über die eingesetzten Substanzen, die getesteten Konzentrations-
bereiche sowie die Bewertungskriterien für 2019. Die Bewertung erfolgte unter Berücksichtigung der Festlegung im Durchführungs beschluss 
2013/652/EU.

 Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutOffWert > Konzentrationsbereich

Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 2 0,125 16

Streptomycin 4 0,25 16

(Fluor)chinolone Nalidixinsäure 16 1 64

Ciprofloxacin 0,5 0,125 16

Tetrazykline Tetrazyklin 1* / 2** 0,5 64

Makrolide Erythromycin 4* / 8** 1 128

*  Cut-Off-Werte für C. jejuni
**  Cut-Off-Werte für C. coli; Werte seit 2014 unverändert

Tab. 3.6 Resistenztestung von Methicillin-resistenten Staphylococcus aureus. Übersicht über die eingesetzten Substanzen, die getesteten 
Konzen trationsbereiche sowie die Bewertungskriterien (Epidemiologische Cut-Off-Werte von EUCAST) für 2019

 Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutOffWert > Konzentrationsbereich

Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 2 1 16

Kanamycin 8 4 64

Streptomycin 16 4 32

Amphenicole Chloramphenicol 16 4 64

Fluorchinolone Ciprofloxacin 1 0,25 8

Penicilline Penicillin G 0,12 0,12 2

Cephalosporine Cefoxitin 4 0,5 16

Folatsynthesehemmer Trimethoprim 2 2 32

Sulfonamide Sulfamethoxazol 128 64 512

Tetrazykline Tetrazyklin 1 0,5 16

Lincosamide Clindamycin 0,25 0,12 4

Makrolide Erythromycin 1 0,25 8

Pseudomonische Säuren Mupirocin 1 0,5 256

Ansamycine Rifampicin 0,03 0,016 0,5

Oxazolidinone Linezolid 4 1 8

Triterpensäuren Fusidinsäure 0,5 0,5 4

Streptogramine Quinupristin/Dalfopristin 1 0,5 4

Pleuromutiline Tiamulin 2 0,5 4

Glykopeptide Vancomycin 2 1 16
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3.3.2.1  Bewertungskriterien bei der Resistenz
testung

Isolate wurden als mikrobiologisch resistent bewer-
tet, wenn die minimale Hemmkonzentration oberhalb 
des angegebenen epidemiologischen Cut-Off-Wertes 
lag. Als mehrfach mikrobiologisch resistent wurde 
ein Isolat bezeichnet, wenn eine Resistenz gegenüber 
mehr als einer Wirkstoffklasse nachgewiesen wurde. 
Im vorliegenden Bericht werden aufgrund der besseren 
Lesbarkeit Bakterienstämme, die als „mikrobiologisch 
resistent“ bewertet wurden, als „resistent“ bezeichnet. 

Die Bewertung minimaler Hemmkonzentrationen 
(MHK) von antimikrobiellen Substanzen gegenüber 
Bakte rien kann nach verschiedenen Kriterien erfolgen. 
Dabei werden klinische Grenzwerte und epidemiolo
gische CutOffWerte unterschieden. 

Mit der Bewertung nach klinischen Grenzwerten soll 
eine Aussage über die Wahrscheinlichkeit eines Therapie
erfolges bei Behandlung einer bakteriellen Infektion 
getroffen werden. Anhand der klinischen Grenzwerte 
werden sensible, intermediäre und klinisch resistente 
Isolate unterschieden.

Der epidemiologische CutOffWert (ECOFF) trennt 
eine natürliche, empfindliche Population (Wildtyp) von 
einer NichtWildtypPopulation. Die NichtWildtyp 
Population zeichnet sich durch eine erworbene oder eine 
durch Mutation bedingte, verminderte Empfindlichkeit 
aus. Diese Bakterienstämme werden als „mikrobiolo
gisch resistent“ bezeichnet. Durch die Anwendung des 
epi demiologischen CutOffWertes können bereits früh
zeitig Verschiebungen der Empfindlichkeit innerhalb der 
Bakterienpopulation erkannt werden und somit Hin
weise auf eine beginnende Resistenzentwicklung gewon
nen werden. Der epidemiologische CutOffWert wird 
unabhängig von der Herkunft des Erregers ermittelt. Im 
Vordergrund steht die Bewertung der Resistenzsituation 
im Hinblick auf den gesundheitlichen Verbraucherschutz. 
Eine unmittelbare Aussage über die Wahrscheinlichkeit 
eines Therapieerfolges bei einer Infektion ist mithilfe des 
epidemiologischen CutOffWertes nicht möglich. Klini
sche Grenzwerte und epidemiologische CutOffWerte 
können übereinstimmen, häufig sind jedoch die epide
miologischen CutOffWerte niedriger als die entspre
chenden klinischen Grenzwerte, sodass der Anteil als 
„mikrobiologisch resistent“ beurteilter Isolate in diesen 
Fällen höher liegt als der Anteil „klinisch resistenter“ 
 Isolate.

Material und Methoden

Tab. 3.7 Resistenztestung von Enterococcus faecalis und E. faecium. Übersicht über die eingesetzten Substanzen, die getesteten Konzentrations-
bereiche sowie die Bewertungskriterien für 2019. Die Bewertung erfolgte unter Berücksichtigung der Vorgaben im Durchführungsbeschluss 
2013/652/EU.

 Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutOffWert > Konzentrationsbereich

E. faecalis E. faecium Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 32 32 8 1024

Amphenicole Chloramphenicol 32 32 4 128

Fluorchinolone Ciprofloxacin 4 4 0,12 16

Aminopenicilline Ampicillin 4 4 0,5 64

Tetrazykline Tetrazyklin 4 4 1 128

Makrolide Erythromycin 4 4 1 128

Lipopeptide Daptomycin 4 4 0,25 32

Oxazolidinone Linezolid 4 4 0,5 64

Glycilcycline Tigecyclin 0,25 0,25 0,03 4

Glykopeptide Teicoplanin 2 2 0,5 64

Vancomycin 4 4 1 128
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3.3.3 Plausibilitätskontrolle sowie Ausschluss- 
und Auswertungskriterien für Untersuchungsergeb-
nisse

Die Untersuchungsergebnisse wurden von den entspre-
chenden Einrichtungen der Länder an das BVL über-
mittelt. Die Übermittlung erfolgte nach den Vorgaben 
der AVV DatA. Für Informationen, die auf diesem Weg 
nicht übermittelt werden konnten, wurden Excel-Ta-
bellen zur Bereitstellung von sogenannten Zusatzin-
formationen genutzt. Die Zuordnung der Datensätze 
zu den Programmen erfolgte anhand der angegebenen 
Programmnummer im Kommentarfeld. Datensätze, 
die keinem Programm zugeordnet werden konnten, 
sowie Ergebnisse, die zwar einem Programm zugeord-
net werden konnten, bei denen z. B. die Matrix oder 
der Entnahmeort jedoch nicht den Vorgaben des Stich-
probenplans entsprach, wurden nicht berücksichtigt. 
Für das Jahr 2019 konnten so insgesamt vier Proben 
bei der Auswertung nicht berücksichtigt werden. Bei 
der Datenauswertung im Hinblick auf die Prävalenz 
wurde jede positive Probe nur einmal berücksichtigt, 
auch wenn verschiedene Subtypen (z. B. Salmo nella-
Serovare, Campylobacter-Spezies, STEC-Serotypen, 
-Pathovare) nachgewiesen und berichtet wurden. Ver-
schiedene Subtypen zu einer Probe wurden jedoch in 
den Typisierungsergebnissen berücksichtigt.

Die rohe Prävalenz der Erreger in den verschiede-
nen Matrixgruppen wurde als Anteil positiver Proben 
berechnet und mit dem dazugehörigen 95-%-Konfi-
denzintervall dargestellt (s. Tabellen in Kap. 4). Das 
95-%-Konfidenzintervall wurde nach dem Verfahren 
von Agresti und Coull ermittelt (Agresti und Coull 
1998). Dieses Verfahren liefert bei kleiner Prävalenz 
und selbst bei fehlenden Nachweisen zuverlässige Kon-
fidenzintervalle.

Es errechnet sich das 95-%-Konfidenzintervall nach 
folgenden Formeln:  

 p' · (1-p')
n'

,ku = p' - 1,96  · 

 p' · (1-p')
n'

,ko = p' + 1,96  · 

 

wobei ku und ko die untere und obere Grenze des Konfi-
denzintervalls, n’ = n + 1,962 die korrigierte Anzahl der 
Untersuchungen, k’ = k + 1,962/2 die korrigierte Anzahl 
der positiven Befunde und p’ = k’/n’ die korrigierte 
 Prävalenz darstellen.

Bei dem statistischen Vergleich von Prävalenzen 
wurden diejenigen Prävalenzen als signifikant ver-
schieden gewertet, deren zugehörige Konfidenzinter-
valle sich nicht überlappen. Die Anzahl der für die Aus-
wertung herangezogenen Proben ist den Tabellen  3.8 
und 3.9 zu entnehmen. Die Anzahl der Proben ist klei-
ner als die Anzahl der Untersuchungen, da eine Probe 
in der Regel auf mehrere Erreger untersucht wurde. 

Tab. 3.8 Anzahl Proben nach Ländern

Herkunft Probenanzahl
Brandenburg 186

Berlin 143

Baden-Württemberg 538

Bayern 1104

Bremen 28

Hamburg 53

Hessen 209

Mecklenburg-Vorpommern 167

Niedersachsen 1793

Nordrhein-Westfalen 1431

Rheinland-Pfalz 157

Schleswig-Holstein 318

Saarland 74

Sachsen 206

Sachsen-Anhalt 242

Thüringen 143

Gesamt 6792

Tab. 3.9 Anzahl Proben nach Programmen

Herkunft Probenanzahl
Mastschweine in Erzeugerbetrieben 734

Tankmilch aus Milchrinderbetrieben 370

Masthähnchen am Schlachthof 376

Mastschweine am Schlachthof 902

Mastkälber/Jungrinder am Schlachthof 797

Alleinfuttermittel für Mastschweine 124

Wildenten und Wildgänse 100

frisches Schweinefleisch, konventionell 515

frisches Schweinefleisch, ökologisch 357

Schweinehackfleisch 427

frisches Rindfleisch 473

frisches Hähnchenfleisch 474

tiefgefrorene Petersilie 400

frischer Babyspinat 323

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 420

Gesamt 6792
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3.3.4 Kriterien für Isolate der Resistenztestung

Für die Auswertung der Ergebnisse der Resistenztes-
tung im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 2019 wur-
den alle Isolate berücksichtigt, die dem BfR mit dem 
Hinweis übermittelt wurden, dass sie im Rahmen des 
Zoonosen-Monitorings 2019 gewonnen wurden und 
zu denen auch dem BVL Daten übermittelt wurden. 
Alle in der Auswertung berücksichtigten Isolate wur-
den dahingehend geprüft, ob es sich um einen Ver-
treter der im Zoonosen-Stichprobenplan betrachte-
ten Zoonoseerreger (inkl. MRSA) bzw. um Escherichia 
coli, Enterococcus faecium oder Enterococcus faecalis 
handelte. Isolate, für die eine Zuordnung zu einem 
Programm nicht möglich war, wurden von dieser Aus-
wertung ausgeschlossen. Ebenso wurden Impfstämme 
von Salmonella  spp. ausgeschlossen. Campylobac
ter-Isolate aus Hähnchenfleisch und von Masthähn-
chenschlachtkörpern wurden gemäß dem Beschluss 
der Länder arbeitsgemeinschaft Verbraucherschutz 
„Arbeitsgruppe Fleisch- und Geflügelfleischhygi-
ene und fachspezifische Fragen von Lebensmitteln 
tierischer Herkunft“ (AFFL) in ihrer Sitzung vom 3. 
bis 4. Mai 2016 zur Schätzung der Keimzahl gewon-
nen. Sie wurden im Jahr 2019, wie schon 2017, nicht 
für die Resistenztestung herangezogen, da es hierzu 
keine Verpflichtung gemäß Durchführungsbeschluss 

2013/652/EU gab. Zur Spezies Enterococcus wurden aus 
einem Labor keine Daten an das BVL übermittelt. Hier 
wurden die Isolate erst nach erneuter Bestätigung, dass 
sie zum Zoonosen-Monitoring gehörten, einbezogen. 
Je Probe wurde nur ein Isolat der jeweiligen Bakteri-
enspezies bzw. des Typs (bei STEC und MRSA) in die 
Resistenztestung einbezogen. Mehrere Isolate wurden 
dann untersucht, wenn es sich um unterschiedliche 
Serovare (bei Salmonella) oder unterschiedliche  Spezies 
(bei Campylobacter) handelt. Von E.  coli konnten so 
maximal vier Isolate in die Testung eingehen, ein nicht 
selektiv gewonnenes Isolat, ein Shiga-Toxin bildendes 
Isolat, ein Isolat aus der selektiven Anzucht von ESBL/
AmpC-bildenden E. coli sowie ein Isolat aus der selek-
tiven Anzucht der Carbapenemase-bildenden E.  coli.  
Wurden aus einer Matrix deutlich mehr Isolate einge-
sandt, als von der EFSA für eine Bewertung der Resis-
tenzsituation als Minimum empfohlen wird (bspw. 170 
kommensale E.  coli aus Blinddarminhalt von Mast-
schweinen), wurden Isolate nach dem Zufallsprinzip 
zur Resistenztestung ausgewählt. Dieses Verfahren 
kam bei E.coli-Isolaten aus dem Blinddarminhalt von 
Mastschweinen, Mastkälbern und Jungrindern sowie 
bei E.coli-Isolaten aus Kot von Mastschweinen im 
Bestand zur Anwendung.

Tabelle 3.10 gibt eine Übersicht über die Anzahl der 
getesteten und in diesem Bericht berücksichtigten Isolate. 

Material und Methoden
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Tab. 3.10 Übersicht über die Anzahl der Isolate, bei denen eine Resistenztestung durchgeführt wurde mit Zuordnung zum Programm

Ebene der 
Beprobung

Tierart, Matrix Salmonella 
spp.

Campylo-
bacter spp. 
(C. jejuni + 
C. coli)

MRSA Enterococcus 
spp. (E. faeca-
lis + E. faeci-
um)

ShigaToxin 
bildende 
E. coli (STEC)

Kommensale 
E. coli

Gesamt Getestete Isolate 79 448  
(144+304)

356 256  
(141+115)

241 1.165

Erzeugerbetrieb Milchrind, Tankmilch 0 8 (8+0) 25 − 12 114
Mastschwein, Bestand, 
Kot/Staub 20 − 136 − − 218

Schlachthof Mastschwein, 
Blinddarminhalt 22

263 
(5+258) − − − 246

Mastschwein, 
Schlachtkörper 10 − 80

76 
(42+34) − −

Mastkalb/Jungrind 
Blinddarminhalt −

177 
(131+46) − − 179 217

Mastkalb/Jungrind 
Schlachtkörper 4 − −

180 
(99+81) − −

Wildtiere Wildgeflügel,  
Enten/Gänse,  
Kottupfer 0 0 − − 0 49

Futtermittel Alleinfuttermittel für 
Schweine 4 − − − − −

Einzelhandel Schwein, konventionell, 
frisches Fleisch 2 − − − − 89
Schwein, ökologisch, 
frisches Fleisch 2 − − − − 61
Hackfleisch  
vom Schwein 8 − − − 24 −
Rind,  
frisches Fleisch 3 − − − 23 74
Tilapia/Pangasius  
aus Aquakultur 4 − 115 − − 97
Petersilie, tiefgefroren − − − − 1 −
Babyspinat − − − − 2 −

–  Untersuchung war im Zoonosen-Stichprobenplan 2019 nicht vorgesehen
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4

4.1 Salmonella spp. 

4.1.1 Einleitung

Salmonella  spp. sind gramnegative, stäbchenförmige 
Bakterien, welche beim Menschen eine akute Darment-
zündung auslösen können, die einige Tage anhalten 
kann und in der Regel auch ohne ärztliche Behandlung 
ausheilt. Bei Kleinkindern und älteren Erwachsenen 
kann ein lebensbedrohlicher Flüssigkeitsverlust des 
Körpers auftreten. In seltenen Fällen kann es auch zu 
einer schweren Allgemeininfektion mit zum Teil töd-
lichem Ausgang kommen (RKI 2019a). 

Europaweit sind Salmonella  Typhimurium inklusive 
der monophasischen Variante und Salmonella  Enteri-
tidis die Serovare, die beim Menschen am häufigsten 
Infektionen hervorrufen (EFSA und ECDC 2019a). Die 
Salmonellose ist in Deutschland und europaweit nach 
der Campylobacteriose die zweithäufigste gemeldete 
bakterielle gastrointestinale Erkrankung beim Men-
schen (EFSA und ECDC 2019a, RKI 2019b). Der seit dem 
Jahr 2008 EU-weit zu beobachtende abnehmende Trend 
der gemeldeten Salmonellose-Fälle hat sich in den 
letzten fünf Jahren stabilisiert. Die Zahl der in der EU 
gemeldeten Salmonellose-Fälle beim Menschen lag im 
Jahr 2018 mit 91.857 bestätigten Erkrankungen auf dem-
selben Niveau wie im Vorjahr (91.662 bestätigte Fälle) 
(EFSA und ECDC 2019a). Der in einigen Mitgliedstaaten 
zu beobachtende Anstieg der gemeldeten Salmo nellose-
Fälle ist hauptsächlich auf Erkrankungsfälle durch 
 Salmonella  Enteritidis zurückzuführen und wird zum 
Teil mit einer verstärkten und umfassenderen Berichter-
stattung an das ECDC sowie mit Verbesserungen bei der 
Überwachung der Salmonellose beim Menschen in eini-
gen Mitgliedstaaten erklärt. Der Anteil der Salmonello-
se-Erkrankungen, der durch Salmonella Typhi murium 
inklusive der monophasischen Variante hervorgeru-
fen wurde, ist gegenüber 2017 leicht gestiegen (EFSA 
und ECDC 2019a). In Deutschland wurden dem RKI im 
Jahr 2019 insgesamt 13.636 Salmonellose-Fälle gemel-
det (RKI 2020a). Im Vorjahr lag die Zahl der gemeldeten 
Salmo nellose-Erkrankungen bei 13.592 (RKI 2019b).

Die bisherigen Untersuchungen im Zoonosen-Moni-
toring zeigen, dass die Besiedlung von Masthähnchen 
und Mastputen am Schlachthof mit Salmonellen und 
die Salmonellen-Kontaminationsraten von Geflügel-
schlachtkörpern und frischem Geflügelfleisch in den 
Jahren 2009 bis 2014 abgenommen haben, seitdem aber 
kein weiterer Rückgang der Salmonellen-Nachweis-
raten zu verzeichnen ist (BVL 2010, BVL 2012, BVL 2013, 
BVL 2014, BVL 2015, BVL 2016a, BVL 2017, BVL 2019a). Bei 
Putenschlachtkörpern ist sogar eine deutliche Zunahme 
der Salmonellen-Nachweisrate zu beobachten (BVL 2017, 
BVL 2019a). Bei den im Rahmen des Zoonosen-Monito-
rings 2010 untersuchten Konsum eiern waren 0,7 % der 
Poolproben von Eierschalen mit Salmonellen kontami-
niert. In Proben vom Eiinhalt wurden keine Salmonel-
len nachgewiesen (BVL  2012). In Schweinefleisch und 
Rindfleisch wurden Salmonellen in weniger als 1 % der 
untersuchten Proben und damit deutlich seltener nach-
gewiesen als in Geflügel fleisch (etwa 3 % bis 5 % positive 
Proben). Die Salmonellen-Nachweisrate in Schweine-
hackfleisch lag bei etwa 1 %. Der Eintrag von Salmonellen 
in die Schlachthöfe über Salmonella-positive Schweine 
hat sich in den letzten Jahren nicht geändert: Etwa 6 % der 
Proben von Blinddarminhalt von Mastschweinen waren 
Salmo nella-positiv. Schweineschlachtkörper wiesen 
eine Kontaminationsrate von 3 % bis 5 % auf (BVL 2010, 
BVL 2012, BVL 2013, BVL 2015, BVL 2016b, BVL 2018). 

Salmonella  spp. kommen im Magen-Darm-Trakt 
vieler Haus- und Wildtiere vor. Häufig verlaufen die 
Infektionen bei Tieren mild oder symptomlos, die infi-
zierten Tiere können aber phasenweise oder andauernd 
Ausscheider sein und somit eine Infektionsquelle für 
andere Tiere und den Menschen darstellen. Insbeson-
dere bei Rindern können auch klinisch erkennbare 
Darminfektionen und Aborte auftreten. Bei Kälbern ist 
die Infektion mit einer hohen Sterblichkeit verbunden.

Die Salmonellose ist eine klassische Lebensmittel-
infektion. Insbesondere erhöhen ungenügend gekühlte 
Lebensmittel und ungenügend durchgegarte Lebens-
mittel, in denen sich die Erreger vermehren konnten 
bzw. nicht abgetötet wurden, das Risiko für eine Infek-
tion mit Salmonellen. Durch Kreuzkontaminationen 
können die Keime zudem von frischem Fleisch auf 
andere, verzehrfertige Lebensmittel übertragen werden. 

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen  
und der Typisierung der Isolate nach Erregern

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern
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4.1.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Salmonella  spp. in Proben von Futtermit-
teln, Wildenten und Wildgänsen, Tankmilch, Mast-
schweinen, Mastkälbern und Jungrindern, frischem 

konventio nellem und ökologischem Schweinefleisch, 
frischem Schweinehack- und Rindfleisch, tiefgefro-
rener Petersilie, Babyspinat sowie unverarbeitetem 
Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur sind den 
Tabellen 4.1 bis 4.8 zu entnehmen. 

Tab. 4.1 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von Alleinfuttermitteln für Mastschweine

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Alleinfuttermittel 216 4 1,9 (0,6−4,8)

Tab. 4.2 Prävalenz von Salmonella spp. in Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kottupfer 101 0 0,0 (0,0−4,4)

Tab. 4.3 Prävalenz von Salmonella spp. in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 370 0 0,0 (0,0−1,2)

Tab. 4.4 Prävalenz von Salmonella spp. in Kotproben von Mastschweinen aus Mastschweinebetrieben, in Proben von Blinddarminhalt und 
Schlachtköpern von Mastschweinen aus dem Schlachthof, in Proben von frischem konventionellem und ökologischem Schweinefleisch 
 sowie in Proben von Schweinehackfleisch im Einzelhandel 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb
Kot gesamt 384 22 5,7 (3,8−8,6)
Kot Kat. l 225 15 6,7 (4,0−10,8)
Kot Kat. ll 69 5 7,2 (2,8−16,2)
Kot Kat. lll 10 0 0,0 (0,0−32,1)
keine Angabe Salmonellenstatus 80 2 2,5 (0,2−9,2)
Schlachthof
Blinddarminhalt gesamt 398 23 5,8 (3,8−8,6)
Blinddarminhalt Kat. l 228 10 4,4 (2,3−8,0)
Blinddarminhalt Kat. ll 83 4 4,8 (1,5−12,1)
Blinddarminhalt Kat. lll 6 1 16,7 (1,1−58,2)
keine Angabe Salmonellenstatus 81 8 9,9 (4,9−18,5)
Schlachtkörper gesamt 382 13 3,4 (1,9−5,8)
Einzelhandel
frisches Fleisch, konventionell 515 2 0,4 (0,0−1,5)
frisches Fleisch, ökologisch 357 2 0,6 (0,0−2,2)
Hackfleisch 429 8 1,9 (0,9−3,7)
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Insgesamt wurden 5.175 Proben in die Auswertung zum 
Vorkommen von Salmonella  spp. einbezogen. In 1,9 % 
der Proben von Alleinfuttermitteln für Mastschweine 
wurden Salmonellen nachgewiesen. In Mastschwei-
nebetrieben waren 5,7 % der Kotproben Salmonella- 
positiv. Am Schlachthof wurden in 5,8 % der Proben 
von Blinddarminhalt von Mastschweinen Salmonellen 
nachgewiesen. Auf Schlachtkörpern von Mastschwei-
nen, die von denselben Schlachtchargen stammen 
sollten, wurden Salmonellen zu 3,4 % nachgewiesen. 
Frisches konventionelles Schweinefleisch war zu 0,4 % 
und frisches ökologisches Schweinefleisch zu 0,6 % 
positiv für Salmonellen. Frisches Schweinehackfleisch 
aus dem Einzelhandel wies eine Kontaminationsrate 
mit Salmonellen von 1,9 % auf. Die Nachweisrate von 
Salmonella  spp. in Proben von Schlachtkörpern von 
Mastkälbern und Jungrindern betrug 1,0 %. Frisches 
Rindfleisch war zu 0,6 % mit Salmonellen kontami-
niert. In keiner der untersuchten Tankmilchproben 
aus Milchrinderbetrieben und in keiner der untersuch-

ten Kottupfer von Wildenten und Wildgänsen wurden 
Salmo nella  spp. nachgewiesen. Proben von unverar-
beitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus dem Einzel-
handel waren zu 1,0 % positiv für Salmonellen, während 
in Proben von tiefgefrorener Petersilie und frischem 
Babyspinat keine Salmonellen nachgewiesen wurden. 

4.1.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten positiv an das BVL übermittelten 
Befunden wurde ein entsprechendes Isolat an das 
Natio nale Referenzlabor für Salmonella am BfR ein-
gesandt. Wie in den vergangenen Jahren war dies aber 
nicht zu jedem positiv übermittelten Befund der Fall. 
Umgekehrt wurden auch zu einzelnen Isolaten keine 
Daten an das BVL übermittelt, weshalb diese Isolate bei 
der Auswertung ausgeschlossen wurden.

Dadurch stimmt die Anzahl der typisierten Isolate 
nicht mit der Anzahl positiver Befunde überein.

Tab. 4.5 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von Schlachtkörpern von Mastkälbern und Jungrindern sowie in Proben von frischem 
Rindfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Schlachthof
Schlachtkörper 407 4 1,0 (0,3−2,6)
Einzelhandel
frisches Fleisch 473 3 0,6 (0,1−1,9)

Tab. 4.6 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel
unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 420 4 1,0 (0,3−2,5)

Tab. 4.7 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von tiefgefrorener Petersilie im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel
tiefgefrorene Petersilie 400 0 0,0 (0,0−1,1)

Tab. 4.8 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von frischem Babyspinat im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel
frischer Babyspinat 323 0 0,0 (0,0−1,4)
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 Insgesamt standen 79 Isolate von Salmonella  ente
rica subsp. enterica für die Typisierung zur Verfügung 
(Tab. 4.9). Diese gehörten 16 Serovaren an. Die häu-
figsten Serovare waren Salmonella  (S.) Typhimurium, 
inkl. dessen monophasischer Variante (35 Isolate) und 
S. Derby (21 Isolate).

Die allermeisten Isolate stammten aus den Unter-
suchungen in der Schweinefleischkette: aus Alleinfut-
termittel für Mastschweine (N = 4), aus Mastschweine-

beständen (20 Isolate), von Schweinen am Schlachthof 
(32 Isolate), aus Schweinehackfleisch (N = 8) und aus fri-
schem Schweinefleisch aus konventioneller sowie öko-
logischer Produktion (jeweils 2 Isolate). Die restlichen 
11 Isolate stammten von Karkassen von Mastkälbern 
bzw. Jungrindern am Schlachthof (N = 4) und frischem 
Rindfleisch (N = 3) sowie aus 4 Proben von Tilapia 
bzw. Pangasius aus Aquakultur, die, aus Drittländern 
importiert, im Einzelhandel gewonnen wurden.

4.2 Campylobacter spp.

4.2.1 Einleitung 

Campylobacter  spp. sind gramnegative, thermo-
phile, spiral- oder helikal geformte Bakterien, die 
den Darm verschiedener Wild-, Haus- und Nutztiere 
in der Regel symptomlos besiedeln. Vögel stellen das 
wichtigste Reservoir von Campylobacter  spp. dar. Die 
bei Vögeln im Vergleich zu anderen Tieren vorherr-
schende höhere Körpertemperatur von 42 °C stellt 

für Campylo bacter  spp. optimale Lebensbedingungen 
dar (Wysok und Uradzinski 2009). Campylobacter  (C.) 
jejuni und Campylobacter  (C.) coli sind die wichtigs-
ten humanpathogenen Spezies (RKI 2019b, Zautner et 
al. 2010). C.  jejuni tritt eher beim Geflügel und Rind 
auf, während C.  coli eher beim Schwein nachgewie-
sen wird (BVL 2012, BVL 2013, BVL 2014, BVL 2016b, 
BVL 2017, BVL 2018 und Wassenaar und Laubenhei-
mer-Preusse 2010). Eine Infektion des Menschen mit 
Campylobacter  spp. kann zu einer akuten Darment-
zündung führen, die mit starken Abdominalschmer-
zen und blutigen Durchfällen einhergehen kann. In 

Tab. 4.9 Anzahl der Salmonella-Serovare aus den Programmen des Zoonosen-Monitorings 2019 (N = 79)
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S.Bareilly          2
S.Bovismorbificans  1         
S.Braenderup          1
S.Brandenburg       1    
S.Derby  8 7 3 1 1 1    
S.Dublin        2   
S.Goldcoast    2       
S.Havana 1          
S.Infantis  2 1        
S.Kedougou  1         
S.Kentucky         1  
S.Potsdam          1
S.Putten 1          
S.Subspec. I Rauform  1  2   2 1   
S.Typhimurium 1 3 8 1   1 2  1  
S.Typhimurium 
monophasisch

1 4 6 2 1 2 1 1
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der Regel klingt die Erkrankung nach wenigen Tagen 
von selbst wieder ab. Allerdings werden in ca. 30 % der 
akuten Fälle zur Behandlung Antibiotika eingesetzt 
(Rosner et al. 2017). Als seltene Komplikation können 
reaktive Gelenkentzündungen auftreten. Auch das 
Guillain-Barré- Syndrom, eine seltene, schwere neuro-
logische Erkrankung, wird mit einer vorhergegangenen  
C.jejuni-Infektion in Verbindung gebracht (RKI 2018a, 
Zhang et al. 2010, Zautner et al. 2010).

Die Campylobacteriose ist in Deutschland und 
EU-weit die häufigste bakterielle Durchfallerkrankung 
beim Menschen (EFSA und ECDC 2019a, RKI 2019b).  
In Deutschland wurden dem RKI im Jahr 2019 insge-
samt 61.321 Campylobacter-Erkrankungen gemeldet 
(RKI 2020a). Im Jahr zuvor lag die Zahl bei 67.872 Fällen 
(RKI 2019b). Seit dem Jahr 2005 wurde ein europaweiter 
Anstieg der gemeldeten Campylobacter-Erkrankungen 
beobachtet. Allerdings sind die EU-weit gemeldeteten 
bestätigten Erkrankungzahlen in den letzten Jahren 
(2014 bis 2018) stabil auf hohem Niveau geblieben. Im 
Jahr 2018 wurden 246.571 bestätigte  Campylobacter-Fälle 
in der EU gemeldet. Damit lag die Inzidenz mit 
64,1   Fällen pro 100.000 Einwohnern auf demselben 
Niveau wie im Vorjahr (64,9 Fälle pro 100.000 Einwoh-
ner) (EFSA und ECDC 2019a). Die EFSA geht davon aus, 
dass die Campylobacteriose sehr häufig nicht erkannt 
und gemeldet wird, und vermutet, dass in der EU min-
destens zwei Millionen Fälle von klinischer Campylo-
bacteriose pro Jahr auftreten (EFSA 2010a). 

Bei Campylobacter-Infektionen ist auffällig, dass 
neben Kleinkindern auch Erwachsene im Alter von 
20 bis 29 Jahren vermehrt von der Erkrankung betrof-
fen sind (RKI 2019b). Im Unterschied zu den meis-
ten anderen bakteriellen Zoonoseerregern, wie z. B. 
Salmonellen und pathogenen E.  coli, können sich 
Campylo bacter  spp. in Lebensmitteln nicht vermeh-
ren (Wysok und Uradzinski 2009). Die zur Auslösung 
einer lebensmittelassoziierten Infektion des Menschen 
erforderliche Keimzahl (Dosis infectiosa minima) von 
Campylobacter  spp. ist allerdings so gering, dass eine 
Erkrankung auch ohne Vermehrung der Keime im 
ursächlichen Lebensmittel möglich ist. 

Der Verzehr von kontaminiertem Geflügelfleisch 
gilt als eine der Hauptursachen für Infektionen mit 
Campy lobacter  spp. (EFSA 2010a). In Lebensmitteln 
werden Campylobacter  spp. EU-weit am häufigsten in 
Proben von frischem Hähnchenfleisch nachgewiesen 
(EFSA und ECDC 2019a). Dies ist auch im Zoo nosen-
Monitoring der Fall: Frisches Hähnchenfleisch war 
in bisherigen Untersuchungen zu 30 % bis 54 % mit 
Campy lobacter spp. kontaminiert (BVL 2010, BVL 2013, 
BVL 2015, BVL 2016a, BVL 2017, BVL 2018, BVL 2019a).  
Proben von frischem Putenfleisch waren mit 15 % 
bis 32,7 % positiver Proben ebenfalls häufig mit 

Campylo bacter  verunreinigt (BVL 2010, BVL 2012, 
BVL 2014, BVL  2016a, BVL 2019a). In Proben von fri-
schem Schweine- und Rindfleisch wurden Campylo
bacter  dagegen bisher nur selten im Zoonosen-Moni-
toring nachgewiesen (< 1 % positive Proben) (BVL 2010, 
BVL 2013, BVL 2016b). Auch mit Campylobacter  spp. 
verunreinigte Rohmilch stellt ein mögliches Vehikel 
für die Übertragung der Erreger auf den Menschen dar 
und führte schon zu größeren lebensmittelbedingten 
Ausbrüchen (RKI 2019b). Im Zoonosen-Monitoring 
waren in den vergangenen Jahren 1 % bis 2 % der Pro-
ben von Tankmilch Campylobacter-positiv (BVL 2010, 
BVL 2012, BVL 2016a, BVL 2016b). Es konnte allerdings 
kürzlich gezeigt werden, dass die Anzahl lebender 
Campylobacter  durch Verlust der Kultivierbarkeit in 
Rohmlich mittels Routine methoden deutlich unter-
schätzt werden kann (Wulsten et al. 2020). Dies weist 
auf die Notwendigkeit von verbesserten Nachweisver-
fahren hin. Außerdem spielen Kreuzkontamina tionen 
während der Speisenzubereitung eine wichtige Rolle 
bei der Exposition des Verbrauchers gegenüber Campy
lobacter spp. (EFSA 2011). Aufgrund der niedrigen Infek-
tionsdosis des Erregers ist die direkte Übertragung von 
Mensch zu Mensch insbesondere bei Kindern ebenfalls 
möglich (RKI 2018a). Durch die weite Verbreitung von 
Campylobacter  spp. bei Haus- und Nutztieren und in 
der Umwelt wird die Infektionsquelle jedoch häufig 
nicht identifiziert (Hamedy et al. 2007). Aufgrund der 
Einschätzung, dass eine Reduktion der quantitativen 
Belastung der Lebensmittel mit Campylobacter  zu 
einer deutlichen Reduktion der menschlichen Infek-
tionen führen könnte, wurde mit der Verordnung 
(EU) Nr. 1495/2017 die Verordnung (EG) Nr. 2073/2005 
über mikrobiologische Kriterien für Lebensmittel um 
ein Prozesshygienekriterium bei der Schlachtung von 
Masthähnchen ergänzt. Das seit 01.01.2018 in Kraft 
getretene Prozesshygienekriterium im Rahmen der 
Schlachtung sieht vor, dass maximal 40 % der Hals-
hautproben auf dem Schlachthof eine Keimzahl von 
1000 KbE/g überschreiten dürfen. Dieser Wert wurde 
am 01.01.2020 auf 30 % reduziert und wird in fünf Jah-
ren auf 20 % gesenkt werden. 

4.2.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vor kommen 
von Campylobacter  spp. in Proben von Wild enten und 
Wildgänsen, Tankmilch, Mastschweinen, Mastkälbern 
und Jungrindern, Masthähnchen sowie frischem Hähn-
chenfleisch sind den Tabellen 4.10 bis 4.16 zu entnehmen. 

Abbildung 4.1 zeigt die Verteilung der Keimzahlen 
von Campylobacter spp. in Halshautproben von Mast-
hähnchen am Schlachthof. 
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Tab. 4.15 Quantitative Bestimmung von Campylobacter spp. in Halshautproben von Masthähnchen am Schlachthof und in Proben von 
 frischem Hähnchenfleisch im Einzelhandel 

Matrix Anzahl Proben 
(N), bei denen eine 
quantitative Bestimmung 
vorgenommen wurde

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylo-
bacterNachweis oberhalb 
der Nachweisgrenze von 
10 KbE/g

Anzahl KbE/g der positiven Proben 

Minimum Median Maximum

Halshaut 376 170 (45,2) 10 1100 1,7 × 106

frisches Fleisch 420 14 (3,3) 10 10 600

Tab. 4.10 Prävalenz von Campylobacter spp. in Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kottupfer 93 0 0,0 (0,0−4,8)

Tab. 4.11 Prävalenz von Campylobacter spp. in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 360 9 2,5 (1,2−4,8)

Tab. 4.12 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlachthof 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 394 265 67,3 (62,5−71,7)

Tab. 4.13 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 387 191 49,4 (44,4−54,3)

Tab. 4.14 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von frischem Hähnchenfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

frisches Fleisch (ohne Haut) 472 219 46,4 (41,9−50,9)
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Insgesamt wurden 2.083 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von Campylobacter spp. einbezogen. 
In Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen wur-
den keine Campylobacter  spp. nachgewiesen. Auf der 
Ebene der Primärproduktion waren 2,5 % der Tank-
milchproben aus Milchrinderbetrieben positiv für 
Campy lobacter  spp. In Proben von Blinddarminhalt 
von Mastschweinen sowie Mastkälbern und Jung-
rindern am Schlachthof wurden Campylobacter spp. zu 
67,3 % bzw. zu 49,4 % nachgewiesen. In den Halshaut-
proben der Masthähnchenschlachtkörper ließen sich 
Campylobacter spp. mit der quantitativen Methode zu 
45,2 % nachweisen. 5,1 % der quantitativ untersuchten 
Halshautproben wiesen Keimzahlen zwischen 10 und 
100 KbE/g auf. Bei 16,8 % der Halshautproben wurden 
Keimzahlen zwischen 100 und 1000 KbE/g gemessen. 
Keimzahlen von über 1000 KbE/g wurden in 23,4 % 
der Proben nachgewiesen (s. Abb. 4.1). Die Kontamina-
tionsrate von frischem Hähnchenfleisch mit Campylo
bacter  spp. betrug 46,4 %. In 2,6 % der Proben von 
 frischem Hähnchenfleisch ließen sich Campylo
bacter spp. mit der quantitativen Methode nachweisen, 
wobei drei Proben mehr als 100 KbE/g aufwiesen und 
die höchste gemessene Keimzahl bei 600 KbE/g lag.

4.2.3 Ergebnisse der Typisierung

Campylobacter-Isolate aus Hähnchenfleisch und von 
Masthähnchenschlachtkörpern wurden aufgrund des 
AFFL-Beschlusses gewonnen (s. Kap. 3.3.4) und nicht 
typisiert, da für diese Programme im Jahr 2019 keine 
Verpflichtung für weitergehende Untersuchungen 
gemäß Durchführungsbeschluss 2013/652/EU bestand 
und der Zoonosen-Stichprobenplan diese Untersu-
chung nicht vorsah. 

Zu den meisten an das BVL übermittelten positiven 
Befunden aus den restlichen drei Programmen (Tank-
milch von Milchviehbetrieben, Blinddarminhalt von 
Mastschweinen sowie von Mastkälbern/Jungrindern 
am Schlachthof) wurde mindestens ein entsprechen-
des Isolat an das Nationale Referenzlabor für Campylo
bacter am BfR eingesandt. Wie in den vergangenen 
Jahren war dies aber nicht zu jedem positiven Befund 
der Fall. Auch waren insgesamt 32 eingesandte Isolate 
mit Zuordnung zu einem Programm im NRL nicht an-
züchtbar. Sieben Isolate aus Schlachthofproben wurden 
als Campylobacter hyointestinalis im NRL bestimmt. 
Fünf dieser Isolate wurden aus Blinddarminhalt von 
Kälbern isoliert, zwei aus Blinddarminhalt von Mast-

Campylobacter-Keimzahlen (in %) in Halshautproben
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Abb. 4.1 Verteilung der Keimzahlen (x) aus der quantitativen Bestimmung von Campylobacter spp. in Hals-
hautproben von Masthähnchen am Schlachthof (KbE/g)

Tab. 4.16 Quantitative Verteilung der Keimzahlen von Campylobacter spp. in Halshautproben von Masthähnchen am Schlachthof und in 
Proben von frischem Hähnchenfleisch im Einzelhandel (KbE/g)

Matrix Anzahl Proben (N), bei 
denen eine quantitative 
Bestimmung vorgenom
men wurde

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobac-
terNachweis ≥ 10 KbE/g 
und ≤ 100 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobac-
terNachweis > 100 KbE/g 
und ≤ 1000 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campy-
lobacterNachweis 
> 1000 KbE/g 

Halshaut 376 19 (5,1) 63 (16,8) 88 (23,4)
frisches Fleisch 420 11 (2,6) 3 (0,7) −
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schweinen. Weiterhin wurde ein Isolat als Helicobac
ter canadensis (Blinddarminhalt von Mastschweinen) 
und ein weiteres als C. lanienae (Blinddarminhalt von 
 Kälbern) typisiert. Von 448 berücksichtigten Isola-
ten von Campylobacter (C.) spp. wurde der überwie-
gende Anteil aus Blinddarminhalt von Mastschweinen 
(N = 263; 58,7 %) und Mastkälbern/Jungrindern (N = 177; 
39,5 %) am Schlachthof eingesandt. Die restlichen acht 
Isolate (1,8 %) stammten aus Tankmilchproben von 
Milchviehbetrieben. 

Abbildung 4.2 gibt die Speziesverteilung unter den 
Isolaten für das Jahr 2019 wieder. Fünf (1,9 %) Isolate 
aus Blinddarminhalt von Mastschweinen am Schlacht-
hof gehörten der Spezies C. jejuni an, der Rest wurde als 
C. coli typisiert. Anders verhielt es sich bei den Isolaten 
aus Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrin-
dern. Unter den 177 Isolaten gehörten 46 (26,0 %) zur 
Spezies C. coli und 131 (74,0 %) zu C. jejuni. Alle acht Iso-
late aus Tankmilchproben wurden als C. jejuni  typisiert. 

4.3 Listeria monocytogenes

4.3.1 Einleitung

Listerien sind grampositive, fakultativ anaerobe, stäb-
chenförmige Bakterien, die sich im Gegensatz zu den 
meisten anderen Keimen grundsätzlich auch noch bei 
Kühlschranktemperaturen vermehren können. 

Erkrankungen des Menschen mit Listerien werden 
vornehmlich durch die Spezies Listeria (L.) monocyto
genes hervorgerufen (RKI 2019b). Listerien können 
Tiere vieler Arten infizieren, führen aber verhältnis-
mäßig selten zu klinischen Symptomen. Am häufigs-
ten erkranken Wiederkäuer (v. a. Schafe und Ziegen), 
die sich in der Regel über mit Listerien kontaminierte 
Silage infiziert haben. Hier kann die Listeriose zu Hirn-
hautentzündungen, Septikämien, Milchdrüsenentzün-
dungen, Durchfallerkrankungen und Fehlgeburten 
führen. L.  monocytogenes und L.  ivanovii sind die für 
Haustiere pathogenen Spezies (Brugère-Picoux 2008). 

Infektionen mit Listerien treten im Vergleich zu 

Salmonellen- und Campylobacter-Infektionen seltener 
auf, aufgrund der Schwere der Erkrankung spielen sie 
aber eine wichtige Rolle. Seit Beginn der Über wachung 
auf EU-Ebene im Jahr 2008 nimmt die Inzidenz der 
Erkrankung in Deutschland und europaweit zu, 
wobei der Anstieg hauptsächlich durch Erkrankun-
gen älterer Menschen von über 60 Jahren begründet ist 
(EFSA 2007, EFSA und ECDC 2019a, RKI 2019b). In die-
ser Altersgruppe hat sich der Anteil der Listeriose-Fälle 
von 56,0 % im Jahr 2008 auf 69,1 % im Jahr 2018 erhöht 
(EFSA und ECDC 2019a). Im Jahr 2018 wurden EU-weit 
2.549 bestätigte Listeriose-Fälle gemeldet. Damit liegen 
die Erkrankungszahlen auf demselben Niveau wie im 
Vorjahr (2.480 gemeldete Fälle). Die Listeriose ist die 
zoonotische Erkrankung mit der höchsten Sterberate 
(15,6 %), die in der EU überwacht wird (EFSA und ECDC 
2019a). In Deutschland ist es in der Zeit von 2011 bis 2017 
zu einer Verdoppelung der Fallzahlen von 362 auf 769 
gekommen. 2018 waren die Erkrankungszahlen mit 
701 gemeldeten Fällen allerdings erstmalig gegenüber 
dem Vorjahr rückläufig (RKI 2019b). Im Jahr 2019 wur-
den dem RKI 591 Listeriose-Fälle gemeldet (RKI 2020a).  

Abb. 4.2 Ergebnisse der Speziesbestimmung bei den Isolaten von Campylobacter spp. aus dem Zoonosen-Monitoring 2019
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Gesunde Menschen erkranken in der Regel nicht oder 
weisen nur milde Symptome eines fieberhaften Infek-
tes auf. Die Listeriose-Gastroenteritis geht mit Durch-
fall unterschiedlicher Schwere einher. Schwere Ver-
laufsformen treten vor allem bei abwehrgeschwächten 
Menschen wie älteren Personen, Neugeborenen, Pati-
enten mit chronischen Erkrankungen und Schwange-
ren auf (Metelmann et al. 2010, RKI 2010, RKI 2019b).  
Schwangere weisen in der Regel nur Symp tome eines 
grippalen Infektes auf, können die Infektion aber auf 
das ungeborene Kind übertragen, mit der Gefahr einer 
Schädigung des Kindes bzw. einer Früh- oder Tot-
geburt. Bei älteren und abwehrgeschwächten Men-
schen manifestiert sich die Listeriose häufiger mit 
Blutvergiftungen und eitrigen Hirnhautentzündun-
gen. Die Inkubationszeit beträgt bei der Listeriose 3 bis 
70 Tage, sodass Krankheitserscheinungen oft erst drei 
Wochen nach dem Verzehr des Lebensmittels auftre-
ten, was die Ermittlung der Infektionsquelle erschwert 
(RKI 2010). Listerien sind in der Umwelt weit verbrei-
tet. Der Mensch infiziert sich mit L. monocytogenes in 
erster Linie über kontaminierte Lebensmittel. Hierzu 
zählen nicht wärmebehandelte Lebensmittel tieri-
scher Herkunft wie Rohmilchprodukte, Rohwürste, 
rohe Hackfleischzubereitungen (z. B. Mett) und unver-
arbeitete oder kaltgeräucherte Fischereierzeugnisse 
(z.  B. Sushi, Räucherlachs), aber auch erhitzte und 
nachträglich kontaminierte Lebensmittel (BfR 2014).  
Verzehrfertige Lebensmittel, in denen sich Listerien 
unter bestimmten Umständen vermehren und eine 
hohe Keimzahl ent wickeln, sind die häufigste Infek-
tionsquelle für den Menschen (EFSA 2007). Die Ver
ordnung (EG) Nr. 2073/2005 über mikrobiologische 
Kriterien für Lebensmittel enthält mikrobiologische 
Grenzwerte unter anderem für verzehrfertige Lebens-
mittel, die vom Lebensmittelunternehmer eingehalten 
werden müssen. Bei Überschreitung eines Lebens-
mittelsicherheitskriteriums gilt ein Lebensmittel als 
inakzeptabel kontaminiert und muss – einhergehend 
mit entsprechenden Verbesserungen im Produktions-
prozess – vom Markt genommen werden. Unter 
Berücksichtigung aller Stufen der Lebensmittelkette 
wurden L.  monocytogenes EU-weit am häufigsten in 
verzehrfertigen Fischereierzeugnissen (6 % positive 
Proben), gefolgt von verzehrfertigen Salaten (4,2 % 
positive Proben), verzehrfertigen Fleischerzeugnis-
sen (1,8 % positive Proben), Weichkäse und halbfestem 
Schnittkäse (0,9 % positive Proben), Obst und Gemüse 
(0,6 % positive Proben) sowie Hartkäse (0,1 % positive 
Proben) nachgewiesen (EFSA und ECDC 2018a). Bei 
den im Rahmen des Zoonosen-Monitorings bisher 
berücksichtigten Untersuchungen von verzehrferti-
gen Lebensmitteln wurden folgende Ergebnisse erzielt:  
Verpackter geräucherter Fisch oder Graved-Fisch war 

zu 6,1 % (nach Entnahme) bzw. 8,0 % (zum Ende des 
Mindesthaltbarkeitsdatums), Weichkäse und halbfes-
ter Schnittkäse aus Rohmilch zu 1,6 % und Pökelfleisch-
erzeugnisse und Brühwurst/Brühwurstpastete zu 
0,9 % bzw. 2,7 % mit dem Erreger kontaminiert. Die 
höchsten Keimgehalte an L.  monocytogenes wurden 
in einzelnen untersuchten Fisch- (6,4 × 104 KbE/g) und 
Käseproben aus Rohmilch (6,2 × 103 KbE/g) zum Ende 
der Haltbarkeit gemessen (BVL 2013). Proben von Tatar/
Schabefleisch waren zu 11,2 % und von streichfähigen 
Rohwürsten aus Schweinefleisch zu 12,2 % positiv für 
L. monocytogenes. Während die Keimgehalte in Tatar/
Schabefleisch bei maximal 35 KbE/g lagen, wurden in 
streichfähigen Rohwürsten aus Schweinefleisch Keim-
gehalte an L. monocytogenes gemessen, die eine poten-
zielle Gesundheitsgefahr für den Menschen darstellen 
(220 KbE/g und 550 KbE/g) (BVL 2018). In streichfä-
higen oder schnittfesten Rohwürsten aus Hähnchen 
und/oder Putenfleisch wurden L.  monocytogenes zu 
3,4 % nachgewiesen. Allerdings wurden hier in  keiner 
Probe Listerien oberhalb der Nachweisgrenze von 
10  KbE/g der quantitativen Methode nachgewiesen 
(BVL 2019a).

Auch pflanzliche Lebensmittel können mit Liste-
rien kontaminiert sein. Die im Zoonosen-Monitoring 
untersuchten Proben von vorgeschnittenen, verpack-
ten Blattsalaten, von nicht vorgeschnittenen Blatt- und 
Kopfsalaten, frischen Erdbeeren und frischen Sprossen 
waren zu etwa 1,0 % bis 2,5 % mit L.  monocytogenes 
kontaminiert. Es wurden aber in keiner Probe pflanz-
licher Lebensmittel Keimgehalte oberhalb des Grenz-
wertes von 100 KbE/g gemessen (BVL 2014, BVL 2015, 
BVL 2016b, BVL 2017). 

4.3.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von L. monocytogenes in Proben von  Tankmilch, 
tiefgefrorener Petersilie sowie unverarbeitetem Fisch 
(Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur sind den 
 Tabellen 4.17 bis 4.20 zu entnehmen.

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern
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Insgesamt wurden 1.189 Proben in die Auswertung zum 
Vorkommen von L. monocytogenes einbezogen. Auf der 
Ebene der Erzeugerbetriebe wurden in 3,0 % der Tank-
milchproben aus Milchrinderbetrieben L.  monocyto
genes nachgewiesen. 33,1 % der untersuchten Proben 
von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus 
dem Einzelhandel waren positiv für L. monocytogenes. 
In 1,3 % der untersuchten Proben von tiefgefrorener 
Petersilie aus dem Einzelhandel wurden L. monocyto
genes nachgewiesen. Bei der quantitativen Bestim-
mung ließen sich allerdings in keiner Probe von Peter-
silie Keimzahlen von L.  monocytogenes oberhalb der 
Nachweisgrenze messen. 

4.3.3 Ergebnisse der Typisierung

Es wurden aus drei Untersuchungsprogrammen 
147  Iso late an das Nationale Referenzlabor für Liste
ria monocytogenes am BfR eingesandt und dort mittels 
molekularbiologischer Methoden typisiert. Acht Isolate 
aus Proben von unverarbeitetem Fisch aus Aquakultur 
wurden als L. innocua identifiziert und aus dem Ergeb-
nisbericht ausgeschlossen. Die verbleibenden 139  Iso-
late teilen sich nach den festgestellten Serotypen wie 
folgt auf: Zehn Isolate stammten aus Tankmilchproben 
aus Milchviehbeständen und gehörten zur Hälfte dem 
molekularen Serotypen IVb an, dem auch alle vier Iso-
late aus tiefgefrorener Petersilie angehörten. Bei Proben 
von importierten, unverarbeiteten Süßwasserfischen 
aus Aquakultur (Tilapia und Pangasius) im Einzelhandel 
(N = 125) gehörte die Mehrheit (64,8 %) der Isolate eben-
falls zum Serotypen IVb. Weitere 44 Isolate aus unverar-
beitetem Fisch wurden den molekularen Serotypen IIa 
(N = 37) und IIb (N = 7) zugeordnet (Abb. 4.3).

Tab. 4.17 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.-monocytogenes 
positive Proben (n)

L.-monocytogenes 
positive Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 369 11 3,0 (1,6−5,3)

Tab. 4.18 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur im Einzelhandel 
(und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.-monocytogenes 
positive Proben (n)

L.-monocytogenes 
positive Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 420 139 33,1 (28,8−37,7)

Tab. 4.19 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von tiefgefrorener Petersilie im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.-monocytogenes 
positive Proben (n)

L.-monocytogenes 
positive Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

tiefgefrorene Petersilie 400 5 1,3 (0,4−3,0)

Tab. 4.20 Quantitative Bestimmung von Listeria monocytogenes in Proben von tiefgefrorener Petersilie im Einzelhandel (und Großhandel 
sowie Einfuhrstellen) (KbE/g)

Matrix Anzahl Proben 
(N), bei denen eine 
quantitative Bestimmung 
vorgenommen wurde

Anzahl und Anteil 
(in %) Proben mit 
L.-monocytogenes
Nachweis oberhalb der 
Nachweisgrenze von 
10 KbE/g

Anzahl KbE/g der positiven Proben 

Minimum Median Maximum

tiefgefrorene Petersilie 386 0 − − −
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4.4  Shiga-Toxin bildende Escherichia coli 
(STEC)

4.4.1 Einleitung 

Shiga-Toxin bildende Escherichia coli (STEC) sind gram-
negative, stäbchenförmige Bakterien, die bestimmte 
Zytotoxine (Shiga-Toxine bzw. Verotoxine) bilden 
 können. Diese Toxine können akute Darmentzündun-
gen hervorrufen, die bei 10 % bis 20 % der Erkrankten 
einen schweren Verlauf mit einer hämorrhagischen 
Kolitis und krampfartigen Abdominalschmerzen 
 nehmen können. Insbesondere bei Kindern kann 
eine Infektion mit STEC das hämolytisch-urämische 
Syndrom (HUS) auslösen (5 % bis 10 % der symptoma-
tischen STEC-Infektionen), bei dem es zur Ausbildung 
einer hämolytischen Anämie, Thrombozytopenie und 
eines akuten Nierenversagens kommt (RKI 2011a). HUS 
ist die häufigste Ursache für akutes Nierenversagen bei 
Kindern und macht bei etwa 66 % der Erkrankten eine 
Dialysebehandlung notwendig (Scheiring et al.  2010).  
Die bei Menschen am häufigsten isolierte Serogruppe 
von STEC ist O157 (RKI 2011a, Wadl et al. 2010, EFSA 
und ECDC 2019a). Zwischen unterschiedlichen STEC- 
Typen bestehen deutliche Virulenzunterschiede. Hoch-
pathogene Stämme, die in der Lage sind, schwere Er-
krankungen beim Menschen hervorzurufen, werden 
sowohl im Tierbestand als auch in Lebensmitteln sel-
tener nachgewiesen als andere STEC-Stämme (Blanco 
et  al. 1996, Bülte und Heckötter 1997, Messelhäusser 
et al. 2008, Menrath 2009). 

In der EU liegt die Zahl gemeldeter STEC-Erkran-
kungen auf einem deutlich höheren Niveau als vor dem 
großen EHEC-Ausbruch im Jahr 2011. Hierzu können 
auch verbesserte Labormethoden und eine vermehrte 
Aufmerksamkeit für diesen Erreger als Folge des Aus-
bruchsgeschehens beigetragen haben. In den Jahren 
2013 bis 2017 war die Anzahl der jährlich gemeldeten 
STEC-Erkrankungen in der EU aber in etwa kons-
tant (EFSA und ECDC 2018a). Im Jahr 2018 wurden 
dagegen deutlich mehr bestätigte STEC-Erkrankun-
gen gegenüber dem Vorjahr gemeldet (8.161 Fälle vs. 
6.073  Fälle). Die Inzidenz liegt damit bei 2,28 Fällen 
pro 100.000 Einwohner, was einem Anstieg gegenüber 
dem Jahr 2017 um 39,0 % entspricht. EHEC ist damit 
zur dritthäufigsten in der EU gemeldeteten Zoonose 
geworden (EFSA und ECDC 2019a).

In Deutschland wurden dem RKI im Jahr 2019 mit 
insgesamt 1.862 STEC-(EHEC-)Fällen weniger Erkran-
kungen als im Vorjahr gemeldet, in dem die Zahl gemel-
deter EHEC-Fälle bei 2.226 lag (RKI 2019b, RKI 2020a). 
Erkrankungen an HUS werden getrennt von STEC 
(EHEC) an das RKI übermittelt, da in seltenen Fällen 
diese Erkrankung auch durch andere Erreger ausge-
löst werden kann. Im Jahr 2019 lag die Zahl gemeldeter 
HUS-Fälle bei 71 (RKI 2020a).

STEC kommen vor allem im Darm von Wieder käuern 
(Rinder, Schafe und Ziegen) und Wildwiederkäuern 
(Dam-, Reh-, Rot- und Sikawild) vor und werden über 
den Kot ausgeschieden, ohne dass die Tiere erkranken 
(Bülte und Heckötter 1997, Bülte 2002, Menrath 2009).  
In Untersuchungen im Rahmen des Zoonosen-Moni-
torings waren in der Vergangenheit etwa 30 % der Kot-

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern

Abb. 4.3 Übersicht über die Verteilung der molekularen Serotypen bei Listeriamonocytogenes-Isolaten aus Proben aus Milchrinderbetrieben 
und dem Einzelhandel im Zoono sen-Monitoring 2019
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proben von Mastkälbern und Jungrindern sowie etwa 
20 % der Kotproben von Mastrindern STEC-positiv 
(BVL 2012, BVL 2013, BVL 2014, BVL 2015, BVL 2016b).  
Mit 40,2 % positiver Kotproben waren Rehe noch häu-
figer Träger von STEC als Mastkälber und Mastrinder 
(BVL 2018). Das Vorhandensein von STEC im Darm 
von Wiederkäuern und Wildwiederkäuern birgt die 
Gefahr einer fäkalen Kontamination des Fleisches mit 
den Erregern während des Schlachtprozesses bzw. der 
Wildfleischgewinnung sowie einer Kontamination der 
Rohmilch während der Milchgewinnung. Dies kann 
durch die Untersuchungen im Rahmen des Zoono-
sen-Monitorings bestätigt werden: Die Schlachtkör-
per von Mastkälbern und Jungrindern sowie Mastrin-
dern waren zu 2 % bis 6 % mit STEC kontaminiert. 
 Proben von Kalb- und Jungrindfleisch waren zu etwa 
6 % und Proben von frischem Rindfleisch zu 1 % bis 
2 % mit STEC belastet (BVL 2010, BVL 2013, BVL 2014, 
BVL 2015, BVL 2016b, BVL 2018). In Proben von Tatar/
Schabefleisch wurden STEC zu 3,5 % und in Proben 
von streichfähigen Rohwürsten zu 1,7 % nachgewiesen 
(BVL 2018). Das Fleisch von Wildwiederkäuern war im 
Vergleich zu Rindfleisch mit 16,1 % (Zoonosen-Moni-
toring 2012) bzw. 29,8 % (Zoonosen-Monitoring 2017) 
positiver Proben deutlich häufiger mit STEC kontami-
niert (BVL 2014, BVL 2018). 

In Rohmilch, die zur weiteren Bearbeitung bestimmt 
war, wurden STEC zu 1,5 % nachgewiesen (BVL 2010, 
BVL 2012). Verglichen damit war Rohmilch von Scha-
fen und Ziegen mit etwa 7 % positiver Proben deutlich 

häufiger mit STEC kontaminiert (BVL 2016b). Mit 6,9 % 
positiver Kotproben zeigen die Ergebnisse des Zoono-
sen-Monitorings zudem, dass auch Wildschweine ein 
Reservoir für STEC darstellen (BVL 2017). Von den im 
Rahmen des Zoonosen-Monitorings untersuchten 
pflanzlichen Lebensmitteln wurden STEC in Proben 
von Blatt- und Kopfsalaten nachgewiesen (1,3 % positive 
Proben) (BVL 2014). Bei der Ansteckung des Menschen 
mit STEC spielt neben kontaminierten Lebensmitteln 
und Wasser insbesondere bei Kindern auch der direkte 
Kontakt zu Wiederkäuern, z. B. in Streichelzoos, eine 
bedeutende Rolle. Das Risiko, sich mit STEC zu infi-
zieren, ist für Menschen, die in ländlichen Regionen 
mit einer hohen Rinderdichte leben, deutlich erhöht 
(Frank  et  al.  2008). Eine Ansteckung von Mensch zu 
Mensch ist ebenfalls möglich und wird vermutlich 
durch die sehr geringe Infektionsdosis des Erregers 
(<  100 Erreger für STEC O157) begünstigt (RKI  2004, 
RKI 2011a, Wadl et al. 2010). 

4.4.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von STEC in Proben von Wildenten und Wild-
gänsen, Tankmilch, Mastkälbern und Jungrindern, fri-
schem Rind- und Schweinehackfleisch, tiefgefrorener 
Petersilie sowie frischem Babyspinat sind in den Tabel-
len 4.21 bis 4.26 dargestellt. 

Tab. 4.21 Prävalenz von STEC in Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kottupfer 95 0 0,0 (0,0−4,7)

Tab. 4.22 Prävalenz von STEC in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 368 18 4,9 (3,1−7,6)

Tab. 4.23 Prävalenz von STEC in Proben von Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof und in Proben von frischem 
Rindfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 407 176 43,2 (38,5−48,1)

Einzelhandel

frisches Fleisch 472 21 4,4 (2,9−6,7)
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Es wurden insgesamt 2.482 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von STEC einbezogen. In keiner der 
untersuchten Kotproben von Wildenten und Wild-
gänsen wurden STEC nachgewiesen. Tankmilchpro-
ben aus Milchrinderbetrieben waren zu 4,9 % positiv 
für STEC. Die Nachweisrate von STEC in Proben von 
Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern 
am Schlachthof betrug 43,2 %. Frisches Rindfleisch war 
zu 4,4 % und frisches Schweinehackfleisch zu 7,4 % mit 
STEC kontaminiert. Tiefgefrorene Petersilie aus dem 
Einzelhandel wies eine Kontaminationsrate mit STEC 
von 0,3 % und frischer Babyspinat von 1,2 % auf. 

4.4.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten positiven Befunden wurde mindestens 
ein entsprechendes Isolat an das Nationale Referenz-
labor für E. coli am BfR eingesandt. Wie in den vergan-
genen Jahren war dies aber nicht zu jedem positiven 
Befund der Fall. Umgekehrt wurden auch zu einzelnen 
Isolaten keine Daten an das BVL übermittelt, weshalb 
diese Isolate von der Auswertung ausgeschlossen wur-
den. Dadurch stimmt die Zahl der Isolate nicht mit der 
Anzahl positiver Befunde überein. 

Insgesamt wurden 241 Isolate als STEC im Rahmen 
des Zoonosen-Monitorings 2019 aus sechs Program-
men eingesandt, die als STEC bestätigt werden konn-

ten. Die allermeisten Isolate stammten aus Blinddarm-
inhalt von Mastkälbern/Jungrindern am Schlachthof 
(74,3 %). Zwei Drittel der Isolate insgesamt (66,4 %) 
wiesen das stx2-Gen auf. Jedoch war diese Verteilung 
nicht gleichmäßig in den unterschiedlichen Matrizes. 
Alle 24  Isolate aus Schweinehackfleisch waren positiv 
für das stx2-Gen, wobei hier bei 18 Isolaten der stx2e-
Sub typ nachgewiesen wurde. Die Kombination aus stx1 
und stx2 enthielten 35 der 241 Isolate und davon waren 
19 Isolate zusätzliche positiv für das eaeA-Gen.

Insgesamt gehörten die 241 Isolate 49 verschiedenen 
O-Serogruppen an. Sechzehn Isolate konnten nicht 
typisiert werden. Von den Serogruppen waren O55 und 
O2 am häufigsten vertreten. Innerhalb der Serogrup-
pen wiesen die untersuchten Isolate jeweils ähnliche 
 Muster bzgl. ausgewählter Virulenz-assoziierter Gene 
auf (stx1, stx2, eae und ehly) (Tab. 4.27). Die Serogruppe 
O157 wurde sechsmal nachgewiesen (5× in Blind darm-
inhalt von Mastkälbern und 1× in tiefgefrorener Peter-
silie). Das eae-Gen kam insgesamt bei 53 Isolaten vor 
und in Kombination mit 18 unterschiedlichen Sero-
gruppen in Isolaten aus 5 unterschiedlichen Program-
men. Auch hier war die Verteilung in den Matrizes 
nicht gleich. So waren 41,7 % der Isolate aus Tankmilch 
eae-positiv, während sich das Gen in nur 25,1 % der Iso-
late aus dem Blinddarminhalt von Mastkälbern und 
Jungrindern nachweisen ließ.

Tab. 4.24 Prävalenz von STEC in Proben von Schweinehackfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

Hackfleisch 420 31 7,4 (5,2−10,3)

Tab. 4.25 Prävalenz von STEC in Proben von tiefgefrorener Petersilie im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

tiefgefrorene Petersilie 399 1 0,3 (0,0−1,6)

Tab. 4.26 Prävalenz von STEC in Proben von frischem Babyspinat im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

STEC positive  
Proben (n)

STEC positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

frischer Babyspinat 321 4 1,2 (0,4−3,3)
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Tab. 4.27 Ergebnisse der Untersuchung eingesandter STEC-Isolate auf Shiga-Toxin einschließlich der Shiga-Toxin kodierenden Gene (stx1 und 
stx2) sowie des eae- und des ehly-Gens

Ergebnis der Untersuchung Anzahl der Isolate je Programm
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2 [H32] - + - - 1

2 [H27] - + - + 1

2 [H25] - + - - 9

2 [H29] - + - - 11

3 [H1] + - - + 1

8 [H28] - + - + 1

8 [H20] - + - - 1

8 [H28] - + - - 1

8 [H4] - + - - 1

8 [H9] - + - - 2

15 [H16] - + - - 1 1

15 [H16] - + - - 1

15 [H16] - + - + 1

15 [H16] - + - + 1

15 [H16] - + - + 2

21 [H4] - + - - 1

21 [H4] - + - - 3

24 [H4] - + - - 2 1

24 [H4] - + - - 1

26 [H11] + - + + 1

39 [H49] - + - + 1

49 [H28] - + - - 1

55 [H1] + - - - 1 16

55 [H1] + - - - 5

55 [H12] + - - - 8

84 [H2] + - + + 2 1

91 [H49] + + - + 1

91 [H14] + - - + 1

93 [H28] + + - + 1 1

93 [H28] + + - + 1

98 [H21] + - + + 2

100 [H30] - + - - 1

100 [H30] - + - - 2

100 [H30] - + - - 2

101 [H33] - + + + 1

102 [H11] + + - + 1

102 [H21] - + - - 1

103 [H2] + + + + 1 1

103 [H2] + - + - 1

103 [H2] + - + + 6

108 [H25] + - + + 1

109 [H16] - + - - 1

110 [H31] - + - - 1

113 [H4] - + - - 1 1

113 [H21] - + - + 1

113 [H4] + + - - 1

113 [H4] - + - - 1

113 [H4] - + - - 1 2
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113 [H21] - + - + 2

115 [H25] - + + + 5

116 [H28] - + - - 1 5

116 [H28] - + - - 1

117 [H12] + - - - 2

118 [H16] + - + + 2

127 [H40] + - - - 1

127 [H8] + - - - 1

127 [H1] + - - - 4

127 [H12] + - - - 5

130 [H11] - + - + 1

130 [H11] + + - + 1

136 [H12] + - - - 1

136 [H12] - + - + 1

136 [H12] - + - - 1

136 [H2] + - - + 1

136 [H1] - + - + 3

148 [H8] + + - - 1

150 [H2] + + + + 2

150 [H2] + + + + 8

153 [H15] + - - - 1

153 [H25] - + - + 1

153 [H15] + - - - 4

156 [H4] - + - - 2 1

156 [H25] + - + + 1

156 [H4] - + - - 2

157 [H7] + + + + 1

157 [H7] + + + + 2

157 [H7] - + + + 3

171 [H2] - + - - 1 1

171 [H25] + + - - 1

171 [H2] + - + + 1

171 [H25] + + - - 4

172 [H25] - + + + 1

174 [H21] - + - - 1 3 1

176 [H32] + - - - 1

177 [H11] - + + + 1

178 [H11] - + - + 1

179 [H8] + + - + 1

179 [H8] - + - + 1

182 [H16] - + - - 1

182 [H25] + + + + 1

182 [H16] - + - - 2

182 [H25] + - + + 2

182 [H16] - + - - 4

183 [H18] + + - + 1

184 [H2] + - + + 1

187 [H8] + + - - 1

187 [H8] - + - - 1

187 [H8] - + - - 1
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108/130 [H25] + - + + 1

125ac [H45] + - - - 3 1

125ac [H45] + - - - 1

70 / 71 [H6] - + + - 1

NT [H19] - + - - 1

NT [H4] - + - - 1

NT [H4] - + - - 1

NT [H4] - + - - 1

NT [H9] - + - - 2

NT [H19] + - - - 1

NT [H28] - + - - 1

NT [H29] - + - - 1

NT [H2] + + + + 1

NT [H40] - + - - 1

NT [H29] - + - - 1

NT [H29] - + - - 2

NT [H35] + + + + 2

Rau [H19] - + - - 1

Rau [H4] - + - - 1

NT: nicht typisierbar, Rau: serologisch rau
H-Antigene in eckigen Klammern wurden molekularbiologisch, nicht serologisch bestimmt

4.5  Methicillin-resistente  
Staphylococcus aureus (MRSA)

4.5.1 Einleitung 

Staphylokokken sind grampositive, fakultativ patho-
gene, kugelförmige Bakterien, die die Haut und Schleim-
häute des Nasen-Rachen-Raums bei  Menschen und 
Tieren besiedeln. Staphylococcus aureus ist die Staphy lo-
kokken-Spezies, die besonders häufig eine Erkrankung 
des Menschen auslöst (RKI 2016c). MRSA zeichnen sich 
durch eine Resistenz gegen sämtliche Beta-Laktam-
Anti biotika (Penicilline und Cephalo sporine) aus. Meist 
sind sie auch noch gegen weitere Klassen von antimikro-
biellen Substanzen resistent (Layer et al. 2018). Sie spielen 
weltweit eine große Rolle als Verursacher von zum Teil 

schwerwiegenden Kranken hausinfektionen. Gesunde 
Menschen können persistierende oder vorübergehende 
Träger von MRSA sein, wobei eine Besiedlung mit dem 
Keim der Hauptrisikofaktor für eine Infektion ist (EFSA 
2009b). Bei Infektion einer Wunde mit MRSA können 
lokale (oberflächliche), tiefgehende oder systemische 
Krankheitserscheinungen auftreten (RKI 2016c). 

MRSA wurden auch bei Heim- und Nutztieren 
nachgewiesen (BfR 2009a, EFSA 2009a). Während bei 
Heimtieren überwiegend ähnliche Stämme wie bei 
Menschen nachgewiesen werden, hat sich bei Nutztie-
ren ein spezifischer Typ von MRSA ausgebreitet, der als 
„clonal complex CC398“ beschrieben wird. Diese soge-
nannten „livestock associated“ MRSA (la-MRSA) treten 
insbesondere bei Schweinen, Kälbern und Geflügel auf 
und sind lediglich für einen kleinen Teil der MRSA- 
Infektionen beim Menschen in der EU verantwortlich 
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(Layer et al. 2018). Allerdings bestehen diesbezüglich 
große regionale Unterschiede (Köck et al. 2013). Im 
Rahmen von Untersuchungen im Zoonosen-Moni-
toring wurden bisher die höchsten Nachweisraten von 
nutztierassoziierten MRSA in der Geflügelfleischkette 
gefunden. Schlachtkörper von Mastputen waren mit 
über 60 % und frisches Putenfleisch mit 30 % bis 40 % 
positiver Proben besonders häufig mit MRSA konta-
miniert (BVL 2010, BVL 2012, BVL 2014, BVL 2016a, 
BVL  2017). Auffallend war, dass MRSA in Proben von 
ökologisch erzeugtem Putenfleisch (11,0 % positive 
Proben) deutlich seltener nachgewiesen wurden als 
in konventionell erzeugtem Fleisch (42,7 % positive 
 Proben) (BVL 2019a).

Auf Masthähnchenschlachtkörpern und in  frischem 
Hähnchenfleisch wurden MRSA zu etwa 50 % bzw. 25 % 
nachgewiesen (BVL 2010, BVL 2013, BVL 2015, BVL 2017).  
Seit 2016 ist die MRSA-Nachweisrate in Proben von 
 frischem Hähnchenfleisch allerdings gesunken und 
liegt bei unter 20 % (BVL 2017, BVL 2019a). In der 
Lebensmittelkette Mastschwein kommen MRSA eben-
falls häufig vor: 26,3 % der Proben von Sockentupfern 
aus dem Wartebereich von Zuchtsauen waren im Jahr 
2015 positiv für MRSA. Die Nachweisrate von MRSA in 
Proben von Sockentupfern aus dem Aufzuchtbereich 
von Läufern war mit 41,3 % noch signifikant höher und 
lag in derselben Größenordnung wie die MRSA-Nach-
weisrate in Proben von Sockentupfern von Mastschwei-
nen (38,1 %) (BVL 2016b, BVL 2018). Die Schlachtkör-
per von Mastschweinen und frisches Schweinefleisch 
waren zu etwa 20 % bzw. 13 % mit MRSA kontaminiert 
(BVL 2016b). Bei Mastkälbern und Jungrindern wurden 
MRSA auf allen Stufen der Lebensmittelkette häufiger 
nachgewiesen als bei Mastrindern (BVL 2012, BVL 2013, 
BVL 2014, BVL 2015, BVL 2016b, BVL 2018). Während 
die Nasentupfer von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof zu 35,0 % bis 45,0 % MRSA-positiv waren, 
waren nur etwa 8 % der Mastrinder zum Zeitpunkt der 
Schlachtung nasal mit MRSA besiedelt. Die Schlacht-
körper von Mastkälbern und Jungrindern waren mit 
30,8 % positiver Proben ebenfalls deutlich häufiger 
mit MRSA kontaminiert als Schlachtkörper von Mast-
rindern, die nur zu 5,0 % eine Verunreinigung mit 
MRSA aufwiesen. Frisches Fleisch von Mastkälbern 
und Jungrindern war zu etwa 10 % bis 12 % und frisches 
Rindfleisch zu 5 % bis 8 % positiv für MRSA (BVL 2010, 
BVL 2012, BVL 2013, BVL 2014, BVL 2015, BVL 2016b, 
BVL 2018). Tatar/Schabefleisch wies mit 6,9 % positiver 
Proben eine mit frischem Rindfleisch vergleichbare 
Nachweisrate von MRSA auf (BVL 2018). Der Verzehr 
oder die Handhabung von mit MRSA kontaminierten 
Lebensmitteln ist nach derzeitigem Kenntnisstand 
nicht mit einem erhöhten Risiko verbunden, zu einem 
Träger des Bakteriums zu werden oder durch dieses 

infiziert zu werden (EFSA 2009b). Ein erhöhtes Risiko, 
sich zu infizieren bzw. symptomloser Träger zu wer-
den, besteht aber für Menschen, die einen vermehrten 
Kontakt mit Tieren haben wie Landwirte und Tierärzte 
(Bisdorff et al. 2012, Reynaga et al. 2016 und Reynaga 
et  al.  2017). Durch diese Berufsgruppen könnte dann 
der Erreger weiter verbreitet und z. B. in Krankenhäu-
ser eingetragen werden. Menschen, die mit „Nutztier-
asso ziierten“ MRSA kolonisiert sind, scheinen seltener 
zu einer Ausbreitung von MRSA in Krankenhäusern 
beizutragen als Träger von „Krankenhaus-assoziier-
ten“ MRSA-Stämmen. Außerdem scheint eine Infek-
tion des Menschen mit diesen „Nutztier-assoziierten“ 
MRSA-Stämmen nur in seltenen Fällen zu schweren 
Krankheitserscheinungen zu führen (EFSA 2009b, 
Van  Cleef et al. 2011). Allerdings werden alle Krank-
heitsbilder von Hautinfektionen bis Septikämien 
beschrieben (Köck et al. 2013).

4.5.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkommen 
von MRSA in Proben aus Mastschweinebetrieben und 
von Mastschweinen sowie von Tankmilch und unver-
arbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur 
sind den Tabellen 4.28 bis 4.30 zu entnehmen. 

Gemäß Zoonosen-Stichprobenplan senden die Länder 
MRSA-verdächtige Isolate aus der Primär isolie rung ein, 
die im Nationalen Referenzlabor für koagulasepositive 
Staphylokokken einschließlich Staphylo coccus  aureus 
am BfR bestätigt werden. Von den 365 eingesandten Iso-
laten konnten 356 (97,5 %) als MRSA bestätigt werden, 
sodass davon ausgegangen werden kann, dass die Prä-
valenz MRSA-verdächtiger Isolate weitgehend der Prä-
valenz von MRSA entspricht. Im vorliegenden Bericht 
wird daher über MRSA berichtet, obwohl nicht alle posi-
tiven Befunde durch die PCR bestätigt wurden. 

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern
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Es wurden insgesamt 1.549 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von MRSA einbezogen. In 35,7 % 
der Sockentupferproben aus Mastschweinebetrieben 
wurden MRSA nachgewiesen. Die Nachweisrate von 
MRSA in Tankmilchproben aus Milcherzeugerbetrie-
ben betrug 7,7 %. Proben von unverarbeitetem Fisch 
(Tilapia und Pangasius) aus dem Einzelhandel waren 
zu 29,1 % mit MRSA kontaminiert. 

4.5.3 Ergebnisse der Typisierung 

Zu den meisten positiven Befunden wurde ein ent-
sprechendes Isolat an das Nationale Referenzlabor 
für koagulasepositive Staphylokokken einschließlich 
Staphylococcus (S.) aureus am BfR eingesandt. Wie in 
den vergangenen Jahren war dies aber nicht zu jedem 
positiven Befund der Fall. Umgekehrt wurden auch zu 
einzelnen Isolaten keine Daten an das BVL übermittelt, 
weshalb diese Isolate bei dieser Auswertung ausge-
schlossen wurden. Dadurch stimmt die Zahl der Isolate 
nicht mit der Anzahl der positiven Befunde überein. 
Von den zur Bestätigung eingesandten 365 MRSA-ver-
dächtigen Isolaten wurden neun (2,5 %) nicht als MRSA 
bestätigt. Alle trugen das mecA-Gen, gehörten jedoch 
zu anderen Spezies.

Die 356 bestätigten MRSA-Isolate stammten aus den 
vier geplanten Programmen. Bei ihnen wurde der soge-
nannte spa-Typ bestimmt. Dabei wird die genetische 
Variation des für das Protein A von S. aureus codieren-
den Gens spa für eine Unterteilung der Isolate genutzt, 
wodurch sich verwandtschaftliche Beziehungen ablei-
ten lassen. Anhand des spa-Typs lassen sich die Isolate 
anschließend gut in die beiden aus epidemiologischer 
Sicht differenziert zu betrachtenden Gruppen von Iso-
laten einteilen: Isolate, die dem nutztierassoziierten 
klonalen Komplex (CC) 398 angehören und solche, die 
mit diesem Komplex nicht assoziiert sind (non-CC398). 

Insgesamt wurden 33 verschiedene spa-Typen iden-
tifiziert, von denen die Typen t011 (28,9 %) und t034 
(27,2 %) am häufigsten waren (N = 200). Siebzehn der 
33  spa-Typen, darunter auch t011 und t034, sind dem 
CC398 zuzuordnen; insgesamt gehörten 69,4 % aller 
Isolate zu dem Komplex. Isolate, die sich nicht dem 
CC398 zuordnen ließen, verteilten sich auf 16 spa- Typen.  
Da runter besonders häufig waren die spa-Typen t189 
(N = 62), t2174 (N = 15) und t127 (N = 12). Abbildung 4.4 
zeigt die Typisierungsergebnisse der bestätigten 
MRSA-Isolate nach ihrer Herkunft.

Die meisten Isolate (N = 216, 60,7 %) stammten aus 
der Lebensmittelkette Mastschwein; darunter 136 Iso-
late (38,2 %) von Sockentupfern aus Mastschweine-

Tab. 4.28 Prävalenz von MRSA in Sockentupfern aus Mastschweinebetrieben und in Proben von Schlachtkörpern von Mastschweinen am 
Schlachthof

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

MRSA positive  
Proben (n)

MRSA positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Sockentupfer 389 139 35,7 (31,1−40,6)

Schlachthof

Schlachtkörper 375 84 22,4 (18,5-26,9)

Tab. 4.29 Prävalenz von MRSA in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

MRSA positive  
Proben (n)

MRSA positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 366 28 7,7 (5,3−10,9)

Tab. 4.30 Prävalenz von MRSA in Proben von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur im Einzelhandel (und Groß-
handel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

MRSA positive  
Proben (n)

MRSA positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 419 122 29,1 (25,0−33,6)
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betrieben und weitere 80 von Schlachtkörpern am 
Schlachthof. Unter diesen Isolaten waren 13 (6,0 %) 
nicht CC398 assoziiert. Weitere 25 Isolate (7,0 %) konn-
ten aus Tankmilchproben von Milchviehbetrieben 
gewonnen werden. Alle untersuchten Isolate dieser 
Probenart gehörten CC398-assoziierten spa-Typen an.  

Aus importiertem, unverarbeitetem Fisch aus Aqua-
kultur im Einzelhandel stammten 115 Isolate (32,3 %). 
Im Unterschied zu den untersuchten MRSA anderer 
Herkünfte gehörte der überwiegende Anteil dieser Iso-
late (83,5 %) spa-Typen an, die nicht CC398 zugeordnet 
sind.

4.6 Yersinia enterocolitica

4.6.1 Einleitung

Yersinia (Y.) enterocolitica sind gramnegative, stäbchen-
förmige Bakterien, die weltweit verbreitet sind und 
beim Menschen eine enterale Yersiniose hervorrufen 
können, die sich in Form von Durchfällen, Bauch-
schmerzen und Fieber äußert. Die Symptome einer 
Yersinieninfektion klingen meist nach ein bis zwei 
Wochen ab. In seltenen Fällen kommt es zu Folgeer-
krankungen wie reaktiven Gelenkentzündungen und 
Entzündungen des Unterhautgewebes (Erythema 
nodosum) (Bekanntmachung des Arbeitskreises Blut 
des Bundesministeriums für Gesundheit 1999 und 
RKI 2019b). Innerhalb der Spezies Y. enterocolitica wer-
den die Stämme in verschiedene Sero- und Biotypen 
unterteilt, wobei die Serogruppen O:3, O:9 und O:5,27 
in Europa am häufigsten Infektionen beim Menschen 
auslösen. Der Mensch infiziert sich mit Y.  entero
colitica in der Regel über kontaminierte Lebens-
mittel (Bekanntmachung des Arbeitskreises Blut des 
Bundes ministeriums für Gesundheit 1999, RKI 2012, 
RKI  2019b und Yeasmin et al. 2011). Der Verzehr von 
rohem Schweinehackfleisch, z. B. in Form von Mett 

oder Hackepeter gilt hierbei als Hauptrisikofaktor 
(RKI 2012). Rohes Schweinehackfleisch wird in Deutsch-
land insbesondere in den öst lichen Bundesländern und 
hier auch von Kleinkindern häufig verzehrt (RKI 2012).  
Gesunde Hausschweine gelten als Hauptreservoir für 
humanpathogene Y.entero colitica-Serotypen, da der 
häufigste humanpathogene Serotyp O:3 vergleichs-
weise oft bei Schweinen (ins besondere in den Ton-
sillen) und in Schweinefleischprodukten nachgewiesen 
werden kann (Fredriksson-Ahomaa et al. 2001, Fred-
riksson-Ahomaa et al. 2007, Niemann et al. 2016 und 
Vanantwerpen et al. 2014). Bei der Übertragung der 
Erreger über Lebensmittel ist von besonderer Bedeu-
tung, dass sich Y.  enterocolitica auch bei niedrigen 
Temperaturen noch vermehren und hohe Keimzah-
len erreichen können, sodass eine Kühllagerung von 
Lebensmitteln keinen ausreichenden Schutz gegen 
Keimwachstum bietet (Bekanntmachung des Arbeits-
kreises Blut des Bundes ministeriums für Gesundheit 
1999). Die Yersiniose ist europaweit im Jahr 2018 die 
am vierthäufigsten gemeldete lebensmittelbedingte 
bakterielle Zoonose gewesen. Die Zahl der gemeldeten 
 Yersiniose-Erkrankungen ist im Zeitraum von 2014 
bis 2018 EU-weit in etwa gleich geblieben und lag im 
Jahr 2018 bei 6.699 bestätigten Fällen (EFSA und ECDC 
2019a). Dem RKI wurden im Jahr 2018 insgesamt 2.157 

non-CC398 CC398 t011 CC398 t034 andere CC398

Anteil der Isolate

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %

Tilapia und Pangasius 
aus Aquakultur, N = 115

Mastschwein, 
Schlachtkörper, N = 80

Milchrind, 
Tankmilch, N = 25

Mastschwein, 
Sockentupfer, N = 136

Abb. 4.4 Übersicht über die Verteilung der epidemiologisch wichtigsten MRSA-Gruppen im Nutztierbereich (eingeteilt anhand ihres spa-Typs bzw. 
ihrer Zugehörigkeit zum klonalen Komplex CC398) der untersuchten Isolate aus den verschiedenen Herkünften im Zoonosen-Monitoring 2019
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Erkrankungen von  Yersiniose gemeldet. Im Jahr zuvor 
lag die Zahl gemeldeter  Yersiniose-Fälle bei 2.384 
(RKI  2020a). Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 
wurden Y.  enterocolitica bisher in 0,3 % der Proben 
streichfähiger Rohwürste aus Schweinefleisch und in 
2,4 % der Proben von Schweinehackfleisch nachgewie-
sen (BVL 2018 und BVL 2019a).

4.6.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Yersinia enterocolitica in Proben von frischem 
konventionellem und ökologischem Schweinefleisch 
sind der Tabelle 4.31 zu entnehmen. 

Es wurden insgesamt 866 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von Yersinia enterocolitica einbezo-
gen. In 2,7 % der Proben von frischem konventionellem 
Schweinefleisch wurden Yersinia enterocolitica nachge-
wiesen. Die Nachweisrate von Yersinia enterocolitica in 
Proben von frischem Schweinefleisch aus ökolo gischer 
Produktion betrug 1,7 %. 

4.6.3 Ergebnisse der Typisierung

Insgesamt wurden 18 Isolate aus frischem Schweine-
fleisch dem Konsiliarlabor für Yersinien am BfR zur 
weiteren Typisierung geschickt. Vier davon stammten 
aus Fleisch aus ökologischer Produktion. Es handelte 
sich in allen Fällen um pathogene Yersinia enteroco
litica, überwiegend vom Biotyp 4 (N = 9). Die Typisie-
rungsergebnisse sind in Tabelle 4.32 abgebildet.

4.7 Clostridioides difficile

4.7.1 Einleitung 

Clostridioides (C.) difficile ist ein grampositives, sporen-
bildendes, anaerobes Stäbchenbakterium, das ubiqui-
tär in der Umwelt und im Magen-Darm-Trakt von 
Mensch und Tier vorkommt. Nach oraler Aufnahme 
keimen die Sporen im Intestinaltrakt aus und können 

vorübergehend oder chronisch den Dickdarm besie-
deln. Altersabhängig sind viele Menschen mit diesem 
Keim kolonisiert, ohne zu erkranken (von Müller 2016).  
Pathogene Stämme besitzen die Fähigkeit, Toxine 
(Enterotoxin A, Cytotoxin B) zu bilden, die bei einer 
Stö rung der Darmmikrobiota zu einer akuten Darm-
ent zün dung führen können (Lübbert et al. 2014, 
RKI  2018b). Seit einigen Jahren wird in Nordamerika 
und Europa eine Zunahme der besonders schwer ver-
laufenden C.difficile-Infektionen beobachtet. Dies 

Tab. 4.31 Prävalenz von Yersinia enterocolitica in Proben von frischem konventionellem und ökologischem Schweinefleisch im Einzelhandel 
(und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Y.-enterocolitica positive  
Proben (n)

Y.-enterocolitica positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

frisches Fleisch, konventionell 511 14 2,7 (1,6−4,6)
frisches Fleisch, ökologisch 355 6 1,7 (0,7−3,7)

Tab. 4.32 Eigenschaftsprofile eingesandter pathogener Yersiniaenterocolitica-Isolate

Biotyp OAntigen AilGen virFGen Anzahl Isolate
1A n.t. - - 4

4 O:3 + + 9
1A O:5 - - 1
1A O:5 + - 2

2 O:9 + + 2
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wird mit dem Auftreten sogenannter hypervirulenter 
Stämme etwa des Ribotyps 027 in Zusammenhang 
gebracht, die zusätzlich ein binäres Toxin produ zieren 
und resistent gegenüber Fluorchinolonen sind (Lübbert 
et al. 2014, RKI 2008, RKI 2009, RKI 2018b, Schneider et 
al. 2007). In Deutschland werden Ribotyp-027-Stämme 
seit dem Jahr 2007 beim Menschen nachgewiesen, was 
zu der Einführung einer ärztlichen Meldepflicht bei 
schwer verlaufenden Clostridioidesdifficile-Infek tio-
nen geführt hat, da diese als bedrohliche Krankheit mit 
Hinweis auf eine schwerwiegende Gefahr für die Allge-
meinheit zu werten sind (RKI 2008, RKI 2011b). Mitt-
lerweile wurde diese Meldepflicht auch auf ambulant 
erworbene Fälle, die stationär behandelt werden müs-
sen, erweitert (RKI 2016b). Im Jahr 2018 wurden dem 
RKI insgesamt 2.824 schwer verlaufende C.difficile-Er-
krankungen gemeldet. Die bundesweite Inzidenz liegt 
wie im Vorjahr bei 3,4 Erkrankungen pro 100.000 Ein-
wohner (RKI 2019b). C. difficile ist der häufigste Erreger 
von im Krankenhaus erworbenen und Antibiotika-as-
soziierten Durchfallerkrankungen (von Müller 2016). 
Darüber hinaus ist C.  difficile aber auch Verursacher 
von ambulant erworbenen Durchfall er krankungen bei 
Patienten ohne die bekannten Risiko faktoren ( Kuijper 
und van Dissel 2008, Lübbert et al. 2014, Schneider 
et al. 2007 und Weil et al. 2007). Zu den Hauptrisiko-
faktoren, an einer C.difficile-Infektion zu erkranken, 
zählen eine Antibiotikatherapie, hohes Lebensalter 
(> 65 Jahre), Krankenhausaufenthalte, das Vorkom-
men zusätzlicher Grunderkrankungen und eine ein-
geschränkte Immunkompetenz (Lübbert et al. 2014, 
RKI 2018b und Schneider et al. 2007). Eine C. difficile-
Infektion führt typischerweise zu einer  akuten wäss-
rigen Durchfallerkrankung mit krampfartigen Unter-
bauchschmerzen, die meist 5 bis 10 Tage nach Beginn 
der Antibiotikatherapie auftritt (Schneider et al. 2007).  
Vorwiegend bei älteren Menschen (> 70 Jahre) kommen 
aber auch schwere lebensbedrohliche Verläufe vor, 
die unter anderem mit der Ausbildung einer pseudo-
membranösen Colitis oder eines Megacolons einher-
gehen. Ebenso ist aber auch eine Kolonisation des 
Darms ohne Ausbildung von Symptomen möglich 

(RKI 2019b). Die Infektion erfolgt auf fäkal-oralem Weg 
unter anderem durch direkten Patientenkontakt, über 
kontaminierte Hände des Krankenhauspersonals und 
über die Umwelt (Lübbert et al. 2014, RKI 2018b und 
RKI 2019b). Landwirtschaftliche Nutztiere stellen ein 
potenzielles Reservoir für C.  difficile dar und werden 
daher als mögliche Quelle für Infektionen des Men-
schen diskutiert (von Müller 2016). Insbesondere wird 
der Ribotyp 078 häufig bei Tieren und Menschen nach-
gewiesen (Debast et al. 2009 und Knetsch et al. 2014).  
Genetische Untersuchungen von C.difficile-Isolaten 
des Ribotyps 078 – der besonders häufig bei ambulan-
ten C.difficile-Infektionen des Menschen auftritt – von 
Schweinen und Menschen in den Nieder landen zeigten, 
dass Menschen und Schweine identische Stämme tra-
gen, was auf eine Übertragung zwischen diesen Popu-
lationen hindeutet (Debast et al. 2009 und Knetsch 
et al. 2014). In einer kürzlich erschienenen Publikation 
wurde diese Beobachtung auch in einem größeren, 
überregionalen Maßstab bestätigt (Knetsch et al. 2018).  
Eine Übertragung durch Lebensmittel vom Tier oder 
der Umwelt auf den Menschen ist bislang nicht belegt, 
doch findet man auch hier Studien über das Vorkom-
men von identischen MLST- (Multi Locus Sequence 
Typing) und Ribotypen von C. difficile zu humanen Iso-
laten (Knight et al. 2015).

Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings waren 
bisher 1,4 % bzw. 0,7 % der untersuchten Proben 
von Schweinehackfleisch positiv für C.  difficile. Die 
aus dem Schweinehackfleisch stammenden Isolate 
waren toxinogen und vom Ribotyp 078, 001 bzw. 126 
(BVL 2018 und BVL 2019a). 

4.7.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von C.  difficile in frischem Schweinehackfleisch 
sind der Tabelle 4.33 zu entnehmen.

In keiner der untersuchten Proben von Schweinehack-
fleisch wurden C. difficile nachgewiesen.

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern

Tab. 4.33 Prävalenz von Clostridioides difficile in Proben von Schweinehackfleisch im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

C.-difficile positive  
Proben (n)

C.-difficile positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

Hackfleisch 217 0 0,0 (0,0–2,1)
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4.8 Vibrio spp.

4.8.1 Einleitung 

Vibrionen sind gramnegative, stäbchenförmige, be-
geißelte Bakterien, die weltweit verbreitet sind und in 
salzhaltigem Wasser insbesondere der Küstenregionen, 
aber auch in Flussmündungen und zum Teil in Binnen-
gewässern vorkommen (Lehmacher und Hansen 2007, 
RKI 2020b). Der bekannteste Vertreter der Vibrionen 
ist Vibrio cholerae, von dem Stämme der Serogruppen 
O1 bzw. O139 Auslöser von Cholera-Epidemien sind.  
Die sogenannten Nicht-Cholera-Vibrionen wie Vibrio 
parahaemolyticus, V. vulnificus, V. cholerae non-O1, non-
O139 und V. alginolyticus tragen die O1 und O139 nicht 
und bilden in der Regel nicht das Cholera-Toxin, kön-
nen aber ebenfalls Durchfallerkrankungen oder andere 
Krankheitsbilder wie Wund- und Ohrinfek tionen her-
vorrufen (RKI 2020b). Insbesondere bei Menschen mit 
Vorerkrankungen können durch  Kontakt offener Wun-
den mit erregerhaltigen Küsten- und ( selten) Binnen-
gewässern oder erregerhaltigen rohen Seefischen oder 
Meeresfrüchten (z. B. während der Fischverarbeitung) 
Wundinfektionen auftreten, die u.  U. einen schweren 
Krankheitsverlauf mit einer Ausbreitung des Erregers 
über die Blutbahn in andere Organe nehmen. Der Ver-
zehr von mit Vibrionen kontaminierten rohen oder 
unzureichend erhitzten Meeresfrüchten (z. B. Austern) 
und Fisch kann zu Magen-Darm-Infektionen mit zum 
Teil schweren Durchfällen führen (RKI 2020b). Höhere 
Wassertemperturen ab 20  °C führen zu einer  starken 
Vermehrung der Vibrionen, weshalb Infektionen mit 
Vibrionen häufiger in den wärmeren Klimazonen auf-
treten und hier zum Teil eine der Hauptursachen von 
bakteriell bedingten Durchfallerkrankungen nach 
dem Verzehr von Meeresfrüchten und Fischprodukten 
darstellen (Jones et al. 2012, Lehmacher und Hansen 
2007, Li  et  al. 2019, RKI 2020b). In warmen Sommern 
werden  Vibrionen auch an der deutschen Nord- und 
Ost see küste nachgewiesen, weshalb auch hier ein 
gewisses Risiko für eine Infektion besteht ( Lehmacher 
und  Hansen 2007, RKI 2020b). Allerdings treten 
Infektionen an deutschen Küsten mit 0  bis  20   Fällen 

pro Jahr sehr selten auf. Durchfallerkrankungen mit 
Infektionsorten in Deutschland werden dem RKI 
ebenfalls nur vereinzelt übermittelt. Ältere Menschen 
und immungeschwächte Personen haben ein erhöhtes 
Risiko an einer Infektion mit Vibrionen zu erkran-
ken, während junge, gesunde Erwachsene in Europa 
nur selten und auch nur leicht erkranken (RKI 2020b). 
Vibrio parahaemolyticus ist in vielen Ländern die 
 Vibrionen-Spezies, die am häufigsten bakte riell be-
ding te Durchfallerkrankungen infolge des Verzehrs 
von rohen oder unzureichend erhitzten Meeresfrüch-
ten verursacht (Huehn et al. 2014 und Mok et al. 2019b).  
Untersuchungen aus Asien und Südamerika bestätigen 
das häufige Vorkommen von Vibrio parahaemolyticus 
(19 % bis 96,5 % positive Proben) in Fisch, Shrimps und 
anderen Krebs- und Weich tieren aus diesen Regionen 
(Guin et al. 2019, Huehn et al. 2014, Li et al. 2019, Mok et al. 
2019a, Mok et al. 2019b, Sperling et al.  2015, Tra  et a. 
2016). Die Hämolysine TDH (thermosta biles direktes 
Hämolysin) und TRH (tdh-verwandtes Hämolysin) 
gelten als die wichtigsten Virulenzfak toren bei Vibrio 
parahaemolyticus ( Lehmann und  Hansen 2007, Li et 
al. 2019). Während TDH- oder TRH-Gene bei Isolaten 
von erkrankten Menschen regelmäßig vorhanden sind, 
werden sie bei Vibrio parahaemolyticus-Stämmen, die 
aus Fischen und Meeresfrüchten stammen, nur sel-
ten (etwa 1 % der Isolate) oder gar nicht nachgewiesen 
(Lehmacher und Hansen 2007, Li et al. 2019, Sperling et 
al. 2015, Tra et al. 2016). Allerdings wird zum Teil auch 
von deutlich höheren Nachweisraten der virulenz-
asso ziierten Gene bei Vibrioparahaemolyticus-Isola-
ten von etwa 15 % bzw. 20 % berichtet (Guin et al. 2019, 
Mok et al. 2019a). 

4.8.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Vibrio  spp. in Proben von unverarbeitetem 
Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur sind der 
Tabelle 4.34 zu entnehmen.

In 2,3 % der Proben von unverarbeitetem Fisch ( Tilapia 
und Pangasius) aus Aquakultur wurden Vibrio spp. nach-
gewiesen.

Tab. 4.34 Prävalenz von Vibrio spp. in Proben von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Vibrio positive  
Proben (n)

Vibrio positive  
Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 399 9 2,3 (1,1−4,3)
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4.8.3 Ergebnisse der Typisierung

Insgesamt wurden vier Isolate aus Proben von un ver-
arbeitetem Süßwasserfisch aus Aquakultur dem Konsi-
liarlabor für Vibrionen am BfR zur weiteren Typi sierung 
geschickt. Es handelte sich in allen Fällen um Isolate 
aus importiertem Pangasius. Bei zwei Isolaten konnte 
V. metschnikovii festgestellt werden. Zwei  Isolate waren 
nicht toxinogene V. cholerae (non-O1, non-O139).

4.9  Extended-Spektrum Beta-Laktamasen 
(ESBL) und/oder AmpC Beta-Laktamasen 
(AmpC) bildende E. coli

4.9.1 Einleitung

ESBL- und/oder AmpC-bildende Bakterien  zeichnen 
sich dadurch aus, dass sie Enzyme bilden, die die 
Wirksamkeit von Penicillinen und Cephalosporinen 
herabsetzen bzw. aufheben können, sodass die Bakte-
rien unempfindlich gegenüber diesen Antibiotika 
sind. Während ESBL auch gegen Cephalosporine der 
4.  Generation eine Resistenz vermitteln, beschränkt 
sich die Resistenz von AmpC Beta-Laktamasen auf 
Cephalosporine der 2. und 3. Generation. Die Resis-
tenz kann auf einer Vielzahl unterschiedlicher Gene 
basieren, deren jeweilige Anteile sich zwischen unter-
schiedlichen Populationen von Enterobacteriaceae 
stark unterscheiden können. Diese Gene können, 
wenn sie auf mobilen Elementen, wie z. B. Plasmiden 
lokalisiert sind, leicht innerhalb einer Spezies und 
zwischen verschiedenen Spezies übertragen werden 
(BfR 2015,  Canton et al. 2008, Cullik et al. 2010). ESBL/
AmpC-Bildner können in nahezu allen gramnegati-
ven Bakterien spezies auftreten, d. h. sowohl in Bakte-
rien der physio logischen Darmflora wie kommensalen 
E. coli, als auch in potenziell krank machenden Bakte-
rien wie z.  B. Salmo nellen. Durch den Einsatz von 
Antibiotika wird die Verbreitung von ESBL/AmpC- 
bildenden E. coli begünstigt (BfR 2011, BfR 2015). In den 
letzten zehn Jahren ist es zu einer deutlichen Zunahme 
der Nachweise von ESBL-bildenden Bakterien beim 
Menschen in Deutschland und anderen EU-Staaten 
gekommen (ECDC 2017). Im Rahmen einer Studie, die 
in den Jahren 2009 bis 2012 in Bayern durchgeführt 
wurde, wurden bei etwa 7 % der Normalbevölkerung 
ESBL-bildende E.  coli nachgewiesen (Pfeifer und Eller 
2012, Valenza et al. 2014). Im Rahmen der Antibiotika-
resistenzsurveillance des RKI erwiesen sich 2018 etwa 
8 % der E.coli-Isolate aus dem ambulatorischen Bereich 

als resistent gegen Cefotaxim (Datenstand 23.08.2019).  
Im Vergleich dazu wurden im Jahr 2009 nur 3,5 % 
der E.coli-Isolate als Cefotaxim-resistent berichtet. 
(https://ars.rki.de/Content/Database/ResistanceOver-
view.aspx, aufgerufen am 15.09.2020).

Eine Rolle spielen ESBL/AmpC-bildende Bakterien 
insbesondere als Verursacher von Krankenhausinfek-
tionen. Vor allem bei Risikopatienten wie Neugebo-
renen kann eine Besiedelung mit ESBL-bildenden 
Bakte rien schwerwiegende Infektionen mit Todesfolge 
auslösen (Pfeifer und Eller 2012). Auch bei landwirt-
schaftlichen Nutztieren werden ESBL/AmpC-bildende 
Bakterien nachgewiesen (BfR 2015, Friese et al. 2013). 

Im Zoonosen-Monitoring wurden in bisherigen 
Untersuchungen ESBL/AmpC-bildende E.  coli mittels 
selektiver Verfahren in Betrieben von Zuchthühnern 
der Mastrichtung (45,2 % positive Kotproben) und 
Masthähnchen (50,2 % bzw. 64,9 % positive Kot proben) 
sowie in frischem Hähnchenfleisch (66,0 %, 49,8 % bzw. 
35,4 % positive Proben) häufig nachgewiesen (BVL 2015, 
BVL 2017a, BVL 2019a). Auffällig war, dass ESBL/
AmpC-bildende E. coli in ökologischen Masthähnchen-
betrieben (25,7 % positive Kotproben) signifikant selte-
ner nachgewiesen wurden als in konventionellen 
Masthähnchenbetrieben (50,2 % positive Kotproben) 
(BVL 2017a). In der Lebensmittelkette Mastputen waren 
etwa die Hälfte der untersuchten Kotproben aus kon-
ventionellen Mastputenbetrieben (51,8 % positive Pro-
ben) und 36,8 % bzw. 38,8 % der Proben von frischem 
Putenfleisch positiv für ESBL/AmpC-bildende E.  coli 
(BVL 2017a und BVL 2019a). Auffallend war auch hier, 
dass Kotproben aus ökologisch wirtschaftenden Mast-
putenbetrieben und insbesondere Proben von ökolo-
gisch erzeugtem Putenfleisch mit Nachweisraten von 
36,8 % bzw. 12,2 % deutlich seltener positiv für ESBL/
AmpC-bildende E.  coli waren als die entsprechenden 
Proben aus konventionellen Haltungen (BVL 2019a).

Etwa die Hälfte der Kotproben von Zuchtsauen 
(53,9 %), Läufern (47,6 %) und Mastschweinen (45,6 %) 
sowie der Proben von Blinddarminhalt von Mast-
schweinen (46,3 % bzw. 47,0 %) waren positiv für ESBL/
AmpC-bildende E.  coli. Frisches Schweinefleisch wies 
eine Kontaminationsrate an ESBL/AmpC-bildenden 
E.  coli von 5,7 % bzw. 5,5 % auf (BVL 2016b, BVL 2018).  
Mastkälber und Jungrinder waren mit 60,6 % bzw. 
68,0 % positiver Proben von Blinddarminhalt noch 
häufiger Träger von ESBL/AmpC-bildenden E.  coli als 
Masthähnchen und Schweine (BVL 2016b, BVL 2018).  
Bei Mastrindern (17,7 % positive Kotproben) traten 
ESBL/AmpC-bildende E.  coli deutlich seltener auf 
(BVL 2016b). Frisches Rindfleisch wies eine Kontamina-
tionsrate von etwa 4 % auf (BVL 2016b, BVL 2018). Kot-
proben von Wildschweinen und Rehen waren zu 6,4 % 
und 2,3 % positiv für ESBL/AmpC-bildende E.  coli 

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern
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(BVL  2017, BVL  2018). Die Kontamina tionsrate von 
 frischem Fleisch von Wildwiederkäuern betrug 4,5 % 
(BVL 2018). In frischen Kräutern, Sprossen und vorge-
schnittenen Blattsalaten wurden ESBL/AmpC-bildende 
E.  coli zu jeweils etwa 2 % nachgewiesen (BVL  2016a, 
BVL 2016b, BVL 2017). In tiefgekühlten Himbeeren 
wurden dagegen keine ESBL/AmpC- bildenden E.  coli 
nachgewiesen (BVL 2018). 

4.9.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von ESBL/AmpC-bildenden E.  coli in Proben von 
Wildenten und Wildgänsen, Tankmilch, Mastschwei-
nen, Mastkälbern und Jungrindern, frischem konven-
tionellem und ökologischem Schweinefleisch, frischem 

Rindfleisch sowie unverarbeitetem Fisch (Tilapia und 
Pangasius) aus Aquakultur sind den Tabellen 4.35 bis 
4.39 zu entnehmen. 

Gemäß Zoonosen-Stichprobenplan senden die  Länder 
Isolate aus der Primärisolierung von mutmaßlich ESBL/
AmpC-bildenden E.  coli ein. Diese werden im Nationa-
len Referenzlabor für Antibiotikaresistenz bestätigt. 
Von den 743 eingesandten Isolaten aus Proben, die im 
Zusammenhang mit dem Zoonosen-Monitoring 2019 
entnommen wurden, konnten 726 (97,7 %) phänotypisch 
als ESBL/AmpC-bildende E. coli bestätigt werden, sodass 
davon ausgegangen werden kann, dass die Prävalenz 
von mutmaßlich ESBL/AmpC-bildenden E.coli-Isolaten 
weitgehend der Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden 
E.  coli entspricht. Im vorliegenden Bericht wird daher 
über ESBL/AmpC-bildende E. coli berichtet, obwohl nicht 
alle gemeldeten positiven Befunde bestätigt wurden.

Tab. 4.35 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kottupfer 102 10 9,8 (5,2−17,3)

Tab. 4.36 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Tankmilchproben aus Milchrinderbetrieben 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Tankmilch 368 37 10,1 (7,4−13,6)

Tab. 4.37 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Kotproben von Mastschweinen aus Mastschweinebetrieben, in Proben von Blind-
darminhalt von Mastschweinen am Schlachthof sowie in Proben von frischem konventionellem und ökologischem Schweinefleisch im 
 Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Kot 384 152 39,6 (34,8−44,6)

Schlachthof

Blinddarminhalt 391 192 49,1 (44,2−54,0)

Einzelhandel

frisches Fleisch, konventionell 512 29 5,7 (3,9−8,0)
frisches Fleisch, ökologisch 354 17 4,8 (3,0−7,6)

Tab. 4.38 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben von Blinddarminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof 
sowie in Proben von frischem Rindfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 407 288 70,8 (66,2−75,0)

Einzelhandel

frisches Fleisch 471 16 3,4 (2,1−5,5)
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Insgesamt wurden 3.354 Proben in die Auswertung zum 
Vorkommen von ESBL/AmpC-bildenden E. coli einbe-
zogen. 9,8 % der Kottupfer von Wildenten und Wild-
gänsen waren positiv für ESBL/AmpC-bildende E. coli.  
Die Nachweisrate von ESBL/AmpC-bildenden E.  coli 
in Proben von Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben 
von Rindern betrug 10,1 %. In 39,6 % der untersuchten 
Kotproben aus Mastschweinebetrieben und in 49,1 % 
der Proben von Blinddarminhalt von Mastschweinen 
am Schlachthof wurden ESBL/AmpC-bildende E.  coli 
nachgewiesen. Proben von frischem Fleisch von Mast-
schweinen aus konventioneller Produktion waren zu 
5,7 % und Proben von ökologisch  erzeugtem Schweine-
fleisch zu 4,8 % mit ESBL/AmpC- bildenden E.  coli 
kon ta mi niert. Die Nachweisrate von ESBL/AmpC-
bilden den E.  coli in Proben von Blinddarm inhalt von 
Mastkälbern und Jungrindern am Schlacht hof betrug 
70,8 %. Proben von frischem Rindfleisch waren zu 
3,4 % mit ESBL/AmpC-bildenden E.  coli kontami-
niert. In 3,0 % der Proben von unverarbeitetem Fisch 
( Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur wurden ESBL/
AmpC-bildende E. coli nachgewiesen.

4.9.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten an das BVL übermittelten positiven 
Befunden wurde ein entsprechendes Isolat an das 
Nationale Referenzlabor für Antibiotikaresistenz am 
BfR eingesandt. Auch wurden einzelne Isolate einge-
sandt, zu denen keine Daten an das BVL übermittelt 
wurden, weshalb diese Isolate aus dieser Auswertung 
ausgeschlossen wurden. Dadurch stimmt die Zahl der 
typisierten Isolate nicht mit der Anzahl der positiven 
Befunde überein. Insgesamt wurden 743 Isolate im 
Zusammenhang mit einer selektiven Untersuchung 
auf ESBL/AmpC-bildende E.  coli eingesandt, die den 
geplanten Programmen im Zoonosen-Monitoring 
2019 zugeordnet werden konnten. Von den 743 Iso laten 
wurden 726 als ESBL/AmpC-bildende E.  coli bestä-
tigt (97,7 %). Die Eingruppierung der Isolate anhand 
ihrer phänotypischen Eigenschaften erfolgte nach 
den Kriterien von EFSA und ECDC (European Centre 
for Disease Prevention and Control) aus dem Jahr 2017 
(EFSA und ECDC 2017a). Demnach ließ sich der Resis-
tenz-Phänotyp von zwei Isolaten aus Mastschweine-
beständen nicht in die festgelegten Klassen bzgl. ESBL- 
und AmpC-Phänotyp einordnen und ist anderen 
Resistenz-Mechanismen zuzuordnen. Im Rahmen des 
spezifischen ESBL-Monitorings wurden im Jahr 2019 
keine Carbapenemase-verdächtigen Isolate festgestellt. 
Die Verteilung der Isolate auf die Untersuchungspro-
gramme gibt Tabelle 4.40 wieder. 

Tab. 4.39 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben von unverarbeitetem Fisch (Tilapia und Pangasius) aus Aquakultur

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.-coli Proben (in %) 
(95 % Konfidenzintervall)

Einzelhandel

unverarbeiteter Fisch (Tilapia und Pangasius) 365 11 3,0 (1,6−5,4)

Tab. 4.40 Ergebnisse der phänotypischen Untersuchung eingesandter verdächtiger ESBL/AmpC-bildender E.coli-Isolate im Zoonosen- 
Monitoring 2019

ESBL 
verdächtig

AmpC 
verdächtig

ESBL und 
AmpC 
verdächtig

andere 
 Resistenz
mechanismen

Anzahl  
Isolate

Mastschweine, Kot, Bestand 127 23 2 2 154
Mastschweine, Blinddarminhalt, Schlachthof 170 26 2 198
Milchrind, Tankmilch, Bestand 19 1 1 21
Mastkälber/Jungrinder, Blinddarminhalt, Schlachthof 262 6 7 275
frisches Rindfleisch, Einzelhandel 14 1 15
frisches Schweinefleisch, konventionell, Einzelhandel 19 5 24
frisches Schweinefleisch, ökologisch, Einzelhandel 14 1 2 17
unverarbeiteter Fisch, importiert, Einzelhandel 8 2 2 12
Wildenten und -gänse, Kottupfer, Wildbahn 8 1 1 10
Gesamt 641 66 17 2 726

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern
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4.10 Carbapenemase-bildende E. coli

4.10.1 Einleitung

Carbapenemase-bildende Enterobacteriaceae  zeichnen 
sich durch eine Resistenz gegenüber Beta-Laktam-Anti-
biotika der Carbapenem-Gruppe aus. Carbape neme sind 
Antibiotika mit einem breiten Wirkungsspektrum, die 
in erster Linie bei Infektionen mit gram negativen Bak-
terien eingesetzt werden. Sie gelten als besonders wich-
tig für die antibiotische Be hand lung beim Menschen, 
da sie bisher auch noch dann gegen Krankheitserreger 
wirksam waren, wenn andere antibiotische Substan-
zen – insbesondere andere Beta-Laktam-Antibiotika – 
bereits keine Wirkung mehr zeigten. Carbapeneme wer-
den oft als letztes Mittel der Wahl, insbesondere bei der 
Behandlung von schweren Krankenhausinfektionen, 
eingesetzt (BfR 2016, Kaase 2012, Nordmann et al. 2011).  
Bei einer Infektion mit Carbapenemase-bildenden 
gram negati ven Krankheitserregern sind Carba peneme 
jedoch unwirksam. Diese Resistenz entsteht meist 
durch die Bildung eines Carbapenemase-Enzyms, das 
Carbapenem-Antibiotika und in der Regel auch fast alle 
anderen Beta-Laktam-Antibiotika zerstört. Die Gene 
für die Synthese von Carbapenemasen sind meistens 
auf Plasmiden lokalisiert und somit von Bakte rium zu 
Bakterium durch horizontalen Gentransfer übertrag-
bar (Kaase 2012). Im Humanbereich wird in Deutsch-
land und weltweit in den letzten Jahren eine Zunahme 
von Carbapenemase-bildenden gramnegativen Bakte-
rien beobachtet (Kaase 2012, Nordmann et al. 2011, 
Nordmann et al. 2012, Pfeifer 2010, RKI 2013, RKI 2016a, 
Pfennigwerth 2018). Carbapenemase-bildende Bakte-
rien wurden in Deutschland anfänglich insbesondere 
bei im Ausland erworbenen Infektionen nachgewie-
sen, schon länger sind aber auch Ausbrüche in Kran-
kenhäusern mit Carbapenemase-bildenden Bakterien 
aufgetreten, die keinen Auslandsbezug aufweisen 
(Pfeifer 2010). Bakterienarten, bei denen die Fähigkeit 
zur Bildung von Carbapenemase beobachtet wird, sind 
häufig normale Darmbewohner des Menschen wie z. B. 
E. coli und Klebsiella pneumoniae, die in der Regel nicht 

krank machen. Allerdings können sie insbesondere bei 
immunsupprimierten Menschen mit einer schweren 
Grunderkrankung zu Infektionen führen, die dann 
im Falle einer Carbapenemase-Bildung nur schwer 
zu therapieren sind (Ruhr-Universität Bochum 2017).  
Auch im Darm von Nutztieren wurden bereits Carba-
penemase-bildende Bakterien nachgewiesen (BfR 2016, 
Irrgang et al. 2017 und Roschanski 2017). Im Rahmen 
des Zoonosen-Monitorings erfolgten bisher selektive 
Untersuchungen auf Carbapenemase-bildende E.  coli 
in Proben aus den Lebensmittelketten Masthähn-
chen, Mastputen, Mastkälber/Jungrinder und Mast-
schweine sowie in Proben von Wildwiederkäuerfleisch 
(BVL  2017, BVL 2018). Allerdings wurden nur in zwei 
Proben aus dem Kot und Blinddarminhalt von Mast-
schweinen Carbapenemase-bildende E. coli nachgewie-
sen (BVL 2018). 

4.10.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen 
und der Typisierung

Insgesamt wurden 2.498 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von Carbapenemase-bildenden 
E. coli in Kotproben von Mastschweinen, in Proben von 
Blinddarminhalt von Mastschweinen sowie Mastkäl-
bern und Jungrindern, in Proben von frischem konven-
tionellem und ökologischem Schweinefleisch sowie in 
Proben von frischem Rindfleisch einbezogen. Gemäß 
Zoonosen-Stichprobenplan senden die Länder Isolate 
aus der Primärisolierung von mutmaßlich Carbapene-
mase-bildenden E. coli ein. Von den zwölf aus Kotpro-
ben von Mastschweinen, konventionellem Schweine-
fleisch, dem Blinddarminhalt von Mastkälbern und 
Jungrindern und frischem Rindfleisch verdächtigen 
eingesandten Isolaten aus dem spezifischen Monito-
ring für Carbapenemase-bildende E. coli konnten zwei 
Isolate aus Kotproben aus Mastschweinebetrieben 
und ein Isolat aus konventionellem Schweinefleisch 
im Nationalen Referenzlabor phänotypisch als Carba-
penem-resistente E. coli bestätigt werden.
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Insgesamt wurden bei 2.545 Isolaten von Salmonella spp., 
C. jejuni und C. coli, MRSA, E. faecium, E. faecalis, sowie 
den unterschiedlichen Populationen von E.  coli mini-
male Hemmkonzentrationen (MHK) bestimmt. Die 
Bewertung der MHK erfolgte wie im Durchführungs-
beschluss 2013/652/EU vorgesehen bzw. von der EFSA 
empfohlen (EFSA 2012a und EFSA 2012b). 

5.1 Salmonella spp.

Insgesamt wurden 79 Salmonella-Isolate, die einem der 
Programme des Zoonosen-Monitorings 2019 zugeord-
net werden konnten, auf ihre Resistenz gegen antimi-
krobielle Substanzen getestet (Abb. 5.1, Tab. 5.1 bis 5.3). 
Die überwiegende Anzahl der Isolate stammte aus der 
Lebensmittelkette Schweinefleisch (N = 68). Zu ihnen 
wurden auch vier Isolate aus Alleinfuttermitteln für 
Schweine gezählt. 20 Isolate stammten aus Kotproben 
aus Mastschweinebeständen und 22 aus Blinddarmin-
haltsproben von Schlachtschweinen. Zehn Isolate wur-
den von Schweineschlachtkörpern eingesandt. Von den 
zwölf Isolaten vom Schweinefleisch im Einzelhandel 
stammten je zwei von konventionell und ökologisch 
erzeugtem frischen Fleisch, acht Isolate stammten aus 
Hackfleisch.

Die sieben Isolate aus der Lebensmittelkette Kalb-
fleisch/Rindfleisch stammten aus Rindfleisch im Ein-
zelhandel (N = 3) und von Schlachtkörpern von Mast-
kälbern und Jungrindern am Schlachthof (N = 4).

Vier weitere Isolate stammten aus importiertem fri-
schen Fisch aus Aquakultur (Tilapia und Pangasius). 

Insgesamt waren 44,1 % aller Isolate aus der Schwei-
nefleischkette sensibel gegen alle Testsubstanzen. 
Dabei waren die vier Futtermittelisolate sensibel, wäh-
rend der Anteil voll sensibler Isolate an den von Tieren 
und aus Fleisch stammenden Isolaten bei 40,6 % lag 
(26/64). Die höchsten Resistenzraten wurden gegenüber 
Ampicillin, Sulfamethoxazol und Tetrazyklin beob-
achtet. Eine Resistenz gegenüber den Cephalosporinen 
der 3. Generation wurde nicht beobachtet. Gegenüber 
Ciprofloxacin waren 3,1 % der Isolate resistent, gegen-
über Colistin 4,7 %. Von den beiden Isolaten aus öko-
logisch erzeugtem Schweinefleisch war eines sensibel 
gegen alle Substanzen. Das andere Isolat erwies sich als 
resistent gegenüber Ampicillin.

Von den vier Isolaten von Schlachtkörpern der 
Mastkälber und Jungrinder war eines sensibel, zwei 
waren gegen Colistin resistent und eines gegen Ampi-
cillin, Sulfamethoxazol und Tetrazyklin. 

Alle drei Isolate aus Rindfleisch waren resistent 
gegenüber Ampicillin, Sulfamethoxazol und Tetrazyk-
lin. Je eines war resistent gegenüber Colistin, den Chi-
nolonen und gegenüber Trimethoprim.

Die vier Isolate aus importiertem Fisch waren alle 
resistent gegenüber Ciprofloxacin. Eines der Isolate war 
darüber hinaus resistent gegen Ampicillin, Trimetho-
prim und Tetrazyklin.

Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern
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Abb. 5.1 Ergebnisse der Resistenztestung bei Salmonella  spp. im Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die 
Isolate resistent waren

Tab. 5.1 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter Salmonella-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent 
waren – Lebensmittelkette Schweinefleisch 

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Mastschwein
Futtermittelwerk
Alleinfuttermittel

Mastschwein
Bestand
Kot

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastschwein
Schlachthof
Schlachtkörper

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 4  20  22  10
Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Chloramphenicol 0 0,0 5 25,0 3 13,6 1 10,0
Cefotaxim 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Ceftazidim 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Nalidixinsäure 0 0,0 1 5,0 0 0,0 0 0,0
Ciprofloxacin 0 0,0 1 5,0 0 0,0 0 0,0
Ampicillin 0 0,0 11 55,0 9 40,9 5 50,0
Colistin 0 0,0 0 0,0 2 9,1 0 0,0
Sulfamethoxazol 0 0,0 12 60,0 8 36,4 4 40,0
Trimethoprim 0 0,0 5 25,0 4 18,2 3 30,0
Tetrazyklin 0 0,0 12 60,0 9 40,9 3 30,0
Azithromycin 0 0,0 1 5,0 0 0,0 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 4 100,0 7 35,0 10 45,5 5 50,0
1 × resistent 0 0,0 1 5,0 2 9,1 1 10,0
2 × resistent 0 0,0 1 5,0 3 13,6 1 10,0
3 × resistent 0 0,0 6 30,0 4 18,2 2 20,0
4 × resistent 0 0,0 4 20,0 3 13,6 1 10,0
> 4 × resistent 0 0,0 1 5,0 0 0,0 0 0,0
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Tab. 5.2 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter Salmonella-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent 
waren – Schweinefleisch

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Schwein
Einzelhandel
frisches Fleisch, 
konventionell

Schwein
Einzelhandel
frisches Fleisch, 
ökologisch

Schwein
Einzelhandel
Hackfleisch

N % N % N %

Anzahl untersucht 2  2  8  
Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 2 25,0
Cefotaxim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Ceftazidim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Nalidixinsäure 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Ciprofloxacin 1 50,0 0 0,0 0 0,0
Ampicillin 2 100,0 1 50,0 5 62,5
Colistin 0 0,0 0 0,0 1 12,5
Sulfamethoxazol 2 100,0 0 0,0 5 62,5
Trimethoprim 1 50,0 0 0,0 0 0,0
Tetrazyklin 2 100,0 0 0,0 5 62,5
Azithromycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 0 0,0 1 50,0 2 25,0
1 × resistent 0 0,0 1 50,0 1 12,5
2 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0
3 × resistent 1 50,0 0 0,0 3 37,5
4 × resistent 1 50,0 0 0,0 2 25,0
> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tab. 5.3 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter Salmonella-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent 
waren – Lebensmittelkette Rindfleisch und importierter Fisch

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Schlachtkörper

Rind
Einzelhandel
Frisches Fleisch 

Importierter Fisch
Einzelhandel
Frischer Fisch

N % N % N %

Anzahl untersucht 4  3  4  
Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Cefotaxim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Ceftazidim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Nalidixinsäure 0 0,0 1 33,3 2 50,0
Ciprofloxacin 0 0,0 1 33,3 4 100,0
Ampicillin 1 25,0 3 100,0 1 25,0
Colistin 2 50,0 1 33,3 0 0,0
Sulfamethoxazol 1 25,0 3 100,0 0 0,0
Trimethoprim 0 0,0 1 33,3 1 25,0
Tetrazyklin 1 25,0 3 100,0 1 25,0
Azithromycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 1 25,0 0 0,0 0 0,0
1 × resistent 2 50,0 0 0,0 3 75,0
2 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0
3 × resistent 1 25,0 1 33,3 0 0,0
4 × resistent 0 0,0 2 66,7 1 25,0
> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0
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5.2 Campylobacter spp.

Insgesamt wurden 448 Campylobacter-Isolate getes-
tet, die einem der vorgeschlagenen Programme zuge-
ordnet werden konnten. Hierbei handelte es sich um 
263 Isolate von Schlachtschweinen und 177 Isolate 
von Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof 
(Abb.  5.2, Tab. 5.4 und 5.5). Acht Isolate stammten aus 
Tankmilchproben von Milchviehbetrieben. Insgesamt 
wurden 144 Isolate von C.  jejuni und 304 Isolate von 
C.  coli auf ihre Resistenz gegen antimikrobielle Subs-
tanzen untersucht. 

Die Darstellung und Bewertung der Untersuchungs-
ergebnisse erfolgte getrennt für die beiden Spezies 
C.  jejuni und C.  coli. Abbildung  5.2 zeigt die Untersu-
chungsergebnisse (Anzahl der Resistenzen je Isolat) 
der eingesandten C.jejuni- und C.coli-Isolate. Bei 
Mastkälbern und Jungrindern waren alle Isolate von 
C. coli resistent gegen mindestens eine getestete Subs-
tanz (N = 46), während bei den C.jejuni-Isolaten 14,5 % 
(19/131) sensibel für alle getesteten Substanzen waren. 
Von den Isolaten von Schweinen gehörten fünf der 
Spezies C. jejuni an, 258 Isolate der Spezies C. coli. Wäh-

rend vier der fünf C.jejuni-Isolate vollständig sensi-
bel waren, war dies nur für 4 % der C.coli-Isolate von 
Mastschweinen der Fall. Aus Tankmilchproben gehör-
ten alle acht Isolate zur Spezies C. jejuni, vier der Isolate 
waren vollständig sensibel. 

Insgesamt waren Resistenzen gegen  Tetrazyklin 
bei beiden Campylobacter-Spezies am häufigsten. 
Resisten zen gegen Ciprofloxacin und Nalidixinsäure 
waren ebenfalls bei beiden Spezies sehr häufig (56,9 % 
bis 58,9 %), wobei die Resistenzraten bei C.  coli von 
Mastkälbern/Jungrindern gegenüber Ciprofloxacin 
(80,4 %) und Tetrazyklin (93,5 %) am höchsten waren. 
Eine Resistenz gegenüber Streptomycin wurde vor 
allem bei C.  coli festgestellt und war bei Isolaten aus 
dem Blinddarminhalt von Schlachtschweinen häufi-
ger als von Mastkälbern und Jungrindern (76,8 % vs. 
58,7 %). Resistenzen gegen Erythromycin wurden nur 
bei C.  coli nachgewiesen und waren bei den Isolaten 
von Mastkälbern und Jungrindern häufiger als bei 
denen von Schlachtschweinen (19,6 % vs. 7,0 %). Eine 
Resistenz gegen Gentamicin wurde bei je einem Isolat 
von C. coli aus Schlachtschweinen sowie aus Mastkäl-
bern und Jungrindern nachgewiesen.

Mastkalb/Jungrind, Blinddarminhalt

C. coli, N = 46

C. jejuni, N = 131

C. coli, N = 258

C. jejuni, N = 5

Milchrind, Tankmilch

C. coli, N = 0

C. jejuni, N = 8

Mastschwein, Blinddarminhalt

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %

Anteil der Isolate

4 × resistent3 × resistent2 × resistent1 × resistentsensibel

Abb. 5.2 Ergebnisse der Resistenztestung bei C.  jejuni und C.  coli aus dem Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der Substanzklassen, gegen 
 welche die Isolate resistent waren
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Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.4 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter C.jejuni-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2019 sowie Anzahl der Substanzklassen, 
 gegen welche die Isolate resistent waren 

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Milchrind
Bestand
Tankmilch

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

N % N % N %

Anzahl untersucht 8  5  131  
Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Streptomycin 2 25,0 0 0,0 14 10,7
Ciprofloxacin 3 37,5 0 0,0 80 61,1
Nalidixinsäure 3 37,5 0 0,0 79 60,3
Erythromycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tetrazyklin 3 37,5 1 20,0 105 80,2
sensibel 4 50,0 4 80,0 19 14,5
1 × resistent 2 25,0 1 20,0 37 28,2
2 × resistent 0 0,0 0 0,0 63 48,1
3 × resistent 2 25,0 0 0,0 12 9,2
4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tab. 5.5 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter C.coli-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2019 sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen 
welche die Isolate resistent

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Milchrind
Bestand
Tankmilch

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

N % N % N %

Anzahl untersucht 0  258  46  
Gentamicin 0 1 0,4 1 2,2
Streptomycin 0 198 76,7 27 58,7
Ciprofloxacin 0 142 55,0 37 80,4
Nalidixinsäure 0 142 55,0 37 80,4
Erythromycin 0 18 7,0 9 19,6
Tetrazyklin 0 188 72,9 43 93,5
sensibel 0 10 3,9 0 0,0
1 × resistent 0 51 19,8 8 17,4
2 × resistent 0 104 40,3 12 26,1
3 × resistent 0 85 32,9 20 43,5
4 × resistent 0 8 3,1 6 13,0
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5.3  Shiga-Toxin bildende Escherichia coli 
(STEC)

Insgesamt wurden 241 STEC-Isolate auf ihre Resistenz 
gegen antimikrobielle Substanzen getestet. Die Mehr-
heit der Isolate (179) stammte aus Blinddarminhalt 
von Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof. 
Deutlich weniger Isolate wurden aus Hackfleisch vom 
Schwein und aus Rindfleisch eingesandt. Zwölf Isolate 
wurden aus Tankmilchproben isoliert, zwei aus Baby-
spinat und eines aus Petersilie.

Aus Kottupfern von Wildgeflügel wurden keine 
STEC eingesandt.

Die höchsten Resistenzraten und den geringsten 
Anteil sensibler Isolate wiesen die Isolate aus Blind-
darminhalt von Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof auf. Hier waren nur 33,0 % der Isolate 
gegen alle Testsubstanzen sensibel. Alle drei Isolate von 
pflanzlichen Lebensmitteln waren sensibel. 

Dazwischen lagen die Anteile vollständig sensibler 
Isolate aus Tankmilch (83,4 %), Rindfleisch (72,9 %) 
und aus Hackfleisch vom Schwein (62,5 %) (s. Abb. 5.3). 
Die höchsten Resistenzraten wurden insgesamt gegen 
Sulfa methoxazol (49,8 % aller getesteten Isolate) 
gefunden, gefolgt von Tetrazyklin (42,3 %), Trimetho-
prim (31,1 %) und Ampicillin (30,3 %). Alle vier gegen 
Cephalosporine der 3. Generation resistenten Isolate 
stammten von Mastkälbern und Jungrindern. Dies 
galt auch entsprechend für Gentamicin-, Chloramphe-

nicol- und Azithromycin-resistente Isolate. Gegen das 
Fluor chinolon Ciprofloxacin waren 9,1 % aller Isolate 
resistent. Keine Resistenz wurde gegenüber Tige cyclin, 
Mero penem und Colistin beobachtet. Die Isolate von 
Mastkälbern und Jungrindern wiesen gegenüber jeder 
Subs tanz die jeweils höchste Resistenzrate auf. Sie waren 
besonders häufig resistent gegen Sulfamethoxazol 
(59,2 %), Tetrazyklin (51,4 %), Trimethoprim (38,0 %) und 
Ampicillin (36,9 %). Von den nach WHO-Definition als 
„highest priority critically important  antimicrobials“ 
(HPCIA) kategorisierten Substanzen (WHO 2019) waren 
die Isolate vor allem gegen Ciprofloxacin (10,6 %) und 
Nalidixinsäure 8,9 %) resistent. Gegen das Makro lid 
Azithromycin waren 3,4 % der Isolate von Mastkälbern 
und Jungrindern resistent. Gegen die Cephalo sporine 
der 3. Generation waren 2,2 % der Isolate resistent. 

Bei den Isolaten aus Rindfleisch waren Resistenzen 
gegenüber Sulfamethoxazol (21,7 %) und Tetrazyklin 
(17,4 %) ebenfalls am häufigsten. Resistenzen gegenüber 
Nalidixinsäure und Trimethoprim wiesen jeweils 
zwei Isolate auf (8,7 %), gegenüber Ciprofloxacin und 
Ampicillin war je ein Isolat resistent (4,3 %).

Isolate aus Tankmilch waren nur gegen Sulfa me-
thoxazol (zwei Isolate, 16,7 %), Ampicillin und Tetra zyk-
lin (je ein Isolat, 8,3 %) resistent. Isolate aus Hackfleisch 
vom Schwein waren gegen Sulfamethoxazol (7 Isolate, 
29,2 %), Tetrazyklin, Trimethoprim und Ampicillin 
(je 5 Isolate, 20,8 %) sowie gegen Ciprofloxacin (2 Isolate, 
8,3 %) und Nalidixinsäure (ein Isolat, 4,2 %) resistent 
(s. Tab. 5.6 und 5.7).

>4 × resistent4 × resistent3 × resistent

2 × resistent1 × resistentsensibel

Babyspinat, N = 2

Petersilie, N = 1

Mastkalb/Jungrind, 
Blinddarminhalt, N = 179

Tankmilch, N = 12

Schweinhackeisch, n = 24

Rind

Rindeisch, N = 23

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %

Abb. 5.3 Ergebnisse der Resistenztestung bei Shiga-Toxin bildenden E. coli im Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der Substanzklassen, gegen 
welche die Isolate resistent waren
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Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.6 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter STEC-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent 
 waren – Lebensmittelkette Rind

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Milchrind
Erzeugerbetrieb
Tankmilch

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

Rindfleisch
Einzelhandel
frisches Fleisch 

N % N % N %

Anzahl untersucht 12  179  23  
Gentamicin 0 0,0 11 6,1 0 0,0
Chloramphenicol 0 0,0 30 16,8 0 0,0
Cefotaxim 0 0,0 4 2,2 0 0,0
Ceftazidim 0 0,0 4 2,2 0 0,0
Nalidixinsäure 0 0,0 16 8,9 2 8,7
Ciprofloxacin 0 0,0 19 10,6 1 4,3
Ampicillin 1 8,3 66 36,9 1 4,3
Colistin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Sulfamethoxazol 2 16,7 106 59,2 5 21,7
Trimethoprim 0 0,0 68 38,0 2 8,7
Tetrazyklin 1 8,3 92 51,4 4 17,4
Azithromycin 0 0,0 6 3,4 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 10 83,4 59 33,0 17 73,9
1 × resistent 1 8,3 21 11,7 1 4,3
2 × resistent 0 0,0 25 14,0 4 17,4
3 × resistent 1 8,3 43 24,0 1 4,3
4 × resistent 0 0,0 23 12,8 0 0,0
> 4 × resistent 0 0,0 8 2,8 0 0,0

Tab. 5.7 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter STEC-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent 
 waren – Lebensmittelkette Schwein und pflanzliche Lebensmittel

Tierart/Lebensmittel Schwein Petersilie Babyspinat

Probenahmeort 
Matrix/Zustand

Einzelhandel
Hackfleisch, gekühlt, 
nicht tiefgefroren

Einzelhandel
tiefgekühlt

Einzelhandel
frisch, nicht tiefgekühlt

N % N % N %

Anzahl untersucht 24  1  2  
Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Cefotaxim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Ceftazidim 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Nalidixinsäure 1 4,2 0 0,0 0 0,0
Ciprofloxacin 2 8,3 0 0,0 0 0,0
Ampicillin 5 20,8 0 0,0 0 0,0
Colistin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Sulfamethoxazol 7 29,2 0 0,0 0 0,0
Trimethoprim 5 20,8 0 0,0 0 0,0
Tetrazyklin 5 20,8 0 0,0 0 0,0
Azithromycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 15 62,5 1 100,0 2 100,0
1 × resistent 2 8,3 0 0,0 0 0,0
2 × resistent 5 20,8 0 0,0 0 0,0
3 × resistent 1 4,2 0 0,0 0 0,0
4 × resistent 1 4,2 0 0,0 0 0,0
> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0
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5.4  Methicillin-resistente Staphylococcus 
aureus (MRSA)

Insgesamt wurden 356 MRSA-Isolate getestet, die 
einem der vier vorgeschlagenen Programme zuge-
ordnet werden konnten. Die Ergebnisse für die ein-
zelnen Programme und Substanzen sind in Tabelle 5.8 
zusammengefasst. 

Alle Isolate zeigten Resistenzen gegen mindestens 
2 der 16 getesteten Substanzklassen (Abb. 5.4, Tab. 5.8).  
Sensible Isolate wurden aufgrund der Erregerdefinition 
nicht festgestellt. Die höchsten Resistenzraten wurden 
bei den Isolaten aus importiertem rohem Fisch aus 
Aquakultur festgestellt, dicht gefolgt von solchen aus 
Beständen von Mastschweinen und Schlachtkörpern 
von Mastschweinen. Geringere Resistenzraten wiesen 
Isolate aus Tankmilchproben auf. 

Die meisten Isolate waren resistent gegenüber Tetra-
zyklin, Clindamycin und Erythromycin. Resistenzen 
gegenüber Mupirocin, Linezolid und Vancomycin wur-

den nicht festgestellt, solche gegen Sulfamethoxazol 
(1,1 %), Rifampin und Fusidinsäure (je 0,8 %) waren selten. 

Bei der Resistenz gegen Tetrazyklin bestanden große 
Unterschiede zwischen den Isolaten aus importier-
ten Fischen einerseits (46,1 %) und solchen aus der 
Schweine fleischkette (92,1 %) sowie aus Tankmilch 
(96,0 %) andererseits. Ähnliche Unterschiede wurden 
auch für Tiamulin (0,9 % vs. ≥ 36 %) sowie Quinu pristin/
Dalfopristin (0,9 % vs. ≥ 12 %) festgestellt. Umgekehrt 
wiesen die Isolate aus importierten Fischen aus Aqua-
kultur deutlich häufiger Resistenzen gegenüber Genta-
micin und Kanamycin (je 80 % vs. ≤ 12 %), Ciprofloxacin 
(75,7 % vs. ≤ 24 %) und Erythromycin (89,6 % vs. < 63 %) 
auf als die Isolate aus den anderen Herkünften.

Aber auch zwischen den Isolaten aus der Schweine-
fleischkette und denen aus Tankmilch sind Unterschiede 
deutlich. So sind die Resistenzraten für Strepto mycin, 
Clindamycin und Erythromycin bei den Tankmilchiso-
laten deutlich niedriger als bei den Iso laten aus der 
Schweinefleischkette.

9 × resistent 10 × resistent8 × resistent7 × resistent

6 × resistent

11 × resistent

5 × resistent4 × resistent3 × resistent2 × resistent

Sockentupfer, N = 136

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %

Anteil der Isolate

Mastschwein

Milchrind, Tankmilch, N = 25

Schlachtkörper, N = 80

Import�sch aus Aquakultur, N = 115

Abb. 5.4 Ergebnisse der Resistenzuntersuchung bei Methicillin-resistenten Staphylococcus aureus im Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der 
Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren
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5.5 Kommensale Escherichia coli

Insgesamt wurden 1.165 kommensale E.coli-Isolate 
getestet, die den vorgeschlagenen elf Programmen zu-
geordnet werden konnten. Falls in einem Programm 
deutlich mehr als 170 Isolate (von EFSA für die Resistenz-
bestimmung mindestens gefordert) eingesandt wurden, 
wurden Isolate nach dem Zufallsprinzip zur Testung 
ausgewählt. Dies war bei den Isolaten aus Blinddarm-
inhalten von Schweinen am Schlachthof der Fall sowie 
bei den Isolaten aus Schweinebeständen. Aus den übri-
gen Matrizes wurden alle eingesandten Isolate unter-
sucht. Abbildung 5.5 zeigt die Untersuchungsergebnisse 
für die kommensalen E.coli-Isolate im Hinblick auf die 
Anzahl an Substanzklassen, gegen die die Isolate resis-

tent waren. Die Ergebnisse der Resistenztestung der Iso-
late aus den einzelnen Programmen sind in den Tabel-
len 5.9 bis 5.11 dargestellt. Gegenüber Meropenem und 
 Tigezyklin wurden keine Resistenzen festgestellt.

Der Anteil sensibler Isolate aus der Lebensmittel-
kette Schweinefleisch lag zwischen 45,4 % (Kot aus 
dem Mastbestand) und 72,1 % (ökologisches Schweine-
fleisch) (Tab. 5.9). Der höchste Anteil von Isolaten, die 
gegenüber drei oder mehr Substanzklassen resistent 
waren, fand sich bei den Isolaten aus Blinddarminhalt 
von Mastschweinen am Schlachthof (24,5 %), gefolgt 
von Kot aus Schweinemastbeständen (20,1 %) und kon-
ventionellem Schweinfleisch (14,6 %). Isolate aus ökolo-
gisch produziertem Schweinefleisch waren nur gering-
fügig häufiger sensibel gegen alle Testsubstanzen als 
jene von konventionell erzeugtem Schweinefleisch 

Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.8 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter MRSA-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren 

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Mastschwein
Bestand
Sockentupfer

Mastschwein
Schlachthof
Schlachtkörper

Milchrind
Bestand
Tankmilch

Importfisch aus Aqua kultur
Einzelhandel
unverarbeitet

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 136  80  25  115  
Gentamicin 11 8,1 6 7,5 3 12,0 92 80,0
Kanamycin 9 6,6 6 7,5 3 12,0 92 80,0
Streptomycin 33 24,3 20 25,0 2 8,0 2 1,7
Chloramphenicol 4 2,9 0 0,0 3 12,0 10 8,7
Cefoxitin 136 100,0 80 100,0 25 100,0 115 100,0
Ciprofloxacin 21 15,4 19 23,8 6 24,0 87 75,7
Benzylpenicillin 136 100,0 80 100,0 24 96,0 115 100,0
Sulfamethoxazol 0 0,0 2 2,5 0 0,0 2 1,7
Trimethoprim 96 70,6 48 60,0 11 44,0 89 77,4
Tetrazyklin 125 91,9 74 92,5 24 96,0 53 46,1
Clindamycin 107 78,7 56 70,0 6 24,0 102 88,7
Erythromycin 85 62,5 41 51,3 2 8,0 103 89,6
Mupirocin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Rifampin 1 0,7 0 0,0 0 0,0 2 1,7
Linezolid 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Fusidinsäure 1 0,7 1 1,3 1 4,0 0 0,0
Quinupristin/ 
Dalfopristin

 
44

 
32,4

 
23

 
28,8

 
3

 
12,0

 
1

 
0,9

Tiamulin 72 52,9 39 48,8 9 36,0 1 0,9
Vancomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
2 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 6 5,2
3 × resistent 15 11,0 13 16,3 9 36,0 3 2,6
4 × resistent 11 8,1 5 6,3 4 16,0 7 6,1
5 × resistent 11 8,1 13 16,3 5 20,0 8 7,0
6 × resistent 20 14,7 12 15,0 4 16,0 2 1,7
7 × resistent 38 27,9 13 16,3 0 0,0 48 41,7
8 × resistent 29 21,3 17 21,3 2 8,0 36 31,3
9 × resistent 10 7,4 7 8,8 0 0,0 5 4,3
10 × resistent 1 0,7 0 0,0 1 4,0 0 0,0
11 × resistent 1 0,7 0 0,0 0 0,0 0 0,0
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(72,1 % vs. 66,3 %), und etwas seltener resistent gegen 
drei und mehr Substanzklassen (8,2 % vs. 14,6 %).

Isolate aus Darminhalten von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof waren deutlich seltener 
vollständig sensibel (53,0 %) als solche aus Tankmilch 
von Milchkühen (81,6 %) und aus Rindfleisch (79,7 %). 
Umgekehrt waren deutlich mehr Isolate aus diesen 
drei Produktionsketten resistent gegen drei oder mehr 
Substanzklassen (29,5 %, vs. 9,6 % und 6,8 %). 

Isolate von importiertem Tilapia und Pangasius aus 
Aquakultur waren häufig sensibel (39,2 %) oder resis-
tent gegen eine Substanzklasse (55,7 %), während sie 
nur selten gegen weitere Substanzklassen resistent 
waren (5,1 %). Isolate aus Kottupfern von erjagten Wild-
enten und Wildgänsen waren meist (85,7 %) gegen alle 
Testsubstanzen sensibel. Nur zwei Isolate (4,1 %) waren 
resistent gegen drei Substanzklassen.

In allen Herkünften außer vom importierten Fisch 
aus Aquakultur wurden am häufigsten Resistenzen 
gegenüber Tetrazyklin, Ampicillin und/oder Sulfa-
methoxazol beobachtet. Die Isolate aus den Fischen 
aus Aquakultur waren fast ausschließlich gegen Cipro-
floxacin (58,8 %) und Nalidixinsäure (20,6 %) resis-
tent. Resistenzen gegenüber den Cephalosporinen der 
3.  Generation wurden insgesamt bei 2,8 % der Isolate 
beobachtet, wobei die höchste Nachweisrate (11,4 %) bei 
Isolaten aus Tankmilch von Milchrindern festgestellt 
wurde. Keine Resistenz gegen diese Substanzklasse 
wurde nur bei den 61 Isolaten aus ökologisch erzeug-
tem Schweinefleisch gefunden. Außer den Isolaten aus 
Tankmilch wiesen die Isolate aller anderen Herkünfte 
weniger als 5 % Cefotaxim- und/oder Ceftazidim-
Resis tenzen auf. 

> 4 × resistent4 × resistent3 × resistent

2 × resistent1 × resistentsensibel
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Abb. 5.5 Ergebnisse der Resistenztestung bei kommensalen E. coli im Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der Substanzklassen, gegen welche 
die Isolate resistent waren
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Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.9 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter kommensaler E.coli-Isolate aus der Lebensmittelkette Schweinefleisch sowie Anzahl 
der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Mastschwein
Bestand
Kot

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastschwein 
Einzelhandel
frisches Fleisch, 
 konventionell

Mastschwein 
Einzelhandel
frisches Fleisch,  
ökologisch

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 218 246  89 61
Gentamicin 11 5,0 2 0,8 0 0,0 0 0,0
Chloramphenicol 20 9,2 25 10,2 4 4,5 1 1,6
Cefotaxim 3 1,4 8 3,3 1 1,1 0 0,0
Ceftazidim 3 1,4 7 2,8 1 1,1 0 0,0
Nalidixinsäure 5 2,3 12 4,9 3 3,4 2 3,3
Ciprofloxacin 9 4,1 21 8,5 4 4,5 3 4,9
Ampicillin 66 30,3 87 35,4 17 19,1 8 13,1
Colistin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Sulfamethoxazol 63 28,9 80 32,5 17 19,1 9 14,8
Trimethoprim 53 24,3 66 26,8 12 13,5 5 8,2
Tetrazyklin 89 40,8 87 35,4 21 23,6 13 21,3
Azithromycin 5 2,3 4 1,6 1 1,1 1 1,6
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 99 45,4 116 47,2 59 66,3 44 72,1
1 × resistent 41 18,8 31 12,6 7 7,9 8 13,1
2 × resistent 35 16,1 38 15,4 10 11,2 4 6,6
3 × resistent 21 9,6 39 15,9 11 12,4 2 3,3
4 × resistent 19 8,7 13 5,3 2 2,2 1 1,6
> 4 × resistent 4 1,9 9 3,6 0 0,0 2 3,3

Tab. 5.10 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter kommensaler E.coli-Isolate aus der Lebensmittelkette Rind sowie Anzahl der 
Substanz klassen, gegen welche die Isolate resistent waren

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Milchrind
Bestand
Tankmilch

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

Rind
Einzelhandel
frisches Fleisch

N % N % N %

Anzahl untersucht 114  217  74  
Gentamicin 0 0,0 6 2,8 1 1,4
Chloramphenicol 2 1,8 22 10,1 0 0,0
Cefotaxim 13 11,4 5 2,3 1 1,4
Ceftazidim 12 10,5 4 1,8 1 1,4
Nalidixinsäure 3 2,6 12 5,5 3 4,1
Ciprofloxacin 5 4,4 28 12,9 4 5,4
Ampicillin 18 15,8 73 33,6 8 10,8
Colistin 0 0,0 1 0,5 1 1,4
Sulfamethoxazol 12 10,5 60 27,6 7 9,5
Trimethoprim 9 7,9 59 27,2 4 5,4
Tetrazyklin 14 12,3 81 37,3 11 14,9
Azithromycin 0 0,0 6 2,8 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 93 81,6 115 53,0 59 79,7
1 × resistent 3 2,6 26 12,0 5 6,8
2 × resistent 8 7,0 12 5,5 5 6,8
3 × resistent 3 2,6 29 13,4 3 4,1
4 × resistent 2 1,8 23 10,6 1 1,4
> 4 × resistent 6 5,3 12 5,5 1 1,4
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5.6  Enterococcus faecalis und  
Enterococcus faecium

Insgesamt wurden 256 von 267 eingesandten und dem 
Stichprobenplan zuzuordnende Enterokokken-Isolate 
als Enterococcus faecalis oder E.  faecium identifiziert. 
Bei den 11 übrigen Isolaten wurden andere Spezies als 
E.  faecalis und E.  faecium festgestellt. Die Verteilung 
der Spezies E.  faecalis und faecium war nahezu iden-
tisch bei den Isolaten aus Blinddarminhalten von 
Mastschweinen und Mastkälbern/Jungrindern am 
Schlachthof (Abb. 5.6).

In die Resistenztestung wurden 141 Isolate von 
E. faecalis und 115 Isolate von E. faecium aus den Blind-
darminhalten von Mastschweinen (N = 76) und Mast-
kälbern/Jungrinder (N = 180) am Schlachthof einbezo-
gen (Abb. 5.7, Tab. 5.12). 

Der Anteil der sensiblen Isolate lag bei E.  faecium 
deutlich höher als bei E.  faecalis (Abb. 5.7). Die Isolate 
vom Schwein waren geringfügig seltener sensibel 
gegen alle betrachteten Substanzen (35,3 % E. faecium, 
16,7 % E.  faecalis) als die von Mastkälbern und Jung-
rindern (46,9 % E. faecium, 17,2 % E. faecalis). 

Die höchsten Resistenzraten wurden über alle Her-
künfte hinweg gegenüber Tetrazyklin (63,7 %) und 
Erythro mycin (46,1 %) beobachtet. Dabei waren bei 
E.  faecalis deutlich mehr Isolate gegen Tetra zyklin 
resistent (83,0 %) als bei E. faecium (40,0 %). Auch gegen-
über Erythromycin waren E.  faecalis häufiger resis-
tent (53,2 %) als E.  faecium (37,4 %). Die Unterschiede 
zwischen Isolaten von Mastschwein und Mastkälbern 
waren weniger deutlich. Von den Isolaten von Schwei-
nen waren 68,4 % Tetrazyklin-resistent (vs. 61,7 % vom 
Kalb) und 40,8 % gegenüber Erythromycin (vs.  48,3 % 
vom Kalb). Deutliche Unterschiede zwischen den 
Enterokokken spezies wurden auch gegenüber Chlor-
amphenicol ge sehen (31,9 % vs. 0,9 %), während zwi-
schen Schwein und Mastkalb/Jungrind hier keine 
Unterschiede bestanden. Resistenzen gegen weitere 
Substanzen waren selten und wiesen keine deutlichen 
Unterschiede zwischen den Enterokokkenspezies und 
Tierarten auf. Resisten zen gegen Linezolid, Teico planin 
und Vancomycin wurden bei beiden Spezies nicht 
beobachtet (Tab. 5.12). 

Tab. 5.11 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter kommensaler E.coli-Isolate von importiertem Fisch aus Aquakultur und von Wild-
vögeln (Enten und Gänse) sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Importfisch aus Aquakultur
Einzelhandel
unverarbeiteter Fisch

Wildgeflügel (Enten und Gänse)
Jagd
Kottupfer

N % N %

Anzahl untersucht 97  49  
Gentamicin 1 1,0 1 2,0
Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0
Cefotaxim 1 1,0 1 2,0
Ceftazidim 1 1,0 1 2,0
Nalidixinsäure 20 20,6 1 2,0
Ciprofloxacin 57 58,8 1 2,0
Ampicillin 4 4,1 5 10,2
Colistin 1 1,0 1 2,0
Sulfamethoxazol 2 2,1 3 6,1
Trimethoprim 0 0,0 1 2,0
Tetrazyklin 3 3,1 1 2,0
Azithromycin 1 1,0 0 0,0
Meropenem 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 0 0,0 0 0,0
sensibel 38 39,2 41 83,7
1 × resistent 54 55,7 5 10,2
2 × resistent 2 2,1 1 2,0
3 × resistent 1 1,0 2 4,1
4 × resistent 1 1,0 0 0,0
> 4 × resistent 1 1,0 0 0,0
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Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Mastkälber/Jungrinder,
Blinddarminhalt, N = 180

Mastschweine,
Blinddarminhalt, N = 76

Enterococcus faecium Enterococcus faecalis 

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %

Abb. 5.6 Übersicht über die Verteilung der Spezies E. faecalis und E. faecium unter den typisierten Enterokokken-Isolaten aus den verschiedenen 
Herkünften im Zoonosen-Monitoring 2019

Mastkalb/Jungrind, N = 81

Mastschwein, N = 34

E. faecalis

Mastkalb/Jungrind, N = 99

Mastschwein, N = 42

E. faecium

0 % 20 % 40 % 60 % 80 % 100 %
Anteil Isolate

4 × resistent 5 × resistent3 × resistent2 × resistent1 × resistentsensibel

Abb. 5.7 Ergebnisse der Resistenzuntersuchung bei Enterokokken aus Proben von Blinddarminhalt im Zoonosen-Monitoring 2019; Anzahl der 
Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren

Tab. 5.12 Anzahl und Anteil getesteter bzw. resistenter Enterokokken-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate 
resistent waren

Enterococcus faecalis Enterococcus faecium

Tierart 
Probenahmeort 
Matrix

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastschwein
Schlachthof
Blinddarminhalt

Mastkalb/Jungrind
Schlachthof
Blinddarminhalt

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 42  99  34  81  
Gentamicin 3 7,1 3 3,0 1 2,9 1 1,2
Chloramphenicol 14 33,3 31 31,3 1 2,9 0 0,0
Ciprofloxacin 0 0,0 4 4,0 2 5,9 3 3,7
Ampicillin 0 0,0 0 0,0 3 8,8 2 2,5
Tetrazyklin 35 83,3 82 82,8 17 50,0 29 35,8
Erythromycin 22 52,4 53 53,5 9 26,5 34 42,0
Daptomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 1 1,2
Linezolid 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Teicoplanin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Tigecyclin 1 2,4 0 0,0 0 0,0 0 0,0
Vancomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
sensibel 7 16,7 17 17,2 12 35,3 38 46,9
1 × resistent 13 31,0 29 29,3 15 44,1 20 24,7
2 × resistent 5 11,9 21 21,2 4 11,8 19 23,5
3 × resistent 16 38,1 28 28,3 2 5,9 4 4,9
4 × resistent 1 2,4 2 2,0 1 2,9 0 0,0
5 × resistent 0 0,0 2 2,0 0 0,0 0 0,0
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Bewertung der Ergebnisse6

Umsetzung des Zoonosen-Stichprobenplans 
2019

Die Durchführung des Zoonosen-Monitorings erfolgte 
gemäß Zoonosen-Stichprobenplan 2019 (ZSP 2019). Die 
Beteiligung der Länder an den Monitoringprogram-
men entsprechend dem ZSP 2019 war insgesamt gut. 
Abweichungen vom Probensoll sind unter zwei Aspek-
ten problematisch. Zum einen steigt bei zu geringen 
Probenzahlen die Ungenauigkeit der Schätzung, zum 
anderen können deutliche Abweichungen vom Pro-
bensoll vor allem dann zu Verzerrungen des Schätzers 
führen, wenn sie Länder mit einem hohen Anteil am 
Soll betreffen und der Erreger sehr ungleich verteilt 
ist. Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 2019 waren 
die Abweichungen vom Stichprobenplan insgesamt 
begrenzt, sodass mit wenigen, im Folgenden spezi-
fizierten Ausnahmen die Daten als repräsentativ für 
Deutschland angesehen werden können.

Die beiden Programme im Erzeugerbetrieb wurden 
von fast allen Ländern durchgeführt, denen Proben 
zugeteilt waren. Nur ein Land, dem lediglich zwei 
Proben zugeteilt waren, beteiligte sich nicht. Insge-
samt wurde das Probensoll bei dem Programm in 
Schweinemastbetrieben leicht überschritten, wobei 
vor allem die Probenzahlen zu den unterschiedlichen 
E.coli-Populationen überschritten wurden, weil hier 
die erforderliche Probenzahl geringer ist, als für die 
Untersuchung auf Salmonellen, zumeist jedoch beide 
Spezies je Probe isoliert werden. Dabei schwankte der 
Erfüllungsgrad bei der Untersuchung auf Salmonellen 
und MRSA zwischen 17 % und 120 % je Land. Das Land 
mit dem geringen Erfüllungsgrad hatte allerdings nur 
wenige Proben zu nehmen, sodass diese Abweichung 
für die Gesamtaussage nicht gravierend ist.

Bei dem Programm zu Tankmilch aus Milchvieh-
betrieben wurde das Probensoll zu 95 % erreicht. Hier 
schwankte der Erfüllungsgrad zwischen 64 % und 146 %. 

Auch bei den Programmen am Schlachthof wurde das 
Probensoll insgesamt erfüllt. Hier beteiligte sich ein 

Land nicht am Programm zur quantitativen Untersu-
chung von Campylobacter auf Hähnchenschlachtkör-
pern. In den Schlachthofprogrammen wurden deut-
lich mehr Proben auf E. coli untersucht als erforderlich. 
Der Anteil der untersuchten Proben vom Soll je Land 
schwankte bei den drei Programmen zwischen 29 % 
und 170 %. Der Wert von 29 % wurde bei einem Land 
bei der Untersuchung von Schlachtkörpern auf MRSA 
erreicht. Lediglich für die Nachweise von E.  coli wur-
den zum Teil bis zu 333 % des Probensolls gewonnen.

Die meisten Programme wurden auch 2019 im Einzel-
handel durchgeführt. Das Probensoll wurde zu 84 % 
bis 134 % erfüllt. Während einige Länder durchweg 
mehr Proben je Programm untersuchten als vorgese-
hen (max. 177 %), blieben andere für alle Programme 
unter den Vorgaben (min. 62 %). Am Programm zur 
tiefgekühlten Petersilie nahmen zwei Länder nicht 
teil, am Programm zu Babyspinat eines nicht. Der 
Erfüllungsgrad bei frischem Schweinefleisch aus öko-
logischer Produktion und bei frischem Babyspinat lag 
jeweils unter 100 % (90 % bis 93 % bzw. 84 %). Bei Pro-
grammen zu Fleisch aus ökologischer Produktion wird 
häufig auf die mangelnde Verfügbarkeit der Produkte 
verwiesen. Allerdings gab es auch Länder, die ihr Soll 
deutlich überschritten (max. 167 %), sodass Probleme 
mit der Verfügbarkeit dieser Matrix regional unter-
schiedlich zu sein scheinen. Bei Babyspinat erfüllten 
mehrere größere Länder ihr Probensoll nicht. 

Im Futtermittelprogramm wurde das Probensoll 
erfüllt. Beim Wildprogramm gab es keine Vorgaben zur 
Probenzahl, weil bereits im Vorfeld Probleme mit der 
Verfügbarkeit von Proben erwartet wurden. Die Pro-
ben sollten daher nach Verfügbarkeit gesammelt wer-
den. Insgesamt wurden etwa 100 Proben gewonnen, 
die aus neun Ländern aus allen Regionen Deutschlands 
stammten. Durch die begrenzte Probenzahl ist die Prä-
valenzschätzung in diesem Programm weniger genau 
als in den anderen Programmen. Die Repräsentativität 
für Deutschland ist aufgrund der breiten regionalen 
Verteilung der Probenahmen jedoch in ausreichendem 
Maß gegeben. Insbesondere für die Resistenztestung 
konnten wichtige Isolate gewonnen werden.
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Bewertung der Ergebnisse des Zoonosen-
Monitorings 2019 unter dem Gesichtspunkt 
des gesundheitlichen Verbraucherschutzes

Das Ziel des Zoonosen-Monitorings, gemäß Zoono sen-
Stichprobenplan für ausgewählte Erreger und Lebens-
mittelketten das Vorkommen von Zoonose erre gern 
und spezifischen resistenten Mikroorganismen (Methi-
cillin-resistente Staphylococcus aureus, Extended- 
Spektrum bzw. AmpC Beta-Laktamase [ESBL/AmpC] 
bildende E.  coli, Carbapenemase-verdächtige E.  coli) 
sowie die Resistenzsituation bei Zoonoseerregern, 
Enterokokken und kommensalen E.  coli in verschie-
denen Stufen der Lebensmittelkette für das Jahr 2019 
zu schätzen, wurde insgesamt erreicht. Die Ergebnisse 
ergänzen die verfügbaren Kenntnisse und tragen so zur 
verbesserten Bewertung der derzeitigen Situation sowie 
zur Bewertung künftiger Entwicklungstendenzen nach 
erneuter Durchführung der Programme bei.

Mit den Ergebnissen des Zoonosen-Monitorings 
2019 liegen nun zu einigen Erregern Daten aus einem 
Zeitraum von elf Jahren (2009 bis 2019) vor. Für einige 
Erreger/Matrix-Kombinationen stehen erstmals Daten 
zur Verfügung.

Mithilfe der Monitoringprogramme konnten erneut 
wichtige Erfahrungen gesammelt werden, die zu einer 
verbesserten Planung, Realisierung und Aussagekraft 
künftiger Zoonosen-Stichprobenpläne beitragen wer-
den. Dies betrifft die Auswahl der zu untersuchenden 
Proben und Parameter, die detaillierte Beschreibung 
der Probenahme und Untersuchung, die Festlegung 
des Probenumfangs sowie Details zur Erhebung, Über-
mittlung und Auswertung der Daten. 

Die Verfügbarkeit von Informationen, z.  B. zu den 
öko logisch wirtschaftenden Betrieben und deren Pro-
duktionsumfang, stellte eine Herausforderung für die 
Stichprobenplanung dar. Diese Informationen stehen 
den Ländern nach deren Aussage nicht unmittelbar zur 
Verfügung und ihre Beschaffung ist mit erheblichem 
Aufwand verbunden. Hier wäre es wünschenswert, 
dass die Daten für die Landesbehörden leichter verfüg-
bar sind.

Im Hinblick auf die Labormethodik sind bei der Pla-
nung die Erfordernisse des Qualitätsmanagements der 
Labore zu berücksichtigen. Untersuchungen, die nicht 
Teil der Routine der Überwachungslabore sind, bedeu-
ten einen erheblichen Mehraufwand in der Methoden-
etablierung. Dieser Aufwand ist insbesondere für ein 
Land mit geringen zugeteilten Probenzahlen unver-
hältnismäßig hoch. Bei einigen freiwilligen Program-
men führt dies dazu, dass nicht alle Länder an den 
Programmen teilnehmen (z. B. C.  difficile). Hier sollte 
erwogen werden, solche Programme ggf. länderüber-

greifend durchzuführen, indem insbesondere Proben 
aus Ländern mit geringem Probensoll von Laboren 
anderer Länder mituntersucht werden.

In allen Programmen konnten wichtige Erkenntnisse 
zum Vorkommen von Zoonoseerregern, kommensalen 
E.  coli und Enterokokken sowie spezifisch resistenten 
Keimen wie Methicillin-resistenten Staphy lococcus 
aureus und ESBL/AmpC-bildenden bzw. Carbapene-
mase-verdächtigen E.  coli und deren Eigenschaften 
gewonnen werden. Nachfolgend werden die erzielten 
Ergebnisse für die einzelnen Erreger bewertet. Dabei 
werden bei der Bewertung auch die Einschränkungen 
bei der Programmdurchführung adressiert, ohne dass 
jedoch versucht wird, etwaige Auswirkungen dieser 
Einschränkungen auf die Ergebnisse quantitativ abzu-
schätzen. Insgesamt ist – wie oben erläutert – nicht 
zu erwarten, dass die Abweichungen vom Stichpro-
benplan zu einer grundlegenden Verschiebung der 
geschätzten Prävalenzen geführt haben, es kann aber 
im Einzelfall zu Verzerrungen kommen, die für die 
Bewertung von Bedeutung sind. 

Aus den Ergebnissen der hier dargestellten Querschnitts-
studien allein können keine Schlussfolgerungen hin-
sichtlich ursächlicher Zusammenhänge oder Empfeh-
lungen für Vermeidungs- und Reduktionsstrategien 
abgeleitet werden. Die vorliegenden Ergebnisse können 
aber zur Generierung von Hypothesen bzgl. der ursäch-
lichen Zusammenhänge und Einflussfaktoren auf die 
ermittelte Prävalenz der einzelnen Erreger auf den 
ver schiedenen Stufen der Lebensmittelkette genutzt 
 werden. Diese Hypothesen müssen dann gegebenenfalls 
in weiterführenden Studien geprüft werden. 

Die Ergebnisse aus dem Zeitraum von insgesamt elf 
Jahren belegen den Eintrag der betrachteten Erreger 
über verschiedene Tierarten aus der Primärproduk-
tion in Deutschland in die Lebensmittelketten. Die im 
Rahmen des Zoonosen-Monitorings betrachteten Zoo-
noseerreger, Methicillin-resistenten Staphylococcus 
aureus, ESBL/AmpC-bildenden E.  coli, kommensalen 
E.  coli sowie Enterokokken können auf den verschie-
denen Stufen der Lebensmittelkette nachgewiesen 
werden. Es gibt aber deutliche Unterschiede in der 
Prävalenz zwischen den Lebensmittelketten sowie 
auch auf den verschiedenen Stufen der jeweiligen 
Lebensmittelkette. Die Ergebnisse belegen auch, dass 
eine Exposition der Verbraucher gegenüber den unter-
suchten Zoonoseerregern, den Keimen mit besonde-
ren Resistenzeigenschaften und kommensalen E.  coli 
über verschiedene Arten tierischer Lebensmittel aus 
dem Einzelhandel stattfinden kann. Die Ergebnisse 
der Charakterisierung der eingesandten Isolate durch 

Bewertung der Ergebnisse
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die NRLs unterstützen die Hypothese, dass die Erreger 
entlang der Lebensmittel- und Produktionsketten ver-
schleppt werden. Sie weisen aber auch darauf hin, dass 
im Rahmen der Gewinnung und Verarbeitung Erreger 
anderer Herkunft die Lebensmittel kontaminieren 
bzw. dass die Erreger aus Tiergruppen im Rahmen des 
Schlachtprozesses auf Schlachtkörper anderer Tier-
gruppen übertragen werden können.

Im Rahmen dieser Bewertung werden die Ergebnisse 
des Zoonosen-Monitorings 2019 zu den Ergebnissen 
des Zoonosen-Monitorings vergangener Jahre und der 
Literatur in Beziehung gesetzt. Bei der Literatur wer-
den insbesondere die Ergebnisse der risikoorientier-
ten Lebensmittelüberwachung der Vorjahre mit den 
Ergebnissen des Zoonosen-Monitorings verglichen, um 
festzustellen, ob sich die Ergebnisse der Überwachung, 
die jährlich vorliegen, deutlich von den im Rahmen des 
Monitorings erzielten Ergebnissen unterscheiden.

Die Bewertung der minimalen Hemmkonzentra tio-
nen erfolgte anhand der epidemiologischen Cut-off-
Werte (www.eucast.org). Diese liefern frühzeitig Hin-
weise auf eine beginnende Resistenzentwicklung bei 
Bakterienpopulationen (s.  Kap.  3.3.2.1). Bei der Bewer-
tung der Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen 
über längere Zeiträume hinweg ist zu berücksichtigen, 
dass sich mit dem Durchführungsbeschluss der Kom-
mission 2013/652/EU ab dem Jahr 2014 die Rechts-
grundlage und infolge auch das Panel der untersuch-
ten Substanzen gegenüber den Vorjahren verändert 
hat. Bis 2013 wurden E. coli und Salmonellen auf ihre 
Empfindlichkeit gegen Kanamycin und Streptomycin 
sowie Florfenicol getestet. Seit 2014 sind im Austausch 
gegen diese Substanzen Azithromycin, Meropenem 
und Tigecyclin in die Testung aufgenommen worden.

Salmonella spp. 

Wie in den vergangenen Jahren wurden  Salmonellen 
in Beständen von Mastschweinen nachgewiesen. Dabei 
war der Anteil positiver Proben mit 5,7 % etwas nied-
riger als in den Untersuchungen bei Mastschweinen 
im Bestand 2011 (9,4 %), bei der Untersuchung von 
abgesetzten Läufern im Flatdeck 2015 (10,3 %) und der 
Untersuchung von Mastschweinen im Bestand 2017 
(7,9 %). Dieser Unterschied war statistisch aber nicht 
signifikant. Auch unterschied sich der Anteil positiver 
Blinddarminhalte am Schlachthof mit 5,8 % weniger 
deutlich von den Werten in 2015 und 2017 (je 6,1 %, 2011 
waren keine Blinddarminhalte untersucht worden). 
Hinsichtlich einer möglichen Exposition der Verbrau-
cher gegenüber Salmonellen über Schweinefleisch 
wäre insbesondere eine Reduktion der Belastung der 
Tiere zum Zeitpunkt der Schlachtung wünschenswert.  

Diese wurde bisher nicht erreicht, was sich auch in dem 
über die Jahre eher stabilen Anteil positiver Proben von 
Schlachtkörpern niederschlägt, sodass in diesem Bereich 
weitere Anstrengungen unternommen werden müssen. 

Der Anteil von S. Derby an den Isolaten war in 2019 mit 
40 % der Isolate höher als in Mastschweinebeständen 
in den Jahren 2015 und 2017. Im Jahr 2015 war S. Derby 
vor allem bei Isolaten aus Sauengruppen identifiziert 
worden (43,4 %), während bei den abgesetzten  Ferkeln 
(6,9 %) und den Mastschweinen am Schlachthof (8,7 %) 
S. Derby deutlich seltener war und S. Typhimurium und 
seine monophasische Variante dominierten (72,4 % und 
87,0 %). 2017 waren 73,6 % der Isolate aus den Beständen 
und 61,2 % der Isolate aus den Blinddarminhalten dem 
Serovar S.  Typhimurium und seiner monophasischen 
Variante zuzuordnen, S. Derby hatte einen Anteil von 
7,1 % bzw. 28,3 %. Im Jahr 2019 wurden nur 35,0 % der 
Isolate aus den Beständen als S.  Typhimurium (inkl. 
monophasische Variante) identifiziert, während der 
Anteil der Isolate am Schlachthof wiederum bei 63,6 % 
lag. Auch bei den Isolaten aus Blinddarminhalt war der 
Anteil von S.  Derby etwas höher als 2017 (31,8 %). Bei 
den Isolaten vom Schlachthof waren es allerdings wie-
der 63,6 %. Auch auf den Schlachtkörpern wurde häu-
figer S. Derby gefunden (30 %) als in der Vergangenheit.  
Woher die Unterschiede vor allem im Bestand resul-
tieren, kann derzeit nicht sicher festgestellt werden. 
Bei allen Unterschieden ist zu bedenken, dass die Zahl 
der Isolate insgesamt begrenzt war, sodass die Unter-
schiede statistisch nicht abzusichern sind.

Die Unterschiede in der Prävalenz von  Salmonellen 
zwischen den unterschiedlichen Kategorien von Be trie-
ben nach der Schweine-Salmonellen-Verordnung 
waren nicht signifikant. Die Kategorisierung erfolgt auf 
Basis serologischer Untersuchungen und weist damit 
eine vorherige Exposition gegenüber  Salmonellen 
nach, nicht eine aktuelle Besiedlung. In einer Analyse 
der Daten aus einer Grundlagenstudie der EFSA konnte 
gezeigt werden, dass die Ergebnisse der serologischen 
Untersuchung am Schlachthof nicht mit der bakterio-
logischen korrelieren (EFSA 2008). 

Der Vergleich ist in seiner Aussagekraft im  Rahmen 
des Zoonosen-Monitorings aber dadurch einge-
schränkt, dass die Zahl der Betriebe in Kategorie II und 
III begrenzt ist und von daher das Vertrauensintervall 
für die Prävalenzschätzung sehr breit ist. Betrachtet 
man die Daten über die Jahre, für die Daten vorlie-
gen, so zeigt sich sowohl bei Proben von Mastbestän-
den als auch bei solchen von Blinddarmproben am 
Schlachthof, dass Proben aus Betrieben der Kategorie 
I eine geringere Salmonellenprävalenz aufwiesen als 
solche aus den Kategorien II und III. Für Proben aus 
dem Bestand lagen Daten aus 2011, 2017 und 2019 vor. 

http://www.eucast.org
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Hier war die Odds ratio 0,43 mit einem 95-%-Konfiden-
zintervall von 0,32 bis 0,59. Am Schlachthof war der 
Unterschied weniger deutlich. Aber auch hier zeigten 
Tiere aus Betrieben der Kategorie I seltener Salmo nella-
positive Befunde als solche aus den Betrieben der Kate-
gorien II und III. Hier war die Odds ratio 0,56 (95-%-KI 
0,32 bis 0,99). Zwischen den Kategorien II und III konn-
ten keine Unterschiede belegt werden, da die Zahl der 
Proben aus den Betrieben aufgrund des relativ gerin-
gen Anteils an der Gesamtpopulation zu niedrig ist.

Die Ergebnisse der Untersuchungen von Schlacht-
körpern zeigen eine im Vergleich zu den  Vorjahren 
unveränderte Prävalenz von Salmonellen auf Schlacht-
körpern (2015: 3,4 % vs. 4,5 %, 2017: 2,9 % und 2018: 
5,0 %). Die auf den Schlachtkörpern nachgewiesenen 
Serovare waren mehrheitlich (8/10) auch bei den Pro-
ben aus den Beständen und in Blinddärmen nachweis-
bar. Allerdings wurden das Serovar S.  Goldcoast im 
Jahr 2019 nicht in den Tieren nachgewiesen. 

Die Nachweishäufigkeit bei Schlachtkörpern unter-
streicht, dass die Verhinderung der Verschleppung von 
Salmonellen auf Schweineschlachtkörper eine Heraus-
forderung bleibt. 

Im Gegensatz zu den Vorjahren waren in 2019 in kei-
nem Schlachthof auffällige Häufungen positiver Proben 
zu verzeichnen. Von den Schlachthöfen, aus denen mehr 
als zehn Proben untersucht wurden, wies 2019 keiner 
einen Anteil von mehr als 10 % positiver Proben auf. Dies 
ist im Vergleich zu den Vorjahren eine erfreuliche Ent-
wicklung, auch wenn der Gesamtanteil positiver Proben 
nur mäßig gesunken ist (3,4 % vs. 5 % in 2018).

Die Nachweisrate von Salmonellen auf frischem 
Schwei ne fleisch unterschied sich nicht signifikant 
bezüglich der konventionellen und der ökologischen 
Produktion. Dies deckt sich mit den Nachweisen auf 
konventionellem und ökologischem Putenfleisch im 
Jahr 2018, als ebenfalls kein Unterschied festgestellt 
wurde. Die Nachweisraten entsprechen auch der Nach-
weisrate aus dem Jahr 2015, in dem ebenfalls 0,4 % der 
Proben positiv waren. Durch die insgesamt geringen 
Nachweisraten sind Unterschiede in der Nachweis-
häufigkeit nur signifikant, wenn diese sehr deutlich 
ausfallen. Dies war aber weder bei den Proben von 
Schweine fleisch noch bei Proben von Putenfleisch der 
Fall. Analoge Untersuchungen in den Beständen, wie 
sie 2018 bei Puten und 2016 bei Masthähnchen durch-
geführt werden konnten, waren aufgrund der fehlen-
den Datengrundlage für die Stichprobenplanung 2019 
bei Schweinebeständen nicht möglich. Aufgrund der 
steigenden Bedeutung der ökologischen Produktion 
und des steigenden Verbrauchs ökologisch produzier-
ter Lebensmittel sollte diese Untersuchung in kom-
menden Jahren nachgeholt werden. 

Hackfleisch von Schweinen wies 2019 mit 1,9 % häu-
figer Salmonellen auf als in den Jahren zuvor. Wie 2018 
wurden hier dieselben Serovare nachgewiesen wie in 
den Schlachtkörperproben. Da Hackfleisch in Deutsch-
land häufig auch roh verzehrt wird, stellt der Nachweis 
von Salmonellen auf diesem Lebensmittel ein erheb-
liches Risiko für den Menschen dar. Mit S.  Typhi-
murium und seiner monophasischen Variante wurden 
auch zwei Serovare nachgewiesen, die beim Menschen 
besonders häufig an Infektionen beteiligt sind.

Alleinfuttermittel für Schweine waren zu 1,9 %  positiv 
für Salmonellen wobei in zwei der vier positiven Pro-
ben S. Typhimurium (ein Isolat) bzw. seine monophasi-
sche Variante nachgewiesen wurden. Die beiden 
anderen in den Futtermitteln nachgewiesenen Isolate 
S. Havanna und S. Putten wurden im Jahr 2019 nicht in 
anderen Stufen der Schweinefleischkette nachgewie-
sen und waren auch 2015 und 2017 nicht nachgewiesen 
worden. Grundsätzlich ist der Eintrag von Salmonellen 
in Bestände über Futtermittel eine Herausforderung 
für die Salmonellenbekämpfung beim Schwein, weil 
dieser Eintrag andere Bemühungen zur Verbesserung 
der Biosicherheit in Beständen unterlaufen kann. Im 
Rahmen der Auswertung der deutschen Daten zur 
Grundlagenstudie zu Salmonellen bei Schlachtschwei-
nen konnte gezeigt werden, dass Schlachtschweine aus 
Betrieben mit hofeigenen Futtermischungen seltener 
Salmonellen trugen als solche, die Fertigfutter verwen-
deten (Tenhagen et al. 2009).

Sowohl auf Schlachtkörpern von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof (1,0 %) als auch auf Rind-
fleisch im Einzelhandel (0,6 %) wurden Salmonellen 
selten nachgewiesen. Auf Schlachtkörpern wurden das 
für Rinder pathogene Serovar S. Dublin und die mono-
phasische Variante von S.  Typhimurium nachgewie-
sen. S. Dublin spielt im Gegensatz zu S. Typhimurium 
für Erkrankungen des Menschen eine sehr unterge-
ordnete Rolle. In den letzten Jahren wurden nie mehr 
als fünf Fälle pro Jahr an das Robert Koch-Institut 
gemeldet (SurvStat, aufgerufen am 01.07.2020). Dafür 
spielt dieses Serovar bei Salmonellose-Ausbrüchen 
in Rinderbeständen eine deutlich größere Rolle (45 % 
der Ausbrüche 2018; Friedrich-Loeffler-Institut, 2019). 
Auch S.  Typhimurium ist häufig für diese Ausbrüche 
verantwortlich. Das vierte Isolat war eine Rauform 
(serologisch nicht typisierbare Salmonella).

Auf Rindfleisch wurden je einmal S.   Typhimurium, 
seine monophasische Variante und S. Kentucky nach-
gewiesen, also Serovare, die entweder häufig an Infek-
tionen des Menschen beteiligt sind oder, wie S.  Ken-
tucky, wegen ihrer besonderen Resistenzsituation 
pro ble matisch sind. S. Kentucky (auch das hier nachge-
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wiesene Isolat) weist eine hochgradige Resistenz gegen 
Fluorchinolone auf (s. a. den nächsten Abschnitt: Resis-
tenzsituation bei Salmonella  spp.). S.  Kentucky wurde 
in den letzten zehn Jahren zwischen 50- und 91-mal 
pro Jahr beim Menschen nachgewiesen (SurvStat, 
auf ge rufen am 01.07.2020). Bei der Bewertung ist zu 
bedenken, dass Rindfleisch in der Regel nicht aus 
 Tieren gewonnen wird, die jünger als ein Jahr sind; 
diese werden als Kalbfleisch vermarktet. Von daher 
stehen die Befunde im Rindfleisch nicht unmittelbar 
mit den Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof 
im Zusammenhang. Das Vorkommen von Salmonellen 
in Rindfleisch, die besondere Resistenzeigenschaften 
zeigen oder häufig mit Infektionen des Menschen in 
Verbindung stehen, unterstreicht jedoch das mögliche 
Infektionsrisiko des Menschen, insbesondere wenn 
Rindfleisch roh verzehrt wird.

In rohem, unverarbeitetem Importfisch (Tilapia und 
Pangasius) wurden in einem Prozent der untersuchten 
Proben Salmonellen nachgewiesen. Alle vier einge-
sandten Isolate gehörten zu Serovaren, die nur sehr sel-
ten beim Menschen nachgewiesen werden. Im  Mittel 
der Jahre 2010 bis 2019 wurden S.  Bareilly 23-mal, 
S.  Braenderup 48-mal und S.  Potsdam 4-mal pro Jahr 
beim Menschen nachgewiesen (SurvStat, aufgerufen 
am 01.07.2020). Die Quelle dieser Serovare in den Pro-
ben von importiertem Fisch ist aus den vorliegenden 
Daten nicht zu identifizieren. Der Nachweis unter-
streicht aber, dass solche importierten Fische nicht roh 
verzehrt werden sollten.

Weder in tiefgefrorener Petersilie, noch in frischem 
Babyspinat wurden Salmonellen nachgewiesen. Da 
diese Lebensmittel häufig auch roh verzehrt werden, 
ist dies ein wichtiger Befund, auch wenn auf Grund-
lage des gewählten Stichprobenumfangs nicht sicher 
auszuschließen ist, dass in Einzelfällen diese Produkte 
auch Salmonellen enthalten können. In jedem Fall ist 
eine solche Kontamination selten. Es ist auch denkbar, 
dass die Erregerkonzentration in den Lebensmitteln 
so gering und/oder ungleichmäßig verteilt ist, dass die 
Menge von 25 g für einen zuverlässigen Nachweis nicht 
ausreicht (Van Doren et al. 2013; Ku et al. 2019). 

In keinem der 101 Kottupfer aus Wildgeflügel wurden 
Salmonellen nachgewiesen. Dies überrascht insofern, 
als Wildvögel häufig als mögliche Träger von Salmo-
nellen angesehen werden. Ob die insgesamt geringe 
Menge an Probenmaterial, die mit der Tupferentnahme 
verbunden ist, zu den negativen Befunden beigetragen 
haben kann, ist in weiteren gezielten Studien zu  klären. 
In jedem Fall deuten die Ergebnisse darauf hin, dass die 
Belastung von Wildenten und Wildgänsen mit Salmo-

nellen in Deutschland eher niedrig ist. Ähnliche Ergeb-
nisse wurden 2019 für den Osten Kanadas berichtet 
(Vogt et al. 2019) und 2017 auch in einem Review darge-
stellt (Elmberg et al. 2017). 

Resistenzsituation bei Salmonella spp. 

Bei der Bewertung der Resistenzeigenschaften der Sal-
monellen aus dem Zoonosen-Monitoring muss bedacht 
werden, dass pro Herkunft oft nur wenige Isolate zur 
Untersuchung kommen und diese dann auch noch 
unterschiedlichen Serovaren zugehörig sind, was einen 
wesentlichen Einfluss auf den Anteil resistenter Isolate 
haben kann (Schroeter and Käsbohrer 2012).

Die im Rahmen des Zoonosen-Monitorings unter-
suchten Salmonellen waren zu 39,3 % sensibel gegen alle 
Testsubstanzen. Dabei waren alle Isolate aus Alleinfut-
termitteln für Schweine sensibel, obwohl sich darunter 
auch je ein Isolat von S. Typhimurium und seiner mono-
phasischen Variante befand, die üblicherweise hohe 
Resistenzraten aufweisen (EFSA und ECDC 2020).

Lediglich aus der Lebensmittelkette Schwein lagen aus 
den Beständen, den Blinddarmproben und den Schlacht-
körpern mehr als zehn Isolate vor. Aus Schweinefleisch, 
einschließlich Hackfleisch waren es zwölf Isolate, von 
denen zwei aus ökologischer Produktion stammten. Ein 
valider Vergleich der Resistenz der Salmonellen aus den 
unterschiedlichen Herkünften aus der Lebensmittelkette 
Schweinefleisch war daher nicht möglich. 

Die Isolate aus der Schweinefleischkette waren vor 
allem resistent gegen Ampicillin, Tetrazyklin und 
Sulfa methoxazol. Allerdings waren die hier festgestell-
ten Resistenzraten (zwischen 45 % und 53 %) deutlich 
niedriger als in 2017, als sie zwischen 70 % und 85 % 
lagen. Dies erklärt sich nicht zuletzt durch den deutlich 
höheren Anteil des weniger häufig resistenten Serovars 
S.  Derby im Verhältnis zu dem häufig mehrfachresis-
tenten S. Typhimurium. 

Keines der untersuchten Isolate wies eine Resistenz 
gegen Cephalosporine der 3. Generation (Cefotaxim 
und Ceftazidim) oder gegen das Carbapenem Mero-
penem auf. Resistenzen gegen Fluorchinolone lagen 
bei 2,9 %, was ebenfalls niedriger war als 2017, als es 
6,1 % waren. Gegen Colistin waren drei Isolate resistent 
(4,3 %), nur geringfügig weniger als 2017 (6,1 %).

Die insgesamt sieben Isolate von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof sowie aus Rindfleisch 
waren ebenfalls am häufigsten gegen Ampicillin, Tetra-
zyklin und Sulfamethoxazol resistent. Auch bei den Iso-
laten von Rindern und Rindfleisch wurden Resistenzen 
gegen Fluorchinolone (ein Isolat, 14,3 %) und Colistin 
(drei Isolate, 42,9 %) nachgewiesen. Das Fluor chinolon-
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resistente Isolat aus Rindfleisch gehörte zum Serovar 
S. Kentucky, das in den letzten Jahren durch eine Fluor-
chinolonresistenz mit einer sehr hohen minimalen 
Hemmkonzentration aufgefallen ist (Le Hello et al. 2011). 

Die Isolate aus importiertem rohem Fisch waren durch-
weg resistent gegen das Fluorchinolon Ciprofloxacin. 
Dies entspricht auch dem hohen Anteil fluorchino-
lon-resistenter E. coli aus diesen Proben (s. u.). Aufgrund 
der hohen medizinischen Bedeutung der Fluorchino-
lone unterstreicht dieser Befund die Notwendigkeit, 
solchen importierten Fisch nicht roh zu verzehren und 
im Umgang damit die Regeln der Küchenhygiene sorg-
fältig zu beachten.

Campylobacter spp.

Campylobacter  spp. wurden, wie in den vergangenen 
Jahren auch, häufig auf der Halshaut geschlachteter 
Hähnchen nachgewiesen. Die Ergebnisse der Quanti-
fizierung von Campylobacter  spp. auf der Halshaut 
von Hähnchenschlachtkörpern unterstreichen, dass 
es in diesem Bereich in Deutschland derzeit keinen 
Fortschritt gibt. Der Anteil von Proben, die über dem 
festgelegten Grenzwert des Prozesshygienekriteriums 
von 103 KbE/g liegen, war 2019 mit 23,1 % höher als in 
der Grundlagenstudie der EU im Jahre 2008, in der die-
ser Wert bei 15,7 % lag (BfR 2009b) und in der Unter-
suchung 2013, als 19,4 % der Proben über 103  KbE/g 
aufwiesen (BVL 2015). Gegenüber den Erhebungen im 
Zoonosen-Monitoring in 2016, 2017 und 2018, als ent-
sprechend 24,1 %, 22,7 % und 22,9 % der Proben diesen 
Wert aufwiesen, ist keine Verbesserung der Situation 
zu beobachten. Das Prozesshygienekriterium limitiert 
das Überschreiten des Grenzwertes von 103 KbE/g in 
maximal 40 % der Halshautproben auf dem Schlacht-
hof. Ab 2020 dürfen nur noch 30 % und ab 2025 nur 
noch 20 % der Proben oberhalb von 103 KbE/g liegen. 

Auch in diesem Jahr war der Anteil hoch kontami-
nierter Proben nicht gleichmäßig zwischen den 
Schlacht be trieben verteilt. Betrachtet man die 
Betriebe, aus denen mindestens zehn Proben unter-
sucht wurden, so schwankte der Anteil von Proben, die 
über 1000 KbE/g enthielten, zwischen 0 % und 69,2 %.  
Diese Variabilität könnte möglicherweise andeuten, 
dass es in den Schlachthöfen unterschiedlich gut 
gelingt, die Kontamination der Schlachtkörper mit 
Campylo bacter  spp. zu verhindern, und/oder dass 
die geschlachteten Hühner einen unterschiedlichen 
Besiedlungs status mit dem Keim aufwiesen. Um 
hier eine gesicherte Aussage zu machen, müssten 
die Proben menge und die Anzahl unterschiedlicher 
Probe nahmezeitpunkte pro Schlachthof erhöht wer-

den. Dazu müssten die Proben möglichst innerhalb der 
Sommermonate (mit hoher Prävalenz von Campylo
bacter  spp. in den Hühner be stän den) gleichmäßig 
und mehrfach pro Schlachthof gezogen werden. Mit-
hilfe derartiger Daten wäre es möglich, die Qualität 
des Schlachtprozesses in einzelnen Schlachthöfen 
miteinander zu vergleichen und geeignete Schlacht-
bedingungen zu identifizieren, mit denen der Konta-
minationsgrad von Campylo bacter auf dem Masthähn-
chenschlachtkörper begrenzt werden kann. 

Im Rahmen der Zoonosen-Berichterstattung wurden 
2019 auch erstmals die Ergebnisse der Eigenkontrollen der 
Lebensmittelunternehmer nach VO (EG) Nr. 2073/2005 
erhoben. Das Ergebnis dieser Erhebung war, dass nur 
7 % Schlachtkörper Keimzahlen von über 1000 KbE/g 
aufwiesen. Die Ursachen der Diskrepanz dieses Wertes 
von den Ergebnissen der Untersuchungen im Rahmen 
des Zoonosen-Monitorings in den letzten Jahren sind 
nicht bekannt. Weitere Datenanalysen sind nicht mög-
lich, weil die Ergebnisse der Lebensmittelunternehmer 
nur auf Landesebene aggregiert vorliegen. Aus Sicht der 
Risikobewertung wäre es hilfreich, die Ergebnisse der 
Eigenkontrollen in den Betrieben unmittelbar mit denen 
der amtlichen Untersuchungen vergleichen zu können. 

Auf Hähnchenfleisch wurden wiederum häufig quali-
tativ Campylobacter  spp. nachgewiesen (46,4 %), auch 
wenn die Keimzahlen hier – wie in den Vorjahren – 
 deutlich niedriger waren. Nur in 14 von 434 Proben 
(3,3 %) wurden Campylobacter  spp. mit Keimzahlen 
>  10  KbE/g nachgewiesen. Keimzahlen >  1000  KbE/g 
wurden nicht nachgewiesen. Masthähnchen und 
Hähnchenfleisch werden in Source-attribution- Model-
len als die häufigste Quelle von Campylobacteriosen 
des Menschen eingeschätzt (Kittl et al. 2013, Rosner et 
al. 2017).

In den Proben von Blinddarminhalt von Mast käl-
bern und Jungrindern sowie von Mastschweinen 
am Schlachthof wurden wie in den Vorjahren häufig 
Campylobacter spp. nachgewiesen (49,4 % bzw. 67,3 %).  
Im Gegensatz zur Situation beim Geflügel werden 
diese jedoch selten auf den Schlachtkörper übertragen, 
sodass die Exposition der Verbraucherinnen und Ver-
braucher über das Fleisch dieser Tierarten eher gering 
ist. Während in den Proben von Rindern meist C. jejuni 
nachgewiesen wurde, handelte es sich bei den Campylo
bacter-Isolaten von Mastschweinen am Schlachthof fast 
ausschließlich um C. coli. Dies entspricht den Ergebnis-
sen vergangener Jahre (BVL  2016b, 2018). Rindfleisch 
wurde in den vergangenen Jahren in Europa trotzdem 
wiederholt mit Campylobacter-Ausbrüchen in Verbin-
dung gebracht (EFSA und ECDC 2019a). Rinder wurden 
im Rahmen von Source- attribution-Modellen als die 
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nach Hühnern häufigste Quelle von Campylobacte-
riosen eingeschätzt (Kittl et al. 2013, Rosner et al. 2017). 

Auch Campylobacter spp. von Schweinen wurden in 
der Vergangenheit mit lebensmittelbedingten Krank-
heitsausbrüchen, hier durch roh verzehrtes Hack-
fleisch, in Verbindung gebracht (Siffczyk et al. 2017), 
auch wenn der Anteil an den Ausbrüchen mit hoher 
Evidenz bei der EFSA bei nur etwa 2 % lag (EFSA und 
ECDC 2019a). Der Beitrag von Campylobacter spp. von 
Schweinen zu allen Campylobacteriosen des Menschen 
wird aber eher als gering eingeschätzt (Kittl et al. 2013), 
wobei er für Erkrankungen durch C. coli deutlich höher 
ist als für C. jejuni (Rosner et al. 2017).

In Tankmilchproben aus Milchviehbetrieben wurden 
ebenfalls Campylobacter spp. nachgewiesen. Dies bestä-
tigen Befunde aus Programmen in der Vergangenheit. 
Der Anteil positiver Proben lag mit 2,5 % etwas über 
den Werten der Untersuchungen in den Jahren 2009, 
2010 und 2014 (0,9 % bis 2,2 %). Rohmilch wird immer 
wieder mit Ausbrüchen humaner Campylobacteriose 
in Verbindung gebracht. Diese Ausbrüche gehörten 
2017 und 2018 zu den häufigsten, die im bundesweiten 
Erfassungssystem für Lebensmittel, die an Krankheits-
ausbrüchen beteiligt sind (BELA), registriert wurden. 

Sie wurden auch in anderen europäischen Staaten 
häufig festgestellt. 

Im Jahr 2019 waren diese Ausbrüche in Deutschland 
seltener als in den Jahren zuvor, allerdings bleibt abzu-
warten, ob dies ein Trend ist oder nur eine normale 
jährliche Schwankung darstellt. Da die Nachweise 
nicht seltener waren als in der Vergangenheit, ist der 
Rückgang der Krankheitsausbrüche vermutlich nicht 
durch eine Veränderung der Kontaminationsrate von 
Tankmilch zu erklären.

Alle Proben von Wildgeflügel waren negativ für Campy
lo bacter  spp. Da Campylobacter  spp. für Geflügel ein 
kommensaler Keim ist, ist dieser Befund zunächst 
überraschend. Eine mögliche Erklärung ist, dass die 
Probenahmetechnik möglicherweise dem  Überleben 
von Campylobacter  spp. in der Probe z. B. durch Aus-
trocknung abträglich war. In Skandinavien wurden 
wiederholt Campylobacter  spp. bei Wildgänsen nach-
gewiesen (Elmberg et al. 2017). Die Untersuchung 
von Kottupfern wurde für das Zoonosen-Monitoring 
gewählt, um eine standardisierte Probenahme zu 
ermöglichen. Möglicherweise führte dies aber zu einer 
eingeschränkten Sensitivität der Untersuchung auf 
Salmonella spp. und Campylobacter spp.

Untersuchungen in Hähnchenbeständen mit Socken-
tupferproben führten in der Vergangenheit auch nur 
zu geringen Nachweisraten bei Campylobacter, obwohl 
in den Blinddarmproben am Schlachthof im selben 
Jahr häufig Campylobacter gefunden wurden. 

Die Ergebnisse des Zoonosen-Monitorings  bestätigen 
die hohe Belastung der Hähnchenfleischkette mit 
Campylobacter  und die damit einhergehende starke 
Exposition von Verbraucherinnen und Verbrauchern 
gegenüber Hähnchenfleisch. Auch die mögliche Expo-
sition über den Verzehr von Rohmilch wurde in diesem 
Jahr wieder bestätigt. 

Resistenzsituation bei Campylobacter spp. 

Im Zoonosen-Monitoring 2019 wurden Campylobac
ter  spp. aus Hähnchenfleisch nicht auf ihre Resistenz 
gegen antimikrobielle Substanzen getestet, da der 
Fokus der Resistenztestung gemäß den Vorgaben des 
Durchführungsbeschlusses der Kommission 2013/652/
EU auf den Lebensmittelketten vom Schwein und vom 
Rind lag.

Isolate aus Blinddarmproben vom Schwein waren bis 
auf fünf Isolate durchweg C. coli. Sie wiesen, wie in den 
vergangenen Jahren, hohe Resistenzraten gegenüber 
Tetrazyklin und Streptomycin auf, die auch, trotz des 
verringerten Antibiotikaeinsatzes in diesem Bereich, 
weitgehend den Ergebnissen der Jahre 2015 und 2017 
entsprachen. Die Resistenz gegenüber Ciprofloxacin 
war mit 55,4 % höher als 2015 (42,8 %), nicht aber als 
2017 (53,8 %). Die Resistenz gegenüber Erythromycin 
war hingegen mit 6,9 % etwas seltener als 2017 (12,6 %) 
und 2015 (10,7 %). Die Verringerung dieser Rate ist inso-
fern bedeutsam, als dass die Makrolide von der WHO 
als „highest priority critically important antimicro-
bials“ eingestuft werden, gerade wegen ihrer Bedeu-
tung für die Behandlung der Campylobacteriose des 
Menschen (WHO 2019).

 
Die Isolate aus Mastkälbern und Jungrindern gehör-
ten beiden Spezies an, wobei C. coli wiederum häufiger 
resistent war als C. jejuni. Dies galt numerisch für alle 
Substanzen. Die Resistenzraten gegenüber Ciprofloxa-
cin (80,4 %), Erythromycin (19,6 %) und Tetrazyklin 
(93,5 %) bei C. coli waren auch höher als die korrespon-
dierenden Resistenzraten bei C.  coli von Schweinen. 
Für Tetrazyklin und die Fluorchinolone bestätigt das 
die Ergebnisse aus dem Jahr 2015, in dem allerdings die 
Resistenzraten für Tetrazyklin etwas niedriger waren 
als 2019 (85,2 % vs. 93,5 %), gegenüber Ciprofloxacin aber 
etwas höher (87,0 % vs. 80,4 %). Gegenüber Erythro-
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mycin gab es 2015 keinen Unterschied zwischen C. coli 
von Schweinen und Mastkälbern/Jungrindern. 

Von C. jejuni aus Tankmilch wurden nur acht Isolate 
untersucht, sodass ein Vergleich der Resistenzraten mit 
anderen Herkünften oder Untersuchungen vergange-
ner Jahre nicht valide möglich ist.

Insgesamt zeigen die Resistenzraten der Campylobac
ter-Isolate im Vergleich zu den Vorjahren eine hetero-
gene Entwicklung. Campylobacter von Tieren sind eine 
häufige Quelle lebensmittelbedingter Erkrankungen 
beim Menschen (Rosner et al. 2017). Ein Vergleich der 
Resistenzraten auf europäischer Ebene zeigte, dass die 
bei den Isolaten von Tieren festgestellten Resistenz-
raten auf nationaler Ebene mit denen des Menschen 
korrelieren (ECDC et al. 2017).

Gegenüber Gentamicin wurden nur ganz vereinzelt 
Resistenzen beobachtet (je ein Isolat von C.  coli aus 
Mastkälbern/Jungrindern und aus Schweinen). Resis-
tenzen gegenüber Gentamicin wurden bei Isolaten von 
Schwein 2015 und 2017 nicht beobachtet, bei den Iso-
laten von Kälbern gab es 2015 ebenfalls ein resistentes 
Isolat.

Listeria monocytogenes

Auf Listeria (L.) monocytogenes wurden im Zoono-
sen-Monitoring 2019 Tankmilch aus Milchviehbetrie-
ben, unverarbeiteter Importfisch (Tilapia und Panga-
sius) sowie tiefgefrorene Petersilie untersucht. 

Die Nachweisrate in Tankmilch lag mit 3,0 % leicht 
unter der Nachweisrate vergangener Untersuchungen 
(2010: 4,6 %, 2014: 3,5 %). Quantitative Untersuchungen 
wurden nicht durchgeführt. Die Ergebnisse bestätigen, 
dass L.  monocytogenes über die Rohmilch in milch-
verarbeitende Betriebe eingetragen werden kann. Wird 
die Milch wärmebehandelt, wird der Erreger darin 
wirksam abgetötet. Im Falle der Weiterverarbeitung 
zu Rohmilchprodukten kann es jedoch zur Verschlep-
pung und ggf. auch Anreicherung von L.  monocyto
genes in verzehrfertigen Rohmilchprodukten kommen.  
Darüber hinaus kann der Erreger über kontaminierte 
Rohmilch in die Produktionsumgebungen der milch-
verarbeitenden Betriebe gelangen und hier bei Vor-
handensein entsprechender Nischen mitunter jahre-
lang persistieren und zu Rekontaminationen auch von 
bereits wärmebehandelten Zwischen- und Endpro-
dukten führen. L.  monocytogenes wird regelmäßig in 
verzehrfertigen Produkten aus Rohmilch und wärme-
behandelter Milch nachgewiesen (BVL 2013, EFSA und 
ECDC 2017b) und mit L. monocytogenes kontaminierte 
Milchprodukte waren in 2002 bis 2015 am häufigsten 

Gegenstand von RASFF-Schnellwarnmeldungen, von 
denen Deutschland betroffen war (Lüth et al. 2019).  
Die im Zoonosen-Monitoring erhobenen Ergebnisse zu 
molekularen Serotypen von L.  monocytogenes lassen 
keine Rückschlüsse darauf zu, ob die in der Rohmilch 
gefundenen L.monocytogenes-Stämme mit denen aus 
den verzehrfertigen Milchprodukten übereinstimmen 
und somit eine tatsächliche Verschleppung anzeigen. 
Zur Überprüfung dieser These bedarf es hochauf-
lösender Typisierungsmethoden wie z. B. der Gesamt-
genomsequenzierung. Dass mit L. monocytogenes 
kon taminierte verzehrfertige Milchprodukte Human-
erkrankungen auslösen, belegen verschiedene Studien 
(Schmid et al. 2014, Jackson et al. 2018).

Auch in Petersilie wurden vereinzelt L.  monocyto
genes nachgewiesen (1,3 %), jedoch konnten mit dem 
quantitativen Verfahren in keiner Probe Keimzahlen 
bestimmt werden, sodass davon auszugehen ist, dass 
die Belastung der tiefgefrorenen Petersilie sehr niedrig 
ist. Dies entspricht auch den geringen Keimzahlen auf 
pflanzlichen Lebensmitteln aus den vergangenen Jah-
ren (BVL 2018). Dennoch kann es bei Verwendung von 
mit L.  monocytogenes kontaminierter, tiefgefro rener 
Petersilie als Zutat für andere Speisen, die nach der 
Zubereitung nicht noch einmal einer keimabtötenden 
Behandlung unterzogen werden und bis zum Verzehr 
nicht gekühlt werden, zur Anreicherung des Erregers 
kommen. Deshalb sollte bei der Zubereitung solcher 
Speisen für Personengruppen, welche ein erhöhtes 
Risiko für Listerioseerkrankungen tragen, auf die Ver-
wendung tiefgekühlter Petersilie verzichtet werden.

L. monocytogenes wurde häufig in unverarbeitetem 
Importfisch (Tilapia und Pangasius) nachgewiesen 
(33,1 %). Wie bereits für die Tankmilch ausgeführt, kann 
auch hier ein Eintrag in die verarbeitenden Betriebe 
und somit in verzehrfertige Produkte erfolgen. Zusätz-
lich besteht die Gefahr, dass durch direktes Handling 
von Rohfisch in Küchenumgebungen dort weitere 
Lebensmittel kreuzkontaminiert werden können. In 
Verkehr gebrachte verzehrfertige Fisch produkte wie 
z.  B. geräucherter Fisch müssen regel mäßig aufgrund 
von Kontaminationen mit L.  monocytogenes vom 
Markt zurückgenommen werden (Lüth et al. 2019).  
Ausbruchsuntersuchungen der letzten Jahre, bei denen 
verstärkt die Gesamtgenomsequenzierung als effektive 
Typisierungsmethode zum Einsatz kam, zeigen, dass 
verzehrfertige Fischprodukte Ursache für humane 
Listerioseerkrankungen sein können (EFSA und ECDC 
2018b, 2019b). Aufgrund dessen kommt der Verhin-
derung des Eintrags von L. monocytogenes in fischver-
arbeitende Betriebe, z. B. durch Rohfisch, eine beson-
dere Bedeutung zu. 

Bewertung der Ergebnisse
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Shiga-Toxin bildende Escherichia coli (STEC)

Im Zoonosen-Monitoring 2019 wurde die Mehrheit 
der STEC aus Blinddarmproben von Mastkälbern 
und Jungrindern am Schlachthof nachgewiesen. Dies 
bestätigt die Ergebnisse im Zoonosen- Monitoring 
2009 (13,5 %), 2012 (24,0 %) und 2015 (25,9 %) (BVL 2010, 
2014, 2016b). Rinder und andere Wiederkäuer gelten als 
wesentliches Reservoir von STEC, und Produkte aus den 
Lebensmittelketten vom Rind sind eine wesent liche 
Quelle für humane EHEC- und HUS-Erkrankungen 
(Mughini-Gras et al. 2018). Vergleiche der hier nachge-
wiesenen Isolate mit Isolaten aus der Humanmedizin 
werden dadurch eingeschränkt, dass einige Isolate mit 
den gängigen Methoden nicht typisiert werden können 
(„Ont“ in 2019 bei 18 Isolaten) und dass in der Human-
medizin häufig der Erreger auch gar nicht isoliert wird, 
sondern nur das stx-Gen oder das Shiga-Toxin nachge-
wiesen wird (RKI 2019b). 

Einige der im Blinddarminhalt nachgewiesenen 
STEC-Typen (O-Gruppen, O8, O103, O113 und O157) 
gehören auch beim Menschen zu den häufigsten Erre-
gertypen von EHEC-Erkrankungen (RKI 2019b). Dies 
wird durch den häufigen zusätzlichen Nachweis des 
eae-Gens in den Isolaten (25,1 % aller Isolate aus dieser 
Herkunft) unterstrichen. Einige andere beim  Menschen 
häufige Serogruppen wurden jedoch im Zoonosen- 
Monitoring 2019 nicht nachgewiesen (O26, O91, O128, 
O145, O146). Einige dieser Serogruppen waren in der 
Vergangenheit auch bei Mastkälbern nachgewiesen 
worden (O146, O145, O91) (BVL 2011, 2014, 2016b).

Der Anteil eae-positiver STEC-Isolate war bei den 
Isolaten aus Rindfleisch deutlich geringer, was den 
Ergebnissen aus dem Jahr 2015 entspricht, als keines 
der Rindfleisch-Isolate eae-positiv war (BVL 2016b). 
Von den beim Menschen im Jahr 2018 häufigen Sero-
gruppen war lediglich die Gruppe O91 im Rindfleisch 
vertreten. Die anderen Isolate gehörten zu keiner der 
beim Menschen besonders häufigen O-Gruppen. 

Auch in Tankmilch aus Milchviehbetrieben wur-
den 2019 wieder STEC nachgewiesen, wobei die Iso-
late besonders häufig (41,7 %) zusätzlich das eae-Gen 
aufwiesen und auch eine beim Menschen 2018 häu-
fige O-Gruppe (O103) mit dem eae-Gen zweimal unter 
den Isolaten zu finden war. Der Verzehr von Rohmilch 
wurde in der Vergangenheit häufiger mit lebensmit-
telbedingten Krankheitsausbrüchen in Verbindung 
gebracht (EFSA und ECDC 2019a). Allerdings wurden 
solche Fälle im Rahmen des BELA-Systems im Jahr 
2019 im Gegensatz zu 2018 nicht berichtet (BVL und 
RKI 2019).

Isolate aus Hackfleisch vom Schwein (N  =  24) wie-
sen in keinem Fall das eae-Gen auf, obwohl mit der 
O-Gruppe 91 auch hier eine beim Menschen häufige 

Serogruppe nachgewiesen wurde. STEC wurden auch 
2009, wenn auch seltener (0,8 %) im Rahmen des Zoo-
nosen-Monitorings im Schweinehackfleisch nachge-
wiesen (BVL 2010). Trotz des regelmäßigen Nachweises 
von STEC in Schweinehack gilt dieses nicht als wesent-
liche Quelle für EHEC-Erkrankungen des Menschen. 
Aufgrund des in Deutschland häufigen Rohverzehrs 
von Hackfleisch vom Schwein ist jedoch davon auszu-
gehen, dass eine Infektion durch Schweinehack grund-
sätzlich möglich ist.

Der vereinzelte Nachweis von STEC in pflanzli-
chen Lebensmitteln ist insofern für den gesundheit-
lichen Verbraucherschutz bedeutsam, als pflanzliche 
Lebensmittel teilweise roh oder unzureichend erhitzt 
verzehrt werden. Dies trifft sowohl für tiefgefrorene 
Petersilie als auch für Babyspinat zu. Außerdem wer-
den pflanzliche Lebensmittel immer wieder als Vehi-
kel für lebensmittelbedingte Krankheitsausbrüche mit 
STEC und HUS identifiziert (EFSA und ECDC 2019a). 
Von besonderer Bedeutung ist daher, dass eines der 
beiden typisierten Isolate von Babyspinat vom Serotyp 
O157:H7 und eae-positiv war. Dies unterstreicht, dass 
pflanzliche Lebensmittel immer als Quelle für lebens-
mittelbedingte EHEC-Erkrankungen in Betracht gezo-
gen werden müssen. 

Erfahrungen bei dem großen mit Sprossen assoziier-
ten EHEC-Krankheitsausbruch weisen darauf hin, dass 
geringe Nachweisraten von STEC in einem Lebens-
mittel keine Gewähr dafür bieten, dass von diesem 
Lebensmittel keine Infektionen mit STEC beim Men-
schen ausgehen können. Ähnliche Vermutungen wur-
den auch für die Untersuchung von anderen  trockenen 
pflanzlichen Lebensmitteln wie Mehl auf STEC publi-
ziert (Made et al. 2017, Gill et al. 2019).

Im Kot von wildlebendem Wassergeflügel wurden 
STEC nicht nachgewiesen. Das bedeutet, dass diese 
Erreger im Kot von Wassergeflügel zumindest nicht 
häufig sind. Auch beim Hausgeflügel wurden in der 
Vergangenheit STEC selten oder nicht nachgewiesen 
und in Geflügelfleisch waren STEC selten oder wurden 
nicht nachgewiesen (Xia et al. 2010, Hartung et al. 2018). 
Allerdings wird aus diesem Grund Geflügelfleisch auch 
selten auf STEC untersucht.

Resistenzsituation bei STEC 

Die Resistenzraten bei STEC aus Tankmilch und Rind-
fleisch unterschieden sich nicht grundlegend von 
denen bei den ebenfalls untersuchten kommensalen 
E.  coli. Bei den Isolaten von Mastkälbern und Jung-
rindern am Schlachthof waren die Resistenzraten 
höher als bei den kommensalen E.  coli. Dies galt ins-
besondere für  Sulfamethoxazol und Tetrazyklin. Der 



67

Grund für  diesen Unterschied ist nicht klar. Es ist 
naheliegend, dass die STEC als selektierte Subpopu-
lation sich punktuell anders verhalten als die zufällig 
ausgewählten E.coli-Isolate. Gemeinsam ist den STEC 
und den anderen E.  coli von Mastkälbern und Jung-
rindern aber, dass sie deutlich häufiger resistent sind 
als die Isolate aus Tankmilch und Rindfleisch. 

Aus Hackfleisch vom Schwein wurden bei den STEC 
ähnliche Resistenzraten nachgewiesen wie bei den 
E. coli aus konventionellem Schweinefleisch. Da durch 
den Produktionsprozess des Hackfleischs die Resis-
tenz der Bakterien vermutlich nicht beeinflusst wird, 
stimmt dies mit den Erwartungen überein.

Insgesamt wird der Resistenzsituation bei STEC eine 
geringere Bedeutung für den gesundheitlichen Ver-
braucherschutz beigemessen, weil STEC-Infektionen 
des Menschen in der Regel nicht antibiotisch behandelt 
werden.

Methicillin-resistente Staphylococcus aureus 
(MRSA)

Die von den Untersuchungseinrichtungen der Länder 
an das NRL eingesandten Isolate wurden zu 97,5 % als 
MRSA bestätigt. In der Bewertung der Prävalenzergeb-
nisse wird daher wie im Ergebnisteil auf MRSA refe-
renziert, obwohl sich die gemeldeten Prävalenzen auf 
das Vorkommen MRSA-verdächtiger Isolate beziehen.

Die bestätigten und typisierten Isolate stammten 
überwiegend aus der Lebensmittelkette Schweinefleisch 
sowie aus unverarbeitetem importiertem Fisch aus Aqua-
kultur. Daneben wurden auch Isolate aus Tankmilch-
proben von Milchviehbetrieben an das NRL eingesandt. 

In Mastschweinebeständen wurden MRSA ähnlich 
häufig nachgewiesen wie in 2017 (35,7 % vs. 38,1 %; BVL 
2018). Dies zeigt, dass MRSA in Mastschweinebestän-
den immer noch weitverbreitet sind. Daten aus dem 
Jahr 2015 legen nahe, dass MRSA auch regelmäßig aus 
den Ferkelerzeugerbetrieben in die Mastbestände ein-
getragen werden (BVL 2016b). Die Bedeutung des Tier-
handels für das Vorkommen von MRSA ist wiederholt 
betont worden (EFSA 2010b, Fromm et al. 2014). In 
einer Querschnittsstudie im Jahr 2008 war noch etwa 
die Hälfte der Mastbestände positiv getestet worden 
(Alt et  al. 2011). Ob der Rückgang gegenüber 2008/2009 
auf die geänderte Probenahme (Sockentupfer statt 
Staubproben) zurückzuführen ist oder einen tatsäch-
lichen Rückgang darstellt, ist nicht sicher einzu-
schätzen. Ein Rückgang aufgrund des deutlich vermin-
derten Antibiotikaeinsatzes in der Schweinemast wäre 
denkbar, obwohl der Antibiotikaeinsatz nur einer von 
vielen Faktoren ist, der das Vorkommen von MRSA bei 
Mastschweinen beeinflusst (Fromm et al. 2014). 

Auch unter den untersuchten Schlachtkörpern war 
der Anteil MRSA-positiver Schweineschlachtkörper 
gegenüber früheren Untersuchungen in 2015 unverän-
dert (BVL 2016b). 

Die 2019 eingesandten Isolate aus Mastschweine-
beständen und Schlachtkörpern von Mastschweinen 
gehörten überwiegend spa-Typen an, die dem nutz-
tierassoziierten klonalen Komplex (CC) 398 zuzuord-
nen waren, was den Ergebnissen vergangener Jahre 
entspricht (Alt et al. 2011, BVL 2016b, 2018). Die weni-
gen Isolate anderer spa-Typen waren ausschließlich 
dem spa-Typ t1430 zuzuordnen, der wiederum dem 
CC9 zugeordnet wird. Isolate dieses spa-Typs wurden 
bisher überwiegend bei Geflügel nachgewiesen, wo sie 
zu den hohen Kontaminationsraten der Schlachtkör-
per und des Fleisches beitragen (Vossenkuhl et al. 2014, 
BVL  2019a, Pauly et al. 2019). Ob der Nachweis von 
MRSA dieses spa-Typs auf Schweineschlachtkörpern 
und bei Mastschweinen im Bestand (hier stellten sie 
drei der sieben non-CC398-Isolate) auf eine Übertra-
gung dieser Typen vom Geflügel auf Schweine zurück-
geht, muss in weiteren molekularen Untersuchungen 
geprüft werden. 

Generell wurden in 2019 alle spa-Typen, die auf 
Schweineschlachtkörpern gefunden wurden, auch in 
Schweinebeständen nachgewiesen, was der Aussage 
entspricht, dass die meisten Isolate auf Schlachtkör-
pern aus der Primärproduktion stammen (Vossenkuhl 
et al. 2014). Darüber hinaus wurden in den Schweine-
beständen noch andere spa-Typen gefunden, die nicht 
auf Schlachtkörpern nachgewiesen wurden. Da die 
betrachteten Schlachtchargen von den untersuchten 
Erzeugerbetrieben unabhängig waren, war eine solche 
Differenz zu erwarten.

Die MRSA-Isolate aus Tankmilch gehörten alle dem 
CC398 an. Dies entspricht den Ergebnissen vorheriger 
Untersuchungen von Tankmilch beim Milchrind, die 
2009, 2010 und 2014 durchgeführt wurden (BVL 2010, 
2012, Tenhagen et al. 2014, BVL 2016a). Nur 2014 war ein 
Isolat aus Tankmilch von ökologisch wirtschaftenden 
Betrieben nicht dem CC398 zuzuordnen (BVL  2016a, 
Tenhagen et al. 2018). Die Prävalenz von MRSA in 
Tankmilchproben war 2019 numerisch geringer als 
in den untersuchten konventionellen Betrieben 2014.  
MRSA ist beim Milchrind nicht nur als zoonotisch 
übertragbares resistentes Bakterium relevant, sondern 
auch als Mastitiserreger (Schnitt und Tenhagen 2019).  
Untersuchungen in betroffenen Milchviehbetrieben 
zeigten, dass der Erreger nicht nur bei den Milchkühen, 
sondern vor allem auch bei Kälbern und Jungrindern 
festzustellen ist, sodass etwaige Kontrollmaßnahmen 
diese Tiergruppen mit einbeziehen müssen.

Bewertung der Ergebnisse
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Ob MRSA über Rohmilchverzehr auf den Menschen 
übertragen werden können, ist nicht geklärt. Die häufige 
Besiedlung von Milchkälbern in den Betrieben  deutet 
darauf hin, dass dies möglich ist. Allerdings waren die 
Keimzahlen in Tankmilchproben sehr gering, sodass die 
Keimkonzentration vermutlich nicht ausreicht, beim 
Rohverzehr von Milch eine Besiedlung des Menschen 
mit MRSA auszulösen. Der Nachweis von MRSA auch 
bei anderen Tieren in Milchviehbetrieben deutet aller-
dings auf eine erhebliche Exposition der Beschäftigten 
in solchen Betrieben hin (Schnitt et al. 2019). 

Die in importiertem unverarbeitetem Fisch aus Aqua-
kultur nachgewiesenen MRSA unterschieden sich 
grundlegend von den ansonsten in Lebensmittelketten 
nachgewiesenen MRSA. Mehr als die Hälfte der Isolate 
war nicht dem CC398 zuzuordnen, sondern anderen 
klonalen Komplexen. Interessanterweise wurden aber 
dennoch relativ wenige unterschiedliche spa-Typen 
gefunden. 

MRSA wurden bereits 2010 bei Tilapia aus Malaysia 
nachgewiesen (Atyah et al. 2010). Auch auf rohem Fisch 
in Japan wurden MRSA nachgewiesen, allerdings wur-
den diese nicht so weitgehend typisiert (Hammad et 
al. 2012). MRSA offenkundig humanen Ursprungs wur-
den zudem in Fisch aus südafrikanischen Aquakul turen 
nachgewiesen, wobei diese Isolate sich deutlich von 
den im Zoonosen-Monitoring nachgewiesenen unter-
schieden (Fri et al. 2020). Die im Zoonosen-Monitoring 
untersuchten Proben stammten überwiegend aus Viet-
nam (338/419), mit 118 der 121 MRSA-positiven Proben. 
Nur insgesamt zwei der MRSA-Isolate stammten nicht 
aus vietnamesischen Proben, bei einer Probe war kein 
Herkunftsland angegeben. Von den MRSA-positiven 
vietnamesischen Fischproben stammten nur zwei von 
der Gattung Tilapia. 

Innerhalb der MRSA-Isolate aus Fisch war der 
häufigste spa-Typ t189. Dieser ist dem MLST-Typen 
ST188 zuzuordnen. Er wird überwiegend bei Men-
schen in Asien nachgewiesen (Ghaznavi-Rad et al. 
2010, Yu  et  al.  2012) und wurde ansonsten vereinzelt 
bei Makaken in Forschungslabors gefunden, wo er 
 zwischen Menschen, Tieren und der Umgebung über-
tragen wurde (Soge et al. 2016). Eine Übertragung dieser 
Bakterien aus dem ostasiatischen Raum nach Europa 
über Lebensmittel erscheint denkbar. Wie und an wel-
cher Stelle dieser Erreger in die Lebensmittel gelangt 
ist, ist aus den Ergebnissen des Monitorings allein nicht 
abzuleiten. Der bei den MRSA aus Fischproben eben-
falls häufige spa-typ t2174 wird dem klonalen Kom-
plex CC97 zugeordnet. CC97-assoziierte MRSA wurden 
insbesondere in Italien bei Nutztieren nachgewiesen 
(Feltrin et al. 2016), vor allem bei Rindern (Ikawaty 
et al. 2009). Der spa-Typ t127, der zum ST1 gezählt wird, 

wurde in der Vergangenheit bereits mehrfach im Zoo-
nosen-Monitoring nachgewiesen. Dabei handelte es 
sich überwiegend um Isolate aus Fleisch unterschied-
licher Tierarten (BVL 2016b, 2017, 2018, 2019a).

Insgesamt zeigen die Ergebnisse des Zoonosen- 
Monitorings, dass MRSA in den untersuchten Lebens-
mittelketten (weiterhin) häufig auftreten und dass 
insbesondere über importierte Lebensmittel neue 
Typen von MRSA in die Lebensmittelkette und damit 
potenziell auch in die menschliche Population ein-
getragen werden können. Allerdings ist bisher davon 
auszugehen, dass MRSA sich eher nicht über den Ver-
zehr kontaminierter Lebensmittel verbreiten, weil die 
nachgewiesenen Keimkonzentrationen eher gering 
sind (Pauly et al. 2019) und experimentelle Infektions-
versuche bei Schweinen zeigten, dass für die eher häu-
fige nasale Besiedlung 104 Keime oder mehr erforder-
lich sind (Szabo et al. 2012). Bei den Fischproben wiesen 
häufig mehrere Proben aus unterschiedlichen Bun-
desländern ähnliche bis identische Chargenbezeich-
nungen auf. Dies deutet darauf hin, dass einzelne 
Produktionschargen über den Handel über ganz 
Deutschland verbreitet werden und damit auch einen 
gewissen Einfluss auf das Ergebnis des Zoonosen- 
Monitorings haben können. Andererseits spiegelt dies 
auch die Expositionssituation der Verbraucherinnen 
und Verbraucher wider. 

Resistenzsituation bei MRSA

MRSA sind definitionsgemäß durchweg resistent gegen 
Beta-Laktam-Antibiotika. Die im Rahmen des Zoono-
sen-Monitorings untersuchten Isolate aus der Lebens-
mittelkette Schweinefleisch und der Tankmilch waren 
darüber hinaus fast ausnahmslos resistent gegen Tetra-
zyklin (92,1 % bzw. 96,0 %), eine Eigenschaft, die für 
nutztierassoziierte MRSA (la-MRSA) häufig beschrie-
ben wird (Argudin et al. 2011, Schroeter und Käsbohrer 
2012, Tenhagen et al. 2014, Vossenkuhl et al. 2014) und 
von einigen Autoren sogar als Marker für die Identifi-
zierung von la-MRSA vorgeschlagen wird (McCarthy 
et al. 2012). Diese Eigenschaft unterscheidet sie auch 
von den in den Einrichtungen des Gesundheitswesens 
vorherrschenden MRSA, die nur zu einem geringen 
Prozentsatz (13,5 %) resistent gegen Tetrazyklin sind. 
Von den am Nationalen Referenzzentrum untersuch-
ten gegen Tetrazyklin resistenten MRSA war dabei die 
Hälfte dem nutztierassozierten klonalen Komplex 398 
zuzuordnen (Layer et al. 2018).

Die im Zoonosen-Monitoring untersuchten MRSA 
wiesen gegen 5 der 19 untersuchten Substanzen keine 
oder nur vereinzelt (< 1 %) Resistenzen auf. Dabei han-
delt es sich um Antibiotika, die für die Behandlung von 
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Bewertung der Ergebnisse

Lebensmittel liefernden Tieren keine Zulassung haben 
(Vancomycin, Linezolid, Mupirocin, Fusidinsäure und 
Rifampin). Auch gegen Sulfamethoxazol waren fast 
alle MRSA-Isolate empfindlich (98,9 %). Dies über-
rascht insofern, als gegen diese Substanz viele kom-
mensale E.  coli aus den untersuchten Popula tionen 
resistent waren und Sulfonamide hinter den Penicilli-
nen, Tetrazyklinen und Polypeptidantibiotika zu den 
mengenmäßig am meisten von pharmazeutischen 
Unternehmen und Großhändlern an Tierärztinnen 
und Tierärzte abgegebenen Antibiotika gehören. Der 
Einsatz von Chloramphenicol, gegen das nur 4,8 % der 
MRSA eine Resistenz aufwiesen, ist dagegen seit 1994 in 
der Nutztierhaltung verboten. 

Die großen Unterschiede zwischen den Isolaten aus 
importiertem Fisch und den Isolaten aus den anderen 
Herkünften entsprechen den Differenzen hinsicht-
lich der identifizierten spa-Typen. Auch von anderen 
in der Literatur beschriebenen MRSA von Fischen aus 
Aquakultur unterschieden sich die Resistenzmuster 
der Isolate aus importiertem Fisch (Fri et al. 2020). Die 
Resistenzmuster der Isolate aus der Lebensmittelkette 
Schwein und der Tankmilch entsprachen hingegen 
weitgehend den Mustern, die in vorherigen Jahren fest-
gestellt wurden (BVL 2016a, 2016b, 2018, Tenhagen et al. 
2018).

Clostridioides difficile (syn. Clostridium difficile) 

Im Gegensatz zu den Vorjahren (BVL 2018, 2019a) 
 wurden in 2019 keine C. difficile in Hackfleischproben 
vom Schwein nachgewiesen. Dies bestätigt die Befunde 
der vergangenen Jahre insofern, als dass die Erreger im 
Hackfleisch selten sind. Wie in den vergangenen Jahren 
war die Untersuchung den Ländern freigestellt, da sie 
aufwendig ist und die Etablierung der Methode bei nur 
wenigen zu untersuchenden Proben pro Land in einem 
ungünstigen Verhältnis zum Erkenntnisgewinn steht.

Yersinia enterocolitica

Auch in 2019 konnten wieder aus Fleisch vom Schwein 
Yersinien der Spezies  Y.  enterocolitica nachgewiesen 
werden. Dabei unterschied sich die Nachweishäufig-
keit kaum zwischen konventionell erzeugtem Fleisch 
(2,7 %) und Fleisch aus ökologischer Produktion (1,7 %). 
Die Nachweishäufigkeit entsprach auch der von Hack-
fleisch vom Schwein aus dem Jahr 2018 (2,4 %).

Der Verzehr rohen Schweinefleischs geht daher 
mit dem Risiko einer Infektion des Menschen einher. 
Schweinefleisch wird in der Literatur als wesentliche 
Quelle von Yersinieninfektionen des Menschen ange-
sehen (Fosse et al. 2008, Rosner et al. 2012). 

Die meisten der 18 ans Konsiliarlabor für Yersinien 
gesandten Isolate von pathogenen Y. enterocolitica wie-
sen das Virulenzgen ail (13/18) und das Gen virF (11/18) 
auf. Das Protein AIL spielt eine wesentliche Rolle in 
der Adhäsion von Y. enterocolitica an Zellen und deren 
Invasion (Bancerz-Kisiel et al. 2018). VirF ist in diesem 
Zusammenhang ein wichtiges Regulatorgen für andere 
Virulenzfaktoren wie yadA (Yersinia- Adhäsin) und yop 
(Yersinia outer membrane proteins), die wiederum eine 
Rolle für die Invasivität der Yersinien spielen (Ban-
cerz-Kisiel et al. 2018). Wie im vergangenen Jahr ist 
davon auszugehen, dass in den untersuchten Schwei-
nefleischproben sowohl pathogene als auch apatho-
gene Stämme nachgewiesen wurden. 

Vibrio spp.

An dem Programm zu Vibrionen im Fisch beteiligten 
sich bis auf ein Land alle Länder. Dabei wurden in nur 
wenigen Proben Vibrionen nachgewiesen. Vibrio nen 
kommen vor allem im Salzwasser vor. Bei den einge-
sandten Proben handelte es sich aber um Süßwasser-
fische aus Aquakultur, sodass nicht mit einem hohen 
Anteil positiver Proben zu rechnen war. Von den 
vier eingesandten Isolaten gehörten zwei der Spezies 
V.   cholerae an, allerdings nicht den toxinbildenden 
Typen (non-O1, non-O139).

Die beiden anderen gehörten zur Spezies V. metsch
nikovii, einer Spezies, die nur in seltenen Fällen mit 
menschlichen Erkrankungen in Verbindung gebracht 
wird (Linde et al. 2004, Wallet et al. 2005). 

Kommensale E. coli

Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 2019  wurden 
kommensale E.  coli ausschließlich zum Zweck der 
Resistenztestung isoliert. Die 1.165 untersuchten Isolate 
stammten überwiegend aus den Lebensmittel ketten 
vom Schwein (614) und vom Rind (405). Während 
die Isolate vom Schwein über die Herkünfte hinweg 
ein relativ einheitliches Resistenzmuster aufweisen, 
bestanden bei den Isolaten vom Rind deutliche Unter-
schiede zwischen den Isolaten von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof einerseits und den Iso-
laten aus Tankmilchproben sowie solchen aus Rind-
fleisch. Wiederum ganz andere Resistenzmuster wur-
den bei den Isolaten von Wildgänsen und Wildenten 
sowie denen von importiertem Fisch aus Aquakultur 
nachgewiesen. 

In der Lebensmittelkette Schweinefleisch waren die 
Isolate aus den Beständen von Mastschweinen (45,4 %) 
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und aus Blinddarmproben am Schlachthof (47,2 %) sel-
tener gegen alle Substanzen empfindlich als die Isolate 
aus Schweinefleisch (konventionell 66 % und ökologisch 
72 %). Zwischen den Schweinen im Bestand und denen 
am Schlachthof bestand hingegen kaum ein Unter-
schied. Dies bestätigt in der Tendenz die Ergebnisse 
aus den vergangenen Jahren, wobei der Unterschied 
zwischen den Tieren (ca. 49 %) und dem Fleisch der 
Tiere (63 %) 2017 nicht so deutlich war. Der nur geringe 
Unterschied zwischen konventionellem und ökologisch 
erzeugtem Fleisch stellt einen Unterschied zu den Daten 
aus Putenfleisch dar, das 2018 untersucht wurde und 
einen deutlichen Unterschied zwischen konventioneller 
und ökologischer Produktion zeigte (BVL 2019a).

Im Hinblick auf den Anteil der Isolate, die gegen 
drei oder mehr Substanzklassen resistent waren, ergab 
sich ein ähnliches Bild. Dieser Anteil war bei den Iso-
laten aus Fleisch tendenziell geringer (ökologisch 8,2 % 
und konventionell 14,6 %) als bei den Isolaten aus den 
Beständen (20,4 %) und denen aus Blinddarmproben 
am Schlachthof (24,3 %). Zwar wiesen bei 13 der 14 
getesteten Substanzen die Isolate aus der ökologischen 
Produktion numerisch geringere (9 Substanzen) oder 
identische Resistenzraten (keine Resistenz gegen Tige-
zyklin, Meropenem, Colistin und Gentamicin) auf. Der 
Unterschied war aber bei keiner Substanz signifikant.  
Gegenüber Azithromycin war jeweils ein Isolat resis-
tent, sodass der prozentuale Anteil bei den 61 Isolaten 
aus ökologischer Produktion etwas höher war als bei 
den 89 Isolaten aus konventioneller Produktion. Die 
Ursache für den fehlenden Unterschied zwischen der 
ökologischen und der konventionellen Produktion ist 
aus den vorhandenen Daten nicht zu identifizieren. 
Vergleichsdaten aus der Tierhaltung liegen für die öko-
logische Schweinehaltung nicht vor, weil für die Erstel-
lung des Stichprobenplans für 2019 keine ausreichende 
Datengrundlage über die ökologisch wirtschaftenden 
Schweinebetriebe in den Ländern vorlag. Hier sollte 
dafür gesorgt werden, dass solche Untersuchungen in 
künftigen Jahren nachgeholt werden können, indem 
den Ländern die für die Stichprobenplanung erforder-
lichen Daten zur Verfügung stehen.

Im Vergleich zu den Untersuchungen im Jahr 2017 
bestand kein signifikanter Unterschied hinsichtlich 
der Resistenz der Isolate aus der Lebensmittelkette 
Schweine fleisch. Der Anteil sensibler Isolate war bei 
den Proben aus dem Bestand und vom Schlachthof 
etwas niedriger als 2017. Gegenüber 2015 war der Anteil 
sensibler Isolate am Schlachthof jedoch numerisch 
höher (47,2 % vs. 38,5 %). Beim Schweinefleisch wie-
sen die Isolate aus konventioneller Produktion höhere 
Anteil sen sibler Isolate (66,3 %) auf als 2017 (63,6 %) 
und  2015 (50,0 %). Allerdings waren auch diese Unter-
schiede nicht  signifikant.

Bei den Resistenzen gegenüber den besonders kriti-
schen Antibiotika gab es im Vergleich zu den Vorjahren 
keine wesentlichen Veränderungen. Eine Resistenz gegen 
Colistin wurde 2019 im Gegensatz zu 2017 nicht beobach-
tet, allerdings war sie auch 2017 und 2015 sehr selten und 
wurde 2015 nur bei Läuferschweinen häufiger (6 %) gefun-
den, die nach dem Absetzen häufig mit Colistin behandelt 
werden (Flor et al. 2019). Die Resistenzrate gegenüber den 
Cephalosporinen der 3. Generation lag 2017 bei 0 % bis 
3 %, 2015 etwas höher (0 % bis 8 %) und 2019 bei 0 % bis 
3,5 %. Die Resistenzraten gegenüber den (Fluor-)Chino-
lonen war gegenüber 2017 etwa gleich bei 0 % bis 7 %, 
aber tendenziell niedriger als 2015 (2 % bis 11,2 %).

Die deutlichen Unterschiede zwischen den Isolaten aus 
den unterschiedlichen Herkünften vom Rind fanden 
sich in allen Bereichen. Isolate von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof waren signifikant selte-
ner sensibel gegen alle Testsubstanzen verglichen mit 
denen aus Tankmilch und vom Rindfleisch. Sie waren 
auch signifikant häufiger multiresistent (≥ 3 Resisten-
zen gegenüber unterschiedlichen Wirkstoffklassen).  
Die Unterschiede zeigten sich numerisch bei fast 
allen Substanzen. Eine Ausnahme stellten die Cepha-
losporine der 3. Generation dar. Hier war die Resistenz 
gegen Cefotaxim und/oder Ceftazidim signifikant 
häufiger bei Isolaten aus Tankmilch als bei Isolaten aus 
Rindfleisch oder aus Mastkälbern und Jungrindern am 
Schlachthof. Der häufige Nachweis dieser Resistenz 
bei Tankmilchproben vom Milchrind entspricht der 
Situation bei Mastitisisolaten von Milchrindern. Dies 
könnte mit dem häufigen Einsatz von Cephalospori-
nen bei Milchkühen zur Behandlung der Mastitis und 
anderer Erkrankungen im Zusammenhang stehen 
(Tenhagen et al. 2020).

Die Unterschiede zwischen Isolaten aus Tank-
milch und von Kälbern und Jungrindern wurden 
bereits in früheren Untersuchungen im Rahmen des 
 Zoonosen-Monitorings festgestellt (BVL 2010, 2012). 
Nämliches gilt für die Unterschiede zwischen Mast-
kälbern und Jungrindern und Rindfleisch (BVL 2016b, 
2018). Gegenüber vorherigen Untersuchungen war der 
Anteil sensibler Isolate (53,0 %) und multiresistenter 
Isolate (29,5 %) bei Kälbern und Jungrindern unverän-
dert (BVL 2016b, 2018). Auch die Isolate aus dem Rind-
fleisch und der Tankmilch wiesen in dieser Hinsicht 
keine signifikanten Unterschiede zu den Vorjahren 
auf. Allerdings war die relativ hohe Resistenzrate der 
 Isolate aus Tankmilch gegenüber den Cephalosporinen 
der 3. Generation 2014 nicht beobachtet worden.

Die Isolate aus importiertem Fisch aus Aquakultur 
waren zu 39,2 % sensibel gegen alle Testsubstanzen.  
Von den 60,8 % Isolaten mit mindestens einer Resis-
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tenz waren fast alle resistent gegenüber Ciprofloxacin 
(58,8 %) und auch viele resistent gegenüber Nalidixin-
säure (20,6 %). Gegen weitere Substanzen waren die 
Isolate selten resistent, auch gegen Ampicillin (4,1 %) 
und Tetrazyklin (3,1 %). Gegen die Cephalosporine 
der 3. Generation und gegen Colistin war je ein Isolat 
resistent. Diese Ergebnisse fallen zum einen durch die 
hohe Resistenzrate gegen Ciprofloxacin bei gleichzei-
tiger Empfindlichkeit gegen Nalidixinsäure auf. Diese 
Diskre panz wird häufig dem übertragbaren Fluorchi-
nolon-Resistenzgen qnr zugeschrieben. Weitere Ana-
lysen werden zeigen müssen, in welchem Umfang die 
Isolate dieses Gen trugen. Die relativ einheitlichen 
Resistenzmuster der Isolate weisen, wie auch die ein-
heitlichen spa-Typen bei den MRSA aus dieser Her-
kunft auf die Möglichkeit hin, dass die Bakterien eine 
gemeinsame Quelle haben. Weitere molekularbiolo-
gische Analysen zur Verwandtschaft der Isolate sind 
erforderlich, um diesen Verdacht zu untermauern. 

Die Ergebnisse bestätigen vergleichbare Untersu-
chungen aus Dänemark, die ebenfalls diese auffälligen 
Resistenzergebnisse zu Fluorchinolonen fanden (resis-
tent gegen Ciprofloxacin und sensibel gegenüber Nali-
dixinsäure) (Ellis-Iversen and Korsgaard 2018).

Die eingesandten Isolate aus wildlebenden Enten und 
Gänsen wiesen insgesamt wenig Resistenzen auf. Dies 
bestätigt die Ergebnisse zu anderen Wildtierpopula-
tionen aus dem Zoonosen-Monitoring 2016 und 2017 
(BVL 2017, 2018). Es weist darauf hin, dass resistente 
Bakterien ohne direkte Exposition der Tierpopulation 
gegenüber Antibiotika in der Bakterienpopulation 
nicht im Vordergrund stehen. Andererseits waren aber 
sowohl Resistenzen gegenüber den Cephalosporinen 
der 3. Generation als auch gegenüber Colistin und den 
Fluorchinolonen in je einem Isolat festzustellen. Von 
daher ist das Risiko der Übertragung solcher Bakterien 
durch Wildvögel vorhanden, wenn es auch durch die 
geringen Resistenzraten begrenzt ist.

Im Zoonosen-Monitoring 2019 wurden erneut häufig 
ESBL-/AmpC-bildende E.  coli in Blinddarminhalt von 
Mastschwein sowie von Mastkälbern und Jungrindern 
am Schlachthof nachgewiesen. Der Anteil bestätigter 
Isolate von den eingesandten Isolaten war mit 97,7 % 
2019 ähnlich hoch wie 2018, was auf eine ausreichende 
Spezifität der selektiven Nachweismethode hindeutet. 

Der Anteil ESBL-/AmpC-positiver Proben ist gegen-
über 2017 sowohl bei den Mastschweinen (49,1 % vs. 
47,0 %) als auch bei den Mastkälbern und Jungrin-
dern (70,8 % vs. 68,0 %) leicht angestiegen, sodass hier 
keiner lei Fortschritt zu verzeichnen ist, zumal die 
Werte 2017 auch numerisch über denen von 2015 lagen.  
Die Cephalosporin-resistenten Bakterien sind in den 

beiden Populationen offenkundig weitverbreitet, auch 
wenn die Ergebnisse bei der Untersuchung der kom-
mensalen E. coli zeigen, dass sie die E.coli-Population 
von Schweinen und Mastkälbern nicht dominieren. 

Die Herkunft der ESBL/AmpC-bildenden E.  coli bei 
den Schweinen und den Mastkälbern und Jungrin-
dern am Schlachthof wird im Zoonosen-Monitoring 
nicht geprüft. Bei Kälbern ist bekannt, dass sie sehr 
häufig ESBL/AmpC-bildende E. coli beherbergen. In 
einer Studie in bayerischen Milchviehherden wies 
mehr als die Hälfte der Kotproben von Kälbern nach 
selektiver Anreicherung ESBL/AmpC-bildende E.  coli 
auf (Schmid  et al. 2013). Über 40 % (47,1 %) der klini-
schen E.coli-Isolate von Kälbern mit Durchfaller-
krankungen waren im Jahr 2017 resistent gegen die 
Cephalosporine der 3. Generation. Dabei waren diese 
Isolate nicht gezielt mit selektiven Methoden gewon-
nen worden (BVL 2019b, Tenhagen et al. 2020). Bei den 
klinischen Isolaten von Schweinen liegen die Werte 
bei Mastschweinen (5,2 %), aber auch bei Ferkeln (7,2 %) 
und Läuferschweinen (14,3 %), die ansonsten auch sehr 
hohe Resistenzraten gegen Antibiotika aufweisen, 
deutlich niedriger als bei den Kälbern (BVL 2019b). Von 
den in Mastschweinebeständen genommenen Proben 
waren etwas weniger positiv als 2017 (39,6 % vs. 45,6 %), 
allerdings waren die Unterschiede nicht signifikant.

Eine mögliche Erklärung für die im Vergleich zu den 
Mastschweinen signifikant höheren Nachweisraten bei 
Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof wird in 
der Exposition von Kälbern gegenüber den Substan-
zen über die Vertränkung nicht vermarktungsfähiger 
Milch gesehen. Cephalosporine spielen insbesondere in 
der Therapie der Mastitis des Rindes eine bedeutende 
Rolle, werden aber auch z. B. zur Behandlung von Glied-
maßenerkrankungen eingesetzt ( Kreausukon  2011, 
Ricci et al. 2017). Diese mögliche Erklärung wird durch 
den relativ hohen Anteil Cephalosporin-resistenter 
E.  coli in Tankmilch und den Anteil von 10,1 % ESBL- 
positiver Tankmilchproben unterstützt. Diese Ergeb-
nisse zeigen, dass auch die vermarktungsfähige Milch 
ESBL/AmpC-bildende E. coli enthält. In einer älteren 
Studie hatten sogar 30 % der Tankmilchproben ESBL/
AmpC-bildende E.  coli enthalten ( Kreausukon  2011).  
Eine bayerische Studie wies ebenfalls auf den hohen 
Anteil ESBL/AmpC-positiver Rinderherden hin, ohne 
allerdings gezielt Tankmilch zu untersuchen (Schmid 
et  al.  2013). Da Milch vor dem Verzehr in der Regel 
erhitzt wird, ist dieser Befund im Hinblick auf die 
Lebensmittelsicherheit nur bei Rohverzehr  relevant, 
da durch die Pasteurisierung auch ESBL/AmpC- 
bilden de E. coli zuverlässig abgetötet werden. Bei Roh-
ver zehr von Milch kann es jedoch zur Exposition von 
Ver braucherinnen und Verbrauchern auch gegenüber 
ESBL/AmpC-bildenden E. coli kommen.

Bewertung der Ergebnisse
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Die Untersuchungen von Schweinefleisch und Rind-
fleisch bestätigten erneut, dass es bei der Schlachtung 
von Schweinen und Mastrindern relativ gut gelingt, 
die Übertragung der resistenten Bakterien auf die 
Schlachtkörper zu begrenzen, sodass die Bakterien auf 
Schweinefleisch (5,7 %) und Rindfleisch (3,4 %) deut-
lich seltener sind als auf Geflügelfleisch. Andererseits 
ist aufgrund des Verzehrs rohen Schweinefleischs und 
Rindfleischs die Exposition der Verbraucher gegenüber 
den auf dem rohen Fleisch vorhandenen Bakterien 
deutlich höher als bei Geflügelfleisch, das mit Aus-
nahme von einigen Rohfleischprodukten durchweg 
erst nach Erhitzung verzehrt wird.

Die Nachweisrate in Schweinefleisch aus ökologi-
scher Produktion (4,8 %) unterschied sich nicht wesent-
lich von der aus konventioneller Produktion (5,7 %). 
Hier wurden beim Putenfleisch 2018 signifikante 
Unterschiede beobachtet (37,6 % vs. 12,2 %). Warum 
diese signifikanten Unterschiede bei den Proben von 
Schweinefleisch nicht beobachtet wurden, ist nicht 
klar. Es stimmt aber mit den fehlenden Unterschieden 
bei den Resistenzen der kommensalen E. coli überein. 
Hier sollten weitere Untersuchungen in der Tierhal-
tung und am Schlachthof durchgeführt werden, um 
zu prüfen, ob das beobachtete Ergebnis der Situation in 
den Beständen entspricht. 

Der Nachweis von ESBL/AmpC-bildenden E.  coli mit 
dem selektiven Nachweisverfahren in Kottupfern von 
Wildvögeln (9,8 %) bestätigt das Vorkommen Cepha-
losporin-resistenter E. coli bei diesen Tieren. Ein ver-
gleichbares Bild hatte sich auch bei der Untersuchung 
der kommensalen E.coli-Isolate, die ohne selektives 
Nachweisverfahren gewonnen worden waren, gezeigt. 
Wildgänse und Wildenten können daher auch zur Ver-
breitung solcher Bakterien beitragen, zumal insbeson-
dere Wildgänse sich über erhebliche Strecken bewegen. 

Bei anderen Wildtieren waren in der Vergangenheit 
seltener ESBL/AmpC-bildende E. coli nachgewiesen 
worden (Rehwild 2017 2,3 %, Wildschweine 2016 6,4 %). 
Dies zeigt, dass diese Bakterien in der Umwelt offen-
bar weitverbreitet sind. Nähere molekularbiologische 
Untersuchungen müssen zeigen, ob es sich bei den Iso-
laten eher um Stämme handelt, die aus der Tierhaltung 
stammen oder um solche, die ihren Ursprung beim 
Menschen haben und ggf. über Abwässer in die Umwelt 
gelangen. In einer norwegischen Arbeit wurden 2018 
Füchse auf E.  coli untersucht. Es zeigte sich, dass die 
Bakterien dort besonders häufig resistent waren, wo 
sich Füchse in dicht besiedelten Gebieten bewegten 
(Mo et al. 2018). 

In importiertem Fisch aus Aquakultur wurden eben-
falls ESBL/AmpC-bildende E. coli nachgewiesen, aller-

dings relativ selten (3,0 %). Cephalosporine der 3. Gene-
ration spielen in der Aquakultur keine bedeutende 
Rolle (Rico et al. 2017). Aufgrund ihres Resistenzprofils 
wurden die meisten Isolate als ESBL-bildend klassi-
fiziert (10/12). Von diesen wurden zwei gleichzeitig als 
AmpC-bildend eingestuft. Zwei weitere Isolate wur-
den nur als AmpC-bildend eingestuft. Diese Verteilung 
entsprach weitgehend der bei den anderen Matrizes. Elf 
der zwölf Isolate stammten vom Pangasius aus Viet-
nam, das zwölfte aus Tilapia, ebenfalls aus Vietnam. 
Im Gegensatz zu den nicht selektiv gewonnenen E. coli 
wiesen die ESBL-bildenden Isolate deutlich häufiger 
auch Resistenzen gegen andere Substanzen auf. Der 
seltene Nachweis von ESBL/AmpC-bildenden E. coli bei 
importiertem Fisch aus Aquakultur bestätigt Untersu-
chungen aus Dänemark aus den Jahren 2017 und 2018 
(Ellis-Iversen und Korsgaard 2018)

Carbapenemase-bildende E. coli

Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings wurden ins-
gesamt drei Isolate als Carbapenemase-positive E. coli 
(CPE) bestätigt. Alle drei stammten aus der Lebensmit-
telkette Schweinefleisch. Während in der Vergangen-
heit sämtliche CPE das Gen blaVIM-1 getragen hatten, 
wurden im Jahr 2019 drei verschiedene Gene identifi-
ziert, und zwar die Gene blaOXA-48 (Irrgang et al. 2020), 
blaGES und blaVIM. Zwei Isolate stammten aus Mast-
schweinebeständen. In beiden Beständen konnten 
bei der Nachuntersuchung keine CPE nachgewiesen 
 werden. 

Die Ergebnisse bestätigen, dass CPE in Schweine-
beständen sporadisch vorkommen. Sie zeigen auch, 
dass Isolate von Nutztieren verschiedene Carbapene-
mase-Gene tragen können. Die Ergebnisse der Nachun-
tersuchung dieser und weiterer Betriebe deuten darauf 
hin, dass die Erreger bisher nicht dazu neigen, Bestände 
permanent zu kolonisieren. Aufgrund des deutlich 
häufigeren Vorkommens von CPE in der Human medi-
zin besteht die Möglichkeit, dass es sich um einen Ein-
trag von Bakterien von außen in die Bestände handelt. 
Dass die Nachweise sich in den letzten Jahren auf die 
Lebensmittelkette Schweinefleisch beschränkten, 
bedarf einer weiteren Untersuchung. 

Enterokokken

Enterokokken der Spezies E.  faecalis und E.  faecium 
werden für das Monitoring der Resistenzsituation im 
grampositiven Bereich als Indikatoren herangezogen.

Der Durchführungsbeschluss der Kommission 
2013/652/EU sieht ihre Untersuchung im Blinddarm-
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inhalt von Schlachttieren auf freiwilliger Basis vor. 
Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 2019 wurden 
Enterokokken aus dem Blinddarm von Mastschweinen 
sowie Mastkälbern und Jungrindern bei der Schlach-
tung auf ihre Resistenz gegen antimikrobielle Subs-
tanzen untersucht. Im Jahr 2019 wurden deutlich mehr 
Isolate von Mastkälbern und Jungrindern getestet als 
im Jahr 2017. Dabei zeigten sich, wie in den Vorjahren, 
Unterschiede in den Resistenzen zwischen den Bakte-
rienspezies.

E.  faecalis aus beiden Herkünften wiesen vor allem 
Resistenzen gegen Tetrazyklin auf, etwas seltener 
gegen Erythromycin. Zwischen den beiden Herkünf-
ten bestand kein Unterschied. Dies bestätigt die Ergeb-
nisse aus dem Jahr 2017, wobei die Resistenzraten 2019 
geringfügig, aber nicht signifikant höher lagen. Dies 
galt auch für die Resistenz gegen Chloramphenicol. 
Gegen Gentamicin und Ciprofloxacin waren wie in den 
Vorjahren nur einzelne Isolate resistent. Gegen Tigezy-
klin nur eines vom Schwein. 

Im Gegensatz dazu waren Isolate aus dem ambu-
lanten Bereich der Humanmedizin im Jahr 2018 
 häufig resistent gegen die Fluorchinolone Levofloxa-
cin (22,6 %) und Moxifloxacin (70,2 %) und auch deut-
lich häufiger resistent gegen Gentamicin (16,6 %).  
(https://ars.rki.de/Content/Database/ResistanceOver-
view.aspx, aufgerufen am 26.06.2020).

Die Isolate von E. faecium wiesen wie im Jahr 2017 gerin-
gere Resistenzraten gegen Tetrazyklin und Erythro-
mycin auf als solche von E.  faecalis. Dafür waren die 
Isolate häufiger resistent gegen Ciprofloxacin und ver-
einzelt auch gegen Daptomycin. Humane Isolate aus 
dem stationären Bereich waren zu über 90 % resistent 
gegen die Fluorchinolone Levofloxacin und Moxifloxa-
cin und auch gegenüber Ampicillin und unterschieden 
sich damit grundlegend von den Isolaten von Schwei-
nen und Rindern.

Resistenzen gegen Vancomycin und Teicoplanin wur-
den bei den Isolaten beider Spezies aus beiden Herkünf-
ten nicht nachgewiesen, während Vancomycin-resis-
tente Isolate fast ein Viertel der E.faecium-Isolate des 
Menschen ausmachten.

Insgesamt sprechen die Ergebnisse des Zoono sen-
Monitorings im Vergleich zu den Daten aus der Anti-
biotika-Resistenz-Surveillance des RKI nicht dafür, 
dass Enterokokken von Schweinen und Rindern eine 
wesentliche Quelle für Bakterien sind, die Erkran-
kungen des Menschen auslösen.

Bewertung der Ergebnisse

https://ars.rki.de/Content/Database/ResistanceOverview.aspx
https://ars.rki.de/Content/Database/ResistanceOverview.aspx
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Salmonella spp.

Proben von Alleinfuttermitteln für Mastschweine aus 
Mischfutterwerken waren zu 1,9 % mit Salmonella spp. 
verunreinigt. Die Ergebnisse zeigen, dass durch die Ver-
fütterung von Alleinfuttermitteln an Mastschweine ein 
Eintrag von Salmonellen in die Mastschweinebestände 
möglich ist. Hierauf weisen auch die Typisierungser-
gebnisse der eingeschickten Salmonella-Isolate hin. Das 
bei Schweinen am häufigsten vorkommende Serovar 
Salmonella  Typhimurium bzw. seine monophasische 
Variante wurde auch in den Futter mitteln nachgewie-
sen. Grundsätzlich ist der Eintrag von Salmo nellen in 
Bestände über Futtermittel eine Heraus for derung für 
die Salmonellenbekämpfung beim Schwein, weil die-
ser Eintrag andere Bemühungen zur Verbesserung der 
Biosicherheit in Beständen unterlaufen kann. Daher 
sollten Futtermittel engmaschig kontrolliert werden, 
um positive Chargen frühzeitig aus dem Verkehr zie-
hen zu können.

In Kotproben von Mastschweinen aus Erzeugerbetrie-
ben wurden Salmonella spp. zu 5,7 % und damit etwas 
seltener als in den Vorjahren (2011: 9,4 % positive Pro-
ben, 2017: 7,9 % positive Proben) nachgewiesen. Das 
Ergebnis der Untersuchungen von Proben von Blind-
darminhalt von Mastschweinen am Schlachthof (5,8 % 
positive Proben) stimmt mit den Werten aus den Vor-
jahren überein, in denen ebenfalls jeweils etwa 6 % der 
Proben positiv für Salmonellen waren. Anders als in 
den Vorjahren traten im Zoonosen-Monitoring 2019 
keine deutlichen Unterschiede in den Nachweisraten 
von Salmonellen in den Proben von Kot oder Blind-
darminhalt von Mastschweinen aus Betrieben unter-
schiedlicher Kategorie nach der Schweine-Salmonel-
len-Verordnung auf. Allerdings stammten auch nur 
sehr wenige Proben von Mastschweinen aus Betrieben 
der Kategorie II und III. Die Kontaminationsrate von 
Schweineschlachtkörpern mit Salmonella  spp. lag im 
Zoonosen-Monitoring 2019 bei 3,4 %. Damit waren die 
Schlachtkörper tendenziell seltener mit Salmonellen 
verunreinigt als im Zoonosen-Monitoring des Vorjah-
res, in dem 5,1 % der Proben positiv für Salmonellen 

waren. Insgesamt lässt sich in Bezug auf die Nachweis-
raten von Salmonellen auf den Schweineschlachtkör-
pern in den letzten Jahren allerdings kein Trend erken-
nen, vielmehr schwanken die Werte zwischen etwa 3 % 
und 5 % positiver Proben. Frisches Schweinefleisch aus 
konventioneller Produktion war zu 0,4 % mit Salmo-
nellen belastet, was den Ergebnissen aus den Vorjahren 
entspricht. Frisches Schweinefleisch aus ökologischer 
Produktion wies eine vergleichbare Kontaminations-
rate von 0,6 % auf. 

Schweinehackfleisch war zu 1,9 % mit Salmonellen 
belastet. Damit waren etwas mehr Proben mit Salmo-
nellen belastet als in den Vorjahren (2017: 0,7 % posi-
tive Proben, 2018: 1,3 % positive Proben). In den Proben 
wurden auch Salmonella-Serovare nachgewiesen, die 
beim Menschen besonders häufig Infektionen hervor-
rufen. Dies unterstreicht die Bedeutung von Schweine-
hackfleisch als mögliche Infektionsquelle für den Men-
schen mit Salmonellen. 

Die Ergebnisse zeigen, dass sich der Eintrag von Sal-
monellen in die Schlachthöfe über Salmonella-positive 
Schweine in den letzten Jahren nicht geändert hat. Die 
Ergebnisse der Typisierungsuntersuchungen bestäti-
gen, dass es zu einer Verschleppung von Salmonellen 
aus dem Darminhalt auf die Schlachtkörper kommt, 
da die nachgewiesenen Salmonella-Serovare auf den 
Schlachtkörpern und im Kot und Blinddarminhalt 
mehrheitlich übereinstimmten. Um eine Kontamina-
tion der Schlachtkörper und damit des Fleisches mit 
Salmonellen zu verhindern, ist es deshalb wichtig, die 
Belastung der Schweine mit Salmonellen durch inten-
sive Salmonellen-Bekämpfungsmaßnahmen in den 
landwirtschaftlichen Betrieben zu verringern. 

Schlachtkörper von Mastkälbern und Jungrindern 
wurden im Zoonosen-Monitoring 2019 erstmalig auf 
Salmonellen untersucht. Die Kontaminationsrate war 
mit 1,0 % positiver Proben gering und lag in derselben 
Größenordnung wie die Salmonellen-Nachweisrate in 
Proben von frischem Rindfleisch (0,6 % positive Pro-
ben). Die Ergebnisse bestätigen, dass von Rindfleisch 
ein eher geringes Risiko für eine Infektion des Men-
schen mit Salmonellen ausgeht. Allerdings wurden 
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in Rindfleisch auch die Serovare Salmonella  Typhi-
murium, dessen monophasische Variante und Salmo
nella  Kentucky nachgewiesen, die häufig Infektio-
nen beim Menschen hervorrufen bzw. die sich durch 
besonders hohe Resistenzraten (S. Kentucky) auszeich-
nen. Dies unterstreicht die Empfehlung, dass rohes 
Rinder hackfleisch (z. B. auch Tartar) von empfind-
lichen Verbrauchergruppen wie Kleinkindern, älteren 
und immungeschwächten Menschen sowie Schwange-
ren nicht verzehrt werden sollte. 

In Tankmilch aus Milchrinderbetrieben wurden wie 
bereits im Zoonosen-Monitoring 2010 keine Salmonel-
len nachgewiesen. Damit zeigen die Ergebnisse, dass 
Rohmilch keine Bedeutung als Infektionsquelle des 
Menschen mit Salmonellen zu haben scheint.

In keiner Kotprobe von Wildenten und Wildgänsen 
wurden Salmonellen nachgewiesen, sodass diese Tiere 
kein bedeutendes Reservoir für Salmonellen zu sein 
scheinen. Es ist allerdings nicht gänzlich auszuschlie-
ßen, dass die Menge Probenmaterial, die bei einer 
Tupfer entnahme gewonnen wird, zu gering ist, um vor-
handene Salmonellen sicher nachweisen zu können. 

Importierter Fisch aus Aquakultur stellt mit 1,0 % 
positiver Proben eine potenzielle Infektionsquelle des 
Menschen mit Salmonellen dar und sollte deshalb nur 
ausreichend durchgegart verzehrt werden. Die in den 
Proben nachgewiesenen Serovare spielen bei Infektio-
nen des Menschen mit Salmonellen allerdings nur eine 
untergeordnete Rolle. 

Weder in tiefgefrorener Petersilie noch in frischem 
Babyspinat wurden Salmonellen nachgewiesen. Aus 
diesen Ergebnissen lässt sich somit eine Ansteckungs-
gefahr des Menschen mit Salmonellen durch diese 
pflanzlichen Lebensmittel nicht ableiten. 

Die höchsten Resistenzraten traten bei den Salmo
nella-Isolaten aus der Lebensmittelkette Mastschweine 
gegenüber Ampicillin, Tetrazyklin und Sulfamethoxa-
zol auf (45 % bis 53 % resistente Isolate). Im Vergleich 
zum Zoonosen-Monitoring 2017, in dem 70 % bis 85 % 
der Isolate resistent gegenüber diesen antibiotischen 
Substanzen waren, waren die Resistenzraten im letz-
ten Jahr niedriger. Dieser Unterschied steht im Zusam-
menhang mit dem höheren Anteil an Isolaten des Sero-
vars Salmonella Derby in den Proben gegenüber dem 
Zoonosen-Monitoring 2017. Dieses Serovar zeichnet 
sich durch niedrigere Resistenzraten aus als Salmonella 
Typhimurium. Als positiv zu bewerten ist, dass keine 
Resistenzen gegen Cephalosporine der 3. Generation 
auftraten und die Resistenzraten gegenüber Fluor-

chinolonen niedriger waren als im Zoonosen-Monito-
ring 2017 (2,9 % vs. 6,1 %). 

Die sieben Salmonella-Isolate von Mastkälbern und 
Jungrindern und aus Rindfleisch wiesen ebenfalls 
die höchsten Resistenzraten gegenüber Ampicillin, 
Tetrazyklin und Sulfamethoxazol auf. Bei dem Iso-
lat, das eine Resistenz gegen Fluorchinolone aufwies, 
handelte es sich um das Serovar Salmonella Kentucky, 
das sich seit einigen Jahren durch hohe Resistenzraten 
auszeichnet. Drei Isolate wiesen eine Resistenz gegen 
Colistin auf, bei dem es sich ebenfalls um ein in der 
Humanmedizin wichtiges Antibiotikum handelt. 

Die Salmonella-Isolate aus Alleinfuttermitteln von 
Mastschweinen waren gegenüber allen Testsubstanzen 
sensibel, während alle Salmonella-Isolate aus impor-
tiertem Fisch aus Aquakultur eine Resistenz gegen das 
Fluorchinolon Ciprofloxacin aufwiesen. 

Campylobacter spp.

In Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen wurden 
keine Campylobacter spp. nachgewiesen. Allerdings ist 
nicht auszuschließen, dass die Bakterien in den Kot-
tupfern aufgrund ihrer hohen Empfindlichkeit gegen-
über Austrocknung nicht mehr nachweisbar waren. 

In Tankmilch aus Milchrinderbetrieben wurden 
Campy lobacter  spp. zu 2,5 % nachgewiesen. Dieses 
Ergebnis liegt in derselben Größenordnung wie im 
Zoonosen-Monitoring 2014 (2,2 % positive Proben) 
und 2010 (1,9 % positive Proben). Gegenüber dem Jahr 
2009, in dem 0,9 % der Proben von Tankmilch positiv 
waren, ist es zu einem leichten Anstieg der Campylo
bacterNachweisrate gekommen. Verbraucher sollten 
der Aufforderung, Rohmilch vor dem Verzehr durch-
zuerhitzen, unbedingt nachkommen, da von Rohmilch 
eine potenzielle Gesundheitsgefahr durch Campylo
bacter ausgeht. 

Sowohl Mastschweine als auch Mastkälber/Jungrinder 
am Schlachthof waren mit 67,3 % bzw. 49,4 % positi-
ver Proben von Blinddarminhalt häufig mit Campylo
bacter spp. besiedelt. Damit bestätigen die Ergebnisse, 
dass Schweine und Rinder ein Reservoir für Campylo
bacter darstellen. Allerdings ist bei beiden Tierarten die 
Nachweisrate gegenüber dem Zoonosen-Monitoring 
der Vorjahre, im dem noch 75,5 % der Proben von Mast-
schweinen und 64,2 % der Proben von Mastkälbern und 
Jungrindern positiv für Campylobacter waren, deutlich 
gesunken. Der Schlachtprozess scheint bei Schwei-
nen und Rindern die Kontamination des Fleisches mit 
Campylo bacter  spp. wirkungsvoll zu verhindern, da 
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frisches Schweine- und Rindfleisch nur sehr selten mit 
Campylobacter kontaminiert ist, wie die Ergebnisse aus 
dem Zoonosen-Monitoring der Vorjahre zeigen (<  1 % 
positive Proben von frischem Schweine- und Rind-
fleisch). Frisches Schweine- und Rindfleisch hat als 
Vehikel für die Übertragung von  Campylobacter  spp. 
daher eine untergeordnete Bedeutung. Allerdings 
 wurden Schweinehackfleisch und Rindfleisch auch 
schon mit lebensmittelbedingten Campylobacter-Aus-
brüchen in Verbindung gebracht. 

Die Nachweisrate von Campylobacter spp. in Proben von 
frischem Hähnchenfleisch lag bei 46,4 % und damit in 
derselben Größenordnung wie in den vorherigen Jahren 
(2014: 54,0 % positive Proben, 2016: 47,2 % positive Pro-
ben, 2017: 51,8 %, 2018: 47,8 %). Auch bei der Reduzierung 
hoher Keimzahlen von Campylobacter auf den Schlacht-
körpern von Masthähnchen wurden keine Fortschritte 
erzielt. Der Anteil von Halshautpro ben mit hohen Cam
pylobacter-Keimzahlen von über 1000 KbE/g ist mit 
23,4 % trotz Einführung des Prozesshygienekriteriums 
für Campylobacter auf Masthähn chenschlachtkörpern 
im Jahr 2018 etwa gleich hoch wie in den Jahren zuvor 
(2013: 19,4 %; 2016:  24,1 %, 2017:  22,7 %, 2018: 22,6 %). In 
den Proben von frischem Hähnchenfleisch wurden 
deutlich niedrigere Keimzahlen gemessen als in Hals-
hautproben. In 3,3 % der Proben von frischem Hähn-
chenfleisch ließen sich Campylobacter mittels der 
quantitativen Methode nachweisen. Lediglich 0,7 % der 
Proben wiesen hohe Keimzahlen von über 1000 KbE/g 
auf. Dies hängt möglicherweise damit zusammen, dass 
die besonders kontaminierte Haut nicht Bestandteil der 
untersuchten Proben von frischem Hähnchenfleisch im 
Zoonosen-Monitoring ist. Aufgrund der geringen Infek-
tionsdosis des Erregers beim Menschen stellen allerdings 
auch niedrige Keimzahlen von Campylo bacter  spp. in 
Lebensmitteln ein Infektionsrisiko dar. 

Die Ergebnisse verdeutlichen, dass die Anstrengun-
gen, das Vorkommen von Campylobacter in der Geflü-
gelfleischkette zu verringern, weiterhin intensiviert 
werden müssen. Hierzu sollte das Prozesshygiene-
kriterium für Campylobacter auf Masthähnchen-
schlachtkörpern beitragen, da bei Nichteinhaltung 
der Anforderungen entsprechende Maßnahmen zur 
Sicherstellung der Prozesshygiene vom Lebensmittel-
unternehmer eingeleitet werden müssen.

Auffallend war, dass zwischen den einzelnen 
Schlachthöfen erneut deutliche Unterschiede in der 
Häufigkeit des Vorkommens hoher Keimzahlen auf 
den Schlachtkörpern bestanden. Weitere Studien sind 
daher notwendig, um zu zeigen, welche Maßnahmen 
am Schlachthof das Risiko der erheblichen Kontami-
nation der Schlachtkörper verringern können.

Die Ergebnisse unterstreichen aber auch die Not-
wendigkeit einer konsequenten Verbraucheraufklä-
rung über die mit frischem Geflügelfleisch assoziierten 
Risiken, da auch bei einer erheblichen Verbesserung 
der Situation Campylobacter auf rohem Hähnchen-
fleisch ein relativ häufiger Befund bleiben wird.

Wie in den vergangenen Jahren wiesen Campylo bacter
coli-Isolate – die Spezies, die bei Schweinen überwie-
gend nachgewiesen wird – höhere Resistenzraten auf 
als Isolate von Campylobacter  jejuni. Bei C.coli-Isola-
ten aus dem Blinddarminhalt von Schlachtschweinen 
traten wie bereits in den Jahren zuvor die höchsten 
Resistenzen gegenüber Tetrazyklin und Streptomycin 
auf. Die Resistenzrate gegenüber Ciprofloxacin lag bei 
55,4% und entsprach damit etwa der Rate im Zoono-
sen-Monitoring 2017 (53,8 %). Als positiv zu bewerten 
ist, dass die Resistenzrate der Campylobacter-Isolate 
gegenüber dem Wirkstoff Erythromycin, die bei 6,1 % 
lag, gegenüber den Vorjahren etwas gesunken ist 
(2017: 12,6 %, 2015 10,7 %). Dies ist insofern von Bedeu-
tung, als es sich hierbei um ein Antibiotikum handelt, 
das für die Behandlung der Campylobacteriose des 
Menschen eingesetzt wird. 

Die C.coli-Isolate aus dem Blinddarminhalt von 
Mastkälbern und Jungrindern am Schlachthof wie-
sen höhere Resistenzraten gegenüber Ciprofloxacin 
(80,4 %), Erythromycin (19,6 %) und Tetrazyklin (93,5 %) 
auf als die entsprechenden Isolate von Schweinen.

Listeria monocytogenes

Die Nachweisrate von Listeria monocytogenes in Pro-
ben von Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben lag bei 
3,0 % und damit in derselben Größenordnung wie im 
Zoonosen-Monitoring 2014. Im Jahr 2010 waren mit 
4,6 % positiver Proben tendenziell etwas mehr Tank-
milchproben mit Listeria monocytogenes  kontaminiert.  
Da Konsummilch in Deutschland vor der Abgabe an 
Verbraucher grundsätzlich wärmebehandelt wird, 
stellen Zoonoseerreger in der Tankmilch keine Gefahr 
für den Verbraucher dar. Eine gesundheitliche Gefahr 
geht aber dann von der Rohmilch aus, wenn die Erhit-
zung ausbleibt, wie bei der Herstellung von Rohmilch-
käse und anderen Rohmilchprodukten. Empfindlichen 
Verbrauchergruppen wie Kleinkindern, älteren und 
immunsupprimierten Menschen sowie Schwangeren 
sollte deshalb angeraten werden, auf den Konsum von 
Rohmilchprodukten zu verzichten. 

Importierter Fisch aus Aquakultur war mit 33,1 % posi-
tiver Proben häufig mit Listeria monocytogenes kon-
taminiert und stellt somit grundsätzlich ein Risiko 



77

für eine Infektion des Menschen mit diesem Erreger 
dar. Dabei ist zu bedenken, dass es sich bei Fisch aus 
Aquakultur nicht um ein verzehrfertiges Lebensmit-
tel handelt, sondern in der Regel vor dem Verzehr eine 
Hitzebehandlung erfolgt. Allerdings besteht auch die 
Gefahr, dass es bei der Handhabung des Fischs bei 
mangelnder Küchenhygiene zu Kreuzkontaminatio-
nen von verzehrfertigen Lebensmitteln wie z. B. Salat 
kommt. Zudem können Listeria monocytogenes über 
den rohen Fisch in Fischverarbeitungsbetriebe einge-
schleppt werden und dort zu einer Rekontamination 
von bereits wärmebehandelten verzehrfertigen Pro-
dukten führen. Es ist deshalb wichtig, den Eintrag von 
L.  monocytogenes in fischverarbeitende Betriebe z.  B. 
durch Rohfisch zu verhindern. 

In Proben von tiefgefrorener Petersilie wurden  Listeria 
monocytogenes zu 1,3 % nachgewiesen. Allerdings 
waren die Keimzahlen gering, da in keiner Probe Lis-
terien oberhalb der Nachweisgrenze von 10 KbE/g der 
quantitativen Methode nachgewiesen wurden. In die-
ser Größenordnung stellen Keimgehalte an Listeria 
monocytogenes üblicherweise keine Gesundheitsge-
fahr für den Menschen dar. Empfindliche Verbraucher-
gruppen mit einem erhöhten Risiko, an einer Listeriose 
zu erkranken, wie Schwangere und ältere Menschen, 
sollten dennoch auf den Verzehr von Speisen mit roher 
tiefgekühlter Petersilie als Zutat verzichten, da eine 
Vermehrung vorhandener Listerien in den Speisen 
nicht immer sicher ausgeschlossen werden kann. 

Shiga-Toxin bildende Escherichia coli (STEC)

In keiner der untersuchten Kottupfer von Wildenten 
und Wildgänsen wurden STEC nachgewiesen, sodass 
diese Tiere kein Reservoir für STEC zu sein scheinen. 

Tankmilch aus Milcherzeugerbetrieben war zu 4,9 % 
und damit deutlich häufiger mit STEC kontaminiert als 
in den Jahren 2009 und 2010, in denen 1,5 % bzw. 1,4 % 
der Proben STEC-positiv waren. Im Zoonosen-Mo-
nitoring 2014 waren 3,6 % der Tankmilchproben mit 
STEC kontaminiert. Die Bedeutung von Rohmilch als 
mögliche Quelle für STEC-Infektionen des Menschen 
wird dadurch unterstrichen, dass die gewonnenen 
Isolate besonders häufig Träger des eae-Gens – einer 
der Hauptvirulenzfaktoren von STEC – waren. Die 
Ergebnisse bestätigen, dass nicht wärmebehandelte 
Rohmilch und Rohmilchprodukte ein potenzielles 
gesundheitliches Risiko darstellen und deshalb nicht 
von empfindlichen Verbrauchergruppen wie Klein-
kindern, älteren und immunsupprimierten Menschen 
sowie Schwangeren verzehrt werden sollten. 

Bei Mastkälbern und Jungrindern wurden STEC 
 häufiger nachgewiesen als im Zoonosen-Monitoring 
der Vorjahre. Während im letzten Jahr in 43,2 % der 
Proben von Blinddarminhalt von Mastkälbern und 
Jungrindern am Schlachthof STEC nachgewiesen wur-
den, waren in den Vorjahren nur etwa 25 % der Blind-
darmproben positiv für STEC. Die Nachweisrate von 
STEC in frischem Rindfleisch lag bei 4,4 % und damit 
ebenfalls etwas höher als im Zoonosen-Monitoring 
der Vorjahre, in dem 1 % bis 2 % der Rindfleischproben 
mit STEC kontaminiert waren. Die Ergebnisse bestä-
tigen, dass Mastkälber und Jungrinder häufig Träger 
von STEC sind und es im Rahmen der Fleischgewin-
nung zu einer Kontamination des Fleisches mit STEC 
kommen kann. Unter den Isolaten traten sowohl im 
Darm als auch im Fleisch STEC-Typen auf, die beim 
Menschen  häufig EHEC-Erkrankungen hervorrufen. 
Der Nachweis des eae-Gens bei einem Teil der Isolate 
unterstreicht die Bedeutung von Mastkälbern bzw. 
Jungrindern und Rindern als mögliche Quelle für 
schwerwiegende EHEC-Infektionen beim Menschen. 
Empfindlichen Verbrauchergruppen, wie Kleinkin-
dern, älteren und immungeschwächten Menschen 
sowie Schwangeren, sollte vom Verzehr von rohem 
Rindfleisch und daraus erzeugten Rohwurstprodukten 
abgeraten werden. 

Mit 7,4 % positiver Proben wurden STEC häufig in 
Schweinehackfleisch nachgewiesen. Die Nachweis-
rate war damit deutlich höher als im Zoonosen-
Moni toring 2009, in dem lediglich in 0,8 % der Pro-
ben von Schweine hackfleisch STEC nachgewiesen 
wurden. Unter den gewonnenen Isolaten war auch 
eine O-Gruppe vertreten, die beim Menschen häufig 
EHEC-Infektionen auslöst. Allerdings wies keines der 
Isolate das eae-Gen auf. Die Ergebnisse zeigen, dass von 
Schweinehackfleisch grundsätzlich ein Risiko für eine 
Infektion des Menschen mit STEC ausgeht. 

STEC wurden in 0,3 % der Proben von tiefgefrorener 
Petersilie und in 1,2 % der Proben von frischem Baby-
spinat nachgewiesen. Somit stellen diese pflanzlichen 
Lebensmittel – insbesondere auch dadurch, dass sie 
häufig ohne vorherige Erhitzung verzehrt werden – 
eine mögliche Quelle für STEC-Infektionen des Men-
schen dar. Die Bedeutung von pflanzlichen Lebens-
mitteln als Quelle für EHEC-Infektionen wird noch 
dadurch unterstrichen, dass unter den Isolaten aus 
dem Babyspinat die weltweit bedeutendste STEC-Sero-
gruppe O157 auftrat, die zudem noch das eae-Gen trug. 
Frische Kräuter und Salat sollten deshalb vor dem 
 Verzehr gründlich gewaschen werden, um eine mög-
liche Kontamination mit Keimen zu verringern.

Zusammenfassung der Ergebnisse und Schlussfolgerungen
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Mit einer Resistenzrate von 67 % waren die STEC-Iso-
late aus dem Blinddarminhalt von Mastkälbern und 
Jungrindern am häufigsten resistent gegenüber min-
destens einer der getesteten Substanzen, was mit den 
Ergebnissen aus dem Zoonosen-Monitoring der Vor-
jahre übereinstimmt und die häufige Anwendung von 
Antibiotika bei diesen Tiergruppen widerspiegelt. Die 
Resistenzraten der STEC-Isolate aus Tankmilch, Rind-
fleisch und Hackfleisch lagen bei 16,6 %, 27,1 % und 
37,5 %. Anders als bei den Isolaten von Mastkälbern 
und Jungrindern traten hier aber keine Resistenzen 
gegenüber den in der Humanmedizin besonders wich-
tigen Cephalosporinen der 3. Generation auf. Gegen 
das Fluorchinolon Ciprofloxacin waren 9,1 % aller Iso-
late resistent. Gegenüber Tigecyclin, Meropenem und 
Colistin wurden keine Resistenzen beobachtet. Alle 
drei STEC-Isolate aus Babyspinat und tiefgekühlter 
Petersilie waren empfindlich gegenüber den getesteten 
antibiotischen Substanzen.

Methicillin-resistente Staphylococcus aureus 
(MRSA)

In 35,7 % der Proben von Sockentupfern aus Mast-
schweinebetrieben und in 22,4 % der Proben von 
Schweineschlachtkörpern wurden MRSA nachgewie-
sen. Damit liegen die Ergebnisse in derselben Größen-
ordnung wie in den Vorjahren, in denen 38,1 % der 
Sockentupfer und 20,2 % der Schweineschlachtkörper 
positiv für MRSA waren. Die Ergebnisse bestätigen, 
dass MRSA in der Lebensmittelkette Mastschweine 
häufig vorkommen. Die Ergebnisse der Typisierung 
der eingesandten MRSA-Isolate zeigen eine weit-
gehende Übereinstimmung der nachgewiesenen spa- 
Typen in der Primärproduktion und am Schlachthof, 
was  darauf hinweist, dass eine Übertragung der Keime 
von den Tieren auf die Schlachtkörper im Zuge der 
Lebens mittelgewinnung erfolgt. 

Tankmilch war mit 7,7 % positiver Proben etwas selte-
ner mit MRSA kontaminiert als Tankmilch aus konven-
tionellen Milchrinderbetrieben im Zoonosen-Monito-
ring 2014 (9,7 % positive Proben). Die Nachweisraten 
von MRSA in Tankmilch im Zoonosen-Monitoring der 
Jahre 2009 und 2010 waren allerdings geringer und 
lagen bei 4 % bis 5 %. 

Importierter Fisch aus Aquakultur war mit 29,1 % 
 positiver Proben häufig mit MRSA kontaminiert. 
Die Resistenzmuster und spa-Typen (viele non-
CC398- Typen) unterschieden sich allerdings von den 
nutztierassoziierten MRSA. Am häufigsten wurden 

spa-Typen nachgewiesen, die bei Menschen aus Asien 
verbreitet sind. Wie diese Bakterien in die Lebensmit-
telkette gelangen und ob sie bereits in der Tierhaltung 
nachweisbar sind, ist nicht bekannt. Die Ergebnisse 
weisen jedoch darauf hin, dass über importier-
ten Fisch in Europa bisher nicht verbreitete MRSA-
Stämme eingetragen werden können. Die Ergebnisse 
unter streichen die Empfehlung, importierten Fisch 
aus Aquakultur nur vollständig durchgegart zu ver-
zehren. 

Die eingesandten Isolate waren erwartungsgemäß 
durchweg resistent gegen Beta-Laktam-Antibiotika. 
Außerdem wiesen nahezu alle untersuchten Isolate von 
Mastschweinen und aus Tankmilch eine für nutztier-
assoziierte MRSA-Stämme typische Resistenz gegen-
über Tetrazyklin auf. Die Isolsate aus importiertem 
Fisch aus Aquakultur waren dagegen nur etwa halb so 
häufig resistent gegen Tetrazyklin (46,1 %), wiesen aber 
gegenüber anderen Substanzen, wie z. B. Ciprofloxacin 
und Erythromycin, deutlich höhere Resistenzraten auf 
als die Isolate von Mastschweinen und aus Tankmilch. 
Auffallend war, dass die Isolate aus der Schweine-
fleischkette und aus Tankmilch gegen Sulfamethoxa-
zol kaum Resistenzen aufwiesen (1,1 %), obwohl es sich 
um ein Antibiotikum handelt, das häufig bei Nutz-
tieren eingesetzt wird und gegen das die entsprechen-
den Isolate von kommensalen E. coli auch häufig resis-
tent waren. Die Resistenzmuster stimmten weitgehend 
mit denen der Vorjahre überein. 

Yersinia enterocolitica

Yersinia enterocolitica wurden in 2,7 % der Proben von 
Schweinefleisch aus konventioneller Produktion und 
in 1,7 % der Proben von Schweinefleisch aus ökologi-
scher Produktion nachgewiesen. Diese Werte entspre-
chen etwa der Nachweisrate von Yersinia enterocolitica 
in Proben von Schweinehackfleich im Zoonosen-Mo-
nitoring 2018, die bei 2,4 % lag. Dabei ist davon auszu-
gehen, dass unter den nachgewiesenen Y. enterocolitica 
auch wenige apathogene Stämme waren. Die Ergeb-
nisse bestätigen, dass Schweinefleisch eine mögliche 
Ansteckungsquelle für den Menschen mit pathoge-
nen Y.  enterocolitica darstellt. Rohes Schweinefleisch 
(z. B.  Mett) sollte deshalb nicht von empfindlichen 
Verbrauchergruppen wie Kleinkindern, älteren und 
immungeschwächten Menschen sowie Schwangeren 
verzehrt werden.
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Clostridioides difficile

In keiner der untersuchten Proben von Schweinehack-
fleisch wurden C. difficile nachgewiesen. Im Zoono sen-
Monitoring der Vorjahre wurden C. difficile dagegen zu 
1,4 % bzw. 0,7 % in Schweinehackfleisch nachgewiesen. 
Damit konnte gezeigt werden, dass Schweinehack-
fleisch ein potenzielles Vehikel für die Übertragung 
von C.  difficile auf den Menschen darstellt, zumal die 
aus den Proben gewonnenen Isolate zum Teil toxino-
gen waren. Die Bedeutung von C.difficile-Stämmen 
von Schweinen als Auslöser für Erkrankungen beim 
Menschen ist derzeit auch Gegenstand von Forschungs-
aktivitäten. 

Vibrio spp. 

In 2,3 % der Proben von importiertem Fisch aus Aqua-
kultur wurden Vibrio spp. nachgewiesen. Bei den Iso-
laten handelte es sich um den nicht toxinbildenden 
Typen von Vibrio  cholerae (non-O1/non-O139) und 
um Vibrio  metschnikovii, einer Spezies, die selten in 
Zusammenhang mit menschlichen Erkrankungen auf-
tritt. Die Ergebnisse bestätigen, dass von importiertem 
Fisch aus Aquakultur grundsätzlich ein Risiko für eine 
Infektion des Menschen mit Vibrionen ausgeht, und 
unterstreichen die Empfehlung, Fisch nur vollständig 
durchgegart zu verzehren. 

Kommensale Escherichia coli

Die Ergebnisse der Antibiotikaresistenzuntersuchun-
gen von E.coli-Isolaten bestätigen die bereits in den 
Vorjahren beobachteten Unterschiede der Resistenz-
raten in Abhängigkeit von der Herkunft der Isolate. 

Die Resistenzraten der E.coli-Isolate aus den Lebens-
mittelketten Mastschweine und Mastkälber/Jungrin-
der sowie aus Tankmilch und frischem Rindfleisch 
lagen im Zoonosen-Monitoring 2019 weitgehend auf 
dem Niveau der Vorjahre. 

Die E.coli-Isolate aus Kotproben von Mastschwei-
nen aus Erzeugerbetrieben und aus dem Blinddarm-
inhalt von Schlachtschweinen waren jeweils zu etwa 
55 % resistent gegenüber mindestens einer der getes-
teten antibiotischen Substanzen. Damit wiesen sie wie 
bereits in den vergangenen Jahren eine höhere Resis-
tenzrate auf als E.coli-Isolate aus Schweinefleisch, die 
zu 34 % (konventionell) bzw. 28 % (ökologisch) resistent 
gegenüber mindestens einer antibiotischen Substanz 
waren. Auffallend war, dass anders als bei Putenfleisch 
im Zoonosen-Monitoring 2018 kein deutlicher Unter-

schied in der Resistenzrate der Isolate aus konventio-
nellem und ökolologischem Schweinefleisch auftrat. 
Die Ursache hierfür ist nicht bekannt. 

Der Anteil resistenter E.coli-Isolate war bei Mast-
kälbern und Jungrindern (47 %) höher als in Tankmilch 
(18,4 %) und frischem Rindfleisch (20,3 %). Ebenso 
 traten multiresistente E.coli-Isolate häufiger bei Mast-
kälbern und Jungrindern (29,5 %) auf als in Tankmilch 
(9,6 %) und Rindfleisch (6,8 %). Lediglich in Bezug auf 
Cephalosporine der 3. Generation waren die E.coli-Iso-
late aus Tankmilch häufiger resistent als die Isolate aus 
dem Blinddarminalt von Mastkälbern und Jung rindern 
und aus frischem Rindfleisch, was vermutlich mit dem 
häufigen Einsatz dieser Antibiotika bei Milchrindern 
mit Mastitis im Zusammenhang steht. 

Die E.coli-Isolate aus importiertem Fisch aus Aqua-
kultur waren fast ausschließlich resistent gegenüber 
(Fluor)chinolonen, wobei die Resistenzrate gegenüber 
Ciprofloxacin (58,8 %) deutlich höher war als gegenüber 
Nalidixinsäure (20,6 %). Dieses auffällige Resistenz-
muster weist auf eine gemeinsame Quelle der Bakte-
rien hin. 

E.coli-Isolate von Wildenten und Wildgänsen 
 wiesen nur eine geringe Resistenzrate von 14,3 % auf. 
Allerdings zeigen die Ergebnisse, dass auch von diesen 
wildlebenden Tieren eine – wenn auch begrenzte – Ver-
breitung resistenter Keime ausgeht. 

ESBL/AmpC-bildende Escherichia coli

In Kottupfern von Wildenten und Wildgänsen wurden 
ESBL/AmpC-bildende E. coli mittels selektiver Verfah-
ren zu 9,8 % nachgewiesen. Damit zeigen die Ergebnisse, 
dass diese Resistenzeigenschaften auch außerhalb von 
Nutztierhaltungen in der Umwelt vorkommen.

In 10,1 % der Proben von Tankmilch wurden ESBL/
AmpC-bildende E.  coli nachgewiesen. Die Ergebnisse 
unterstreichen, dass Rohmilch vor dem Verzehr durch-
zuerhitzen ist, da dadurch resistente Keime sicher 
abgetötet werden. 

ESBL/AmpC-bildende E.  coli wurden in 39,6 % der 
untersuchten Kotproben aus Mastschweinebetrieben 
und in 49,1 % der Proben von Blinddarminhalt von 
Mastschweinen am Schlachthof nachgewiesen. Damit 
liegen die Ergebnisse in einer ähnlichen Größen-
ordnung wie im Zoonosen-Monitoring der Vorjahre, 
in denen ebenfalls knapp die Hälfte der Proben von 
Kot und Blinddarminhalt von Mastschweinen posi-
tiv für ESBL/AmpC-bildende E.  coli war. Anders als 
es bei Putenfleisch im Zoonosen-Monitoring 2018 
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beobachtet werden konnte, trat kein deutlicher 
Unterschied in der Kontaminationsrate zwischen 
konventionellem Schweinefleisch, das zu 5,7 %, und 
ökologischem Schweinefleisch, das zu 4,8 % positiv für 
ESBL/AmpC-bildende E.  coli war, auf. Die Ergebnisse 
stimmen etwa mit den Werten aus dem Zoonosen-Mo-
nitoring der Jahre 2015 und 2017 überein, in denen in 
5,7 % bzw. 5,5 % der Proben von (konventionellem) 
Schweinefleisch ESBL/AmpC-bildende E.  coli nachge-
wiesen wurden. 

Der Grund für die fehlenden Unterschiede in 
der Nachweisrate ESBL/AmpC-bildender E. coli in 
Schweine fleisch aus unterschiedlichen Haltungsfor-
men ist nicht bekannt. 

Im Blinddarminhalt von Mastkälbern/Jungrindern am 
Schlachthof wurden ESBL/AmpC-bildende E.  coli mit 
70,8 % positiver Proben erneut deutlich häufiger nach-
gewiesen als im Blinddarminhalt von Mastschweinen 
(49,1 % positive Proben), was möglicher weise mit der 
Vertränkung nicht vermarktungsfähiger Milch – zu 
der die Milch von mit Antibiotika behandelten Kühen 
zählt – an Kälber im Zusammenhang steht. Die Ergeb-
nisse liegen in derselben Größenordnung wie im Zoo-
nosen-Monitoring 2017, in dem 68,0 % der Blinddarm-
proben von Mastkälbern und Jungrindern positiv für 
ESBL/AmpC-bildende E. coli waren, aber deutlich über 
dem Wert aus dem Jahr 2015 (60,6 % positive Proben). 
Die Ergebnisse der Untersuchungen von frischem 
Rindfleisch (3,4 % postive Proben) stimmen etwa mit 
den Werten aus den Vorjahren überein (2013:  3,8 % 
positive Proben, 2015: 4,0 % positive Proben, 2017: 4,4 % 
positive Proben). 

Die Kontaminationsrate von importiertem Fisch mit 
ESBL/AmpC-bildenden E.  coli aus Aquakultur lag bei 
3,0 %. Der Grund für die relativ geringe Nachweisrate 
von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in den Proben liegt 
vermutlich darin, dass Cephalosprine der 3. Generation 
nicht zu den in der Aquakultur häufig eingesetzten 
Antibiotika gehören. 

Carbapenemase-bildende Escherichia coli

Von den mit Verdacht auf Carbapenem-Resistenz ein-
gesandten Isolaten aus Kotproben von Mastschweinen, 
Proben von Blinddarminhalt von Mastkälbern und 
Jungrindern und aus Proben von frischem Schweine- 
und Rindfleisch wurden zwei Isolate aus Mast-
schweinebeständen und ein Isolat aus Schweinefleisch 
als Carbapenem-resistente E. coli bestätigt. Im Zoono-
sen-Monitoring der Vorjahre wurden Carbapene mase-
bildende E.  coli ebenfalls ausschließlich vereinzelt in 

der Lebensmittelkette Mastschweine nachgewiesen. 
Die Ergebnisse zeigen, dass diese Bakterien in Nutztier-
haltungen bisher wenig verbreitet sind. 

Enterococcus faecalis und Enterococcus faecium

Die Resistenzraten der Isolate von E.  faecalis waren in 
den Lebensmittelketten Mastschweine und Mastkälber/
Jungrinder wie in den Vorjahren insgesamt höher als bei 
den E.faecium-Isolaten. Die höchsten Resistenzraten 
traten bei Isolaten von E. faecalis gegenüber Tetrazyklin 
(83,0 %), Erythromycin (53,2 %) und Chlor amphenicol 
(31,9 %) auf. Isolate von E. faecium waren dagegen häu-
figer resistent gegenüber Ciprofloxacin und wiesen ver-
einzelt auch Resistenzen gegen Dapto mycin auf. 

Bei beiden Spezies traten gegen Vancomycin und 
Teicoplanin keine Resistenzen auf, während Vancomy-
cin-resistente E.faecium-Isolate zunehmend beim 
Menschen nachgewiesen werden. Die insgesamt unter-
schiedlichen Resistenzmuster zwischen den Entero-
kokken-Isolaten von Tieren und Menschen deuten 
darauf hin, dass Mastkälber/Jungrinder und Mast-
schweine keine wesentliche Quelle für Erkrankungen 
des Menschen mit dieser Bakterienspezies sind. 

Fazit

Im Zoonosen-Monitoring werden repräsentative und 
vergleichbare Daten zum Vorkommen von Zoonose-
erregern bei den wichtigsten Lebensmittel liefernden 
Tierarten und Produkten gewonnen, die es ermögli-
chen, das Infektionsrisiko für Verbraucher durch den 
Verzehr von Lebensmitteln abzuschätzen. Die Resis-
tenzuntersuchungen verbessern die Datenlage in die-
sem Bereich und tragen dazu bei, Beziehungen zwi-
schen dem Antibiotikaeinsatz in der Tierproduktion 
und der Entwicklung von Antibiotikaresistenzen bes-
ser analysieren zu können. Die fortlaufenden Untersu-
chungen erlauben es, Tendenzen und Entwicklungen 
in der Ausbreitung von Zoonoseerregern und Anti-
biotikaresistenzen zu beurteilen. Die Untersuchungen 
auf den verschiedenen Produktionsstufen ermöglichen 
es zudem, die Wege der Verschleppung von Zoonose-
erregern entlang der Lebensmittelkette zu erkennen. 

Die Ergebnisse der Untersuchungen in den Lebens-
mittelketten Masthähnchen, Mastschwein, Mastkalb/
Jungrind und Milchrind liegen in vielen Bereichen in 
derselben Größenordnung wie in den Vorjahren. 

Allerdings ist bei den Proben von Schweinehackfleisch 
ein leichter Anstieg der Salmonellen-Nachweisrate zu 
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beobachten. Schweinehackfleisch wies zudem eine 
auffallend hohe STEC-Kontaminationsrate gegenüber 
den vorherigen Untersuchungen auf. Die Ergebnisse 
bestätigen, dass rohes Schweinehackfleisch (z. B. Mett) 
für empfindliche Verbrauchergruppen wie Klein-
kinder, ältere und immungeschwächte Menschen 
sowie Schwangere kein geeignetes Lebensmittel ist. 

Die Ergebnisse des Zoonosen-Monitorings 2019 zeigen 
zudem, dass bei der Reduzierung von Campylobacter 
in der Lebensmittelkette Masthähnchen nach wie vor 
keine Fortschritte erzielt wurden: Der Anteil von Hals-
hautproben mit hohen Campylobacter-Keimzahlen von 
über 1000 KbE/g ist mit 23,4 % trotz Einführung des 
Prozesshygienekriteriums für Campylobacter im Jahr 
2018 etwa gleich hoch wie in den Jahren zuvor.

Die Untersuchungen von Tankmilch bestätigen, dass 
Rohmilch mit Zoonoseerrergern und multiresistenten 
Keimen kontaminiert sein kann. Der Aufforderung, 
sogenannte „Milch ab Hof“ vor dem Verzehr durch-
zuerhitzen, sollten Verbraucher deshalb konsequent 
nachkommen.

Wildgänse und Wildenten scheinen kein bedeutendes 
Reservoir für die klassischen Zoonoseerreger zu sein. 
Die Tiere waren dagegen häufiger Träger von ESBL/
AmpC-bildenden E. coli, was zeigt, dass Wildgänse und 
Wildenten zur Verbreitung dieser Bakterien beitragen. 

Tiefgefrorene Petersilie und Babyspinat stellen – insbe-
sondere auch dadurch, dass sie häufig ohne vor herige 
Erhitzung verzehrt werden – eine mögliche Quelle für 
STEC- Infektionen des Menschen dar. 

MRSA wurden bei Mastschweinen häufig nach-
gewiesen. Im Vergleich zu den Vorjahren wurden keine 
Fortschritte bei der Reduzierung des Vorkommens 
 dieser multiresistenten Keime bei den Tieren erzielt.  
Die Übertragung von MRSA auf den Menschen scheint 
über den Verzehr von Lebensmitteln von unterge-
ordneter Rolle zu sein. Verbraucher sollten dennoch 
im Umgang mit Lebensmitteln die auch im Hinblick 
auf andere Zoonoseerreger erforderliche Sorgfalt auf-
wenden.

Die Untersuchungen von Fisch aus Aquakultur zeigen, 
dass über importierte Lebensmittel neue Typen von 
MRSA eingetragen werden können.

ESBL/AmpC-bildende E.  coli sind bei Mastschweinen 
und Mastkälbern/Jungrindern weitverbreitet. Der 
häufige Nachweis von ESBL/AmpC-bildenden E. coli 
bei Nutztieren ist aufgrund der besonderen Bedeu-

tung der Cephalosporine der 3. und 4. Generation für 
die Therapie des Menschen besorgniserregend, zumal 
nach derzeitigem wissenschaftlichem Kenntnisstand 
davon auszugehen ist, dass diese resistenten Keime 
auch über Lebensmittel auf den Menschen übertragen 
werden können.

Die Ergebnisse der Antibiotikaresistenzuntersuchun-
gen zeigen, dass es im Hinblick auf das Vorkommen von 
Resistenzen bei Bakterien-Isolaten aus den Lebensmit-
telketten Mastschweine, Mastkälber und Jung rinder 
sowie aus Tankmilch und frischem Rindfleisch im 
Zoonosen-Monitoring 2019 zu keinen Verbesserun-
gen gekommen ist. Auffallend war, dass keine deutli-
chen Unterschiede in den Resistenzraten von Isolaten 
aus konventionellem und ökologischem Schweine-
fleisch zu sehen waren. Weitere Untersuchungen auf 
Bestands ebene sollten durchgeführt werden, um Ver-
gleichsdaten aus konventionellen und ökologischen 
Mastschweinebetrieben zu erheben. 

Die Ergebnisse verdeutlichen, dass die Anstren-
gungen, den Antibiotikaeinsatz durch Verbesserun-
gen der Tiergesundheit zu senken, weiter verstärkt 
 werden müssen, um eine Reduktion der Resistenzraten 
zu erreichen. Ein Schwerpunkt hierbei sollte auch die 
Reduktion des Einsatzes kritischer Antibiotika sein, 
insbesondere jener von der WHO als HPCIA klassifi-
zierten Substanzen. Die Dringlichkeit der Reduktion 
des Einsatzes von Cephalosporinen vor allem beim 
Milchrind wird durch die sehr hohen Resistenzraten 
gegen diese Substanzklasse unterstrichen. Aber auch 
der Einsatz von Colistin muss aufgrund des Vorkom-
mens der identifizierten übertragbaren Resistenzgene 
und der gestiegenen Bedeutung der Substanz für die 
Humanmedizin weiter reduziert werden.

Als problematisch werden auch die hohen Resistenz-
raten von E.coli-Isolaten aus importiertem Fisch 
gegenüber (Fluor)chinolonen gesehen, da es sich hier 
um Antibiotika handelt, die für die Behandlung beim 
Menschen besonders wichtig sind. Um die Aufnahme 
dieser resistenten Keime zu verhindern, sollte der Fisch 
nur vollständig durchgegart verzehrt werden. 

Die niedrigen Resistenzraten von Isolaten von Wild-
enten und Wildgänsen spiegeln den geringen anti-
mikrobiellen Selektionsdruck wider, dem die Darm-
bakterien von wildlebenden Tieren unterliegen. 

Die Ergebnisse des Zoonosen-Monitorings geben 
Hinweise darauf, welche Schwerpunkte in der Über-
wachung zu setzen sind. Sie liefern wichtige Infor-
mationen, die die Behörden unterstützen, geeignete 
Maßnahmen zur Senkung des Vorkommens von Zoo-
noseerregern zu ergreifen. 

Zusammenfassung der Ergebnisse und Schlussfolgerungen
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Mit dem übergreifenden Ziel, die Exposition von 
Verbrauchern mit Zoonoseerregern zu vermindern, 
leistet das Zoonosen-Monitoring einen wichtigen Bei-
trag für den gesundheitlichen Verbraucherschutz. 

Verbraucher können sich vor lebensmittelbedingten 
Infektionen schützen, indem sie das Fleisch gründ-
lich durcherhitzen und eine strenge Küchenhygiene 
einhalten, die die Übertragung der Erreger vom rohen 
Fleisch auf verzehrfertige Lebensmittel (z. B. Salat) 
während der Speisenzubereitung verhindert. Um einer 
Vermehrung der Erreger im Fleisch und in bestimm-
ten verzehrfertigen Lebensmitteln entgegenzuwirken, 
sollten insbesondere die Kühlketten aufrechterhalten 
und angemessen kurze Haltbarkeits- bzw. Verbrauchs-
fristen festgelegt werden. Rohes Hackfleisch und rohe 
Fleisch- und Milchprodukte sowie bestimmte ver-
zehrfertige Lebensmittel sollten von empfindlichen 
Verbrauchergruppen wie Kleinkindern, älteren und 
immungeschwächten Menschen und Schwangeren 
nicht verzehrt werden, da sie ein potenzielles gesund-
heitliches Risiko darstellen. Das BfR hat Hinweise zur 
Minimierung des Risikos einer Infektion mit Campylo
bacter, STEC/VTEC bzw. Listerien sowie zum Schutz vor 
Lebensmittelinfektionen im Privathaushalt heraus-
gegeben (https://www.bfr.bund.de/de/start.html).

https://www.bfr.bund.de/de/start.html
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