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Einleitung

Zoonosen sind Krankheiten bzw. Infektionen, die auf 
natürlichem Weg direkt oder indirekt zwischen Men-
schen und Tieren übertragen werden können. Als Zoo-
noseerreger kommen Viren, Bakterien, Pilze, Parasiten 
oder Prionen in Betracht. Zoonoseerreger sind in Tier-
populationen weitverbreitet und können von Nutz-
tieren, die in der Regel selbst keine Anzeichen einer 
Infektion oder Erkrankung aufweisen, beispielsweise 
während der Schlachtung und Weiterverarbeitung, 
auf das Fleisch übertragen werden. Mit Zoonoseerre-
gern 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 
unter der wissenschaftlichen Mitarbeit des Bundes-
instituts für Risikobewertung (BfR) einen wichtigen 
Beitrag, indem repräsentative Daten über das Auftreten 
von Zoonoseerregern in Futtermitteln, lebenden Tie-
ren und Lebensmitteln erhoben, ausgewertet, bewertet 
und veröffentlicht werden. Damit werden Kenntnisse 
über die Bedeutung verschiedener Lebensmittel als 
mögliche Infektionsquellen für den Menschen ge-
wonnen. Mit der regelmäßigen Erfassung von Daten 
zu Zoonoseerregern gibt das Zoonosen- Monitoring 
außerdem Aufschluss über die Ausbreitungs- und Ent-
wicklungstendenzen von Zoonoseerregern und der 
Wirksamkeit von Bekämpfungsmaßnahmen.

Durch antibiotikaresistente Bakterien wird die er-
folgreiche Behandlung von Infektionskrankheiten  
erschwert. Mit den Untersuchungen auf Resistenzen 
werden im Zoonosen-Monitoring repräsentative Daten 
für die Bewertung der aktuellen Situation sowie der 
Entwicklungstendenzen der Resistenz bei Zoonose-
erregern und kommensalen Bakterien gegenüber anti-
mikrobiellen Substanzen gewonnen. Eine Eindämmung 
der Resistenz von Bakterien gegenüber Antibiotika ist 
sowohl für den Erhalt der Gesundheit des Menschen als 
auch der Tiergesundheit von großer Bedeutung. 

1Einleitung 
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Die Richtlinie 2003/99/EG zur Überwachung von Zoo
nosen und Zoonoseerregern regelt das gemeinschaft-
liche Verfahren zur Überwachung von Zoonosen. Sie 
verpflichtet die Mitgliedstaaten der EU, repräsentative 
und vergleichbare Daten über das Auftreten von Zoo-
nosen und Zoonoseerregern sowie diesbezüglicher An-
tibiotikaresistenzen in Futtermitteln, lebenden Tieren 
und Lebensmitteln zu erfassen, auszuwerten und zu 
veröffentlichen, um Aufschluss über Entwicklungsten-
denzen und Quellen von Zoonosen und Zoonoseerre-
gern 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 Vorgehensweise 
bei der Planung, Koordinierung und Durchführung 
der Untersuchungen zum Zoonosen-Monitoring und 
für das anschließende Berichtswesen.

Vorrangig sollen diejenigen Zoonoseerreger über-
wacht werden, die eine besondere Gefahr für die 
menschliche Gesundheit darstellen. Im Anhang  I 
Teil A der Richtlinie 2003/99/EG sind die in allen 

 Mitgliedstaaten überwachungspflichtigen Zoonosen 
und Zoonoseerreger 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 an-
timikrobiell wirksame Stoffe neben Zoonoseerregern 
auch andere Erreger erfasst, wenn diese eine Gefahr 
für die öffentliche Gesundheit darstellen. Insbeson-
dere müssen die Mitgliedstaaten gewährleisten, dass 
das Überwachungssystem auf Grundlage des Durch
führungsbeschlusses (EU) 2020/1729 zur Überwachung 
und Meldung von antimikrobieller Resistenz bei zoono
tischen und kommensalen Bakterien und zur Aufhebung 
des Durchführungsbeschlusses 2013/652/EU einschlägi-
ge Informationen über eine repräsentative Anzahl von 
Isolaten von Salmonella spp., Campylobacter spp., kom-
mensalen E. coli sowie ESBL/AmpC-bildenden E.  coli 
liefert, die von Rindern, Schweinen und Geflügel sowie 
von den von diesen Tieren gewonnenen Lebensmitteln 
stammen.

Rechtliche Grundlagen und Ziele2
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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 
für das Zoonosen-Monitoring wird gemeinsam vom 
Bundesamt für Verbraucherschutz und Lebensmittel-
sicherheit (BVL) und vom Bundesinstitut für Risikobe-
wertung (BfR) erstellt und nach Konsultation der Län-
der vom Ausschuss „Zoonosen“ beschlossen. Er enthält 
konkrete Vorgaben über die zu untersuchenden Zoono-
seerreger, die zu überwachenden Tierpopulationen, die 
zu überwachenden Stufen der Lebensmittelkette, die 
Anzahl der zu untersuchenden Proben, die Probenah-
meverfahren und die anzuwendenden Analyseverfah-
ren. Bei der Erstellung des Stichprobenplans lassen sich 
BVL und BfR von einer Expertengruppe beraten, die 
aus Sachverständigen der Länder besteht. Dabei wur-
den auch Vorgaben der Europäischen Kommission und 
Empfehlungen der Europäischen Behörde für Lebens-
mittelsicherheit (EFSA) berücksichtigt und geprüft, 
welche Proben aus sonstigen laufenden Monitoring-, 
Überwachungs- oder Bekämpfungsprogrammen dem 
Stichprobenplan angerechnet werden können. Die Län-
der, das Bundesministerium für Ernährung und Land-
wirtschaft (BMEL), das Friedrich-Loeffler-Institut (FLI) 
und das Robert Koch-Institut (RKI) können Vorschläge 
zum Stichprobenplan machen. Die von den Bundeslän-
dern im Rahmen des Zoonosen-Monitorings gewon-
nenen Untersuchungsergebnisse werden an das BVL 
gemeldet. Das BVL sammelt die Daten, wertet sie aus 
und veröffentlicht sie zusammen mit den Ergebnissen 
der Typisierung der Erreger, der Resistenztestung so-
wie der Bewertung der Ergebnisse durch das BfR in den 
jährlichen Zoonosen-Monitoring-Berichten. Die Unter-
suchungseinrichtungen der Länder senden die bei den 
Untersuchungen gewonnenen Isolate an die 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.

BVL und BfR übermitteln die Untersuchungsergeb-
nisse gemäß den Bestimmungen des Artikels  9 der 
Richtlinie 2003/99/EG an die 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 eine Grundlage für das Risiko-
management bezüglich Zoonoseerregern und resisten-
ten Keimen aus der Lebensmittelkette in der Europäi-
schen Gemeinschaft.

3.2 Zoonosen-Stichprobenplan 2022

Der Zoonosen-Stichprobenplan 2022 sah die Unter-
suchung von repräsentativen Proben aus Mischfut-
terwerken, Erzeugerbetrieben, Herstellerbetrieben, der  
freien Wildbahn und Schlachthöfen sowie von Grenz-
kontrollstellen und aus dem Einzelhandel vor. Bei den 
Erregern, auf die die Proben untersucht wurden, han-
delte es sich zum einen um die klassischen bakteriellen 
Zoonoseerreger Salmonella spp., Campylobacter spp. 
und Listeria monocytogenes (L.  monocytogenes) und 
zum anderen um Methicillin-resistente Staphylococcus 
aureus (MRSA), präsumtive Bacillus cereus (B.  cereus), 
kommensale Escherichia (E.)  coli, Extended-Spektrum 
Beta-Laktamase- und AmpC Beta- Lakta mase- bildende 
E.  coli (ESBL/AmpC-bildende E.  coli), Carbapene mase- 
bildende E. coli sowie um Enterococcus faecium/faecalis 
(Enterokokken). Erstmalig wurde im Zoonosen- Moni-
toring zudem auf das Hepatitis-E-Virus und auf die  
parasitären Zoonoseerreger Echinococcus spp. und Bay
lisascaris procyonis (Waschbärspulwurm) untersucht. 
Im Zoonosen-Stichprobenplan wurden auch die Vor-
gaben des Durchführungsbeschlusses (EU) 2020/1729 
zur Überwachung und Meldung von antimikrobieller 
Resistenz bei zoonotischen und kommensalen Bakte
rien und zur Aufhebung des Durchführungsbeschlusses 
2013/652/EU berücksichtigt, der die Untersuchungen auf 
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 Salmonella 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. Um die-
se Vorgaben zu erfüllen, werden jährlich alternierend 
entweder Masthähnchen und Mastputen oder Mast-
kälber/Jungrinder und Mastschweine am Schlachthof 
sowie deren Fleisch im Einzelhandel und an Grenzkon-
trollstellen untersucht. Im Zoonosen-Monitoring 2022 
wurden turnusmäßig die Lebensmittelketten Mast-
hähnchen und Mastputen betrachtet. 

Als Probenahmeorte auf der Ebene des Einzelhan-
dels konnten auch Einfuhrstellen und der Großhandel 
gewählt werden, wenn es sich bei den beprobten Wa-
ren um Verpackungen für Endverbraucherinnen und 
-verbraucher handelte. Dies galt aber nicht für Proben 
von Hähnchenfleisch und Putenfleisch, da diese ent-
sprechend den Vorgaben des Durchführungsbeschlusses 
(EU) 2020/1729 ausschließlich aus dem Einzelhandel 
bzw. von Grenzkontrollstellen stammen sollten. Auf 
der Ebene des Einzelhandels konnten auch impor-
tierte Lebensmittel berücksichtigt werden, wenn sie 
den Kriterien des Zoonosen-Stichprobenplans ent-
sprachen. Ziel der Untersuchungen war die Schätzung 
der Prävalenz der Erreger in spezifischen Matrizes auf 
unterschiedlichen Stufen der Lebensmittelketten auf 
Bundesebene sowie die Gewinnung von Isolaten für 
die Untersuchung auf Antibiotikaresistenzen. Für die 
Probenahmen wurden jeweils die am besten geeigne-
ten Stufen der Lebensmittelkette ausgewählt. Die Un-
tersuchungen von Proben aus der Primärproduktion 
zielten darauf ab, die Prävalenz von Erregern und de-
ren Resistenzeigenschaften in den Erzeugerbetrieben 
abzuschätzen. Mit der Beprobung von Wild karn ivoren 
in der freien Wildbahn sollte der mögliche Eintrag von 
Zoonoseerregern in die Lebensmittelkette bzw. die 
Verbreitung dieser Erreger in der Umwelt abgeschätzt 
werden. Mit den Resistenzuntersuchungen bei den 
Wildkarnivoren sollten zudem Informationen über die 
Verbreitung von Resistenzen in der Umwelt gewonnen 
werden. Die Untersuchungen von Proben von eiweiß-
reichen Ergänzungsfuttermitteln für Legehennen in 
Mischfuttermittelwerken zielten darauf ab, die Belas-
tung des Futtermittels mit Salmonellen und den da-
durch möglichen Eintrag in die Futtermittelbetriebe 
und Tierbestände zu beurteilen. Das Programm knüpft 
an das bereits im Zoonosen-Monitoring der Jahre 2016  
und 2017 durchgeführte Programm zum Vorkommen 
von Salmonellen in Alleinfuttermitteln von Legehen-
nen an. Hierdurch wird ein Vergleich der Prävalenz von 
Salmonellen in eiweißreichen Ergänzungsfuttermit-
teln und Alleinfuttermitteln von Legehennen möglich. 
Probenahmen aus Schlachtbetrieben zu Beginn oder 

während des Schlachtprozesses zielten darauf ab, den 
Eintrag der Erreger in den Schlachthof abzuschätzen. 
Hierbei werden auch mögliche Besiedlungen bzw. In-
fektionen bis zum Zeitpunkt des Ausstallens der Tiere 
aus dem Erzeugerbetrieb und während des Transportes 
zum Schlachthof berücksichtigt. Mit der Beprobung 
am Ende des Schlachtprozesses (nach der Kühlung 
und vor der Weiterverarbeitung) sollte die Beurtei-
lung der Übertragung der Erreger auf das Fleisch und 
in die weitere Verarbeitung ermöglicht werden. Die 
Probenentnahme am Wareneingang und am Waren-
ausgang in Herstellerbetrieben von verzehrfertigen 
Geflügelfleischerzeugnissen diente dazu, den Eintrag 
der Erreger in die Betriebe über die Rohware, ihre Ver-
schleppung während des Herstellungsprozesses und 
den Eintrag von Kontaminationen in den Einzelhandel 
abzuschätzen. Die Untersuchungen im Einzelhandel 
waren darauf ausgerichtet, abzuschätzen, wie häufig 
kontaminierte Lebensmittel zu den Verbraucherinnen 
und Verbrauchern gelangen. Mit den Untersuchungen 
von Hähnchen- und Putenfleisch von Grenzkontroll-
stellen sollten Erkenntnisse zum Eintrag von Erregern 
durch Rohware aus Drittländern gewonnen werden. 
Untersuchungen auf Salmonella spp., Campylobacter 
spp., Listeria monocytogenes und STEC erfolgen regel-
mäßig im Zoonosen-Monitoring, weil es sich bei diesen 
Bakterien um bedeutende über Lebensmittel übertrag-
bare 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 dienten 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 auf präsumtive Bacillus cereus, die 
nicht als Zoonoseerreger gelten, jedoch lebensmittel-
bedingte Erkrankungen verursachen können, dienten 
dazu, die Verbreitung dieser Erreger in pflanzlichen Le-
bensmitteln abzuschätzen. Darüber hinaus sollten mit 
den Untersuchungen Gehalte an Bacillus thuringiensis  
aus Biopestiziden bestimmt werden. Die Untersuchun-
gen auf das Hepatitis-E-Virus wurden durchgeführt, 
um Erkenntnisse über die Ausbreitung des Virus in der 
Schweinepopulation zu gewinnen, da repräsentative 
Studien zum Vorkommen des Virus in der Lebensmit-
telkette Schweinefleisch bisher fehlen. Auf Echinococ
cus spp. und Baylisascaris procyonis wurde untersucht, 
um Erkenntnisse über den Umfang des Vorkommens 
dieser parasitären Zoonoseerreger bei Füchsen und 
Marderhunden bzw. Waschbären zu erhalten. Bei der 
Echinokokkose handelt es sich nach der Richtlinie 
2003/99/EG zudem um eine überwachungspflichtige 
Zoonose. Auf das Vorkommen von ESBL/AmpC-bil-
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denden E.  coli und Carbapenemase-bildenden E.  coli 
wird im Zoonosen-Monitoring regelmäßig untersucht, 
um die Ausbreitung dieser resistenten Keime zu beob-
achten. Außerdem soll das Auftreten von neuen Resis-
tenzen 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 Kommensalen zu überwachen, da sie als Indi-
katorkeime für den beim Wirtsorganismus vorliegen-
den Selektionsdruck gelten. Für den gesundheitlichen 
Verbraucherschutz sind sie von besonderem Interesse, 
weil sie ein Reservoir von Resistenzgenen bzw. Resis-
tenzmechanismen darstellen, die im Zuge des horizon-
talen Gentransfers auf andere, auch pathogene Keime 
übertragen werden können. Ziel dieser regelmäßigen 
Untersuchungen von kommensalen E.  coli hinsicht-
lich ihrer Empfindlichkeit gegenüber Antibiotika ist 
das Erkennen von Entwicklungstendenzen und neu 
auftretenden Resistenzen. Untersuchungen von Pro-
ben auf Enterococcus faecium und Enterococcus faecalis 
erfolgten, um auch bei grampositiven Erregern Resis-
tenzen, insbesondere auch gegen humanmedizinisch 
besonders wichtige Antibiotika, erkennen zu können. 
Diese Daten sind wichtig, um die Bedeutung mögli-
cher Quellen und Übertragungswege von resistenten 
Mikroorganismen entlang der Lebensmittelkette hin 
zum Menschen abschätzen zu können. Der selekti-
ve Nachweis von ESBL/AmpC-bildenden E.  coli dient 
dazu, die Ausbreitung von Keimen mit der Fähigkeit, 
Extended-Spektrum Beta-Laktamasen und/oder AmpC 
Beta-Laktamasen bilden zu können, zu beobachten. Zu-
dem soll das Auftreten von neuen Resistenzen, insbe-
sondere gegen Carbapeneme frühzeitig erkannt  werden. 

Der Probenumfang wurde so gewählt, dass mit einer 
akzeptablen Genauigkeit und einer Vertrauenswahr-
scheinlichkeit von 95 % die Prävalenz des Erregers ge-
schätzt werden kann. Für einige Programme, bei denen 
die Untersuchungen von der Verfügbarkeit geeigneter 
Proben abhängen, wurde lediglich ein unverbindlicher 
Untersuchungsumfang vorgeschlagen. Für die Pro-
gramme, deren Stichprobenumfang auf N = 384 festge-
legt wurde, wurde der Berechnung eine Prävalenz von 
50 % bei einer Genauigkeit von ± 5  % und einer Vertrau-
enswahrscheinlichkeit von 95 % zugrunde gelegt. 

Die Zuordnung der Probenzahlen zu den Bundeslän-
dern erfolgte für die Erzeugerbetriebe von Mastenten 
anteilig nach der Zahl der gehaltenen Tiere und für die 
Erzeugerbetriebe von Kopfsalaten nach der Anbauflä-
che für Gemüse in Hektar im jeweiligen Bundesland im 
Jahr 2020. Die Verteilung der Proben auf Schlacht hof-

ebene erfolgte anteilig nach den Schlachttierzahlen von 
Masthähnchen, Mastputen und Mastschweinen, wobei 
gemäß den Vorgaben des Durchführungsbeschlusses 
(EU) 2020/1729 in Bezug auf Masthähnchen und Mast-
puten ausschließlich in Deutschland gemästete und ge-
schlachtete Tiere berücksichtigt werden sollten. Hier-
durch ist es möglich, für die übergreifende Bewertung 
der Daten zu Antibiotikaresistenzen auch den Einsatz 
von Antibiotika bei den Tieren heranzuziehen. Es soll-
te eine repräsentative Stichprobe der Schlachthöfe 
ausgewählt werden, wobei die Schlachthöfe mindes-
tens 80 % der im Vorjahr in Deutschland gemästeten 
und geschlachteten Tiere der jeweiligen Pro duk tions-
gruppe im jeweiligen Bundesland abdecken sollten. Die 
Verteilung der Proben auf Ebene der Herstellerbetriebe 
von Geflügelfleischerzeugnissen erfolgte anteilig nach 
deren Anzahl je Bundesland, wie sie durch die Länder 
ermittelt wurde. Beim Wildkarnivorenprogramm 
richtete sich der Stichprobenumfang je Bundesland 
nach der Verfügbarkeit geeigneter Tiere und der ver-
fügbaren Laborkapazität seitens der Länder, weshalb 
kein verbindlich einzuhaltender Stichprobenumfang 
festgelegt wurde. Um dennoch eine für Deutschland 
repräsentative Stichprobe zu erreichen, orientierte 
sich die Verteilung auf die Bundesländer an einem na-
tionalen Stichprobenumfang von 384  Proben. Für die 
Verteilung auf die Bundesländer wurde die Anzahl der 
untersuchten Wildkarnivoren (Dachse, Waschbären 
und Marderhunde zusammengenommen), die im Rah-
men des Trendberichtes nach Richt linie 2003/99 EG für 
das Jahr 2020 an das BVL berichtet wurde, als Richt-
wert herangenommen. Die Anzahl der an Grenzkon-
trollstellen zu entnehmenden Proben in den Ländern 
mit Einfuhrstellen für importiertes Frisch fleisch ist 
im Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729 festgelegt. 
Hiernach sind bei Hähnchenfleisch 3 % und bei Pu-
tenfleisch 15 % der Sendungen zufällig zu testen. Im 
Bereich des Einzelhandels erfolgte die Zuordnung der 
Probenzahlen anteilig nach der Bevölkerungszahl der 
Bundesländer. Die Zuordnung der Probenzahlen für 
eiweißreiche Ergänzungsfuttermittel für Legehennen 
zu den Ländern richtete sich nach dem Produktions-
volumen von Mischfutter für Nutzgeflügel im Jahr  
2014 (Futtermittel-Tabellarium des DVT, Ausgabe 2016). 

In Tabelle  3.1 sind die im Zoonosen-Monitoring 
2022 festgelegten Untersuchungsprogramme zusam-
mengefasst. Tabelle  3.2 gibt eine Übersicht über den 
im Zoonosen-Stichprobenplan festgelegten Umfang 
der Untersuchungen auf Resistenzen im Zoonosen- 
Monitoring 2022.



Tab. 3.1 Übersicht über die im Zoonosen-Monitoring 2022 festgelegten Untersuchungen mit Untersuchungszahlen nach Zoonosen- 
Stichprobenplan
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Erzeuger-
betrieb

Mastenten:
Kot 384 204 300

pflanzliche Lebebsmittel: 
Kopfsalat 384 384 3841

Schlachthof

Masthähnchen:
Blinddarminhalt
Halshaut

384
384

432
3841 384

204 300 300 384

Mastputen:
Blinddarminhalt
Halshaut

384 
384

434
384 384

204 300 300 384

Mastenten:
Blinddarminhalt
Halshaut

384
 384

384 
3841 3841 384

Mastschweine:
frische Schlachtleber 3842 3842 384

Hersteller von 
verzehrfertigen 
Geflügelfleisch- 
erzeugnissen

Fleisch (am Wareneingang) 384

Verzehrfertige, hitzebehandelte 
und aufgeschnittene Brühwurst-
erzeugnisse (am Warenausgang) 3843

Mischfutterwerk
Eiweißreiche Ergänzungs- 
futtermittel für Legehennen 
(unmittelbar vor Abgabe) 120

Freie Wildbahn

Füchse, Waschbären, Dachse, 
Marderhunde:
Kot
Nasentupfer

#
#

# # # #

Grenz- 
kontrollstelle

Hähnchenfleisch:
frisches Fleisch 384 384 384 384 384

Putenfleisch: 
frisches Fleisch 384 384 384 384 384

Einzelhandel

Hähnchenfleisch:
frisches Fleisch 384 3843 384 384 384 384

Putenfleisch: 
frisches Fleisch: 384 384 384 384 384 384 384

Entenfleisch: 
frisches Fleisch 384 384 384 384 384 384

pflanzliche Lebensmittel:
Kopfsalat 384 384 3841

pflanzliche Lebensmittel:
Oliven, schwarz und geschwärzt 3843

pflanzliche Lebensmittel:
Kokosstückchen 384

1    quantitative Untersuchung
2    Die Untersuchungen auf Salmonella spp. und Campylobacter spp. in Schweinelebern sind freiwillig. Für eine national repräsentative Stich-

probe sollten 384 Proben, verteilt auf die Länder, wie vorgeschlagen, angestrebt werden.
3    qualitative und quantitative Untersuchung
#   Es wird kein Probenumfang vorgegeben, da die Untersuchungen je nach Verfügbarkeit von geeigneten Proben stattfinden. Für eine national 

repräsentative Stichprobe sollten 384 Proben, verteilt auf die Länder, angestrebt werden.
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Tab. 3.2 Übersicht über die im Zoonosen-Monitoring 2022 festgelegten Resistenzuntersuchungen

Tierart bzw. Lebensmittel Erreger

Erzeugerbetrieb

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

Kopfsalat Salmonella spp.

Schlachthof

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

Masthähnchen (Schlachtkörper) Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA

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

Mastputen (Schlachtkörper) Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA

Mastenten (Blinddarminhalt) Salmonella spp., Campylobacter spp.

Mastenten (Schlachtkörper) Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA

Mastschweine (frische Schlachtleber) Salmonella spp., Campylobacter spp.

Mischfutterwerk

eiweißreiche Ergänzungsfuttermittel  
für Legehennen

Salmonella spp.

Freie Wildbahn

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

Wildkarnivoren (Nasentupfer) MRSA

Grenzkontrollstellen

frisches Hähnchenfleisch Salmonella spp., MRSA, kommensale E. coli

frisches Putenfleisch Salmonella spp., MRSA, kommensale E. coli

Einzelhandel

frisches Hähnchenfleisch Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA, kommensale E. coli

frisches Putenfleisch Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA, kommensale E. coli

frisches Entenfleisch Salmonella spp., Campylobacter spp., MRSA, kommensale E. coli

Kopfsalat Salmonella spp.

getrocknete Kokosstückchen Salmonella spp.

7

Material und Methoden

Erzeugerbetrieb 
Auf Ebene der Primärproduktion sollten in Erzeuger-
betrieben von Mastenten mit mindestens 100 Mast-
plätzen mittels Stiefelüberziehern oder Sockentupfern 
Kotproben für die Untersuchung zum Vorkommen von 
Salmonella spp. und ESBL/AmpC-bildenden E. coli und 
für die Gewinnung von Isolaten von kommensalen 
E.  coli für die Resistenztestung entnommen werden. 
Des Weiteren sollten auf Ebene der Erzeugerbetriebe 
Proben von Kopfsalat entnommen und auf Salmonella 
spp., ESBL/AmpC-bildenden E. coli und präsumtive Ba
cillus cereus untersucht werden. In Bezug auf präsum-
tive Bacillus cereus sollte ausschließlich eine Keim-
zahlbestimmung durchgeführt werden.

Schlachthof
Von in Deutschland gemästeten Masthähnchen und 
Mastputen und von Mastenten, die auch von Enten aus 
Erzeugerbetrieben in anderen EU-Staaten stammen 
konnten, sollten an Schlachthöfen je Schlachtcharge 
der Blinddarminhalt von zehn Tieren und die Haut ei-

nes oder gegebenenfalls mehrerer Schlachtkörper ge-
wonnen werden. Der Blinddarminhalt von Masthähn-
chen und Mastputen sollte auf das Vorkommen von 
Salmonella spp., Campylobacter spp., ESBL/AmpC-bil-
denden E.  coli und Carbapenemase-bildenden E.  coli 
untersucht werden. Für die Untersuchung auf das 
Vorkommen von Resistenzen sollten zudem Isolate 
von kommensalen E.  coli und Enterococcus faecium/
faecalis aus den Blinddarmproben gewonnen werden. 
Der Blinddarminhalt von Mastenten sollte auf das Vor-
kommen von Salmonella spp. und Campylobacter spp. 
untersucht werden.

Die Halshautproben von Masthähnchen und Mast-
puten sollten auf Salmonella spp. und Campylobacter 
spp. sowie bei Mastputen zusätzlich auf MRSA unter-
sucht werden. Bei den Halshautproben von Masthähn-
chenschlachtkörpern sollte ausschließlich eine Keim-
zahlbestimmung von Campylobacter spp. erfolgen. Die 
Halshautproben von Mastenten sollten auf Salmonella 
spp., Campylobacter spp., Listeria monocytogenes und 
MRSA untersucht werden. In Bezug auf Campylobacter 
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spp. und Listeria monocytogenes sollte ausschließlich 
eine Keimzahlbestimmung durchgeführt werden. 

Alle Proben am Schlachthof sollten aus einer 
Schlachtcharge stammen, um einen Vergleich zwi-
schen den eingetragenen und den auf die Schlachtkör-
per verschleppten Erregern vornehmen zu können. Die 
Auswahl der Schlachttage sollte nach dem Zufallsprin-
zip erfolgen. Zudem sollte möglichst nur eine Charge an 
einem Schlachttag beprobt werden, um die Unabhän-
gigkeit der Ergebnisse zu gewährleisten, d. h., um zu 
verhindern, dass positive Ergebnisse eine Kreuz kon ta-
mi na tion zwischen den beprobten Chargen  reflektieren.

Am Warenausgang von Schlachthöfen sollten des 
Weiteren Proben von frischer Schlachtleber von Mast-
schwei nen für die Untersuchung auf das Hepatitis– E-
Virus sowie auf Salmonella spp. und Campylobacter 
spp. entnommen werden. Bei der Probenahme sollte 
der serologische Salmonella-Status nach der Verord
nung zur Verminderung der Salmonellenverbreitung 
durch Schlachtschweine (SchweineSalmonellenVerord
nung) von dem Betrieb, aus dem die Schlachtschweine 
stammten, miterfasst werden, um Unterschiede in der 
Häufigkeit positiver Befunde bei Schweinen aus Betrie-
ben mit unterschiedlicher Salmonella-Kategorisierung 
zu identifizieren.

Herstellerbetrieb von verzehrfertigen Geflügelfleisch
erzeug nissen
In Herstellerbetrieben von verzehrfertigen Geflügel-
fleisch erzeug nissen sollten zum einen frisches Geflü-
gelfleisch (Hähnchen- und Putenfleisch) am Warenein-
gang und zum anderen verzehrfertige hitzebehandelte 
und aufgeschnittene Brühwursterzeugnisse aus Geflü-
gelfleisch (Hähnchen- und/oder Putenfleisch) am Wa-
renausgang für Untersuchung auf Listeria monocytoge
nes beprobt werden. Neben der Prävalenzbestimmung 
sollte bei den Proben von Brühwursterzeugnissen auch 
eine Keimzahlbestimmung durchgeführt werden.

Mischfutterwerk
An Mischfuttermittelwerken sollten Proben von ei-
weißreichen Ergänzungsfuttermitteln für Legehennen 
unmittelbar vor Abgabe als Sack oder lose Ware für die 
Untersuchung auf das Vorkommen von Salmonella spp. 
gewonnen werden. Dieses Programm ist auf zwei Jah-
re ausgelegt und wird im Zoonosen-Monitoring 2023 
fortgeführt.

Freie Wildbahn
Von in der freien Wildbahn frisch erlegten sowie im 
Rahmen des Tollwutmonitorings als Indikatortiere 
(auch Fallwild) zur Untersuchung kommenden Wild-

karnivoren (Fuchs, Waschbär, Dachs und Marderhund) 
sollten Kotproben bzw. Darmproben für die Untersu-
chung auf Salmonella spp. und ESBL/AmpC-bildende 
E.  coli entnommen werden. Bei Füchsen und Marder-
hunden sollten die Proben zudem auf Echinococcus 
spp. und bei Waschbären auf den Waschbärenspul-
wurm (Baylisascaris procyonis) untersucht werden. Für 
die Untersuchung auf das Vorkommen von Resistenzen 
sollten Isolate von kommensalen E. coli aus den Proben 
gewonnen werden. Des Weiteren sollten Nasentupfer 
entnommen und auf MRSA untersucht werden. Die 
Kot- bzw. Darmproben und Nasentupfer sollten vom 
selben Tier stammen.

Grenzkontrollstelle
An Grenzkontrollstellen sollte frisches, gekühltes oder  
tiefgefrorenes Hähnchen- und Putenfleisch für die Un-
tersuchung auf Salmonella spp., MRSA, ESBL/AmpC- 
bildende E.  coli und Carbapenemase-bildende E.  coli 
beprobt werden. Darüber hinaus sollten für die Unter-
suchung auf das Vorkommen von Resistenzen Isolate 
von kommensalen E.  coli aus den Proben gewonnen 
werden.

Einzelhandel
Im Einzelhandel sollten Proben von frischem, gekühl-
tem, nicht tiefgefrorenem Hähnchen- und Puten-
fleisch ohne Haut für die Untersuchung auf Salmonella 
spp., Campylobacter spp., MRSA, ESBL/AmpC-bildende 
E. coli und Carbapenemase-bildende E. coli gewonnen 
werden. Frisches Putenfleisch sollte zudem auf Listeria 
monocytogenes untersucht werden und bei den Hähn-
chenfleischproben sollte in Bezug auf Campylobacter 
spp. neben der Prävalenzbestimmung auch eine Keim-
zahlbestimmung durchgeführt werden. Des Weiteren 
sollten für die Untersuchung auf das Vorkommen von 
Resistenzen Isolate von kommensalen E.  coli aus den 
Proben gewonnen werden.

Von gekühltem oder tiefgefrorenem Entenfleisch 
mit oder ohne Haut sollten Proben auf Salmonella spp., 
Campylobacter spp., Listeria monocytogenes, MRSA 
und ESBL/AmpC-bildenden E. coli untersucht werden. 
Für die Untersuchung auf das Vorkommen von Resis-
tenzen sollten Isolate von kommensalen E. coli aus den 
Proben gewonnen werden.

Im Einzelhandel sollten zudem Proben von Kopf-
salat für die Untersuchung auf Salmonella spp., ESBL/
AmpC-bildende E. coli und präsumtive Bacillus cereus 
entnommen werden. In Bezug auf präsumtive Bacillus 
cereus sollte ausschließlich eine Keimzahlbestimmung 
durchgeführt werden.



Tab. 3.3 Untersuchungsmethoden zum Erregernachweis in den unterschiedlichen Matrizes 

Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort

Salmonella spp.

DIN EN ISO 6579-1:2020-08 
ggf. vorab PCR mit Bestätigung positiver Proben 

• eiweißreiche Ergänzungsfuttermittel für Legehennen
• Kot von Mastenten
•  Blinddarminhalt und Halshaut von Masthähnchen,  

Mastputen und Mastenten
• frische Schlachtleber von Mastschweinen
• Kot von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden
• frisches Hähnchenfleisch, Putenfleisch und Entenfleisch
• Kopfsalat
• Kokosstückchen

Campylobacter spp. 

qualitativ : DIN EN ISO 10272-1:2017  
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, Technische Regel  
BVL L 06.32-1:2013-08, Anhang B) 

quantitativ : DIN EN ISO 10272-2:2017 

zumindest Speziesbestimmung der Isolate  
(ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L 06.32-
1:2013-08, Anhang B) 

• Halshaut von Masthähnchen und Mastenten 
• frische Schlachtleber von Mastschweinen
•  frisches Hähnchenfleisch (nur Einzelhandel),  

frisches Putenfleisch (nur Einzelhandel) und Entenfleisch

DIN EN ISO 10272-1:2017  
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 Speziesbestimmung der Isolate  
(ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L 06.32-
1:2013-08, Anhang B) 

•  Blinddarminhalt von Masthähnchen, Mastputen  
und Mastenten

Fortsetzung auf nächster Seite
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Als weitere pflanzliche Lebensmittel sollten schwarze 
und geschwärzte lose, insbesondere in Holzfässern ge-
lagerte Oliven im Einzelhandel beprobt und qualitativ 
und quantitativ auf Listeria monocytogenes untersucht 
werden. 

Des Weiteren sollten Proben von getrockneten Ko-
kosstückchen bzw. Kokoserzeugnissen ohne Überzug, 
die als Snack verzehrt werden, auf Salmonella spp. un-
tersucht werden.

3.3 Untersuchungsmethoden

3.3.1 Erregernachweis

Der Zoonosen-Stichprobenplan enthält Vorgaben zu 
den anzuwendenden Untersuchungsverfahren. Dabei 
wurden, soweit vorhanden, international standardisierte 
mikrobiologische Nachweismethoden sowie Empfeh-
lungen der EFSA und des BfR als Referenzverfahren he-
rangezogen. Grundsätzlich konnten auch andere gleich-
wertige Untersuchungsverfahren angewendet werden. 

Die Untersuchungen im Rahmen des Zoonosen- 
Monitorings erfolgten länderseitig in den jeweiligen 
amtlichen Untersuchungseinrichtungen. Einzelheiten 
zu den im Zoonosen-Stichprobenplan 2022 vorgeschla-
genen Untersuchungsmethoden können der Tabelle 3.3 
entnommen werden.



Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort

Listeria  
monocytogenes

qualitativ: DIN EN ISO 11290-1:2017-09  
(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  
(ASU § 64 LFGB, Technische Regel  
BVL L 00.00-22:2018-03) 

• Halshaut von Mastenten 
• Brühwurstaufschnitt aus Geflügelfleisch 
• frisches Geflügelfleisch (Herstellerbetrieb)
• frisches Putenfleisch (nur Einzelhandel) und Entenfleisch 
• schwarze und geschwärzte Oliven 

Methicillin-resistente  
Staphylococcus aureus 
(MRSA)

nach Methodenvorschrift des BfR,  
Fassung von 2021

Hinweis:
Mit dieser Methode werden MRSA-verdächtige  
Staphylococcus aureus nachgewiesen.  
Der endgültige Nachweis von MRSA erfolgt  
durch den Nachweis der Kombination eines  
speziesspezifischen Gens mit dem Resistenzgen.1

• Halshaut von Masthähnchen, Mastputen und Mastenten
•  Nasentupfer von Füchsen, Waschbären, Dachsen und  

Marderhunden
• frisches Hähnchenfleisch, Putenfleisch und Entenfleisch 

Kommensale E. coli

Es wird keine spezifische Methode  
vorgeschrieben. 

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. 

Für pflanzliche Lebensmittel wird die  
ISO 16649 Teil 1 oder ISO 16649 Teil 2 oder  
eine vergleichbare akkreditierte Methode  
empfohlen. 

ggf. Bestätigung von E. coli mit Hausmethode 

• Kot von Mastenten
• Blinddarminhalt von Masthähnchen und Mastputen 
• Kot von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden
• frisches Hähnchenfleisch, Putenfleisch und Entenfleisch

ESBL/AmpC- 
bildende E. coli

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

Für alle Kotproben wird das Protokoll für  
Zäkalkot empfohlen. 

Für alle Lebensmittel wird das Protokoll für 
Fleisch empfohlen. 

Bei den Kotproben von Mastenten und bei den 
Proben von Kopfsalat kann die Anreicherung  
auf Salmonellen auch für den Nachweis von 
ESBL-/AmpC-bildenden E. coli genutzt werden

Bestätigung von E. coli mit Hausmethode  

• Kot von Mastenten
• Blinddarminhalt von Masthähnchen und Mastputen 
• Kot von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden
• frisches Hähnchenfleisch, Putenfleisch und Entenfleisch
• Kopfsalat

Fortsetzung auf nächster Seite
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Erreger Untersuchungsmethode/ 
weiterführende Bestimmung

Tierart/Matrix/Probenahmeort

Carbapenemase- 
bildende E. coli

qualitative selektive Untersuchung auf  
Carbapenemase-bildende E. coli (entsprechend 
Methodenvorschrift des EURL-AR)

Für alle Kotproben wird das Protokoll  
für Zäkalkot empfohlen. 

Für alle Lebensmittel wird das Protokoll  
für Fleisch empfohlen. 

Bestätigung von E. coli mit Hausmethode 

• Blinddarminhalt von Masthähnchen und Mastputen 
• frisches Hähnchenfleisch und Putenfleisch 

Enterococcus 
faecium/faecalis

Es wird keine spezifische Methode  
vorgeschrieben.

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

Speziesbestimmung mit Hausmethode

• Blinddarminhalt von Masthähnchen und Mastputen

Präsumtive  
Bacillus cereus

DIN EN ISO 7932:2005-03 oder ASU § 64 LFGB, 
Technische Regel BVL L 00.00-33: 2006-09; 
Untersuchung von Lebensmitteln – Horizontales 
Verfahren zur Zählung von präsumtiven  
Bacillus cereus – Koloniezählverfahren bei 30 °C 

• Kopfsalat

Hepatitis-E-Virus ASU § 64 LFGB, Technische Regel BVL L06.17.01-1 • frische Schlachtleber von Mastschweinen

Echinococcus spp.
Amtliche Methodensammlung des FLI, Stand 
21.02.2014 oder eine andere validierte Methode 

• Kot von Füchsen und Marderhunden 

Baylisascaris  
procyonis 

Flotationsverfahren, ggf. in Kombination mit  
PCR nach Dangoubiyam et al. (2009)  
https://doi.org/10.1645/GE-1905.1

• Kot von Waschbären

1    Aufgrund der hohen Bestätigungsrate der eingesandten Isolate wird im vorliegenden Bericht jeweils über MRSA berichtet, obwohl die 
Länder MRSA-verdächtige Befunde melden.
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3.3.2 Resistenztestung

Alle für diesen Bericht ausgewählten Isolate von Sal
monella spp., Campylobacter (C.) jejuni, C. coli, Esche
richia (E.) coli, Enterococcus (E.) faecalis und E. faeci
um sowie von Methicillin-resistenten Staphylococcus 
aureus (MRSA) wurden mittels der vorgesehenen, in-
ternational anerkannten quantitativen Verfahren für 
die Resistenzbestimmung (Bouillon-Mikrodilutions-
methode nach ISO 20776-1:2006 bzw. CLSI M07) im Na-
tionalen Referenzlabor (NRL) für Antibiotikaresistenz 
bzw. nach CLSI VET06 und M45 im NRL für Campylo
bacter untersucht. 

Die Isolate wurden dem am BfR etablierten Unter-
suchungsspektrum antimikrobieller Substanzen un-
terzogen. Hierfür wurden die fertig konfektionierten 
Plattenformate EUVSEC3 (Salmonella spp. und E. coli), 
EUVENC (Enterokokken), EUCAMP3 (Campylobacter 

spp.) und EUST2 (MRSA) der Firma TREK Diagnostic 
Systems/Thermo Fisher Scientific verwendet.

Die Testung auf Resistenzen erfolgte unter Beach-
tung des Durchführungsbeschlusses (EU) 2020/1729, 
in dem das Untersuchungsverfahren, die zu testen-
den Wirkstoffe 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-
biotikaresistenz (EURL-AR).

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

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

https://doi.org/10.1645/GE-1905.1


Tab. 3.4 Resistenztestung von Salmonella spp. und E. coli. Übersicht über die eingesetzten Wirkstoffe, die getesteten Konzentrationsbereiche 
sowie die Bewertungskriterien für 2022. Die Bewertung erfolgte soweit möglich unter Beachtung der Festlegung im Durchführungsbeschluss 
(EU) 2020/1729 

Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutoffWert > Konzentrationsbereich

Salmonella 
spp.

E. coli Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside
Amikacin 4 8 4 128

Gentamicin 2 2 0,5 16

Amphenicole Chloramphenicol 16 16 8 64

Cephalosporine
Cefotaxim 0,5 0,25 0,25 4

Ceftazidim 2 0,5 0,25 8

(Fluor)chinolone
Nalidixinsäure 8 8 4 64

Ciprofloxacin 0,06 0,06 0,015 8

Aminopenicilline Ampicillin 8 8 1 32

Polymyxine Colistin 21 2 1 16

Folatsynthesehemmer
Sulfamethoxazol 2561 64 8 512

Trimethoprim 2 2 0,25 16

Tetrazykline Tetrazyklin 8 8 2 32

Azalide Azithromycin 161 161 2 64

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

Glycylcycline Tigecyclin 0,51 0,5 0,25 8
1    Werte nicht im Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729 festgelegt. Empfehlung der EFSA für die einheitliche Bewertung innerhalb der EU 

(EFSA supporting publication 2021: EN-6652).

Tab. 3.5 Resistenztestung von C. jejuni und C. coli. Übersicht über die eingesetzten Wirkstoffe, die getesteten Konzentrationsbereiche sowie 
die Bewertungskriterien für 2022. Die Bewertung erfolgte unter Berücksichtigung der Festlegung im Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729

 Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutoffWert > Konzentrationsbereich

C. jejuni C. coli Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 2 2 0,25 16

Carbapeneme Ertapenem 0,51 0,51 0,125 4

Fenicole Chloramphenicol 16 16 2 64

Fluorchinolone Ciprofloxacin 0,5 0,5 0,125 32

Tetrazykline Tetrazyklin 1 2 0,5 64

Makrolide Erythromycin 4 8 1 512
1    Werte nicht im Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729 festgelegt. Empfehlung der EFSA für die einheitliche Bewertung innerhalb der EU 

(EFSA supporting publication 2021: EN-6652).
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Tab. 3.6 Resistenztestung von MRSA. Übersicht über die eingesetzten Wirkstoffe, die getesteten Konzentrationsbereiche sowie die Bewertungs-
kriterien (Epidemiologische Cut-off-Werte von EUCAST1) für 2022

Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutoffWert > Konzentrationsbereich

Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside

Gentamicin 4 0,5 16

Kanamycin 8 4 32

Streptomycin 16 4 32

Amphenicole Chloramphenicol 16 4 64

Fluorchinolone Ciprofloxacin 1 0,25 8

Penicilline Penicillin G 0,12 0,06 1

Cephalosporine Cefoxitin 4 0,5 16

Folatsynthesehemmer Trimethoprim 2 1 16

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 2 (+256)

Ansamycine Rifampicin 0,03 0,016 0,5

Oxazolidinone Linezolid 4 1 8

Triterpensäuren Fusidinsäure 0,5 0,25 4

Streptogramine Quinupristin/Dalfopristin 1 0,5 4

Pleuromutiline Tiamulin 2 0,5 4

Glykopeptide Vancomycin 2 1 8
1    nach EFSA (2019) 

Tab. 3.7 Resistenztestung von Enterococcus faecalis und E. faecium. Übersicht über die eingesetzten Wirkstoffe, die getesteten Konzentrations-
bereiche sowie die Bewertungskriterien für 2022. Die Bewertung erfolgte unter Berücksichtigung der Vorgaben im Durchführungsbeschluss 
(EU) 2020/1729

Wirkstoffklasse Antimikrobielle Substanz CutoffWert > Konzentrationsbereich

E. faecalis E. faecium Minimum Maximum

µg/ml µg/ml µg/ml µg/ml

Aminoglykoside Gentamicin 64 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 8 0,25 32

Oxazolidinone Linezolid 4 4 0,5 64

Streptogramine Quinupristin/Dalfopristin 0,51,2 11 0,5 64

Glycylcycline Tigecyclin 0,25 0,25 0,03 4

Glykopeptide
Teicoplanin 2 2 0,5 64

Vancomycin 4 4 1 128
1    Werte nicht im Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729 festgelegt. Empfehlung der EFSA für die einheitliche Bewertung innerhalb der EU 

(EFSA supporting publication 2021: EN-6652).
2    E. faecalis ist intrinsisch resistent gegenüber der Kombination aus Quinopristin/Dalfopristin. Der ECOFF wurde ausschließlich für die 

Meldung der Daten an EFSA eingeführt (EFSA supporting publication 2021: EN-6652).
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 3.3.2.1  Bewertungskriterien  
bei der Resistenztestung

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 drei Wirkstoffklassen 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 Bakterien 
kann nach verschiedenen Kriterien erfolgen. Dabei werden 
klinische Grenzwerte und epidemiologische CutoffWerte 
unterschieden. 
Mit der Bewertung nach klinischen Grenzwerten soll eine 
Aussage über die Wahrscheinlichkeit eines Therapieerfolges 
bei Behandlung einer bakteriellen Infektion getroffen wer
den. 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 NichtWildtypPopulation 
zeichnet sich durch eine erworbene oder eine durch Muta
tion bedingte, verminderte Empfindlichkeit aus. Diese 
Bakterienstämme werden als „mikrobiologisch resistent“ 
bezeichnet. Durch die Anwendung des epidemiologischen 
CutoffWertes können bereits frühzeitig Verschiebungen 
der Empfindlichkeit innerhalb der Bakterienpopulation 
erkannt werden und somit Hinweise auf eine beginnende 
Resistenzentwicklung gewonnen werden. Der epidemiolo
gische 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 Infek
tion ist mithilfe des epidemiologischen CutoffWertes nicht 
möglich. Klinische Grenzwerte und epidemiologische Cut
offWerte können übereinstimmen, häufig sind jedoch die 
epidemiologischen CutoffWerte niedriger als die entspre
chenden klinischen Grenzwerte, sodass der Anteil als „mi
krobiologisch resistent“ beurteilter Isolate in diesen Fällen 
höher liegt als der Anteil „klinisch resistenter“ Isolate.

3.3.3  Plausibilitätskontrolle sowie  
Ausschluss- und Auswertungskriterien  
für Untersuchungsergebnisse

Die Untersuchungsergebnisse wurden von den ent-
sprechenden Einrichtungen der Länder an das BVL 
übermittelt. Die Übermittlung erfolgte nach den Vor-
gaben der Allgemeinen Verwaltungsvorschrift über den 
Austausch von Daten im Bereich der Lebensmittelsicher
heit und des Verbraucherschutzes (AVV DatA). Für Infor-
mationen, die auf diesem Weg nicht übermittelt wer-
den konnten, wurden Excel-Tabellen zur Bereitstellung 
von sogenannten Zusatzinformationen genutzt. Alter-
nativ konnten diese programmspezifisch wechseln-
den Zusatzinformationen über das neue Datenformat 
für die Übermittlung der Zusatzangaben im BVL-Da-
tenmeldeportal gesendet werden. Bei der Zusammen-
stellung der Daten wurden folgende Festlegungen ge-
troffen, die bei der Interpretation der Einzeldaten zu 
beachten sind: Die Zuordnung der Datensätze zu den 
Programmen erfolgte anhand der angegebenen Pro-
grammnummer im Kommentarfeld. Datensätze, die 
keinem Programm zugeordnet werden konnten, so-
wie Ergebnisse, die zwar einem Programm zugeordnet 
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 2022 konnten so insgesamt 11 Proben bei 
der Auswertung nicht berücksichtigt werden. Im Rah-
men der Auswertung für das Zoonosen-Monitoring 
werden Plausibilitätsprüfungen auf der Grundlage der 
bestehenden Anforderungen gemäß den Vorgaben des 
Zoonosen-Stichprobenplans durchgeführt. Die korri-
gierten Daten sind die Grundlage für die Auswertung. 
Bei der Datenauswertung im Hinblick auf die Präva-
lenz wurde jede positive Probe nur einmal berücksich-
tigt, auch wenn verschiedene Subtypen (z. B. Salmo
nella- Serovare, Campylobacter-Spezies, STEC-Serotypen, 
-Patho vare) 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.
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 p' · (1-p')
n'

,ku = p' - 1,96  · 

 p' · (1-p')
n'

,ko = p' + 1,96  · 

Es errechnet sich das 95-%-Konfidenzintervall nach fol-
genden Formeln:

wobei ku und ko die untere und obere Grenze des Kon-
fidenzintervalls, 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 Prä-
valenz 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. 

3.3.4 Kriterien für Isolate der Resistenztestung

Für die Auswertung der Ergebnisse der Resistenztes-
tung im Rahmen des Zoonosen-Monitorings 2022 
wurden alle Isolate berücksichtigt, die dem BfR mit 
dem Hinweis übermittelt wurden, dass sie im Rahmen 
des Zoonosen-Stichprobenplans 2022 gewonnen wur-
den, und zu denen auch dem BVL Daten übermittelt 
wurden. Alle in der Auswertung berücksichtigten Iso-
late wurden auch dahingehend geprüft, ob es sich um 
einen Vertreter der im Zoonosen-Stichprobenplan be-
trachteten Zoonoseerreger (inkl. MRSA) bzw. um E. coli, 
E. faecium oder E. faecalis handelte. Isolate, für die eine 
Zuordnung zu einem Programm nicht möglich war, 
wurden von dieser Auswertung ausgeschlossen. Nicht 
berücksichtigt wurden auch Isolate, die aufgrund der 
angegebenen Matrix, aus der sie stammten, keinem 
der Programme zugeordnet werden konnten, sowie im 
Rahmen der Programme zusätzlich eingesandte Isolate 
aus einer Probe. Je Probe wurde nur ein Isolat der je-
weiligen Bakterienspezies bzw. des Typs (bei MRSA) in 
die Resistenztestung einbezogen. Mehrere Isolate wur-
den dann untersucht, wenn es sich um unterschied-
liche Serovare (bei Salmonella) oder unterschiedliche 
Spezies (bei Campylobacter) handelt. Von E. coli sollten 

Tab. 3.8 Anzahl Proben nach Ländern

Herkunft Probenanzahl

Brandenburg 215

Berlin 102

Baden-Württemberg 452

Bayern 1.054

Bremen 93

Hamburg 59

Hessen 298

Mecklenburg-Vorpommern 187

Niedersachsen 1.811

Nordrhein-Westfalen 770

Rheinland-Pfalz 155

Schleswig-Holstein 126

Saarland 58

Sachsen 230

Sachsen-Anhalt 853

Thüringen 141

Gesamt 6.604

Tab. 3.9 Anzahl Proben nach Programmen

Herkunft Probenanzahl

Kopfsalat in Erzeugerbetrieben 209

Mastenten in Erzeugerbetrieben 229

Masthähnchen am Schlachthof 880

Mastputen am Schlachthof 882

Mastenten am Schlachthof 699

Mastschweine am Schlachthof 366

frisches Geflügelfleisch und Brühwursterzeugnisse 
aus Geflügelfleisch in Herstellerbetrieben 

267

Ergänzungsfuttermittel für Legehennen  
in Mischfutterwerken

26

Füchse, Waschbären, Dachse und Marderhunde  
in der freien Wildbahn

516

frisches Hähnchenfleisch an Grenzkontrollstellen 64

frisches Putenfleisch an Grenzkontrollstellen 0

frisches Hähnchenfleisch im Einzelhandel 491

frisches Putenfleisch im Einzelhandel 467

frisches Entenfleisch im Einzelhandel 375

Kopfsalat im Einzelhandel 403

schwarze oder geschwärzte Oliven  
im Einzelhandel 

362

Kokosstückchen im Einzelhandel 368

Gesamt 6.604
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je Probe bis zu 3 Isolate in die Testung eingehen, jeweils 
ein nicht selektiv gewonnenes Isolat, ein Isolat aus der 
selektiven Anzucht von ESBL/AmpC-bildenden E. coli 
sowie ein Isolat aus der selektiven Anzucht von Carba-
penemase-bildenden E. coli. Wurden aus einer Matrix 
deutlich mehr Isolate eingesandt, als von der EFSA für 
eine Bewertung der Resistenzsituation als Minimum 

empfohlen wird, wurden Isolate nach dem Zufallsprin-
zip zur Resistenztestung ausgewählt. Dieses Verfahren 
kam bei E.coli-Isolaten aus dem Blinddarminhalt von 
Masthähnchen und Mastputen zur Anwendung.

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

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.

Campylobacter spp.  
(C. jejuni + C. coli)

MRSA Enterococcus spp.  
(E. faecalis + E. faecium)

Kommensale 
E. coli

Gesamt Getestete Isolate 501 1.717 (1.230 + 487) 452 576 (309 + 267) 1.414

Erzeugerbetrieb
Mastenten, Kot/Staub 97 – – – 158

Blattgemüse, Kopfsalat 0 – – – –

Schlachthof

Masthähnchen,  
Blinddarminhalt

3 151 (120 + 31) – 226 (112 + 114) 274

Masthähnchen,  
(Hals)haut

20 150 (130 + 20) 60 – –

Mastputen,  
Blinddarminhalt

0 288 (140 + 148) – 350 (197 + 153) –

Mastputen, (Hals)haut 98 – 219 – –

Mastenten,  
Blinddarminhalt

93 317 (210 + 107) – – 230

Mastenten, (Hals)haut 101 321 (284 + 37) 1 – –

Mastschwein, Leber 0 12 (1 + 11) – – –

Grenzkontroll-
stellen

Masthähnchen,  
frisches Fleisch

5 – 0 – 28

Mastputen,  
frisches Fleisch

0 – 0 – 0

Hersteller und 
Abpacker

Mastgeflügel,  
frisches Fleisch

– – – – –

Mastgeflügel,  
verzehrfertige 
Brühwursterzeugnisse

– – – – –

Einzelhandel

Masthähnchen,  
frisches Fleisch

26 219 (172 + 47) 24 – 170

Mastputen,  
frisches Fleisch

18 40 (25 + 15) 143 – 196

Mastenten,  
frisches Fleisch

18 219 (148 + 71) 4 – 150

Blattgemüse, Kopfsalat 1 – – – –

Gemüse, Oliven – – – – –

Obst, Kokosstückchen 0 – – – –

Wildbahn

Wildkarnivoren, Kot 21 – – – 208

Wildkarnivoren,  
Nasenschleimhaut

– – 1 – –

–    Untersuchung war im Zoonosen-Stichprobenplan 2022 nicht vorgesehen 



17

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen  
und der Typisierung der Isolate nach Erregern 4

4.1 Salmonella spp. 

4.1.1 Einleitung

Salmonella spp. sind gramnegative, stäbchenförmige  
Bakterien, welche beim Menschen eine akute Darm-
entzündung 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 tödli-
chem Ausgang kommen (RKI 2019a). 

Die Serovare Salmonella Enteritidis und Salmonella 
Typhimurium (inkl. seiner monophasischen Variante) 
werden europaweit am häufigsten im Zusammenhang 
mit Salmonellose-Erkrankungen beim Menschen ge-
meldet und sind zusammen für über 70 % der in der 
EU erworbenen Fälle verantwortlich. Neben diesen 
klar dominierenden Serovaren sind Salmonella Infan-
tis und Salmonella Derby die nächsthäufigen Serovare, 
die bei menschlichen Salmonellose-Erkrankungen in 
der EU gemeldet werden (EFSA und ECDC 2022). Im 
Jahr 2021 belief sich die Zahl der bestätigten Salmo-
nellose-Fälle beim Menschen in der EU auf 60.050, was 
einer Inzidenz von 15,7 pro 100.000 Einwohner ent-
spricht. Die Melderate ist damit gegenüber dem Vor-
jahr, in dem – bedingt durch die COVID-19-Pandemie 
und den Austritt Großbritanniens aus der EU – die ge-
ringste Zahl an Erkrankten seit dem Jahr 2007 gemel-
det wurde, um 14,3 % gestiegen. Dieser leichte Anstieg 
der Salmonellose-Fälle im Jahr 2021 könnte mit dem 
Rückgang der Einschränkungen im Zusammenhang 
mit der  COVID-19- Pandemie und der langsamen Nor-
malisierung der täglichen Aktivitäten (gesellschaft-
liche Veranstaltungen, Arztbesuche, Reisen) zusam-
menhängen. Verglichen mit der EU-Melderate vor der 
COVID-19-Pandemie (Jahresdurchschnitt 2017–2019) 
ist die Melderate im Jahr 2021 um 19,6 % gesunken. Be-
rücksichtigt man die Daten aus Großbritannien nicht, 
lag der Rückgang bei 23,1 %. Trotz dieser Abnahme 
zeigte der Gesamttrend der Salmonellose in den Jahren 

2017 bis 2021 statistisch gesehen keinen deutlichen An-
stieg oder Rückgang. 

Die Salmonellose ist nach der Campylobacteriose 
nach wie vor die zweithäufigste gemeldete bakterielle 
gastrointestinale Erkrankung beim Menschen in der 
EU (EFSA und ECDC 2022). In Deutschland wurden 
dem RKI im Jahr 2022 insgesamt 9.013 Salmonellose- 
Fälle gemeldet. Damit war die Zahl der gemeldeten Sal-
monellose-Erkrankungen höher als im Vorjahr, in dem 
8.220 Fälle gemeldet wurden, aber niedriger als vor der 
COVID-19-Pandemie im Jahr 2019 (13.693 Erkrankun-
gen) (RKI 2023). 

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-Nach-
weisraten zu verzeichnen ist (BVL 2021, BVL 2022b). Bei 
Putenschlachtkörpern ist seit 2016 sogar eine deutli-
che Zunahme der Salmonellen-Nachweisrate zu beob-
achten (BVL 2021, BVL 2022b). Bei den im Rahmen des 
Zoonosen-Monitorings untersuchten pflanzlichen Le-
bensmitteln, wurden Salmonellen vereinzelt in Proben 
von frischen Kräutern, vorgeschnittenen Blattsalaten, 
frischen Sprossen und getrockneten Blatt- und Gras-
produkten nachgewiesen (BVL 2021, BVL 2022b). Der 
Nachweis von Salmonellen in pflanzlichen Lebensmit-
teln ist von Bedeutung, weil diese häufig ohne vorheri-
ge Erhitzung verzehrt werden, sodass vorhandene Kei-
me nicht abgetötet werden. Salmonella spp. kommen 
im Magen-Darm-Trakt vieler Haus- und Wildtiere vor. 
Häufig verlaufen die Infektionen bei Tieren mild oder 
symptomlos. Die infizierten Tiere können aber phasen-
weise oder andauernd Ausscheider sein und somit eine 
Infektionsquelle für andere Tiere und den Menschen 
darstellen. Insbesondere bei Rindern können auch kli-
nisch erkennbare Darminfektionen und Aborte auf-
treten. Bei Kälbern ist die Infektion mit einer hohen 
Sterblichkeit verbunden.

Die Salmonellose ist eine klassische Lebensmittel-
infektion. Insbesondere erhöhen ungenügend gekühlte 



Tab. 4.1 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben und im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Kopfsalat 209 1 0,5 (0,0–2,9)

Einzelhandel

Kopfsalat 402 1 0,2 (0,0–1,5)

Tab. 4.2 Prävalenz von Salmonella spp. in Kotproben von Mastenten aus Erzeugerbetrieben, in Proben von Blinddarminhalt und Schlacht-
körpern von Mastenten am Schlachthof sowie in Proben von frischem Entenfleisch im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Kot 228 98 43,0 (36,7–49,5)

Schlachthof

Blinddarminhalt 348 93 26,7 (22,3–31,6)

Halshaut 350 100 28,6 (24,1–33,5)

Einzelhandel

frisches Entenfleisch 375 19 5,1 (3,2–7,8)

Tab. 4.3 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von Blinddarminhalt und Schlachtkörpern von Masthähnchen am Schlachthof sowie in 
Proben von frischem Hähnchenfleisch an Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 429 2 0,5 (0,0–1,8)

Halshaut 416 23 5,5 (3,7–8,2)

Grenzkontrollstelle

frisches Hähnchenfleisch 64 4 6,3 (2,0–15,4)

Einzelhandel

frisches Hähnchenfleisch  (ohne Haut) 489 25 5,1 (3,5–7,5)
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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 an-
dere verzehrfertige Lebensmittel übertragen werden. 

4.1.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Salmonella spp. in Proben aus Erzeugerbe-
trieben, von Schlachthöfen und Grenzkontrollstellen 
sowie aus der freien Wildbahn und dem Einzelhandel 
sind den Tabellen 4.1 bis 4.7 zu entnehmen.  



Tab. 4.4 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von Blinddarminhalt und Schlachtkörpern von Mastputen am Schlachthof sowie in Proben 
von frischem Putenfleisch an Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 409 0 0,0 (0,0–1,1)

Halshaut 417 98 23,5 (19,7–27,8)

Grenzkontrollstelle

frisches Putenfleisch – – –

Einzelhandel

frisches Putenfleisch (ohne Haut) 463 17 3,7 (2,3–5,8)

Tab. 4.5 Prävalenz von Salmonella spp. in Proben von frischer Schlachtleber von Mastschweinen am Schlachthof

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

frische Schlachtleber 170 0 0,0 (0,0–2,7)

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

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Einzelhandel

Kokosstückchen 368 0 0,0 (0,0–1,2)

Tab. 4.6 Prävalenz von Salmonella spp. in Kotproben von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Salmonellapositive 
Proben (n)

Salmonellapositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kot gesamt 266 29 10,9 (7,7–15,3)

Kot von Jungtieren 45 7 15,6 (7,4–29,1)

Kot von ausgewachsenen Tieren 221 22 10,0 (6,6–14,7)
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Insgesamt wurden 5.403 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von Salmonella spp. einbezogen. In 
0,5 % der Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben 
und in 0,2 % der Kopfsalatproben im Einzelhandel 
wurden Salmonellen nachgewiesen. In Proben von Ko-
kosstückchen im Einzelhandel wurden keine Salmo-
nellen nachgewiesen. Die Nachweisrate von Salmonella 
spp. in Kotproben aus Erzeugerbetrieben von Mast-
enten betrug 43,0 %. Bei Mastenten und Masthähnchen 
am Schlachthof waren 26,7 % bzw. 0,5 % der Blind-
darmproben positiv für Salmonellen. Im Blinddarm-
inhalt von Mastputen am Schlachthof wurden keine 
Salmonellen nachgewiesen. In Halshautproben von 
Mastenten, Masthähnchen und Mastputen, die von 

Schlachtkörpern derselben Schlachtchargen wie die 
Blinddarmproben entnommen werden sollten, wurden 
Salmonellen zu 28,6 %, 5,5 % bzw. 23,5 % nachgewiesen. 
Frisches Entenfleisch und Hähnchenfleisch im Einzel-
handel wies jeweils eine Kon ta mi na tions rate von 5,1 % 
auf. Frisches Putenfleisch im Einzelhandel war zu 3,7 % 
positiv für Salmonellen. In frischem Hähnchenfleisch, 
das an Grenzkontrollstellen beprobt wurde, wurden 
Salmonellen zu 6,3 % nachgewiesen. Von frischem Pu-
tenfleisch wurden an Grenzkontrollstellen keine Pro-
ben entnommen. Die Nachweisrate von Salmonellen 
in Kotproben von Füchsen, Waschbären, Dachsen und 
Marderhunden in der freien Wildbahn betrug 10,9 %. 
Dabei waren Kotproben von Jungtieren zu 15,6 % 
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und Proben von ausgewachsenen Wildkarnivoren zu 
10,0 % positiv für Salmonellen. In Proben von frischer 
Schlachtleber von Mastschweinen im Einzelhandel 
wurden keine Salmonellen nachgewiesen. 

4.1.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten positiv an das BVL übermittelten Be-
funden wurde ein entsprechendes Isolat an das Natio-
nale Referenzlabor für Salmonella am BfR eingesandt. 
Wie in den vergangenen Jahren war dies aber nicht zu 
jedem positiv übermittelten Befund der Fall. Umge-
kehrt 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. 

Insgesamt standen 501 Isolate von Salmonella ente
rica für die Typisierung zur Verfügung (Tabellen  4.8 
und 4.9). Diese gehörten 34 Serovaren und mehreren 
monophasischen Varianten bzw. rauen und O-Formen 
an. Mit Ausnahme von 2 Isolaten gehörten die meis-
ten Isolate zu Salmonella enterica subsp. enterica. Das 
häufigste Serovar war Salmonella (S.) Meleagridis mit 73 
(14,6 %) Isolaten, alle aus Mastenten. Zahlenmäßig folgt 
S. Hadar mit 49 (9,6 %) Isolaten, davon 47 aus Mast-
enten. S. Enteritidis kam in 20 (4 %) und S. Typhimuri-
um, einschließlich der monophasischen Variante, in 37 
(7,4 %) Isolaten vor.

Die meisten Isolate (61,6 %) stammten aus den Unter-
suchungen bei Mastenten: 97 Isolate im Erzeugbetrieb, 

Tab. 4.8 Anzahl der Salmonella-Serovare und ihrer Varianten von Masthähnchen und Mastputen aus den Programmen des Zoonosen- 
Monitorings 2022 (N = 170)

Tierart/Lebensmittel

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

(Hals)haut

Schlachthof

Masthähnchen

Blinddarm
inhalt

Schlachthof

Masthähnchen

frisches  
Fleisch

Einzelhandel

Masthähnchen

frisches  
Fleisch

Grenzkontroll
stelle

Mastputen

(Hals)haut

Schlachthof

Mastputen

frisches  
Fleisch 

Einzelhandel

Summe

Anzahl untersucht N = 20 N = 3 N = 26 N = 5 N = 98 N = 18 N = 170

S. Agona      4 4

S. Brandenburg     1  1

S. Coeln     13 3 16

S. Enteritidis     2 2 4

S. Give    2   2

S. Hadar     1 1 2

S. Heidelberg    1   1

S. Indiana 1    3 1 5

S. Infantis 8  21    29

S. Minnesota    1   1

S. Newport     6  6

S. Ohio 1      1

S . Paratyphi B 9 1 3    13

S. Reading     1  1

S. Regent     2  2

S. Schwarzengrund     14 1 15

S. Senftenberg     2  2

S. Stanleyville     21  21

S. Subsp. I O-Form 1 2 1   4

S. Subsp. I Rauform   1 1 10  12

S. Subsp. I monophasisch     17 4 21

S. Typhimurium     1  1

S. Typhimurium  
monophasisch

     2 2

S. Westhampton     4  4
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Tab. 4.9 Anzahl der Salmonella-Serovare und ihrer Varianten von Mastenten, Wildkarnivoren und Kopfsalat aus den Programmen des 
Zoonosen- Monitorings 2022 (N = 331) 

Tierart/Lebensmittel

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

Kot/Staub

 
Erzeuger
betrieb

Mastenten

(Hals)haut

 
Schlachthof

Mastenten

Blinddarm
inhalt

Schlachthof

Mastenten

frisches 
Fleisch

Einzelhandel

Wildkarnivoren

Kot

Wildbahn

Blattgemüse

Kopfsalat 

Einzelhandel

Summe

Anzahl untersucht N = 97 N = 101 N = 93 N = 18 N = 21 N = 1 N = 331

S. Agona     1  1

S. Amsterdam  5 3    8

S. Anatum 4 4 13    21

S. Coeln     2  2

S. Enteritidis 8  2 5 1  16

S. Give 2 2     4

S. Hadar 3 31 12 1   47

S. Hessarek     1  1

S. Indiana 2 6 11    19

S. Infantis 1   1   2

S. Kottbus 2 1 3 1 2  9

S. London 1 7 8    16

S. Meleagridis 37 15 18 3   73

S. Newport 12 7 10    29

S. Senftenberg 5 20 10 3   38

S. Stourbridge     1  1

S. Subsp. I Rauform 5 1 1    7

S. Subsp. I monophasisch     1  1

S. Subsp. II     1 1 2

S. Typhimurium 13 2 2 4 11  32

S. Typhimurium  
monophasisch

2      2

194 am Schlachthof (101 aus Halshautproben und 93 aus 
Blinddarminhalt) und 18 Isolate aus frischem Fleisch 
im Einzelhandel. Weitere 116 Isolate (23,2 %) wurden aus 
Proben von Mastputen gewonnen. Davon wurden 98 
am Schlachthof gewonnen (darunter 21 S. Stanleyville), 
die restlichen 18 Isolate stammten aus frischem Puten-
fleisch ohne Haut, welches im Einzelhandel beprobt 
wurde. Die 54 (10,8 %) Isolate aus der Lebens mit tel kette 
Hähnchenfleisch (davon 29 S. Infantis) stellten den 
drittgrößten Anteil nach Herkünften dar. Die restlichen 
22 Isolate (4,4 %) verteilten sich auf 21 Isolate (davon 11 S. 
Typhimurium) aus Kotproben von Wildkarnivoren und 
ein Isolat (S. Subsp. II) aus Kopfsalat im Einzelhandel.

Aus Untersuchungen von Proben von Kopfsalat 
im Erzeugerbetrieb, Blinddarminhalt von Mastputen 
und Leber von Mastschwein am Schlachthof, frischem 
Fleisch von Mastputen an Grenzkontrollstellen und 
Kokosstückchen im Einzelhandel wurden keine Isolate 
eingesandt.

4.2 Campylobacter spp.

4.2.1 Einleitung 

Campylobacter spp. sind gramnegative, thermophile, 
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 vorherrschende hö-
here Körpertemperatur von 42 °C stellt für Campylo
bacter spp. optimale Lebensbedingungen dar (Wysok 
und Uradzinski 2009). Beim Menschen gehören Cam
pylobacter spp. jedoch nicht zur enteralen Nor mal-
flora (REF). Campylobacter  (C.) jejuni und C.  coli sind 
die wichtigsten humanpathogenen Spezies (RKI 2020, 
Zautner et al. 2010). C. jejuni tritt häufiger beim Geflü-
gel und Rind auf, während C.  coli eher beim Schwein 
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nachgewiesen wird (BVL 2022a, BVL 2022b, Wassenaar 
und Laubenheimer-Preusse 2010). Eine Infektion des 
Menschen mit Campylobacter spp. kann zu einer aku-
ten Darmentzündung führen, die mit starken Abdomi-
nalschmerzen und blutigen Durchfällen einhergehen 
kann. In der Regel klingt die Erkrankung nach weni-
gen 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 
neurologische Erkrankung, wird mit einer vorherge-
gangenen C.jejuni-Infektion in Verbindung gebracht 
(RKI 2018a, Zhang et al. 2010, Zautner et al. 2010).

Die Campylobacteriose ist seit dem Jahr 2007 die 
häufigste gemeldete Zoonose beim Menschen in der EU 
(EFSA und ECDC 2022). In Deutschland wurden dem 
RKI im Jahr 2022 insgesamt 43.166 Campy lo bacter- 
Erkran kungen gemeldet (RKI 2023). Die Zahl liegt damit 
unter der des Vorjahres (48.130 Campylobacter-Fälle) 
und deutlich unter der im Jahr 2019 gemeldeten An-
zahl von Campylobacter-Erkrankungen, die bei 61.526 
lag (RKI 2020, RKI 2022). In der EU belief sich im Jahr 
2021 die Zahl der bestätigten Cam py lo bac te riose-Fälle 
beim Menschen auf 127.840, was einer Inzidenz von 41,1 
pro 100.000 Einwohner entspricht. Die Melderate ist 
damit gegenüber dem Vorjahr, in dem – bedingt durch 
die COVID-19-Pandemie und den Austritt Großbritan-
niens aus der EU  – die geringste Zahl an Erkrankten 
seit dem Jahr 2007 gemeldet wurde, um 2,1 % gestiegen. 
Dieser leichte Anstieg der Cam py lo bac te riose-Fälle 
im Jahr 2021 könnte mit dem Rückgang der Ein-
schränkungen im Zusammenhang mit der COVID-19- 
Pandemie und dem Austritt Groß bri tanniens aus der 
EU zusammen hängen (s. Kapitel 4.1.1). Verglichen mit 
der EU-Melderate vor der COVID-19-Pandemie (Jahres-
durchschnitt 2017–2019) ist die Melderate im Jahr 2021 
um 36,1 % gesunken. Berücksichtigt man die Daten 
aus Großbritannien nicht, lag der Rückgang bei 28,1 %. 
Trotz dieses Rückgangs zeigte der Gesamttrend der 
Campylobacteriose in den Jahren 2017 bis 2021 statis-
tisch gesehen keine deutliche Zu- oder Abnahme (EFSA 
und ECDC 2022). Die EFSA geht davon aus, dass die 
Campylobacteriose sehr häufig nicht erkannt und ge-
meldet wird, und vermutet, dass in der EU mindestens 
zwei Millionen Fälle von klinischer Campylobacteriose 
pro Jahr auftreten (EFSA 2010). 

Bei Campylobacter-Infektionen ist auffällig, dass 
neben Kleinkindern auch Erwachsene im Alter von 20 
bis 29 Jahren vermehrt von der Erkrankung betroffen 
sind (RKI 2020). Im Unterschied zu den meisten ande-
ren bakteriellen Zoonoseerregern, wie z. B. Salmonel-
len und pathogenen E. coli, können sich Campylobacter 
spp. in Lebensmitteln nicht vermehren (Wysok und 

Uradzinski 2009). Die zur Auslösung einer lebensmit-
telassoziierten Infektion des Menschen erforderliche 
Keimzahl (Dosis infectiosa minima) von Campylobac
ter spp. ist allerdings so gering (nur wenige Hundert 
Keime reichen aus), 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 Cam
pylobacter spp. (EFSA 2010). In Lebensmitteln werden 
Campylobacter spp. EU-weit am häufigsten in Proben 
von frischem Geflügelfleisch nachgewiesen (EFSA und 
ECDC 2022). Dies ist auch im Zoonosen-Monitoring der 
Fall: Frisches Hähnchenfleisch war in bisherigen Un-
tersuchungen zu etwa 30 % bis 55 % mit Campylobacter 
spp. kontaminiert (BVL 2021, BVL 2022a, BVL 2022b). 
Proben von frischem Putenfleisch waren mit 15 % bis 
32,7 % positiver Proben ebenfalls häufig mit Campy
lobacter verunreinigt (BVL 2022b). Außerdem spielen 
Kreuzkontaminationen während der Speisenzuberei-
tung eine wichtige Rolle bei der Exposition der Ver-
braucherinnen und der Verbraucher gegenüber Cam
pylobacter spp. (EFSA 2011). Aufgrund der niedrigen 
Infektionsdosis des Erregers ist die direkte Übertra-
gung von Mensch zu Mensch insbesondere bei Kindern 
ebenfalls möglich (RKI 2018a). Durch die weite Verbrei-
tung von Campylobacter spp. bei Haus- und Nutztieren 
und in der Umwelt wird die Infek tions quelle häufig 
nicht identifiziert (Hamedy et al. 2007). Die Einschät-
zung, dass eine Reduktion der quantitativen Belastung 
der Lebensmittel mit Campylobacter eine deutliche 
Reduktion der menschlichen Infektionen bedeuten 
könnte, führte dazu, dass mit der Verordnung (EU) Nr. 
1495/2017 die Verordnung (EG) Nr. 2073/2005 über mi
krobiologische Kriterien für Lebensmittel um ein Pro-
zesshygienekriterium bei der Schlachtung von Mast-
hähnchen ergänzt wurde. Das seit 1.  Januar  2018 in 
Kraft getretene Prozesshygienekriterium im Rahmen 
der Schlachtung sieht vor, dass maximal 40 % der Hals-
hautproben auf dem Schlachthof eine Keimzahl von 
1.000 KbE/g überschreiten dürfen. Dieser Wert wurde 
am 1. Januar 2020 auf 30 % reduziert und wird am 1. Ja-
nuar 2025 auf 20 % gesenkt werden.

4.2.2  Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Campylobacter spp. in Proben aus Schlacht-
höfen, der freien Wildbahn und dem Einzelhandel sind 
den Tabellen 4.10 bis 4.17 zu entnehmen. 

Abbildungen  4.1 und 4.2 zeigen die Verteilung der 
Keimzahlen von Campylobacter spp. in Halshautproben 
von Masthähnchen bzw. Mastenten am Schlachthof. 
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Tab. 4.10 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von Blinddarminhalt von Masthähnchen am Schlachthof und von frischem  
Hähnchen fleisch im Einzelhandel 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 458 157 34,3 (30,1–38,7)

Einzelhandel

frisches Hähnchenfleisch (ohne Haut) 489 225 46,0 (41,6–50,4)

Tab. 4.11 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 quanti tative 
Bestimmung vorgenommen 
wurde

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis oberhalb der  
Nachweisgrenze von 10 KbE/g

Anzahl KbE/g der positiven Proben 

Minimum Median Maximum

Halshaut 413 146 (35,4) 10 1,1 × 103 5,0 × 105

frisches Hähnchenfleisch 477 10 (2,1) 10 10 100

Tab. 4.12 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 vorgenommen 
wurde

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis ≥ 10 KbE/g  
und ≤ 100 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis > 100 KbE/g  
und ≤ 1.000 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylo bacter 
Nachweis > 1.000 KbE/g

Halshaut 413 22 (5,3) 48 (11,6) 76 (18,4)

frisches Hähnchen-
fleisch (ohne Haut)

477 10 (2,1) – –

Tab. 4.13 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von Blinddarminhalt von Mastputen am Schlachthof und in Proben von frischem 
Putenfleisch im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 465 293 63,0 (58,5–67,3)

Einzelhandel

frisches Putenfleisch (ohne Haut) 413 44 10,7 (8,0–14,0)

Tab. 4.14 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von Blinddarminhalt von Mastenten am Schlachthof und von frischem Entenfleisch im 
Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 349 328 94,0 (90,9–96,1)

Einzelhandel

frisches Entenfleisch 373 226 60,6 (55,5–65,4)



Abb. 4.1 Verteilung der Keimzahlen (x) aus der quantitativen Bestim-
mung von Campylobacter spp. in Halshautproben von Masthähnchen 
am Schlachthof (KbE/g)

Abb. 4.2 Verteilung der Keimzahlen (x) aus der quantitativen Bestim-
mung von Campylobacter spp. in Halshautproben von Mastenten am 
Schlachthof (KbE/g)
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Tab. 4.15 Quantitative Bestimmung von Campylobacter spp. in Halshautproben von Mastenten am Schlachthof (KbE/g)

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

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis oberhalb der  
Nachweisgrenze von 10 KbE/g

Anzahl KbE/g der positiven Proben 

Minimum Median Maximum

Halshaut 350 317 (90,6) 10 2,7 × 103 7,5 × 104

Tab. 4.16 Quantitative Verteilung der Keimzahlen von Campylobacter spp. in Halshautproben von Mastenten am Schlachthof (KbE/g)

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

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis ≥ 10 KbE/g  
und ≤ 100 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylobacter 
Nachweis > 100 KbE/g  
und ≤ 1.000 KbE/g

Anzahl und Anteil (in %) 
Proben mit Campylo bacter 
Nachweis > 1.000 KbE/g

Halshaut 350 12 (3,4) 57 (16,3) 248 (70,9)

Tab. 4.17 Prävalenz von Campylobacter spp. in Proben von frischer Schlachtleber von Mastschweinen am Schlachthof

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

Campylobacterpositive 
Proben (n)

Campylobacterpositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

frische Schlachtleber 152 12 7,9 (4,5–13,4)

Insgesamt wurden 3.462 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von Campylobacter spp. einbezogen. 
In Poolproben von Blinddarminhalt von Masthähn-
chen am Schlachthof wurden Campylobacter spp. zu 
34,3 % nachgewiesen. In 35,4 % der Halshautproben 
von Masthähnchen, die von Schlachtkörpern der-
selben Schlachtchargen entnommen werden sollten, 
ließen sich mit der quantitativen Methode Campylo

bacter spp. nachweisen. 5,3 % der Proben wiesen Keim-
zahlen zwischen 10 und 100 KbE/g auf. Bei 11,6 % der 
quantitativ untersuchten Halshautproben wurden 
Keimzahlen zwischen 100 und 1.000 KbE/g gemessen. 
Keimzahlen von über 1.000 KbE/g wurden in 18,4 % 
der Proben nachgewiesen. Die Kontaminationsrate 
von frischem Hähnchenfleisch mit Campylobacter spp. 
betrug 46,0 %. In 2,1 % der Proben von frischem Hähn-
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chenfleisch ließen sich Campylobacter spp. mit der 
quantitativen Methode nachweisen, wobei die höchste 
gemessene Keimzahl bei 100 KbE/g lag. In Poolproben 
von Blinddarminhalt von Mastputen am Schlachthof 
wurden  Campylobacter zu 63,0 % nachgewiesen. Die 
Kontaminationsrate von frischem Putenfleisch im 
Einzelhandel mit Campylobacter spp. betrug 10,7 %. 
Im Blinddarminhalt von Mast enten am Schlachthof 
wurden Campylobacter zu 94,0 % nachgewiesen. In 
Halshautproben, die von Schlachtkörpern derselben 
Schlachtchargen entnommen werden sollten, ließen 
sich mit der quantitativen Methode Campylobacter 
spp. zu 90,6 % nachweisen. 3,4 % der Proben wiesen 
Keimzahlen zwischen 10 und 100 KbE/g auf. Bei 16,3 % 
der quantitativ untersuchten Halshautproben wurden 
Keimzahlen zwischen 100 und 1.000 KbE/g gemessen. 
Keimzahlen von über 1.000 KbE/g wurden in 70,9 % der 
Proben nachgewiesen. Die Kontaminationsrate von fri-
schem Entenfleisch im Einzelhandel mit Campylobac
ter spp. betrug 60,6 %. In Proben von frischer Schlacht-
leber von Mastschweinen am Schlachthof wurden  
Campylobacter spp. zu 7,9 % nachgewiesen.

4.2.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten an das BVL übermittelten positiven 
Befunden wurde mindestens ein entsprechendes Iso-
lat an das Nationale Referenzlabor für Campylobacter 
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 der Auswertung ausgeschlossen wurden. Dadurch 
stimmt die Anzahl der typisierten Isolate nicht mit der 
Anzahl positiver Befunde überein. Auch waren insge-
samt 66 eingesandte Isolate mit Zuordnung zu einem 
Programm im NRL nicht anzüchtbar. 

Von 1.721 berücksichtigten Isolaten von Campylo
bacter (C.) spp. wurde der überwiegende Anteil aus 
Mastenten gewonnen (49,8 %): 638 am Schlach thof (321 
aus Halshautproben und 317 aus Blind darm inhalt) und 
220 Isolate aus frischem Fleisch im Einzelhandel. Wei-
tere 520 Isolate (30,2 %) wurden aus Proben von Mast-
hähnchen gewonnen. Davon wurden 301 am Schlacht-
hof gewonnen (150 aus Halshautproben und 151 aus 
Blind darm inhalt), die restlichen 219 Isolate stammten 
aus frischem Hähnchenfleisch ohne Haut, welches im 
Einzelhandel beprobt wurde. Aus der Lebensmittel-
kette Putenfleisch wurden insgesamt 331 (19,2 %) Iso-
late eingeschickt, davon 290 aus Blind darm inhalt am 
Schlacht hof und 41 aus frischem Fleisch im Einzelhan-
del. Von Mastschweineleber am Schlacht hof wurden 
insgesamt 12 Isolate zur Typisierung eingesandt. 

Die Abbildungen  4.3 und 4.4 geben die Speziesver-
teilung unter den Isolaten für das Jahr 2022 wieder. 
4  Isolate (2 aus Blinddarminhalt von Mastputen am 
Schlacht hof, eines aus frischem Putenfleisch und ein 
weiteres Isolat aus frischem Entenfleisch im Einzel-
handel) wurden als Campylobacter lari im NRL be-
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Abb. 4.4 Ergebnisse der Speziesbestimmung bei den Isolaten von Campylobacter spp. aus Mastenten und Mastschwein im Zoonosen- Monitoring 
2022 (N = 870) (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel)

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 2020). Listerien können Tie-
re vieler Arten infizieren, führen aber verhältnismäßig 
selten zu klinischen Symptomen. Am häufigsten er-
kranken Wiederkäuer (vor allem Schafe und Ziegen), 
die sich in der Regel über mit Listerien kontaminier-
te Silage infiziert haben. Hier kann die Listeriose zu 
Hirnhautentzündungen, Septikämien, Milchdrüsen-
entzündungen, Durchfallerkrankungen und Fehl ge-

bur ten 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 deutlich 
seltener auf, aufgrund der Schwere der Erkrankung 
spielen sie aber eine wichtige Rolle. Seit Beginn der 
Überwachung auf EU-Ebene im Jahr 2008 hat die Inzi-
denz der Erkrankung in Deutschland und europaweit 
zugenommen, wobei der Anstieg hauptsächlich durch 
Erkrankungen älterer Menschen von über 64 und dabei 
insbesondere von Menschen im Alter von über 84 Jah-
ren begründet ist (EFSA 2007, EFSA und ECDC 2021, 
EFSA und ECDC 2022, RKI 2020). Der Gesamttrend der 
Listeriose zeigte im Zeitraum 2017 bis 2021 allerdings 
statistisch gesehen keine deutliche Zu- oder Abnahme 
(EFSA und ECDC 2022). Aufgrund der zunehmenden 
Alterung der Gesellschaft in den meisten Mitgliedstaa-
ten ist es wichtig, das Bewusstsein und das Risiko für 
die Listeriose-Erkrankung insbesondere bei den älte-
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stimmt. Mit Ausnahme von Isolaten aus Blind darm-
inhalt von Mastputen und aus Leber vom Mastschwein 
am Schlacht hof gehörten die meisten Isolate der Spe-
zies C. jejuni an. So waren 79,5 % der Isolate von Blind-
darm inhalt von Masthähnchen, 86,7 % von Halshaut-
proben von Masthähnchen und 78,5 % von frischem 
Hähnchenfleisch C.  jejuni. Das Gleiche gilt für Isolate 
von Mastenten, bei denen 66,2 % der Isolate von Blind-

darminhalt, 84,5 % von Halshautproben und 67,3 % von 
frischem Entenfleisch als C.  jejuni typisiert wurden. 
Aus Proben von Blinddarminhalt von Mastputen wa-
ren 140 Isolate (48,3 %) C. jejuni, während 51 % der Iso-
late als C. coli identifiziert wurde. Unter den 41 Isolaten 
aus frischem Putenfleisch gehörten wiederum 36,6 % 
der Spezies C. coli an. Aus Leber von Mastschwein am 
Schlachthof waren 11 der 12 Isolate (91,7 %) C. coli.



27

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern

ren Menschen zu schärfen, zumal sie oftmals zu be-
stimmten Kosumgewohnheiten, wie z. B. dem Verzehr 
von verpackten Fischprodukten, neigen, die mit einem 
erhöhten Risiko einhergehen, an einer Listeriose zu er-
kranken (EFSA und ECDC 2022).

Im Jahr 2021 wurden EU-weit 2.183 bestätigte inva-
sive Listeriose-Fälle gemeldet. Die Listeriose war somit 
die am fünfthäufigsten gemeldete Zoonose beim Men-
schen in der EU. Die Inzidenz lag bei 0,49 pro 100.000 
Einwohner und damit 14,0 % höher als die Melderate 
im Jahr 2020 (0,43 pro 100.000 Einwohner), die den 
geringsten Wert seit Beginn der Listeriose-Überwa-
chung im Jahr 2007 aufwies, was teilweise durch die 
COVID-19-Pandemie und den Austritt Großbritanni-
ens aus der EU bedingt ist (EFSA und ECDC 2022). Ver-
glichen mit der EU-Melderate vor der COVID-19-Pan-
demie (Jahresdurchschnitt 2017–2019) ist die Melderate 
im Jahr 2021 um 4,3 % gestiegen. Berücksichtigt man die 
Daten aus Großbritannien nicht, ist es dagegen zu ei-
nen Rückgang um 2,0 % gekommen. Der Gesamttrend 
der Listeriose zeigte in den Jahren 2017 bis 2021 statis-
tisch gesehen aber keine deutliche Zu- oder Abnahme 
(EFSA und ECDC 2022). Die Melderate für Listeriose 
war selbst während der COVID-19-Pandemie im Ver-
gleich zu anderen lebensmittelbedingten Krankheiten 
relativ stabil, was unter anderem damit zusammen-
hängt, dass an Listeriose erkrankte Menschen auf-
grund der Schwere der Erkrankung häufig ambulant 
oder stationär behandelt werden müssen, sodass die 
Fälle erfasst und an das nationale Gesundheitssystem 
gemeldet werden. Darüber hinaus sind Ausbrüche, die 
hauptsächlich durch den Verzehr von verzehrfertigen 
Lebensmitteln ausgelöst werden, nicht unbedingt mit 
sozialen und gesellschaftlichen Ereignissen verbun-
den, sodass sich diesbezügliche Einschränkungen wäh-
rend der COVID-19-Pandemie, verglichen mit anderen 
lebensmittelbedingten Erkrankungen, vermutlich we-
niger stark ausgewirkt haben (EFSA und ECDC 2022). 

Die Listeriose ist auch 2021 eine der lebensmittelbe-
dingten Infektionen mit der höchsten Mortalität gewe-
sen. Damit gehört sie zu den schwerwiegendsten durch 
Lebensmittel übertragbaren Krankheiten. Die Sterbe-
rate lag 2021 bei 13,7 % und damit ähnlich hoch wie im 
Vorjahr (13,0 %) (EFSA und ECDC 2022). 

In Deutschland ist es in der Zeit von 2011 bis 2017 
zu einer Verdopplung 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 2022 wur-
den dem RKI 569 Listeriose-Fälle gemeldet (RKI 2023). 
Damit liegt die Zahl übermittelter Listeriose-Erkran-
kungen in einer ähnlichen Größenordnung wie in den 
Vorjahren, 2020: 586 Fälle, 2019: 591 Fälle (RKI 2020, 
RKI 2023). Gesunde Menschen erkranken in der Re-

gel nicht oder weisen nur milde Symptome eines fie-
berhaften Infektes auf. Die Listeriose-Gastroenteritis 
geht mit Durchfall unterschiedlicher Schwere einher. 
Schwere Verlaufsformen treten vor allem bei abwehr-
geschwächten Menschen wie älteren Personen, Neu-
geborenen, Patienten mit chronischen Erkrankungen 
und Schwangeren auf (Metelmann et al. 2010, RKI 2010, 
RKI 2020). Schwangere weisen in der Regel nur Symp-
tome eines grippalen Infektes auf, können die In fek-
tion aber auf das ungeborene Kind übertragen, mit der 
Gefahr einer Schädigung des Kindes bzw. einer Früh- 
oder Totgeburt. Bei älteren und abwehrgeschwächten 
Menschen 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 weitverbrei-
tet. Der Mensch infiziert sich mit L. monocytogenes in 
erster Linie über kontaminierte Lebensmittel. Hierzu 
zählen nicht wärmebehandelte Lebensmittel tierischer 
Herkunft wie Rohmilchprodukte, Rohwürste, rohe 
Hackfleischzubereitungen (z. B. Mett) und unverarbei-
tete oder kaltgeräucherte Fische rei erzeug nisse (z. B. 
Sushi, Räucherlachs), aber auch erhitzte und nach-
träglich kontaminierte Lebensmittel (BfR 2014). Ver-
zehrfertige Lebensmittel, in denen sich Listerien unter 
bestimmten Umständen vermehren und eine hohe 
Keimzahl entwickeln, sind die häufigste Infek tions-
quelle für den Menschen (EFSA 2007). Die Verordnung 
(EG) Nr.  2073/2005 über mikrobiologische Kriterien für 
Lebensmittel enthält mikrobiologische Grenzwerte un-
ter anderem für verzehrfertige Lebensmittel, die von 
den Lebensmittelunternehmen eingehalten werden 
müssen. Bei Überschreitung eines Lebensmittelsicher-
heitskriteriums gilt ein Lebensmittel als inakzeptabel 
kontaminiert und muss  – einhergehend mit entspre-
chenden Verbesserungen im Produktionsprozess – vom 
Markt genommen werden. Das Auftreten von Listeria 
monocytogenes variiert je nach Kategorie des verzehr-
fertigen Lebensmittels und nach der Stufe der Probe-
nahme. Im Allgemeinen werden Listeria monocytoge
nes in verzehrfertigen Produkten, die im Einzelhandel 
entnommen werden, seltener in unerwünschten Men-
gen nachgewiesen als in verzehrfertigen Lebensmit-
teln, die auf der Ebene der Verarbeitungsbetriebe be-
probt werden. Im Jahr 2021 wurden unbefriedigende 
Ergebnisse EU-weit am häufigsten in Proben von ver-
zehrfertigen Fischereierzeugnissen (3,1 % nicht zufrie-
denstellende Proben), anderen Fleisch erzeugnissen als 
fermentierte Würste (2,5 % nicht zufriedenstellende 
Proben) und Fisch (1,8 % nicht zufriedenstellende Pro-
ben) nachgewiesen (EFSA und ECDC 2022).
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Im Rahmen des Zoonosen-Monitorings wurden Liste
ria monocytogenes bei folgenden verzehrfertigen Pro-
dukten in Mengen nachgewiesen, die eine potenzielle 
Gesundheitsgefahr für den Menschen darstellen: In 
einzelnen Proben von verpacktem geräucherten Fisch 
oder Graved-Fisch wurden Listeria monocytogenes di-
rekt nach der Probenahme in Mengen von 300 und 
600  KbE/g nachgewiesen. Der höchste Keimgehalt 
an Listeria monocytogenes wurde in einer Fischprobe 
zum Ende der Haltbarkeit gemessen (6,4  ×  104  KbE/g). 
In einzelnen Proben von Brühwurst/Brühwurstpas-
teten und streichfähigen Rohwürsten aus Schweine-
fleisch wurden Keimgehalte an Listeria monocytogenes 
von 220  KbE/g bzw. 550  KbE/g gemessen. In Proben 
von Weichkäse aus Rohmilch von Kühen als auch 
von Rohmilchkäse von Schafen und Ziegen wurden 

vereinzelt hohe Keimgehalte an Listeria monocytoge
nes von 6,2 ×  103 KbE/g bzw. 570 KbE/g nachgewiesen 
(BVL 2022b). 

4.3.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vor-
kommen von Listeria monocytogenes in Proben von 
Schlachthöfen sowie aus Herstellerbetrieben und 
dem Einzelhandel sind den Tabellen  4.18 bis 4.25 zu 
 entnehmen. 

Insgesamt wurden 1.809 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von L. monocytogenes einbezogen. In 
einer Halshautprobe von Mastentenschlachtkörpern 
wurden L.  monocytogenes mittels der quantitativen 

Tab. 4.18 Quantitative Bestimmung von Listeria monocytogenes in Proben von Schlachtkörpern von Mastenten am Schlachthof (KbE/g))

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

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

ermittelte Keimzahlen von 
Proben mit L.monocytogenes 
Nachweis oberhalb von 
10 KbE/g

davon Anzahl und Anteil 
Proben mit L.monocytogenes 
Nachweis oberhalb von 
100 KbE/g

Halshaut 346 1 (0,3) 650 1 (0,3)

Tab. 4.21 Quantitative Bestimmung von Listeria monocytogenes in Proben von Brühwursterzeugnissen aus Geflügelfleisch in Hersteller-
betrieben von verzehrfertigen Geflügelfleischerzeugnissen (KbE/g)

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

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

ermittelte Keimzahlen von 
Proben mit L.monocytogenes 
Nachweis oberhalb von 
10 KbE/g

davon Anzahl und Anteil 
Proben mit L.monocytogenes 
Nachweis oberhalb von 
100 KbE/g

Brühwurs t-
erzeugnisse
aus Geflügel-
fleisch

116 0 – –

Tab. 4.19 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von frischem Entenfleisch im Einzelhandel 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.monocytogenes 
positive Proben (n)

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

Einzelhandel

frisches Entenfleisch 369 97 26,3 (22,1–31,0)

Tab. 4.20 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von frischem Geflügelfleisch und von aufgeschnittenen Brühwursterzeugnissen aus 
Geflügelfleisch in Herstellerbetrieben von verzehrfertigen Geflügelfleischerzeugnissen 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.monocytogenes 
positive Proben (n)

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

Hrstellerbetrieb

frisches Geflügelfleisch (am Wareneingang) 141 32 22,7 (16,5–30,3)

Brühwursterzeugnisse aus Geflügelfleisch  
(am Warenausgang)

124 2 1,6 (0,1–6,1)
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Methode nachgewiesen (0,3 %). Die gemessene Keim-
zahl betrug 650 KbE/g. Im Einzelhandel entnommene 
Proben von frischem Entenfleisch und Putenfleisch wa-
ren zu 26,3 % bzw. 6,9 % positiv für Listeria monocytoge
nes. In 22,7 % der Proben von frischem Geflügelfleisch 
und in 1,6 % der Proben von Brühwursterzeugnissen 
aus Geflügelfleisch, die jeweils in Herstellerbetrieben 
für verzehrfertige Geflü gel fleisch erzeug nisse entnom-
men wurden, wurden Listeria monocytogenes nachge-
wiesen. In keiner der quantitativ untersuchten Proben 
von Brühwursterzeugnissen aus Geflügelfleisch wur-
den Keimzahlen oberhalb der Nachweisgrenze von 
10 KbE/g nachgewiesen. 4,4 % der Proben von schwar-
zen und geschwärzten losen Oliven im Einzelhandel 
waren positiv für Listeria monocytogenes. Mittels der 
quantitativen Methode wurden in 1,9 % der Proben 

von schwarzen und geschwärzten Oliven Listeria mo
nocytogenes nachgewiesen. 1,7 % der Proben wiesen 
Keimgehalte von über 100 KbE/g auf, wobei die höchste 
gemessene Keimzahl 1,2 × 105 KbE betrug. 

4.3.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten an das BVL übermittelten positiven Be-
funden wurde mindestens ein entsprechendes Isolat an 
das Nationale Referenzlabor für Listeria monocytoge
nes 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 der Auswertung ausgeschlossen wurden. Dadurch 

Tab. 4.22 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von frischem Putenfleisch im Einzelhandel 

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (N)

L.monocytogenes 
positive Proben (n)

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

Einzelhandel

frisches Putenfleisch (ohne Haut) 465 32 6,9 (4,9–9,6)

Tab. 4.23 Prävalenz von Listeria monocytogenes in Proben von schwarzen oder geschwärzten losen Oliven im Einzelhandel (und Großhandel 
sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter 
Proben (n)

L.monocytogenes 
positive Proben (n)

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

Einzelhandel

schwarze oder geschwärzte Oliven 361 16 4,4 (2,7–7,1)

Tab. 4.24 Quantitative Bestimmung von Listeria monocytogenes in schwarzen oder geschwärzten losen Oliven im Einzelhandel (und Groß-
handel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl Proben (N), bei denen 
eine quanti tative 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

schwarze oder  
geschwärzte Oliven

360 7 (1,9) 10 1,1 × 103 1,2 × 105 

Tab. 4.25 Quantitative Verteilung der Keimzahlen von Listeria monocytogenes in schwarzen und geschwärzten losen Oliven im Einzelhandel 
(und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

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

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

Anzahl und Anteil Proben  
mit L. monocytogenesNachweis  
oberhalb von 100 KbE/g

schwarze und  
geschwärzte Oliven

360 7 (1,9) 6 (1,7)



Abb. 4.5 Übersicht über die Verteilung der Serotypen bei ListeriamonocytogenesIsolaten aus den verschiedenen Herkünften im Zoonosen- 
Monitoring 2022 (N = 164) (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel, HA: Hersteller und Abpacker)
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stimmt die Anzahl der typisierten Isolate nicht mit der 
Anzahl positiver Befunde überein.

Es wurden aus sechs Untersuchungsprogrammen 
169 Isolate an das Nationale Referenzlabor für Listeria 
monocytogenes am BfR eingesandt und dort mittels 
molekularbiologischer Methoden typisiert. 5  Isolate 
gehörten anderen Spezies als Listeria (L.) monocytoge
nes an. 3 Isolate, davon 2 aus Entenfleisch und eins aus 
Putenfleisch im Einzelhandel, wurden als L.  innocua 
und 2 weitere Isolate, davon eines aus Entenfleisch und 
eines aus Putenfleisch im Einzelhandel, als L.  welshi
meri identifiziert. 

Die verbleibenden 164 Isolate von L.  monocytogenes  
teilen sich nach den festgestellten Serotypen wie folgt 
auf (Abb. 4.5): Das Isolat aus Halshautproben von Mast-
enten gehörte dem Serotyp  IVb an. Proben aus fri-
schem Fleisch von Mastputen und Mast enten im Ein-
zelhandel und von Mastgeflügel beim Hersteller und 
Abpacker gehörten jeweils überwiegend zum Sero-
typ  IIa (72,4 %, 57 % und 83,3 %). Die 2 Isolate aus ver-
zehrfertigen Brühwursterzeugnissen beim Hersteller 
und Abpacker gehörten dem Serotyp  IIa an. In Isola-
ten aus Oliven kam neben den Serotypen  IIb und IIa 
hauptsächlich der Typ IVb (80 %) vor.

4.4  Methicillin-resistente  
Staphylococcus aureus (MRSA)

4.4.1 Einleitung 

Staphylokokken sind grampositive, fakultativ pathoge-
ne, kugelförmige Bakterien, die die Haut und Schleim-
häute des Nasen-Rachen-Raums bei Menschen und 
Tieren besiedeln. Staphylococcus aureus ist die Staphy-
lokokken-Spezies, die besonders häufig eine Erkran-
kung des Menschen auslöst (RKI 2016b). MRSA zeichnen 
sich durch eine Resistenz gegen sämtliche Beta- Lak-
tam- Antibiotika (Penicilline und Cephalosporine) aus. 
Meist sind sie auch noch gegen weitere Klassen von an-
timikrobiellen Substanzen resistent (Layer et al. 2018). 

Sie spielen weltweit eine große Rolle als Verursacher 
von zum Teil schwerwiegenden Kran ken haus infek tio-
nen. Gesunde Menschen können persistierende oder 
vorübergehende Träger von MRSA sein, wobei eine Be-
siedlung mit dem Keim der Hauptrisikofaktor für eine 
Infektion ist (EFSA 2009a). Bei Infektion einer Wunde 
mit MRSA können lokale (oberflächliche), tiefgehende 
oder systemische Krankheitserscheinungen auftreten 
(RKI 2016b). 

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 398“ (CC398) beschrieben wird. Diese 
sogenannten „livestock associated“ MRSA (la-MRSA) 
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treten insbesondere bei Schweinen, Kälbern und Ge-
flügel auf und sind lediglich für einen kleinen Teil der 
MRSA-Infektionen beim Menschen in der EU verant-
wortlich (Layer et al. 2018). Allerdings bestehen diesbe-
züglich große regionale Unterschiede (Köck et al. 2013). 

Im Rahmen von Untersuchungen im Zoonosen- 
Monitoring wurden bisher die höchsten Nachweisraten 
von nutztierassoziierten MRSA in der Geflügelfleisch-
kette gefunden. Schlachtkörper von Mastputen waren 
mit über 60 % und frisches Putenfleisch mit 30 % bis 
40 % positiver Proben besonders häufig mit MRSA kon-
taminiert. Auf Masthähnchenschlachtkörpern und in 
frischem Hähnchenfleisch wurden MRSA zu etwa 50 % 
bzw. 25 % nachgewiesen. Seit 2016 ist die MRSA-Nach-
weisrate in Proben von frischem Hähnchenfleisch 
allerdings auf unter 20 % gesunken (BVL 2022b). Der 
Verzehr oder die Handhabung von mit MRSA konta-
minierten Lebensmitteln ist nach derzeitigem Kennt-
nisstand 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 werden, besteht aber für Menschen, die einen ver-
mehrten 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 Krankenhäuser eingetragen werden. Menschen, 
die mit „nutztierassoziierten“ MRSA kolonisiert sind, 
scheinen seltener zu einer Ausbreitung von MRSA in 

Krankenhäusern beizutragen als Träger von „kranken-
hausassoziierten“ MRSA-Stämmen. Außerdem scheint 
eine Infektion des Menschen mit „nutztierassoziierten“ 
MRSA-Stämmen nur in seltenen Fällen zu schweren 
Krankheitserscheinungen zu führen (EFSA 2009b, Van 
Cleef et al. 2011). Allerdings werden alle Krankheitsbil-
der von Hautinfektionen bis Septikämien beschrieben 
(Köck et al. 2013).

4.4.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von MRSA in Proben von Schlachthöfen und 
Grenzkontrollstellen sowie aus der freien Wildbahn 
und dem Einzelhandel sind den Tabellen 4.26 bis 4.29 
zu entnehmen. 

Gemäß Zoonosen-Stichprobenplan senden die Län-
der MRSA-verdächtige Isolate aus der Primärisolierung 
ein, die im NRL für koagulasepositive Staphylokokken 
einschließlich Staphylococcus aureus am BfR bestätigt 
werden. Von den zur Bestätigung eingesandten 478 
MRSA-verdächtigen Isolaten wurden 452 (95,0 %) als 
MRSA bestätigt, sodass davon ausgegangen werden 
kann, dass die Prävalenz MRSA-verdächtiger Isolate 
weitgehend der Prävalenz von MRSA entspricht. Im 
vorliegenden Bericht wird daher über MRSA berichtet, 
obwohl nicht alle positiven Befunde durch die PCR be-
stätigt wurden.

Tab. 4.26 Prävalenz von MRSA in Proben von Schlachtkörpern von Masthähnchen am Schlachthof sowie in Proben von frischem Hähnchen-
fleisch an Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) MRSApositive Proben (n) MRSApositive Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Halshaut 412 69 16,7 (13,4–20,7)

Grenzkontrollstelle 

frisches Hähnchenfleisch 49 0 0,0 (0,0–8,7)

Einzelhandel

frisches Hähnchenfleisch  
(ohne Haut)

485 24 4,9 (3,3–7,3)

Tab. 4.27 Prävalenz von MRSA in Proben von Schlachtkörpern von Mastputen am Schlachthof sowie in Proben von frischem Putenfleisch an 
Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) MRSApositive Proben (n) MRSApositive Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Halshaut 417 224 53,7 (48,9–58,4)

Grenzkontrollstelle 

frisches Putenfleisch – – –

Einzelhandel

frisches Putenfleisch (ohne Haut) 460 158 34,3 (30,2–38,8)
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Es wurden insgesamt 2.793 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von MRSA einbezogen. In Halshaut-
proben von Masthähnchen, Mastputen und Mastenten 
am Schlachthof wurden MRSA zu 16,7 %, 53,7 % bzw. 
0,9 % nachgewiesen. Frisches Hähnchen, -Puten- und 
Entenfleisch im Einzelhandel war zu 4,9 %, 34,3 % bzw. 
1,9 % positiv für MRSA. In den Hähnchenfleischproben 
von Grenzkontrollstellen wurden keine MRSA nachge-
wiesen. Die Nachweisrate von MRSA in Nasentupfer-
proben von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Mar-
derhunden in der freien Wildbahn betrug 0,8 %.

4.4.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten positiven Befunden wurde ein ent-
sprechendes Isolat an das Nationale Referenzlabor für 
koagulasepositive Staphylokokken einschließlich Sta
phylococcus aureus am BfR eingesandt. Von den zur 
Bestätigung eingesandten und für die Auswertung be-
rücksichtigten 478 MRSA-verdächtigen Isolaten wur-
den 452 (95,0 %) als MRSA bestätigt. 2  Isolate wurden 
ausgeschlossen, weil sie nicht vollständig charakterisiert 
werden konnten. 15  Isolate waren Methicillin- sensible 
Staphylococcus (S.) aureus, 2 Isolate waren mecA-positiv, 
gehörten aber einer anderen Staphylococcus spp. an, 
und 7 Isolate waren keine Staphylokokken.

Die 452 bestätigten MRSA-Isolate stammten aus sie-
ben Programmen: Halshautproben am Schlachthof, 
frisches Fleisch im Einzelhandel von Masthähnchen, 
Mastputen und Mastenten sowie Nasenschleimhaut 
von Wildkarnivoren. Bei ihnen wurde der sogenannte 
spa-Typ bestimmt. Dabei wird die genetische Variation 
des für das Protein A von S. aureus codierenden Gens 
spa für eine Unterteilung der Isolate genutzt, wodurch 
sich verwandtschaftliche Beziehungen ableiten lassen. 

Anhand des spa-Typs lassen sich die Isolate anschlie-
ßend relativ 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). 

Für die MRSA-Isolate wurden insgesamt 31 verschie-
dene spa-Typen identifiziert, von denen die meisten 
Isolate (92 %) dem CC398 zugeordnet werden konnten. 
Die Typen t034 (266 Isolate) und t011 (77 Isolate) kamen 
am häufigsten vor. Bei weiteren 36 Isolaten wurden 
andere spa-Typen bestimmt, die ebenfalls dem CC398 
zuzuordnen sind. Weitere 48 Isolate gehörten zum spa-
Typ t899, der verschiedenen klonalen Komplexen zuge-
ordnet werden kann. Legt man eine Tetrazyklin-Resis-
tenz als Marker für eine CC398-Zuordnung zugrunde, 
lassen sich zudem 35 der t899-Isolate dem CC398 zu-
ordnen. Isolate, die sich nicht dem CC398 zuordnen 
ließen, gehörten 9 spa-Typen an (t008, t009, t127, t235, 
t242, t899, t1422, t1430, t10204). Abbildung 4.6 zeigt die 
Typisierungsergebnisse der bestätigten MRSA-Isolate 
nach ihrer Herkunft.

Die meisten MRSA-Isolate (N  =  362) stammten aus 
der Putenfleischkette (219 aus Halshautproben und 143 
aus frischem Fleisch). In beiden Fällen gehörten die 
meisten Isolate zum spa-Typ t034 (64,8 % bzw. 59,4 %). 
Auch bei frischem Fleisch von Masthähnchen gehör-
ten die meisten Isolate zum spa-Typ t034 (70,8 %). Bei 
der (Hals)haut von Masthähnchen wurden dagegen die 
meisten Isolate dem spa-Typ t011 zugeordnet (53,3 %). 
Von den 5 Isolaten aus der Entenfleischkette konnten 
4 Isolate dem spa-Typ t011 zugeordnet werden. Das 
Isolat aus Nasenschleimhautproben von Wildkarni-
voren wurde dem spa-Typ t037 (assoziiert mit CC398) 
 zugeordnet.

Tab. 4.28 Prävalenz von MRSA in Proben von Schlachtkörpern von Mastenten am Schlachthof und in Proben von frischem Entenfleisch im 
Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) MRSApositive Proben (n) MRSApositive Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Halshaut 350 3 0,9 (0,2–2,6)

Einzelhandel

frisches Entenfleisch 372 7 1,9 (0,8–3,9)

Tab. 4.29 Prävalenz von MRSA in Nasentupfern von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) MRSApositive Proben (n) MRSApositive Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Nasentupfer gesamt 248 2 0,8 (0,0–3,1)



Abb. 4.6 Übersicht über die Verteilung der epidemiologisch wichtigsten MRSA-Gruppen (eingeteilt anhand ihres spa-Typs bzw. ihrer Zugehö-
rigkeit zum klonalen Komplex (CC) 398) der untersuchten Isolate aus den verschiedenen Herkünften im Zoonosen-Monitoring 2022 (N = 452) 
(SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel, WI: Wildbahn)
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4.5 Hepatitis-E-Virus

4.5.1 Einleitung 

Das Hepatitis-E-Virus (HEV) gehört zur Familie der 
Hepeviridae (Genus Orthohepevirus) und ist der Er-
reger der Hepatitis  E, bei der es sich um eine welt-
weit vorkommende akute Leberentzündung handelt 
(Cle mente- Casa res et al. 2016, Kamar et al. 2012, RKI 
2015). Beim Menschen wurden vier Genotypen isoliert, 
die teilweise deutliche Unterschiede bezüglich ihres 
Wirtsspektrums und ihrer Übertragungswege auf-
weisen. Die Genotypen 1 und 2 infizieren ausschließ-
lich den Menschen, während die Genotypen 3 und 4 
auch bei Tieren vorkommen (Clemente-Casares et al. 
2016, EFSA 2017, Johne et al. 2022, Kamar et al. 2012, 
RKI 2015). Genotyp-1-Stämme wurden hauptsächlich 
in Asien und Afrika identifiziert. Genotyp-2-Stäm-
me kommen in Afrika und Mexiko vor (Clemente- 
Casares et al. 2016, Kamar et al. 2012). Beide Genotypen  
werden aufgrund niedriger Hygienestandards vor al-
lem durch mit menschlichen Fäkalien kontaminier-
tes Trinkwasser übertragen und verursachen häufig 
große Krankheitsausbrüche in Entwicklungsländern 
(Clemente- Casares et al. 2016, Kamar et al. 2012, RKI 
2015). Vereinzelt werden auch in Deutschland Geno-
typ-1- und -2-Infektionen bei Reiserückkehrern diag-

nostiziert (RKI 2015). Genotyp-3-Stämme sind für die 
meisten in Deutschland sowie in mehreren Ländern 
Europas und in Nordamerika erworbenen Fälle von He-
patitis  E verantwortlich (Clemente-Casares 2016, Ka-
mar et al. 2012, RKI 2015). Genotyp-4-Stämme kommen 
vor allem in Südostasien vor, einige autochthone Fälle, 
die durch diesen Genotyp verursacht wurden, wurden 
aber auch in Europa gemeldet (Clemente-Casares 2016, 
Kamar et al. 2012, EFSA 2017). Stämme vom Genotyp 3 
und 4 befallen vor allem Haus- und Wildschweine. Dies 
konnte in zahlreichen Studien aus Europa und den USA 
gezeigt werden, in denen HEV-Antikörper bzw. HEV-
RNA bei Hausschweinen und Wildschweinen sowie 
in Schweinefleischprodukten, wie z. B. Leber- und Le-
berwurstproben, und in Blutproben in unterschiedli-
cher Häufigkeit nachgewiesen wurden (Bigoraj et al. 
2021, Boxman et al. 2022, Crotta et al. 2021, Denzin und 
Borgwardt 2013, Ferri et al. 2022, Harrison et al. 2021, 
Kaci et al. 2008, Lorusso et al. 2022, Pallerla et al. 2020, 
Weigand et al. 2018). Da die in Europa vorherrschenden 
Subtypen 3c, 3e und 3f der Genotyp-3-Stämme auch 
in Schweinen, Wildschweinen und anderen Tierarten 
nachgewiesen werden, scheint eine Übertragung vom 
Tier auf den Menschen über den Kontakt oder den Ver-
zehr von Fleischprodukten wahrscheinlich (Bigoraj et 
al. 2021, EFSA 2017, Johne et al. 2022, Pallerla et al. 2020, 
Ferri et al. 2022, Lorusso et al. 2022). Die HEV- Infek-
tion bei Schweinen verläuft weitgehend ohne klinische 
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Symptome, die Tiere sind aber Träger des Virus, das in 
hohem Maße über Kot und Galle ausgeschieden wird, 
wodurch es zur Kreuzkontamination von Lebensmit-
teln während des Schlachtens, Ausnehmens und der 
Lebensmittelverarbeitung oder -handhabung kommen 
kann (EFSA 2017). Rohes bzw. unzureichend erhitztes 
Schweinefleisch und Leberwürste aus Schweinefleisch 
sind die am häufigsten gemeldeten Lebensmittelpro-
dukte, die mit sporadischen Fällen oder Ausbrüchen 
von HEV in Europa in Verbindung gebracht werden 
(EFSA 2017). Auch der Kontakt mit infizierten Tieren 
stellt ein Risiko für eine HEV-Infektion dar. Personal 
mit beruflicher Exposition gegenüber Schweinen oder 
Wildschweinen ist häufiger seropositiv für Hepatitis E 
als die allgemeine Bevölkerung. Hirschfleisch stellt 
ebenfalls ein zoonotisches Risiko dar, die HEV-Prä-
valenz bei Hirschen ist jedoch vergleichsweise gering 
(EFSA 2017). Bei einer Reihe weiterer Tiere wurden an-
dere eng verwandte Stämme mit geringerer Relevanz 
für die öffentliche Gesundheit gefunden. Hierzu ge-
hören Wildschweine (HEV-5 und HEV-6), Kaninchen 
(HEV-3ra) und Kamele (HEV-7 und HEV-8) (EFSA 2017). 
Filtrierende Organismen (z. B. Muscheln) können im 
Wasser vorkommendes HEV anreichern und so eben-
falls als Infektionsquelle dienen. Das Virus kann zudem 
auch parenteral (z. B. durch kontaminierte Blutproduk-
te) übertragen werden (Clemente-Casares 2016, Johne 
et al. 2022, Kamar et al. 2012, RKI 2015). In Deutschland 
und vielen weiteren Industrienationen nimmt die Zahl 
der gemeldeten Hepatitis-E-Infektionen kontinuier-
lich zu, was höchstwahrscheinlich auf eine erhöhte 
Aufmerksamkeit der Ärzteschaft und häufigeres labor-
diagnostisches Testen und nicht auf eine tatsächliche 
Steigerung der Erkrankungszahlen beim Menschen 
zurückzuführen ist (RKI 2015, RKI 2021). Im Jahr 2020 
wurden dem RKI insgesamt 3.246 Hepatitis-E-Erkran-
kungen übermittelt (2001: 34 Fälle), was einer bundes-
weiten Inzidenz von 3,9 Fällen pro 100.000 Einwohner 
entspricht (RKI 2002, RKI 2021). Eine Hepatitis-E-In-
fektion geht mit einer breiten Palette von klinischen 
Manifestationen einher, die von asymptomatischen 
oder subklinischen Verläufen bis zu akutem Leber-
versagen reichen, wobei angenommen wird, dass die 

asymptomatische und selbstlimitierende Infektion 
in Europa am häufigsten ist (Clemente-Casares 2016, 
Kamar et al. 2012 und RKI 2015). Die in Deutschland 
gemäß Infektionsschutzgesetz gemeldeten symptoma-
tischen Infektionen betreffen häufiger Männer über 
40  Jahre. Todesfälle im Zusammenhang mit Hepati-
tis-E-Infektionen sind in Deutschland sehr selten. Die 
Letalität unter den gemeldeten Fällen liegt deutlich 
unter 1 % (RKI 2015). Patienten mit symptomatischer 
Infektion leiden in der Regel an Gelbsucht, Verlust des 
Appetits, Bauchschmerzen und Hepatomegalie. Fieber, 
Übelkeit und Erbrechen treten seltener auf. Schwere 
Verläufe bei HEV-Genotyp-3-Infektionen treten insbe-
sondere bei Personen mit Lebervorschädigungen auf. 
Meistens handelt es sich bei der Hepatitis-E-Infektion 
um eine akute Infektion, stark immungeschwächte 
Patienten (z. B. Transplantationspatienten) haben aber 
ein erhöhtes Risiko für eine Chronifizierung der In-
fektion, einhergehend mit der raschen Entwicklung 
einer Leberzirrhose (Clemente-Casares 2016, Kamar et 
al. 2012, RKI 2015, RKI 2021). Bei Schwangeren können 
Infektionen mit Stämmen des Genotyps 1 ins be son-
dere im letzten Schwangerschaftsdrittel mit schweren 
Krankheitsverläufen, einschließlich fulminantem Le-
berversagen, und Todesraten von bis zu 30 % einherge-
hen. Im Zusammenhang mit akuten oder chronischen 
HEV-Infektionen durch die Genotypen  1 und 3 kön-
nen auch verschiedene extrahepatische Erkrankungen  
auftreten, die unter anderem neurologische Schädi-
gungen wie das Guillain-Barré-Syndrom, neuralgische 
Amyotrophie und Enzephalitis/Meningoenzephalitis  
sowie Myositis umfassen (Clemente-Casares 2016, 
 Kamar et al. 2012, RKI 2015). 

4.5.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men des Hepatitis-E-Virus in Proben von Schlacht-
höfen sind der Tabelle 4.30 zu entnehmen. In 4,9 % der 
Proben von frischer Schlachtleber von Mastschweinen 
am Schlachthof wurde das Hepatitis-E-Virus nachge-
wiesen.

Tab. 4.30 Prävalenz vom Hepatitis-E-Virus in Proben von frischer Schlachtleber von Mastschweinen am Schlachthof

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) HepatitisEViruspositive 
Proben (n)

HepatitisEViruspositive  
Proben  (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

frische Schlachtleber 392 19 4,9 (3,1−7,5)
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4.6 Echinococcus spp. 

4.6.1 Einleitung

Die Echinokokkose ist eine zoonotische Infektion, die 
durch die Larvenstadien von Bandwurmarten der Gat-
tung Echinococcus verursacht wird. Die beiden wich-
tigsten Arten sind Echinococcus granulosus (kleiner 
Hundebandwurm), der beim Menschen das Krank-
heitsbild der zystischen Echinokokkose hervorruft, 
und Echinococcus multilocularis (kleiner Fuchsband-
wurm), der Erreger der alveolären Echinokokkose 
(Brehm 2017, Ghasemirad et al. 2022, Otero-Abad und 
Torgerson 2013, RKI 2005, RKI 2021). Der Mensch in-
fiziert sich durch die versehentliche orale Aufnahme 
von parasitären Eiern, die mit dem Kot von Endwir-
ten ausgeschieden werden (Hunde, Füchse und an-
dere Canidae) (Brehm 2017, Ghasemirad et al. 2022,  
Otero-Abad und Torgerson 2013, RKI 2005). Aus den 
aufgenommenen Eiern schlüpfen anschließend On-
kosphären (Hakenlarven), die durch das Kreislaufsys-
tem in verschiedene Organe (hauptsächlich Leber und 
Lunge) wandern, wo sie sich zu sogenannten Hyda-
tidenzysten entwickeln (Brehm 2017, Ghasemirad et al. 
2022, RKI 2005). Der Hauptendwirt von Echinococcus 
granulosus ist der Hund und von Echinococcus multi
locularis der Rotfuchs. Natürliche Zwischenwirte sind 
Hufnutztiere (Echinococcus granulosus) bzw. Nagetie-
re (Echinococcus multilocularis) (Brehm 2017, Ghase-
mirad et al. 2022, Otero-Abad und Torgerson 2013, RKI 
2005). Menschen stellen abweichende Zwischenwirte 
bzw. Fehlzwischenwirte dar, wenn sie sich mit Eiern 
infizieren (Brehm 2017, EFSA 2015, Ghasemirad et al. 
2022, Robbins et al. 2022, Torgerson et al. 2010, RKI 
2005). Das Krankheitsbild der zystischen Echinokok-
kose ist durch langsam größer werdende Zysten mit 
Bindegewebskapsel insbesondere in Leber und Lunge 
gekennzeichnet, die über mehrere Jahre symptomlos 
bleiben können. Die zystische Echinokokkose ist chi-
rurgisch oder medikamentös gut behandelbar, häufig 
werden auch Remissionen ohne Therapie beobachtet 
(RKI 2005). Die alveoläre Echinokokkose zählt dagegen 
zu den gefährlichsten Zoonosen der Welt, da Echino
coccus multilocularis beim Menschen keine geschlos-
senen Zysten bildet, sondern es zu einem infiltrativen 
Wachstum der Larve, vergleichbar mit dem Wachstum 
eines malignen Tumors, kommt (EFSA 2015, RKI 2005, 
Robbins et al. 2022, Torgerson et al. 2010). In der Regel 
ist bei der alveolären Echinokokkose ausschließlich die 
Leber von der Larve befallen, die von vom Keim epithel 
gebildeten Sprossen durchsetzt wird (Brehm 2017, Gha-
semirad et al. 2022, RKI 2005, Torgerson et al. 2010). In 
den späten Stadien der Krankheit können sich die Lar-

ven über das Blut- und Lymphsystem in andere Orga-
ne ausbreiten, was zu einer Vielzahl von Symptomen 
führt (Brehm 2017, EFSA 2015, RKI 2005, Torgerson et 
al. 2010). Die Infektion des Menschen mit Echinococcus 
multilocularis kann durch direkten Kontakt mit dem 
Endwirt oder indirekt durch den Verzehr von mit Pa-
rasiteneiern kontaminierten Lebensmitteln oder mög-
licherweise Wasser erfolgen (EFSA 2015, Ghasemirad et 
al. 2022, Torgerson et al. 2010). Gemüse, Pilze, Beeren, 
Obst oder Pflanzen können am Boden mit Eiern von 
Echinococcus multilocularis durch Kontakt mit Kot-
material infizierter Endwirte kontaminiert werden 
(EFSA 2015). Der Hauptendwirt für Echinococcus mul
tilocularis ist der Rotfuchs, aber auch andere Canidae 
wie Haushunde, Marderhunde, Goldschakale und Wöl-
fe können als Endwirte fungieren (EFSA 2015, Otero-
Abad und Torgerson 2013, Robbins et al. 2022). Die 
Prävalenz von Echinococcus multilocularis bei Marder-
hunden ist in Osteuropa und Ostdeutschland ähnlich 
hoch wie bei Rotfüchsen (EFSA 2015). In der allgemei-
nen Hundepopulation ist die Prävalenz von Echino
coccus multilocularis dagegen sehr gering (EFSA 2015). 
Während die zystische Echinokokkose auf der ganzen 
Welt mit Ausnahme der Antarktis verbreitet ist, ist das 
Vorkommen der alveolären Echinokokkose auf die 
nördliche Hemisphäre beschränkt, mit den Schwer-
punkten China, Mitteleuropa, Russland und Nordame-
rika (Ghasemirad et al. 2022). Die Inkubationszeit für 
die alveoläre Echinokokkose ist nicht genau bekannt, 
beträgt aber vermutlich 5 bis 15 Jahre (EFSA 2015). Dies 
erschwert die Identifizierung von Risikofaktoren für 
die In fek tion, da weder die Exposition gegenüber po-
tenziell kontaminierten Lebensmitteln noch das Vor-
kommen in Endemiegebieten für solche langen Zeit-
räume festgestellt oder ausgeschlossen werden können 
(EFSA 2015). Die tatsächliche Zahl der an alveolärer 
Echinokokkose erkrankten Menschen in der EU ist 
unbekannt, was hauptsächlich an der fehlenden Mel-
depflicht auf Artenebene in mehreren Mitgliedstaaten 
liegt. Im Jahr 2021 wurden 529 bestätigte Echinokok-
kose-Fälle in der EU gemeldet, was einer Melderate von 
0,15 Fällen pro 100.000 Einwohner entspricht. Zu 415 
Echinokokkose-Fällen (78,4 %) wurden Informationen 
zur Erregerart bereitgestellt, wobei 137 der Erkrankun-
gen durch Echinococcus multilocularis ausgelöst wur-
den (EFSA und ECDC 2022). Allerdings ist es aufgrund 
der langen Inkubationszeit, des hohen Anteils asym-
ptomatischer oder paucisymptomatischer Träger, die 
nie einen Arzt aufsuchen, und unzureichend gemelde-
ter bzw. fehldiagnostizierter Fälle äußerst schwer, die 
tatsächliche Prävalenz dieser Krankheiten abzuschät-
zen. In Deutschland ist die alveoläre Echinokokkose 
endemisch, während die zystische Echinokokkose vor-
rangig aus anderen Ländern importiert ist (RKI 2021). 



Tab. 4.31 Prävalenz von Echinococcus spp. in Kotproben von Füchsen in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) Echinococcuspositive  
Proben (n)

Echinococcuspositive  
Proben (in %) 
(95%Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kot von Füchsen gesamt 68 10 14,7 (8,0−25,2)

Kot von Jungtieren 5 1 20,0 (2,0−64,0)

Kot von ausgewachsenen Tieren 63 9 14,3 (7,5−25,2)
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Sowohl hinsichtlich der Fälle von alveolärer Echino-
kokkose beim Menschen als auch der Anzahl der befal-
lenen Füchse ist ein klares Süd-Nord-Gefälle zu beob-
achten, wobei Baden-Württemberg (z. B. Schwäbische 
Alb) und Bayern Hauptinfektionsgebiete sind (Brehm 
2017). Dem RKI wurden im Jahr 2020 insgesamt 70 zys-
tische und 46 alveoläre Echinokokkosen gemeldet. Für 
19 Fälle lag keine Differenzierung vor. Aufgrund der 
langen Zeit zwischen Infektion und Diagnose lassen 
die Fallzahlen der zystischen und der alveolären Echi-
nokokkose allerdings keine Aussagen über aktuelle 
Infek tions zahlen zu (RKI 2021). 

4.6.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Echinococcus spp. in Proben aus der freien 
Wildbahn sind der Tabelle 4.31 zu entnehmen.

In 14,7 % der Kotproben von Füchsen in der freien 
Wildbahn wurden Echinococcus spp. nachgewiesen. 
Kotproben von Jungtieren waren zu 20,0 % und Pro-
ben von ausgewachsenen Tieren zu 14,3 % positiv für 
Echinococcus spp.

4.7 Baylisascariasis procyonis 

4.7.1 Einleitung

Baylisascaris procyonis ist ein Spulwurm, der zur Fa-
milie der Askariden gehört und Waschbären befällt 
(Bauer 2011, Graeff-Teixeira et al. 2016, Lombardo et 
al. 2022, Renteria Solis et al. 2018). Er ist die Ursache 
der Baylisascariasis beim Menschen, einer Infektion, 
bei der die Nematodenlarve des Waschbärspulwurms 
verschiedene Organsysteme befällt und eine beson-
ders schwere Form des Larva-migrans-Syndrom aus-
löst, das mit neurologischen Erkrankungen (neurales 
Larva- migrans- Syndrom), Augenerkrankungen (diffu-
se einseitige subakute Neuroretinitis) sowie viszeralen 
Erkrankungen (viszerales Larva-migrans-Syndrom) 
einhergehen kann. Es treten aber auch verdeckte 
bzw. asymptomatische Infektionen auf (Bauer 2011, 
Graeff-Teixeira et al. 2016). Waschbären können sich 
als gut angepasste Endwirte mit dem Spulwurm infi-
zieren, indem sie embryonierte Eizellen aus der Um-
gebung oral aufnehmen, die anschließend im Darm 
zu adulten Würmern heranreifen, deren Eier wie-
derum mit dem Kot ausgeschieden werden (Bauer 
2011, Graeff-Teixeira et al. 2016, Lombardo et al. 2022,  
Renteria Solis et al. 2018). Eine Infektion der Waschbä-
ren mit Baylisascaris procyonis ist aber auch durch das 

Fressen paratenischer Wirte (Wirtsorganismus, in dem 
ein Parasit überleben kann, aber keine wesentliche 
Fortentwicklung vollzieht) wie Mäusen möglich, die 
zuvor infektiöse Eier aufgenommen haben. Im Darm 
der Mäuse beispielsweise entwickeln sich die Eier zu 
Larven, die anschließend über die Blutbahn in andere 
Organe und Gewebe, einschließlich des Zentralen Ner-
vensystems (ZNS) und der Augen, gelangen, wo sie sich 
zu Granulomen einkapseln (Bauer 2011, Graeff- Teixeira 
et al. 2016,  Lombardo et al. 2022, Renteria Solis et al. 
2018). Waschbären können Millionen von Eiern des 
Spulwurms pro Tag mit ihrem Kot ausscheiden, den 
sie typischwerweise in Latrinen (Kotplätze, die von 
mehreren Waschbären zusammen genutzt werden) ab-
legen. Die dickwandigen Eier von Baylisascaris procyo
nis bleiben mehrere Jahre in der Umwelt lebensfähig 
(Bauer 2011, Graeff-Teixeira et al. 2016, Heddergott et al. 
2020, Lombardo et al. 2022). Der Mensch infiziert sich 
über die versehentliche orale Aufnahme der Eier des 
Waschbärenspulwurms aus der Umwelt, wobei sich die 
im Darm entwickelnden Larven ähnlich wie bei jedem 
anderen paratenischen Wirt verhalten, mit den mögli-
chen Auswirkungen sehr schwerer ZNS- und Augener-
krankungen (Graeff-Teixeira et al. 2016, Lombardo et al. 
2022). Die Prävalenz von Baylisascaris procyonis beim 
Menschen ist derzeit nicht bekannt. Es wurde bisher 
nur von wenigen symptomatischen Patienten mit neu-
rologischen und viszeralen Erkrankungen berichtet, 
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die tatsächliche Zahl ist vermutlich aber deutlich hö-
her aufgrund von verdeckten und asymptomatischen 
Infektionen, die unentdeckt bleiben (Graeff-Teixeira et 
al. 2016). Betroffen von einer Infektion sind vorrangig 
kleine Kinder, was mit ihrer Neugier, ihrer Zeit beim 
Spielen im Freien und ihrer Gewohnheit, häufig die 
Hände in den Mund zu stecken, im Zusammenhang 
steht, da sich hierdurch das Risiko einer Exposition ge-
genüber den Spulwurmeiern erhöht (Graeff-Teixeira et 
al. 2016, Lombardo et al. 2022). Aus Deutschland wurde 
allerdings von einer erwachsenen Patientin berichtet, 
die einen Waschbären als Haustier hielt und in deren 
Netzhaut eine Nematodenlarve eingewandert war, bei 
der es sich mit hoher Wahrscheinlichkeit um die Lar-
ve von Baylisascaris procyonis handelte (Küchle et al. 
1993). Waschbären sind in Nord- und Mittelamerika 
beheimatet, wurden aber in andere Teile der Welt ein-
schließlich Europa und Teile Asiens eingeführt (Bauer 
2011, Graeff-Teixeira et al. 2016). Die Tiere kommen in 
mindestens 20 europäischen Ländern vor, und allein in 
Deutschland sollen 100.000 Waschbären in der freien 
Wildbahn mit einer Prävalenz von Baylisascaris pro
cyonis von 71 % leben (Graeff-Teixeira et al. 2016). Nach 
Deutschland, das derzeit die größte Waschbärpopula-
tion in Europa hält, wurde der Waschbär erstmals 1934 
eingeführt, wobei eine gezielte Ansiedlung von zwei 
Waschbärpaaren in Hessen erfolgte (Renteria Solis et 
al. 2018, Schwarz et al. 2015). 1935 wurden zwei weitere 
weibliche und ein männliches Tier in der brandenbur-
gischen Schorfheide freigelassen. Mittlerweile kommt 

der Waschbär flächendeckend in ganz Deutschland vor 
(Schwarz et al. 2015). Der Waschbärspulwurm wurde 
unter anderem bei Waschbären in Mitteldeutschland 
(Heddergott et al. 2020, Osten-Sacken et al. 2018), Sach-
sen (Renteria Solis et al. 2018, Renteria Solis et al. 2020)  
und Thüringen (Renteria Solis et al. 2020) nachgewie-
sen. In Mitteldeutschland waren im Median 43,6 % der 
untersuchten Waschbären mit Baylisascaris procyonis 
befallen (Heddergott et al. 2020). Der Parasit wurde da-
gegen nicht in westlichen Gebieten Deutschlands und 
nicht in einer nordöstlichen Region nachgewiesen, die 
die Bundesländer Brandenburg, Mecklenburg-Vor-
pommern, Schleswig-Holstein, nördliche Teile von 
Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Ostsachsen um-
fasst (Heddergott et al. 2020). Der fehlende Nachweis 
von Baylisascaris procyonis in einer Studie, die 762 
Waschbären aus Brandenburg umfasste, wurde dar-
auf zurückgeführt, dass offensichtlich noch kein oder 
nur sehr geringer Kontakt zwischen ost- und west-
deutschen Waschbären, die aus unterschiedlichen 
Gründerpopulationen stammen, stattgefunden hat 
(Schwarz et al. 2015).  

4.7.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von Baylisascaris procyonis in Proben aus der frei-
en Wildbahn sind der Tabelle 4.32 zu entnehmen.

Tab. 4.32 Prävalenz von Baylisascaris procyonis in Kotproben von Waschbären in der freien Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) Baylisascarisprocyonis 
positive Proben (n)

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

Freie Wildbahn

Kot von Waschbären gesamt 40 19 47,5 (32,9−62,5)

Kot von Jungtieren 13 8 61,5 (35,4−82,4)

Kot von ausgewachsenen Tieren 27 11 40,7 (24,5−59,3)

In 47,5 % der Kotproben von Waschbären in der frei-
en Wildbahn wurde Baylisascaris procyonis nachge-
wiesen. Die Nachweisrate von Baylisascaris procyonis 
betrug bei Jungtieren 61,5 % und bei ausgewachsenen 
Tieren 40,7 %. 
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4.8 Bacillus cereus 

4.8.1 Einleitung

Bacillus (B.) cereus ist der namensgebende Vertreter 
der sogenannten B.cereus-Gruppe (B. cereus sensu lato 
(s. l.)), zu der mehrere eng verwandte Spezies gehören, 
die sich nur durch sehr aufwendige Laboruntersuchun-
gen voneinander unterscheiden lassen. Zwischen den 
Spezies der B.cereus-Gruppe findet in der Routinedi-
agnostik kaum eine Unterscheidung statt, da die ange-
wandten ISO-Verfahren hierzu keine gesicherte Aussa-
ge zulassen (DIN EN ISO 7932: 2020-11, 21871:2006 und 
10198:2010). Spezies der B.cereus-Gruppe sind gram-
positive sporenbildende Bakterien, die als Bodenbe-
wohner in der Umwelt weitverbreitet sind und in einer 
Vielzahl verschiedener Lebensmittel wie Gemüse, Sa-
lat, Fruchtprodukten, Reis, Nudeln, Käse, Kräutertees, 
Fleischprodukten, Milch und Milchprodukten nachge-
wiesen werden können (Ankolekar et al. 2008, Bamnia 
und Kaul 2015, Messelhäusser et al. 2014). Eine Verun-
reinigung von Lebensmitteln mit B. cereus (s.  l.) lässt 
sich kaum vollständig vermeiden, denn die Sporen 
können etwa über Erdbodenpartikel oder Staub in Le-
bensmittel gelangen und auch extreme Bedingungen 
wie Hitze oder Trockenheit lange überstehen. Meist ist 
eine anfängliche Verunreinigung von Lebensmitteln 
mit Sporen gering. 

Der Verzehr von mit B.  cereus verunreinigten Le-
bensmitteln kann zu zwei Arten von in der Regel eher 
mild verlaufenden lebensmittelbedingten Erkrankun-
gen führen – einer emetischen Erkrankung (Intoxikati-
on) und einer Durchfallerkrankung (Toxikoinfektion). 
Die emetische Erkrankung wird durch das hitzestabile 
Toxin Cereulid ausgelöst. Cereulid wird bei der Ver-
mehrung der vegetativen Zellen im Lebensmittel pro-
duziert und führt bereits innerhalb weniger Stunden 
nach der Aufnahme zu Übelkeit und Erbrechen. Bei 
schweren Intoxikationen kann Cereulid außerdem Le-
berschäden und Hirnödeme verursachen (Dierick et al. 
2005, Shiota et al. 2010). Bei der Durchfallerkrankung 
werden Sporen und/oder vegetative Zellen mit dem 
Lebensmittel aufgenommen. Während die meisten 
vegetativen Zellen bei der Magenpassage inaktiviert 
werden, überleben die Sporen größtenteils die Magen-
passage und können dann nahe bzw. in direktem Kon-
takt mit dem Dünndarm-Epithel auskeimen und vege-
tative Zellen bilden. Diese können dann Enterotoxine 
bilden (Jeßberger et al. 2017, Wijnands et al. 2007), die 
Durchfall auslösen. Die Symptome treten meist 8 bis 
24 Stunden nach der Aufnahme des kontaminierten 
Lebensmittels auf. Häufig sind zubereitete und erhitzte 
Speisen, die ungenügend kühl oder heiß gelagert wur-

den, ursächlich für lebens mit tel be dingte Erkrankun-
gen durch B. cereus (s. l.) (Stenfors et al. 2008, Granum 
und Lund 1997, EFSA 2005, EFSA 2016). Viele Arten von 
Lebensmitteln sowohl pflanzlichen als auch tierischen 
Ursprungs waren bisher bei lebensmittelbedingten 
Krankheitsausbrüchen, die durch B. cereus (s. l.) verur-
sacht wurden, beteiligt. Gekochte stärkehaltige Spei-
sen, die Nudeln oder Reis enthalten, gehören dabei zu 
den Lebensmitteln, die am häufigsten mit emetischen 
Lebensmittelintoxikationen in Verbindung gebracht 
werden (Rouzeau-Szynalski et al. 2020). In der Mehr-
zahl der durch B.  cereus verursachten Krankheits-
ausbrüche wurden B.cereus-(s. l.)-Gehalte von über 
105 KbE/g in den beteiligten Lebensmitteln nachgewie-
sen. Es sind aber auch Fälle bekannt, bei denen bereits 
niedrigere B.cereus-(s. l.)-Gehalte von 103 bis 105 KbE/g 
zu Erkrankungen sowohl des emetischen als auch des 
Diarrhoe-Typs geführt haben (EFSA 2005, EFSA 2016). 
Die EFSA geht davon aus, dass die Keimzahlen von 
B.  cereus, die in Lebensmitteln als  Risiko betrachtet 
werden müssen, wahrscheinlich auch für B.  thuringi
ensis gelten, da auch B. thuringiensis das Potenzial ha-
ben, Enterotoxine zu produzieren (nicht hingegen das 
emetische Toxin Cereulid) (EFSA 2016). Im Rahmen des 
Zoonosen-Monitorings wurden in 28,4  % der unter-
suchten Proben von Tomaten und in 8,3 % der Proben 
von frischen Sprossen präsumtive Bacillus cereus nach-
gewiesen. Die aus Tomaten gewonnenen Isolate gehör-
ten fast ausnahmslos der Spezies Bacillus thuringien
sis an, während unter den aus Sprossen eingesandten 
Isolaten von präsumtiven Bacillus cereus keine Bacillus 
thuringiensis auftraten (BVL 2017). Bei den im Zoono-
sen-Monitoring 2020 durchgeführten quantitativen 
Untersuchungen waren 31,7 % der Proben von getrock-
neten Blatt- und Grasprodukten positiv für präsumtive 
B.  cereus, wobei überwiegend Keimzahlen von unter 
1.000 KbE/g gemessen wurden. 2 Proben (0,8 %) wiesen 
einen Keimgehalt von über 104 KbE/g auf (BVL 2021). In 
Proben von Feldsalat, Rucola oder Pflücksalat in Fer-
tigpackungen wurden präsumtive B. cereus mittels der 
quantitativen Methode zu 46,7 % nachgewiesen. 2,1 % 
der Proben wiesen Keimzahlen von über 105 KbE/g und 
damit Keimgehalte auf, von denen eine potenzielle Ge-
sundheitsgefahr ausgeht (BVL 2022a).

4.8.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der quantitativen Untersuchungen zum 
Vorkommen von präsumtiven B. cereus in Proben aus 
Erzeugerbetrieben und dem Einzelhandel sind den Ta-
bellen 4.33 und 4.34 zu entnehmen.
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Insgesamt wurden 605 Proben in die Auswertung zum 
Vorkommen von präsumtiven B. cereus einbezogen. In 
35,3 % der Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben 
und in 27,4 % der Kopfsalatproben im Einzelhandel 
wurden präsumtive B. cereus mittels der quantitativen 
Methode nachgewiesen. In 26,1 % der Proben aus Erzeu-
gerbetrieben und in 16,1 % der Proben im Einzelhan-
del lagen die Keimzahlen zwischen 10 und 103  KbE/g. 
6,8 % der Proben aus Erzeugerbetrieben und 9,0 % der 
Proben im Einzelhandel wiesen Keimzahlen zwischen 
103  KbE/g und 104  KbE/g auf. In 2,4 % der Proben aus 
Erzeugerbetrieben und in 1,8 % der Proben im Einzel-
handel wurde ein Keimgehalt von über 104 KbE/g und 
unter 105 KbE/g gemessen. Keine der Proben aus Erzeu-
gerbetrieben, aber 0,5 % der Proben im Einzelhandel 
wiesen Keimzahlen von über 105 KbE/g auf. In Proben 
aus Erzeugerbetrieben betrug die höchste gemessene 
Keimzahl 2,4 × 104 KbE/g und in Proben aus dem Ein-
zelhandel 7,1 × 105 KbE/g.
 

4.8.3 Ergebnisse der Typisierung

Das Labor für Sporenbildner im BfR hat nicht zu allen 
positiven Befunden mindestens ein entsprechendes 
Isolat zur Typisierung erhalten. Umgekehrt wurden 
auch zu einzelnen an das BfR eingesandten Isolaten 

keine Daten an das BVL übermittelt, weshalb diese 
Isolate von der Auswertung ausgeschlossen wurden. 
Zusätzlich wurden 21 präsumtive B.cereus-Isolate an 
das BfR übermittelt, sie stammten aus 18 untersuchten 
Proben, die gemäß Datenübermittlung an das BVL von 
den Ländern eigentlich als negativ bewertet wurden. 
Auch diese 21 Isolate wurden im Labor für Sporenbild-
ner charakterisiert und in die Auswertung des BfR ein-
bezogen, sodass es zu Abweichungen bei den Anzahlen 
positiver Proben kommt.

Ziel des Monitorings war es, den Anteil an B.thu
ringiensis-positiven Proben zu bestimmen sowie eine 
mögliche Assoziation von B.thuringiensis-Isolaten zu 
Biopestizid-Stämmen zu prüfen. 

Insgesamt wurden 343 präsumtive B.cereus-Isolate  
aus 177 Proben am BfR näher charakterisiert. Von den 
343 eingesandten Isolaten wurden 81 Isolate aus 52 Pro-
ben als B.  thuringiensis identifiziert. Die 81 B.thurin
giensis-Isolate trugen die Enterotoxin-Gene für das 
nichthämolytische Enterotoxin (nheA/B/C), Hämoly-
sin BL (hblC/D/A) und Zytotoxin K-2 (cytK2), nicht je-
doch den Cereulid-Synthetase-Gencluster (ces) oder 
das cytK1-Gen. Alle B.thuringiensis-Isolate konnten 
nur 2  MLST-Typen zugeordnet werden: ST  8 (N  =  25) 
und ST 15 (N = 56). In einer „whole genome SNP“- Analyse 
zeigten 72 (89 %) dieser B.thuringiensis-Isolate eine 
sehr hohe genetische Ähnlichkeit zu B.thuringiensis- 

Tab. 4.33 Quantitative Bestimmung von präsumtiven Bacillus cereus in Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben und im Einzelhandel 
(und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

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

Anzahl und Anteil (in %)  
Proben mit B.cereus(s. l.) 
Nachweis oberhalb der  
Nachweisgrenze von 10 KbE/g

Anzahl KbE/g der positiven Proben 

Minimum Median Maximum

Erzeugerbetrieb

Kopfsalat 207 73 (35,3) 100 600 2,4 × 104

Einzelhandel

Kopfsalat 398 109 (27,4) 100 550 7,1 × 105

Tab. 4.34 Quantitative Verteilung der Keimzahlen von präsumtiven Bacillus cereus in Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben und im 
Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

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

Anzahl und Anteil  
(in %) Proben mit  
B.cereus(s. l.) 
Nachweis ≥ 10 KbE/g 
und ≤ 103 KbE/g

Anzahl und Anteil  
(in %) Proben mit  
B.cereus(s. l.) 
Nachweis > 103  
und ≤ 104 KbE/g

Anzahl und Anteil  
(in %) Proben mit 
Bacilluscereus(s. l.) 
Nachweis > 104  
und ≤ 105 KbE/g

Anzahl und Anteil  
(in %) Proben mit 
Bacilluscereus(s. l.) 
Nachweis > 105  
und ≤ 106 KbE/g

Erzeugerbetrieb

Kopfsalat 207 54 (26,1) 14 (6,8) 5 (2,4) −

Einzelhandel

Kopfsalat 398 64 (16,1) 36 (9,0) 7 (1,8) 2 (0,5)
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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 Wirk-
samkeit von Penicillinen und Cephalosporinen her-
absetzen bzw. aufheben können, sodass die Bakterien 
unempfindlich gegenüber diesen Antibiotika sind. 
Während ESBL auch gegen Cephalosporine der 4. Ge-
neration eine Resistenz vermitteln, beschränkt sich 
die Resistenz von AmpC Beta-Laktamasen auf Cepha-
losporine der 2. und 3. Generation. Die Resistenz kann 
auf einer Vielzahl unterschiedlicher Gene basieren, 
deren jeweilige Anteile sich zwischen unterschiedli-
chen Populationen von Enterobacteriaceae stark un-
terscheiden können. Diese Gene können, wenn sie auf 
mobilen Elementen wie z. B. Plasmiden lokalisiert sind, 
leicht innerhalb einer Spezies und zwischen verschie-
denen Spezies übertragen werden (BfR 2015, Canton et 
al. 2008, Cullik et al. 2010). ESBL/AmpC-Bildner kön-

nen in nahezu allen gramnegativen Bakterienspezies 
auftreten, d.  h. sowohl in Bakterien der physiologi-
schen Darmflora wie kommensalen E. coli als auch in 
potenziell krank machenden Bakterien wie z. B. Sal-
monellen. Durch den Einsatz von Antibiotika wird die 
Verbreitung von ESBL/AmpC-bildenden E. coli begüns-
tigt (BfR 2011, BfR 2015). 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 Jahr 2021 erwiesen sich 
im Rahmen der Antibiotikaresistenzsurveillance des 
RKI etwa 6,0 % der E.coli-Isolate aus dem ambulan-
ten Versorgungsbereich als resistent gegen Cefotaxim 
(Datenstand: 10.09.2021). Im Vergleich dazu waren im 
Jahr 2009 nur 3,5 % der E.coli-Isolate als Cefotaxim-re-
sistent berichtet worden (https://ars.rki.de, aufgerufen 
am 05.09.2023).

Eine Rolle spielen ESBL/AmpC-bildende Bakterien 
insbesondere als Verursacher von Krankenhausinfekti-
onen. Vor allem bei Risikopatienten wie Neugeborenen 
kann eine Besiedlung mit ESBL-bildenden Bakterien 
schwerwiegende Infektionen mit Todesfolge auslösen 
(Pfeifer und Eller 2012). 

Tab. 4.35 Übersicht über den Nachweis von B. thuringiensis (Bt) in Kopfsalat-Proben aus Erzeugerbetrieben und dem Einzelhandel  

Erzeugerbetrieb Einzelhandel Gesamt

untersuchte Kopfsalat-Proben 207 398 605

Proben mit präsumtiven  
B. cereus

79 121 200

Proben mit Isolateinsendung 68 (143 Isolate) 109 (200 Isolate) 177 (343 Isolate)

Proben mit Bt 5 (8 Isolate) 47 (73 Isolate) 52a (81 Isolate)

Proben mit Bt, cgSNP-Distanz  
≤ 10 zu Biopestizid-Stamm

5 (8 Isolate) 42 (64 Isolate) 47 (72 Isolate) 

Keimzahlen präsumtiver  
B. cereus (KbE/g) in Proben  
mit Bt, cgSNP-Distanz  
≤ 10 zu Biopestizid-Stamm

n. b.: 0
102: 2
103: 1
104: 2
105: 0

n. b.: 4
102: 13
103: 18
104: 5
105: 2

n. b.: 4
102: 15
103: 19
104: 7
105: 2

a    davon 6 Proben mit weiteren B. cereus (s. l.) 
n. b. = nicht bekannt

Stämmen, die als aktive Substanzen in EU-zugelasse-
nen Biopestiziden vorhanden sind (maximale  Distanz  
von 10 core genome SNPs (cgSNP)). Diese 72 Isolate 
stammen aus 47 Proben mit Keimzahlen im Bereich 
von 102 bis 105 KbE/g, wobei der maximale Gehalt bei 
7,1 × 105 KbE/g lag (siehe Tabelle 4.35).

Hinsichtlich der insgesamt 262 Isolate, die nicht als 
B. thuringiensis identifiziert wurden, war auffällig, dass 
ein hoher Anteil als B. mycoides (103 Isolate) und B. pseu
domycoides (32 Isolate) klassifiziert wurden. Bei den 

meisten der 262 Isolate konnten die Enterotoxin-Ge-
ne nheA/B/C, hblC/D/A und/oder cytK2 nachgewiesen 
werden. Lediglich bei 12 B.pseudomycoides-Isolaten 
wurde mit der eingesetzten PCR gar kein Toxin-Gen 
nachgewiesen. Das genetische Potenzial zur Bildung 
von Cereulid (ces) wurde bei 2 Isolaten aus einer Kopf-
salat-Probe aus dem Einzelhandel nachgewiesen. Das 
cytK1-Gen (charakteristisch für B. cytotoxicus) wurde 
in keinem der Isolate detektiert.

https://ars.rki.de
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Auch bei landwirtschaftlichen Nutztieren werden 
ESBL/AmpC-bildende Bakterien nachgewiesen (BfR 
2015, Friese et al. 2013). 

Im Zoonosen-Monitoring konnte in den letzten 
Jahren ein abnehmender Trend im Vorkommen von 
ESBL/AmpC-bildenden E. coli in der Lebensmittelkette 
Masthähnchen beobachtet werden. Die Nachweisrate 
ist in Proben von Blinddarminhalt von 52,6 % (Zoono-
sen-Monitoring 2016) auf 36,5 % (Zoonosen-Monitoring 
2020) und in Proben von frischem Hähnchenfleisch 
von 66,0 % (Zoonosen-Monitoring 2013) auf 33,6 % 
(Zoonosen-Monitoring 2020) gesunken (BVL 2015, BVL 
2017, BVL 2021). In der Lebensmittelkette Mastpute ist 
es dagegen in den Proben von Blinddarminhalt zu ei-
nem Anstieg der Nachweisraten von ESBL/AmpC-bil-
denden E. coli von 36,5 % (Zoonosen-Monitoring 2016) 
auf 43,9  % (Zoonosen-Monitoring 2020) gekommen 
(BVL 2017, BVL 2021). Die Kontaminationsrate von fri-
schem konventionellem Putenfleisch lag 2016 und 2018 
bei etwa 38 % (BVL 2017, BVL 2019). 

4.9.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen

Die Ergebnisse der Untersuchungen über das Vorkom-
men von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben aus 
Erzeugerbetrieben, Schlachthöfen und der freien Wild-
bahn sowie von Grenzkontrollstellen und aus dem Ein-
zelhandel sind den Tabellen 4.36 bis 4.40 zu  entnehmen. 

Gemäß Zoonosen-Stichprobenplan senden die Län-
der Isolate aus der Primärisolierung von mutmaßlich 
ESBL/AmpC-bildenden E.  coli ein. Diese werden im 
Nationalen Referenzlabor für Antibiotikaresistenz be-
stätigt. Von den 720 eingesandten Isolaten aus Proben, 
die im Zusammenhang mit dem Zoonosen-Monitoring 
2022 entnommen wurden, konnten 681 (94,6 %) phä-
notypisch 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 Be-
funde bestätigt wurden.

Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen und der Typisierung der Isolate nach Erregern

Tab. 4.36 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben von Kopfsalat aus Erzeugerbetrieben und im Einzelhandel (und Großhandel 
sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (in %)  
(95%Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Kopfsalat 199 2 1,0 (0,0–3,8)

Einzelhandel

Kopfsalat 398 1 0,3 (0,0–1,6)

Tab. 4.37 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Kotproben von Mastenten aus Erzeugerbetrieben sowie in Proben von frischem  
Entenfleisch im Einzelhandel (und Großhandel sowie Einfuhrstellen)

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (in %)  
(95%Konfidenzintervall)

Erzeugerbetrieb

Kot 220 31 14,1 (10,1−19,3)

Einzelhandel

frisches Entenfleisch 350 27 7,7 (5,3−11,0)
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Insgesamt wurden 3.340 Proben in die Auswertung 
zum Vorkommen von ESBL/AmpC-verdächtigen E. coli 
einbezogen. In 1,0 % der Proben von Kopfsalat aus Er-
zeugerbetrieben und in 0,3 % der Kopfsalatproben im 
Einzelhandel wurden ESBL/AmpC-verdächtige E.  coli 
nachgewiesen. 14,1 % der Kotproben aus Mastenten-
betrieben waren verdächtig für ESBL/AmpC-bildende 
E. coli. Die Nachweisrate von ESBL/AmpC-verdächtigen 
E. coli in Proben von Blinddarminhalt von Masthähn-
chen und Mastputen am Schlachthof betrug 41,1 % bzw. 
39,0 %. Proben von frischem Enten-, Hähnchen- und 
Putenfleisch im Einzelhandel waren zu 7,7 %, 33,0 % 
bzw. 35,1 % mit ESBL/AmpC-verdächtigen E.  coli kon-
taminiert. Frisches Hähnchenfleisch von Grenzkon-
trollstellen wies eine Kontaminationsrate mit ESBL/
AmpC-bildenden E. coli von 91,8 % auf. Die Nach weis-

rate von ESBL/AmpC-verdächtigen E. coli in Kotproben 
von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhun-
den in der freien Wildbahn betrug 6,0 %. Jungtiere wa-
ren zu 4,4 % und ausgewachsene Tiere zu 6,3 % Träger 
von ESBL/AmpC-verdächtigen E. coli. 

4.9.3 Ergebnisse der Typisierung

Zu den meisten, aber nicht allen an das BVL übermit-
telten positiven Befunden wurde ein entsprechendes 
Isolat an das Nationale Referenzlabor für Anti bio ti ka-
resis tenz am BfR eingesandt. Auch wurden einzelne 
Isolate eingesandt, zu denen keine Daten an das BVL 
übermittelt wurden. Diese Isolate wurden aus dieser 
Auswertung ausgeschlossen. Dadurch stimmt die Zahl 

Tab. 4.39 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben von Blinddarminhalt von Mastputen am Schlachthof sowie in Proben von 
frischem Putenfleisch an Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (in %)  
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 351 137 39,0 (34,1−44,2)

Grenzkontrollstelle

frisches Putenfleisch − − −

Einzelhandel

frisches Putenfleisch (ohne Haut) 439 154 35,1 (30,8−39,7)

Tab. 4.40 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in in Kotproben von Füchsen, Waschbären, Dachsen und Marderhunden in der freien 
Wildbahn

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (in %)  
(95%Konfidenzintervall)

Freie Wildbahn

Kot gesamt 267 16 6,0 (3,7−9,6)

Kot von Jungtieren 45 2 4,4 (0,4−15,6)

Kot von ausgewachsenen Tieren 222 14 6,3 (3,7−10,4)

Tab. 4.38 Prävalenz von ESBL/AmpC-bildenden E. coli in Proben von Blinddarminhalt von Masthähnchen am Schlachthof sowie in Proben 
von frischem Hähnchenfleisch an Grenzkontrollstellen und im Einzelhandel

Matrix Anzahl untersuchter Proben (N) ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (n)

ESBL/AmpCpositive  
E.coliProben (in %)  
(95%Konfidenzintervall)

Schlachthof

Blinddarminhalt 333 137 41,1 (36,0−46,5)

Grenzkontrollstelle

frisches Hähnchenfleisch 49 45 91,8 (80,3−97,3)

Einzelhandel

frisches Hähnchenfleisch  
(ohne Haut)

467 154 33,0 (28,9−37,4)
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der typisierten Isolate nicht mit der Anzahl der positi-
ven Befunde überein. 

Insgesamt wurden 681 Isolate im Zusammen-
hang mit einer selektiven Untersuchung auf ESBL/
AmpC-bildende E. coli bestätigt, die den geplanten Pro-
grammen im Zoonosen-Monitoring 2022 zugeordnet 
werden konnten. Diese Isolate wurden durch Whole 
Genome Sequencing (WGS) gemäß den EURL-AR-Pro-
tokollen weiter analysiert. Die entdeckten Gene wur-
den anhand des Phänotyps, den sie kodieren (ESBL, 
AmpC und Carbapenemase), gemäß der EFSA-Klassifi-
zierung in verschiedene Kategorien eingeteilt.

Die allermeisten Isolate stammten aus den Un-
tersuchungen in der Lebensmittelkette Hähnchen-
fleisch (insgesamt N  =  326; davon Blinddarminhalt 
N = 133, frisches Fleisch im Einzelhandel N = 148 und 
an Grenzkontrollstellen N = 45). 284 Isolate stammten 
aus der Lebensmittelkette Putenfleisch (Blinddarmin-
halt N =  133), frisches Fleisch im Einzelhandel N = 151). 

Aus der Lebensmittelkette Entenfleisch stammen 54 
Isolate, davon 30 aus Kotproben im Erzeugerbetrieb 
und 24 aus frischem Fleisch im Einzelhandel. 14 Iso-
late stammten von Wildkarnivoren und 3 Isolate von 
Kopfsalat (2 Isolate im Erzeugerbetrieb und ein Isolat 
im Einzelhandel).

Bei 659 Isolaten wurden insgesamt 995 Gene gefun-
den. 21 Isolate trugen keine spezifischen Gene, sondern 
wiesen Punktmutationen in der AmpC-Promotor-
region auf. In 96,2 % der Isolate konnte mindestens ein 
für den ESBL/AmpC-Phänotyp codierendes Gen nach-
gewiesen werden. Bei den nachgewiesenen Beta-Lakta-
mase-Genen handelte es sich zu 64,5 % um ESBL-Gene, 
zu 1,6 % um AmpC-Gene und zu 33,2 % um Gene für 
nicht ESBL, welche in dem EFSA-Katalog gelistet wur-
den. 7 der gefundenen Beta-Laktamase-Gene (0,7 %) 
konnten noch keiner Kategorie zugeordnet werden. Die 
Verteilung der Gene auf die Untersuchungsprogramme 
geben die Tabellen 4.41 und 4.42 wieder.

Tab. 4.41 Ergebnisse der WGS-Untersuchung eingesandter verdächtiger ESBL/AmpC-bildender E.coli-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022 – 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 326) und Putenfleisch (N = 284) 

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Masthähnchen

frisches Fleisch

Einzelhandel

Masthähnchen

frisches Fleisch

Grenzkontroll
stellen

Mastputen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

Summe

Anzahl untersucht N = 133 N = 148 N = 45 N = 133 N = 151 N = 610

AmpC-Gene 2 7 4 0 1 14

AmpC-Punktmutation 1 1 0 10 12 24

ESBL-Gene 132 140 42 123 138 575

Gene noch nicht  
zugeordnet

1 0 0 3 2 6

nicht ESBL-Gene 60 71 12 58 92 293

Tab. 4.42 Ergebnisse der WGS-Untersuchung eingesandter verdächtiger ESBL/AmpC-bildender E.coli-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022 – 
Lebensmittelkette Entenfleisch (N = 54), Wildkarnivoren (N = 14) und Kopfsalat (N = 3)  

Tierart/Lebensmittel

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

Kot/Staub

Erzeugerbetrieb

Mastenten

frisches Fleisch

Einzelhandel

Wildkarnivoren

Kot 

Wildbahn

Blattgemüse

Kopfsalat

Erzeugerbetrieb

Blattgemüse

Kopfsalat

Einzelhandel

Summe

Anzahl untersucht N = 30 N = 24 N = 14 N = 2 N = 1 N = 71

AmpC-Gene 0 2 0 0 0 2

AmpC-Punktmutation 1 0 1 0 0 2

ESBL-Gene 29 22 13 2 1 67

Gene noch nicht  
zugeordnet

0 1 0 0 0 1

nicht ESBL-Gene 21 12 2 1 1 37
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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. Carbapeneme 
sind Antibiotika mit einem breiten Wirkungsspekt-
rum, die in erster Linie bei Infektionen mit gramne-
gativen Bakterien eingesetzt werden. Sie gelten als 
besonders wichtig für die antibiotische Behandlung 
beim Menschen, da sie bisher meistens auch noch dann 
gegen Krankheitserreger wirksam sind, wenn andere 
antibiotische Substanzen  – insbesondere andere Be-
ta-Laktam-Antibiotika  – bereits keine Wirkung mehr 
zeigen. Carbapeneme werden insbesondere bei der Be-
handlung von schweren Krankenhausinfektionen ein-
gesetzt, wenn zu vermuten ist, dass die Erreger gegen 
Cephalosporine resistent sind (BfR 2016, Kaase 2012, 
Nordmann et al. 2011). Bei einer Infektion mit Carbape-
nemase-bildenden gramnegativen Krankheitserregern 
sind Carbapeneme jedoch unwirksam. Diese Resis-
tenz entsteht meist durch die Bildung eines Carba pe-
nemase- Enzyms, das Carbapenem-Antibiotika und in 
der Regel auch fast alle anderen Beta-Laktam-Antibio-
tika zerstört. Die Gene für die Synthese von Carbape-
nemasen sind meistens auf Plasmiden lokalisiert und 
somit von Bakterium zu Bakterium durch horizontalen 
Gentransfer übertragbar (Kaase 2012). Im Humanbe-
reich wird in Deutschland und weltweit in den letzten 
Jahren eine Zunahme von  Carba pe nemase -bildenden 
gram negativen Bakterien beobachtet (Kaase 2012, 
Nordmann et al. 2011, Nordmann et al. 2012, Pfeifer 
2010, RKI 2013, RKI 2016a, Pfennigwerth 2018). Carba-
penemase-bildende Bakterien wurden in Deutschland 
anfänglich insbesondere bei im Ausland erworbenen 
Infektionen nachgewiesen, schon länger sind aber 
auch Ausbrüche in Krankenhäusern mit Carbapene-
mase-bildenden Bakterien aufgetreten, die keinen 
Auslandsbezug aufweisen (Pfeifer 2010). Bakte rien-
arten, bei denen die Fähigkeit zur Bildung von Carba-
penemase beobachtet wird, sind häufig normale Darm-
bewohner des Menschen wie z. B. E. coli und Klebsiella 
pneumoniae, die in der Regel nicht krank machen. Al-
lerdings können sie insbesondere bei immunsuppri-

mierten Menschen mit einer schweren Grunderkran-
kung 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 Carbapenemase-bil-
dende Bakterien nachgewiesen (BfR 2016, Irrgang et 
al. 2017, Roschanski 2017). Im Rahmen des Zoo nosen- 
Moni to rings erfolgten bisher selektive Untersuchun-
gen auf Carbapenemase-bildende E. coli in Proben aus 
den Lebensmittelketten Masthähnchen, Mastputen, 
Mastkälber/Jungrinder und Mastschweine sowie in 
Proben von Wildwiederkäuerfleisch (BVL 2021, BVL 
2022a, BVL 2022b). Allerdings wurden bisher nur in 
2 Kotproben aus Mastschweinebetrieben, in einer Probe  
von Blinddarminhalt von Mastschweinen und in einer 
Probe von Schweinefleisch Carbapenemase-bildende 
E. coli nachgewiesen (BVL 2018, BVL 2020a).

4.10.2 Ergebnisse der Prävalenzuntersuchungen 
und der Typisierung

In die Auswertung zum Vorkommen von Carbapene-
mase-bildenden E. coli wurden insgesamt 1.690 Proben 
einbezogen. 386 Proben stammten aus dem Blinddarm-
inhalt von Masthähnchen und 351 aus dem Blinddarm-
inhalt von Mastputen am Schlachthof. Von frischem 
Hähnchenfleisch im Einzelhandel stammten 462 und 
von frischem Putenfleisch 442 Proben. 49 Proben wur-
den von frischem Hähnchenfleisch von Grenzkontroll-
stellen gewonnen. Gemäß Zoonosen-Stichprobenplan 
senden die Länder Isolate aus der Primärisolierung von 
mutmaßlich Carbapenemase-bildenden E.  coli ein. Zu 
den meisten, aber nicht allen an das BVL übermittelten 
positiven Befunden wurde ein entsprechendes Isolat 
an das Nationale Referenzlabor für Antibiotikaresis-
tenz am BfR eingesandt. Dadurch stimmt die Zahl der 
typisierten Isolate nicht mit der Anzahl der positiven 
Befunde überein. Es wurden 16 verdächtige Isolate ein-
gesandt, von denen 3 aus dem Blinddarminhalt von 
Masthähnchen am Schlachthof, 6 aus frischem Hähn-
chenfleisch im Einzelhandel, 5 aus frischem Hähn-
chenfleisch von Grenzkontrollstellen und 2 aus fri-
schem Putenfleisch im Einzelhandel stammten. 
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Insgesamt wurden bei 4.660 Isolaten von Salmonella 
spp., C. jejuni und C. coli, MRSA, E. faecium, E. faecalis 
sowie E. coli minimale Hemmkonzentrationen (MHK) 
bestimmt. Die Bewertung der MHK erfolgte wie im 
Durchführungsbeschluss (EU) 2020/1729 vorgesehen 
bzw. von der EFSA empfohlen (EFSA 2012a und EFSA 
2012b).

5.1 Salmonella spp.

Insgesamt wurden 501 Salmonella-Isolate, die einem 
der Programme des Zoonosen-Monitorings 2022 zu-
geordnet werden konnten, auf ihre Resistenz gegen 
antimikrobielle Substanzen getestet (Abb.  5.1 und 5.2, 
Tab.  5.1 bis 5.4). Die überwiegende Anzahl der Isola-
te stammte aus den Lebensmittelketten Entenfleisch 
(N = 309), Putenfleisch (N =  116) und Hähnchenfleisch 
(N  =  54). 21 Isolate stammten aus Kot von Wildkarni-
voren und eines aus ungewaschenem Kopfsalat im 
 Einzelhandel.

Der Anteil sensibler Isolate war am geringsten bei 
den Isolaten aus der Lebensmittelkette Hähnchen-
fleisch (5,5 %). Höher war er bei den 116 Isolaten aus der 
Lebensmittelkette Putenfleisch (42,2 %) und wiederum 
höher bei den 309 Isolaten aus der Lebensmittelkette 
Entenfleisch (74,4 %). Von den 21 Isolaten aus Kotpro-
ben von Wildkarnivoren waren 85,7 % sensibel. Das 
Isolat aus ungewaschenem Kopfsalat im Einzelhandel 
war Colistin-resistent. Aus Untersuchungen von Pro-
ben von Kopfsalat im Erzeugerbetrieb, Blinddarm-
inhalt von Mastputen, Leber von Mastschweinen am 
Schlachthof und Kokosstückchen im Einzelhandel 
wurden keine Isolate eingesandt. Frisches Fleisch von 
Mastputen an Grenzkontrollstellen gelangte nicht zur 
Untersuchung, da es keine Importe aus Dritt staaten gab.

Die höchsten Resistenzraten aus den Lebensmittel-
ketten Hähnchen- und Putenfleisch wurden gegenüber 

den (Fluor)chinolonen Ciprofloxacin (CIP) und Nali-
dixinsäure (NAL) nachgewiesen. Dabei waren die Re-
sistenzraten gegenüber den beiden Substanzen in der 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch identisch (88,9 %), 
während sie sich in der Lebensmittelkette Putenfleisch 
geringfügig unterschieden (CIP 53,4 %, NAL 54,3 %). 
Nur 25 Isolate aus der Lebensmittelkette Entenfleisch 
(8,1 %) und keines aus Kot von Wildkarnivoren waren 
resistent gegen diese Substanzklasse.

In der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch wurde 
eine hohe Resistenzrate gegen Trimethoprim (50 %) 
und Sulfamethoxazol (57,4 %) nachgewiesen. Bei den 
Isolaten von den übrigen untersuchten Ketten wurden 
diese Resistenzen jedoch nur sehr selten gefunden.

Die höchsten Resistenzraten in der Enten fleisch-
kette waren gegen Tetrazyklin zu beobachten, 15,8 % 
der Isolate waren resistent gegen diese Substanz. In der 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch wurde eine Tetra-
zyklin-Resistenz bei 48,1 % der Isolate nachgewiesen. 
Nur 2 Isolate aus der Lebensmittelkette Putenfleisch 
und 2 aus Wildkarnivoren waren gegen diese Substanz 
resistent.

Resistenzen gegen Ampicillin wurden seltener beob-
achtet. Hier wurden die höchsten Resistenzraten in der 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (35,2 %) beobach-
tet, während die Raten bei den Lebensmittelketten En-
tenfleisch (4,5 %) und Putenfleisch (4,3 %) niedriger wa-
ren. Bei Salmonellen aus Wildkarnivoren wurde nur bei 
2 Isolaten eine Resistenz gegen Ampicillin  beobachtet. 

Gegenüber dem Carbapenem Meropenem wurden 
bei keiner der untersuchten Salmonellen Resistenzen 
beobachtet. Gegenüber Colistin waren insgesamt 10 
Isolate resistent (2 %), wobei sich diese in allen drei Le-
bensmittelketten sowie bei den Isolaten aus Kot von 
Wildkarnivoren und aus Kopfsalat fanden. Insgesamt 
waren 4 Salmonella- spp.-Isolate resistent gegen die 
Cephalosporine der 3.  Generation Cefotaxim und/oder 
Ceftazidim. Diese Isolate stammten aus den Untersu-
chungen in der Lebens mit tel kette Hähnchenfleisch.
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Abb. 5.1 Ergebnisse der Resistenztestung bei Salmonella spp. aus den Lebensmittelketten Hähnchen- und Putenfleisch im Zoonosen- Monitoring 
2022 (N = 167). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren. Nur Herkünfte, bei denen mindestens fünf Isolate unter-
sucht wurden (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel, GK: Grenzkontrollstelle)

Abb. 5.2 Ergebnisse der Resistenztestung bei Salmonella spp. aus der Lebensmittelkette Entenfleisch sowie von Wildkarnivoren im Zoonosen- 
Monitoring 2022 (N = 330). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren. Nur Herkünfte, bei denen mindestens fünf 
Isolate untersucht wurden (EB: Erzeugerbetrieb, SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel, WI: Wildbahn)
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Tab. 5.1 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Salmonella-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate 
 resistent waren – Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 54)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

(Hals)haut

Schlachthof

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Masthähnchen

frisches Fleisch 

Einzelhandel

Masthähnchen

frisches Fleisch

Grenzkontrollstellen

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 20 3 26 5

Amikacin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 1 3,8 0 0,0

Chloramphenicol 1 5,0 0 0,0 3 11,5 0 0,0

Ampicillin 9 45,0 0 0,0 8 30,8 2 40,0

Cefotaxim 1 5,0 0 0,0 1 3,8 2 40,0

Ceftazidim 1 5,0 0 0,0 1 3,8 2 40,0

Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 18 90,0 2 66,7 24 92,3 4 80,0

Nalidixinsäure 18 90,0 2 66,7 24 92,3 4 80,0

Colistin 1 5,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tetrazyklin 6 30,0 0 0,0 18 69,2 2 40,0

Tigezyklin 2 10,0 0 0,0 9 34,6 1 20,0

Azithromicin 2 10,0 0 0,0 1 3,8 0 0,0

Trimethoprim 10 50,0 2 66,7 12 46,2 3 60,0

Sulfamethoxazol 6 30,0 0 0,0 20 76,9 5 100,0

sensibel 1 5,0 1 33,3 1 3,8 0 0,0

1 × resistent 1 5,0 0 0,0 1 3,8 0 0,0

2 × resistent 3 15,0 2 66,7 2 7,7 3 60,0

3 × resistent 13 65,0 0 0,0 14 53,8 0 0,0

4 × resistent 2 10,0 0 0,0 6 23,1 1 20,0

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 2 7,7 1 20,0

Tab. 5.2 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Salmonella- Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate 
 resistent waren – Lebensmittelkette Putenfleisch (N = 116)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastputen

(Hals)haut

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N %

Anzahl untersucht 98 18

Amikacin 1 1,0 0 0,0

Gentamicin 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 1 1,0 1 5,6

Ampicillin 2 2,0 3 16,7

Cefotaxim 0 0,0 0 0,0

Ceftazidim 0 0,0 0 0,0

Meropenem 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 55 56,1 7 38,9

Nalidixinsäure 56 57,1 7 38,9

Colistin 1 1,0 1 5,6

Fortsetzung auf nächster Seite
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Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastputen

(Hals)haut

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N %

Tetrazyklin 1 1,0 1 5,6

Tigezyklin 2 2,0 1 5,6

Azithromicin 0 0,0 0 0,0

Trimethoprim 0 0,0 0 0,0

Sulfamethoxazol 1 1,0 2 11,1

sensibel 41 41,8 8 44,4

1 × resistent 52 53,1 6 33,3

2 × resistent 3 3,1 3 16,7

3 × resistent 1 1,0 1 5,6

4 × resistent 1 1,0 0 0,0

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0

Tab. 5.3 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Salmonella-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate  
resistent waren – Lebensmittelkette Entenfleisch (N = 309)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

Kot/Staub

Erzeugerbetrieb

Mastenten

(Hals)haut

Schlachthof

Mastenten

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastenten

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 97 101 93 18

Amikacin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ampicillin 4 4,1 8 7,9 2 2,2 0 0,0

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

Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 12 12,4 2 2,0 6 6,5 5 27,8

Nalidixinsäure 12 12,4 2 2,0 6 6,5 5 27,8

Colistin 2 2,1 0 0,0 0 0,0 3 16,7

Tetrazyklin 5 5,2 30 29,7 13 14,0 1 5,6

Tigezyklin 0 0,0 1 1,0 1 1,1 0 0,0

Azithromicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Trimethoprim 2 2,1 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Sulfamethoxazol 4 4,1 0 0,0 0 0,0 0 0,0

sensibel 75 77,3 69 68,3 74 79,6 12 66,7

1 × resistent 19 19,6 24 23,8 16 17,2 3 16,7

2 × resistent 1 1,0 8 7,9 3 3,2 3 16,7

3 × resistent 2 2,1 0 0,0 0 0,0 0 0,0

4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
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Tab. 5.4 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Salmonella- Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate 
 resistent waren – Kot von Wildkarnivoren (N = 21) und ungewaschener Kopfsalat im Einzelhandel (N = 1)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Wildkarnivoren

Kot

Wildbahn

Blattgemüse

Kopfsalat

Einzelhandel

N % N %

Anzahl untersucht 21 1

Amikacin 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 1 4,8 0 0,0

Ampicillin 2 9,5 0 0,0

Cefotaxim 0 0,0 0 0,0

Ceftazidim 0 0,0 0 0,0

Meropenem 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 0 0,0 0 0,0

Nalidixinsäure 0 0,0 0 0,0

Colistin 1 4,8 1 100,0

Tetrazyklin 2 9,5 0 0,0

Tigezyklin 0 0,0 0 0,0

Azithromicin 0 0,0 0 0,0

Trimethoprim 0 0,0 0 0,0

Sulfamethoxazol 2 9,5 0 0,0

sensibel 18 85,7 0 0,0

1 × resistent 1 4,8 1 100,0

2 × resistent 0 0,0 0 0,0

3 × resistent 1 4,8 0 0,0

4 × resistent 1 4,8 0 0,0

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0
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5.1.1  Salmonella spp., die ESBLs/AmpC/ 
Carbapenemasen produzieren

Insgesamt waren 4 Salmonella-spp.-Isolate resistent 
gegen die Cephalosporine der 3.  Generation Cefota-
xim und Ceftazidim (1.  Panel). Diese Isolate wurden 
durch Gesamtgenomsequenzierung (Whole Genome 
Sequenc ing; WGS) als alternative Methode zur Bouil-
lon-Mikrodilution (2. Platte) gemäß den EURL-AR-Pro-
tokollen weiter analysiert. Die entdeckten Gene wur-
den anhand des Phänotyps, den sie verleihen (ESBL, 
AmpC und Carbapenemase), gemäß der EFSA-Klassifi-
zierung in verschiedene Kategorien eingeteilt.

Alle Isolate stammten aus den Untersuchungen in der 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch, darunter von 
Halshautproben (N  =  1), von frischem Fleisch im Ein-
zelhandel (N = 1) und an Grenzkontrollstellen (N = 2).

Insgesamt wurde in jedem Isolat ein Beta-Lakta mase-
Gen aus dem von EFSA vorgegebenen Katalog gefun-
den: 2 AmpC-Gene(blaCMY-2) in Isolaten aus frischem 
Fleisch an Grenzkontrollstellen und 2 ESBL- Gene 
(blaTEM-52) (eines aus Halshautproben am Schlachthof 
und eines aus frischem Fleisch im Einzelhandel).

Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern
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5.2 Campylobacter spp. 

Insgesamt wurden 1.717 Campylobacter-Isolate getestet, 
die einem der vorgeschlagenen Programme zugeordnet 
werden konnten. Hierbei handelte es sich um 520 Isola-
te aus der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch, 328 Iso-
late aus der Lebensmittelkette Putenfleisch, 857 Isolate 
aus der Lebensmittelkette Entenfleisch, und 12 Isolate 
aus Schweinelebern. Insgesamt wurden 1.230 Isolate 
von C. jejuni und 487 Isolate von C. coli auf ihre Resis-
tenz gegen antimikrobielle Substanzen untersucht. 

Die Darstellung und Bewertung der Untersuchungs-
ergebnisse erfolgte getrennt für die beiden Spezies 
C.   jejuni und C.  coli (Abb.  5.3 und 5.4, Tab.  5.5 bis 5.8). 
Insgesamt war wie in den Vorjahren ein größerer An-
teil der Isolate von C. jejuni sensibel (25 %) als von C. coli 
(5,3 %). Die höchsten Resistenzraten wurden bei bei-
den Bakterienspezies gegenüber dem (Fluor)chinolon 
Ciprofloxacin, gegen Tetrazyklin sowie Ertapenem 
beobachtet. Das Carbapenem Ertapenem wurde in die-
sem Jahr das erste Mal bei Isolaten von Geflügel getes-
tet, sodass es keine Vergleichsdaten gibt. Resistenzen 
gegen Erythromycin wurden unter allen Isolaten nur 
bei C.  coli beobachtet (10,5 %), nicht aber bei C.  jejuni. 
Resistenz gegen Chloramphenicol wurde nur bei 2 Iso-
laten von C.  jejuni beobachtet. Es wurde keine Resis-
tenz gegen Gentamicin nachgewiesen.

Von den Isolaten aus der Lebensmittelkette Hähn-
chenfleisch waren 24,2 % der Isolate von C.  jejuni und 
1 % der Isolate von C. coli sensibel. Die höchsten Resis-
tenzraten wurden bei beiden Spezies gegenüber dem 
(Fluor)chinolon Ciprofloxacin beobachtet (C.  jejuni 
72,3 %, C. coli 87,8 %), gefolgt von Tetrazyklin (C.   jejuni 
54 %, C. coli 78,6 %) und Ertapenem (C. jejuni 13 %, C. coli 
62,2 %). Resistenz gegen Erythromycin wurde nur bei 
C.  coli beobachtet (9,2 %), gegen Chloramphenicol nur 
bei 2 Isolaten von C. jejuni (1,2 %) und gegen Gentamicin 
überhaupt nicht.

Ähnlich deutliche Unterschiede zwischen C. coli und 
C. jejuni fanden sich auch in der Lebensmittelkette Pu-
tenfleisch. Hier waren 27,9 % der Isolate von C.   jejuni 
sensibel, während dies nur für 1,2 % der Isolate von 
C.  coli zutraf. Entsprechend waren die Resistenzraten 
gegenüber dem (Fluor)chinolon Ciprofloxacin (64,8 % 
vs. 91,4 %), Tetrazyklin (47,3 % vs. 82,2 %) und Ertapenem 
(24,8 % vs. 68,7 %) bei Isolaten von C. jejuni niedriger als 
bei C. coli. Wie bei den Isolaten aus der Lebensmittel-
kette Hähnchenfleisch wurde eine Resistenz gegen-
über Erythromycin nur bei C. coli beobachtet (20,9 %). 
Kein Isolat aus der Putenfleischkette war resistent ge-
gen Gentamicin oder Chloramphenicol.

Von den Isolaten aus der Lebensmittelkette Enten-
fleisch waren 24,9 % der Isolate von C. jejuni und 10,7 % 
der Isolate von C. coli sensibel. Wie bei den Isolaten aus 
den Lebensmittelketten Hähnchen- und Putenfleisch 
wurden die höchsten Resistenzraten bei beiden Spezies 
gegenüber dem (Fluor)chinolon Ciprofloxacin beob-
achtet (C.  jejuni 62,8 %, C.  coli 78,1 %), gefolgt von Tet-
razyklin (C. jejuni 25,7 %, C. coli 79,5 %) und Ertapenem 
(C.  jejuni 32,6 %, C.  coli 54,9 %). Eine Resistenz gegen 
Erythromycin wurde nur bei 2,8 % der C. coli beobach-
tet. Kein Isolat aus der Entenfleischkette war resistent 
gegen Gentamicin oder Chloramphenicol.

Alle 11 C.coli-Isolate aus Schweineleber waren resis-
tent gegen Tetrazyklin. Davon waren 7 zusätzlich resis-
tent gegen Ciprofloxacin und 2 zeigten darüber hinaus 
eine Dreifachresistenz gegen Erythromycin. Nur ein 
Isolat von C.  jejuni wurde in Schweineleber gefunden, 
das einfach resistent gegen Tetrazyklin war.

Ertapenem ist als neue Testsubstanz seit 2021 im 
harmonisierten Plattenformat EUCAMP3 mit aufge-
nommen worden. In 2021 zeigten thermotolerante 
Campylobacter aus Blinddarminhalt von Schweinen 
keinerlei Resistenz gegen dieses Carbapenem. Auch 
C.jejuni-Isolate aus Blinddarminhalt von Mastkälbern 
waren sensibel gegenüber Ertapenem, während C. coli 
eine Resistenzrate von 29,3 % zeigten. Die in diesem 
Jahr detektierten Resistenzraten bei C.  coli aus Geflü-
gel (62,2 % bei Hähnchen, 68,7 % bei Pute und 54,9 % 
bei Ente) sind daher als unerwartet hoch einzuschät-
zen. Auch wurde erstmalig eine Ertapenem-Resistenz 
in C. jejuni nachgewiesen (13 % in Hähnchen, 24,8 % in 
Pute und 32,6 % in Ente). Die Ursache für die hohe Re-
sistenzrate in Geflügel ist derzeitig unklar. Auch der Re-
sistenzmechanismus ist noch weitgehend unbekannt.
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Abb. 5.3 Ergebnisse der Resistenztestung bei C. jejuni und C. coli aus den Lebensmittelketten Hähnchen- und Putenfleisch im Zoonosen- 
Monitoring 2022 (N = 848). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel)

Abb. 5.4 Ergebnisse der Resistenztestung bei C. jejuni und C. coli aus der Lebensmittelkette Entenfleisch sowie aus Schweineleber am 
 Schlachthof im Zoonosen-Monitoring 2022 (N = 869). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren. Nur Herkünfte, 
bei denen mindestens fünf Isolate untersucht wurden (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel)



Tab. 5.5 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Campylobacter-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanz-
klassen, gegen welche die Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 520)

Spezies C. jejuni C. coli C. jejuni C. coli C. jejuni C. coli

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

(Hals)haut

Schlachthof

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Masthähnchen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N % N % N % N % N %

Anzahl untersucht 130  20  120  31  172  47  

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 2 1,2 0 0,0

Ertapenem 25 19,2 12 60,0 19 15,8 18 58,1 11 6,4 31 66,0

Ciprofloxacin 100 76,9 17 85,0 87 72,5 30 96,8 118 68,6 39 83,0

Tetrazyklin 82 63,1 15 75,0 63 52,5 25 80,6 83 48,3 37 78,7

Erythromycin 0 0,0 1 5,0 0 0,0 2 6,5 0 0,0 6 12,8

sensibel 22 16,9 1 5,0 26 21,7 0 0,0 54 31,4 0 0,0

1 × resistent 28 21,5 3 15,0 29 24,2 4 12,9 34 19,8 3 6,4

2 × resistent 61 46,9 7 35,0 55 45,8 12 38,7 74 43,0 24 51,1

3 × resistent 19 14,6 8 40,0 10 8,3 13 41,9 8 4,7 18 38,3

4 × resistent 0 0,0 1 5,0 0 0,0 2 6,5 2 1,2 2 4,3

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tab. 5.6 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Campylobacter-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanz-
klassen, gegen welche die Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Putenfleisch (N = 328)

Spezies C. jejuni C. coli C. jejuni C. coli

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastputen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 140  148  25  15  

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ertapenem 35 25,0 103 69,6 6 24,0 9 60,0

Ciprofloxacin 91 65,0 138 93,2 16 64,0 11 73,3

Tetrazyklin 64 45,7 121 81,8 14 56,0 13 86,7

Erythromycin 0 0,0 30 20,3 0 0,0 4 26,7

sensibel 39 27,9 2 1,4 7 28,0 0 0,0

1 × resistent 33 23,6 19 12,8 5 20,0 3 20,0

2 × resistent 47 33,6 32 21,6 8 32,0 6 40,0

3 × resistent 21 15,0 71 48,0 5 20,0 2 13,3

4 × resistent 0 0,0 24 16,2 0 0,0 4 26,7

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0
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Tab. 5.7 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Campylobacter-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanz-
klassen, gegen welche die Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Entenfleisch (N = 857)

Spezies C. jejuni C. coli C. jejuni C. coli C. jejuni C. coli

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

(Hals)haut

Schlachthof

Mastenten

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastenten

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N % N % N % N % N %

Anzahl untersucht 284  37  210  107  148  71  

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ertapenem 115 40,5 26 70,3 76 36,2 58 54,2 18 12,2 34 47,9

Ciprofloxacin 176 62,0 34 91,9 136 64,8 85 79,4 91 61,5 49 69,0

Tetrazyklin 57 20,1 31 83,8 49 23,3 80 74,8 59 39,9 60 84,5

Erythromycin 0 0,0 2 5,4 0 0,0 3 2,8 0 0,0 1 1,4

sensibel 68 23,9 3 8,1 50 23,8 16 15,0 42 28,4 4 5,6

1 × resistent 106 37,3 2 5,4 77 36,7 13 12,1 50 33,8 17 23,9

2 × resistent 88 31,0 5 13,5 65 31,0 21 19,6 50 33,8 24 33,8

3 × resistent 22 7,7 27 73,0 18 8,6 57 53,3 6 4,1 25 35,2

4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 1 1,4

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tab. 5.8 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Campylobacter-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanz-
klassen, gegen welche die Isolate resistent waren – Schweineleber (N = 12)

Spezies C. jejuni C. coli

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastschwein

Leber

Schlachthof

N % N %

Anzahl untersucht 1  11  

Gentamicin 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 0 0,0 0 0,0

Ertapenem 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 0 0,0 7 63,6

Tetrazyklin 1 100,0 11 100,0

Erythromycin 0 0,0 2 18,2

sensibel 0 0,0 0 0,0

1 × resistent 1 100,0 4 36,4

2 × resistent 0 0,0 5 45,5

3 × resistent 0 0,0 2 18,2

4 × resistent 0 0,0 0 0,0

> 4 × resistent 0 0,0 0 0,0
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5.3  Methicillin-resistente  
Staphylococcus aureus (MRSA)

Insgesamt wurden 452 MRSA-Isolate getestet, die ei-
nem der neun vorgeschlagenen Programme zuge-
ordnet werden konnten. Hierbei handelte es sich um 
84 Isolate aus der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch, 
362 Isolate aus der Lebensmittelkette Putenfleisch, 
5  Isolate aus der Lebensmittelkette Entenfleisch und 
ein Isolat aus Wildkarnivoren. Aus Untersuchungen 
von Proben von frischem Fleisch von Masthähnchen 
an Grenzkontrollstellen wurden keine Isolate einge-
sandt. Frisches Fleisch von Mastputen an Grenzkon-
trollstellen gelangte nicht zur Untersuchung, da es kei-
ne Importe aus Drittstaaten gab.

Die Ergebnisse für die einzelnen Programme und 
Wirkstoffe sind in den Tabellen  5.9 und 5.10 zusam-
mengefasst. Alle Isolate zeigten Resistenzen gegen min-
destens 2 der 16 getesteten Substanzklassen (Abb.  5.5). 
Sensible Isolate wurden aufgrund der Erre ger defi ni-
tion nicht festgestellt. 

Die höchsten Resistenzraten wurden bei den Isola-
ten aus der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch festge-
stellt. Neben Penicillin und Cefoxitin (je 100 %) waren 
die Isolate häufig gegen Tetrazyklin (97,6 %), Clindamy-
cin (95,2 %), Trimethoprim (90,5 %), Erythromycin 

(81,5 %), Tiamulin (78,6 %) und Quinupristin/Dalfopris-
tin (75 %) resistent. Kein Isolat war gegen Vancomycin 
resistent. 

Bei Isolaten aus der Lebensmittelkette Putenfleisch 
wurde für alle getesteten Substanzen eine etwas ge-
ringere Resistenz festgestellt als bei Isolaten aus der 
Lebensmittelkette Hähnchenfleisch, mit Ausnahme 
von Ciprofloxacin, gegen das 44,5 % der Isolate resistent 
waren (im Vergleich zu 9,5 % der Isolate aus der Lebens-
mittelkette Hähnchenfleisch). Neben Cefoxitin (100 %) 
und Penicillin (99,7 %) waren die Isolate häufig gegen 
Tetrazyklin (92,8 %), Clindamycin (81,2 %), Erythromy-
cin (80,4 %), Trimethoprim (79,6 %), Tiamulin (78,7 %) 
und Quinupristin/Dalfopristin (69,3 %) resistent. Kein 
Isolat war gegen Vancomycin resistent.

Neben Penicillin und Cefoxitin waren die 5 Isolate 
aus der Lebensmittelkette Entenfleisch resistent gegen 
Tetrazyklin (N = 5), Ciprofloxacin (N = 4), Erythromycin 
und Tiamulin (je N = 3), Chloramphenicol, Quinupris-
tin/Dalfopristin und Clindamycin (je N = 2) und Trime-
thoprim (N = 1).

Das Isolat, das aus dem Kot von Wildkarnivoren 
isoliert wurde, zeigte Resistenzen gegen Kanamycin, 
Streptomycin, Chloramphenicol, Penicillin, Cefoxitin, 
Tetrazyklin, Clindamycin, Erythromycin, Quinupris-
tin/Dalfopristin und Sulfamethoxazol. 
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Mastputen, frisches Fleisch,
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SH, N = 219
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Masthähnchen, (Hals)haut,
SH, N = 60

Huhn

Anteil Isolate [%]
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3 × resistent 4 × resistent
7 × resistent 8 × resistent > 8 × resistent

5 × resistent

Abb. 5.5 Ergebnisse der Resistenzuntersuchung bei Methicillin-resistenten Staphylococcus aureus aus den Lebensmittelketten Hähnchen- und 
Putenfleisch im Zoonosen-Monitoring 2022 (N = 446). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren. Nur  Herkünfte, 
bei denen mindestens fünf Isolate untersucht wurden (EH: Einzelhandel, SH: Schlachthof)
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Tab. 5.9 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter MRSA-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanzklassen, 
gegen welche die Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 84) und Putenfleisch (N = 362) 

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

(Hals)haut

Schlachthof

Masthähnchen

frisches Fleisch

Einzelhandel

Mastputen

(Hals)haut

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 60  24  219  143  

Gentamicin 2 3,3 2 8,3 10 4,6 9 6,3

Kanamycin 0 0,0 1 4,2 13 5,9 13 9,1

Streptomycin 5 8,3 1 4,2 20 9,1 11 7,7

Chloramphenicol 0 0,0 1 4,2 0 0,0 3 2,1

Penicillin G 60 100,0 24 100,0 218 99,5 143 100,0

Cefoxitin 60 100,0 24 100,0 219 100,0 143 100,0

Ciprofloxacin 6 10,0 2 8,3 84 38,4 77 53,8

Tetrazyklin 58 96,7 24 100,0 202 92,2 134 93,7

Rifampicin 1 1,7 0 0,0 1 0,5 0 0,0

Clindamycin 57 95,0 23 95,8 177 80,8 117 81,8

Erythromycin 51 85,0 17 70,8 174 79,5 117 81,8

Vancomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Linezolid 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tiamulin 46 76,7 20 83,3 173 79,0 112 78,3

Mupirocin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Quinupristin/Dalfopristin 45 75,0 18 75,0 152 69,4 99 69,2

Fusidinsäure 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Trimethoprim 53 88,3 23 95,8 170 77,6 118 82,5

Sulfamethoxazol 1 1,7 0 0,0 4 1,8 1 0,7

sensibel 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

1 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

2 × resistent 1 1,7 0 0,0 0 0,0 0 0,0

3 × resistent 1 1,7 0 0,0 19 8,7 11 7,7

4 × resistent 1 1,7 0 0,0 9 4,1 5 3,5

5 × resistent 3 5,0 1 4,2 12 5,5 6 4,2

6 × resistent 5 8,3 3 12,5 15 6,8 9 6,3

7 × resistent 9 15,0 6 25,0 15 6,8 7 4,9

8 × resistent 34 56,7 13 54,2 91 41,6 55 38,5

> 8 × resistent 6 10,0 1 4,2 58 26,5 50 35,0
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Tab. 5.10 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter MRSA-Isolate im Zoonosen-Monitoring 2022, sowie Anzahl der Substanzklassen, 
gegen welche die Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Entenfleisch (N = 5) und Wildkarnivoren (N = 1)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

(Hals)haut

Schlachthof

Mastenten

frisches Fleisch

Einzelhandel

Wildkarnivoren

Nasenschleimhaut

Wildbahn

N % N % N %

Anzahl untersucht 1  4  1  

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Kanamycin 0 0,0 0 0,0 1 100,0

Streptomycin 0 0,0 0 0,0 1 100,0

Chloramphenicol 0 0,0 2 50,0 1 100,0

Penicillin G 1 100,0 4 100,0 1 100,0

Cefoxitin 1 100,0 4 100,0 1 100,0

Ciprofloxacin 1 100,0 3 75,0 0 0,0

Tetrazyklin 1 100,0 4 100,0 1 100,0

Rifampicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Clindamycin 1 100,0 1 25,0 1 100,0

Erythromycin 1 100,0 2 50,0 1 100,0

Vancomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Linezolid 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Tiamulin 1 100,0 2 50,0 0 0,0

Mupirocin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Quinupristin/Dalfopristin 1 100,0 1 25,0 1 100,0

Fusidinsäure 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Trimethoprim 0 0,0 1 25,0 0 0,0

Sulfamethoxazol 0 0,0 0 0,0 1 100,0

sensibel 0 0,0 0 0,0 0 0,0

1 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

2 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

3 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

4 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

5 × resistent 0 0,0 3 75,0 0 0,0

6 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

7 × resistent 0 0,0 0 0,0 0 0,0

8 × resistent 1 100,0 0 0,0 0 0,0

> 8 × resistent 0 0,0 1 25,0 1 100,0

5.4  Kommensale Escherichia coli

Insgesamt wurden 1.414 kommensale E.coli-Isolate 
getestet, die acht der neun vorgeschlagenen Program-
me zugeordnet werden konnten. Frisches Fleisch von 
Mastputen an Grenzkontrollstellen wurde nicht unter-
sucht, da es keine Importe aus Drittstaaten gab. Falls 
in einem Programm deutlich mehr als 170 Isolate (von 
EFSA für die Resistenzbestimmung mindestens gefor-
dert) eingesandt wurden, wurden Isolate nach dem Zu-
fallsprinzip zur Testung ausgewählt. Dies war bei den 

Isolaten aus Blinddarminhalten von Masthähnchen 
und Mastputen am Schlachthof und bei Isolaten aus 
frischem Fleisch von Masthähnchen und Mastputen 
im Einzelhandel der Fall. Aus den übrigen Matrizes 
wurden alle eingesandten Isolate untersucht. Die über-
wiegende Anzahl der Isolate stammte aus den Lebens-
mittelketten Hähnchenfleisch (N  =  472), Putenfleisch 
(N = 426) und Entenfleisch (N = 308). 208 Isolate stamm-
ten aus Kot von Wildkarnivoren.

Die Abbildungen  5.6 und 5.7 zeigen die Untersu-
chungsergebnisse für die kommensalen E.coli-Isolate 
im Hinblick auf die Anzahl an Substanzklassen, gegen 
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die die Isolate resistent waren. Die Ergebnisse der Re-
sistenztestung der Isolate aus den einzelnen Program-
men sind in den Tabellen 5.11 bis 5.13 gegenübergestellt. 

Der Anteil sensibler Isolate aus der Lebensmittel-
kette Hähnchenfleisch lag bei 17,5 % (Blinddarmproben 
am Schlachthof), 24,1 % (Hähnchenfleisch im Einzel-
handel) bzw. 10,7 % (Hähnchenfleisch an Grenz kon-
troll stel len). Bei den Isolaten von Puten lag der Wert 
bei 30 % in Blinddarmproben am Schlachthof und bei 
21,4 % in frischem Fleisch im Einzelhandel. Die Isola-
te aus Kot/Staub im Erzeugerbetrieb und aus frischem 
Fleisch im Einzelhandel von Enten zeigten hohe Antei-
le sensibler Isolate (59,5 % und 48,3 %). Isolate aus Kot 
von Wildkarnivoren waren ganz überwiegend (94,2 %) 
gegen alle Testsubstanzen sensibel.

Insgesamt wurden über alle Herkünfte hinweg 
die höchsten Resistenzraten gegenüber Ampicillin 
beobachtet (43,1 %). Die höchsten Resistenzraten ge-
gen diese Substanz wurden bei Isolaten aus frischem 
Fleisch von Mastputen im Einzelhandel nachgewie-
sen (68,4 %), dicht gefolgt von Isolaten aus frischem 
Hähnchenfleisch an Grenz kon troll stel len (64,3 %) und 
im Einzelhandel (62,9 %) und aus Blinddarminhalten 
von Masthähnchen (57,3 %) und Mastputen (56,5 %) am 
Schlachthof. Isolate von Mastenten waren zu 18,2 % 
resistent. Isolate von Wildkarnivoren wiesen zu 3,8 % 
eine Resistenz gegenüber Ampicillin auf. 

Über alle Herkünfte hinweg wurde die zweithöchste 
Resistenzrate gegenüber dem Fluorchinolon Cipro-
floxacin beobachtet (32,5 %). Hier wiesen die Isolate aus 
der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch die höchsten 
Resistenzraten auf (Blinddarminhalt: 56,9 %, Fleisch 
im Einzelhandel: 39,4 % und von Grenz kon troll stellen: 
82,1 %), gefolgt von den Isolaten von Puten (36,1 %) und 
Enten (17,5 %). Isolate aus Wildkarnivoren wiesen we-
niger als 2 % Resistenzen gegen Ciprofloxacin auf. Die 
Resistenzraten gegenüber Nalidixinsäure (insgesamt 
28,6 %) lagen vor allem beim Mastgeflügel jeweils ei-
nige Prozentpunkte unter denen gegenüber Cipro-
floxacin. Die Resistenz gegen Sulfamethoxazol war in 
den Lebensmittelketten Hähnchenfleisch (50,6 %) und 
Putenfleisch (30,3 %) am häufigsten. In der Lebensmit-
telkette Entenfleisch (11,7 %) und bei Wildkarnivoren 
(3,4 %) waren sie dagegen deutlich geringer. Hohe Re-
sistenzraten gegen Tetrazyklin wurden in der Lebens-
mittelkette Putenfleisch (43 %) festgestellt, gefolgt von 
den Lebensmittelketten Hähnchenfleisch (32,8 %) und 
Entenfleisch (21,8 %). Bei Wildkarnivoren lag die Resis-
tenzrate gegen diese Substanz bei 3,4 %.

Resistenzen gegen die Cephalosporine der 3.  Gene-
ration waren insgesamt selten (3 %), wobei die höchsten 
Resistenzraten mit 5,5 % bei Masthähnchen festgestellt 
wurden. Resistenz gegen Meropenem wurde nicht be-
obachtet. Gegenüber Colistin wurden Resistenzen bei 
Mastputen (4,2 %), Masthähnchen (2,1 %) und Mastenten 
(0,2 %), jedoch nicht in Wildkarnivoren  nachgewiesen.
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Abb. 5.6 Ergebnisse der Resistenztestung bei kommensalen E. coli aus den Lebensmittelketten Hähnchen- und Putenfleisch im Zoonosen- 
Monitoring 2022 (N = 898). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren (SH: Schlachthof, EH: Einzelhandel, 
GK: Grenzkontrollstelle)
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Abb. 5.7 Ergebnisse der Resistenztestung bei kommensalen E. coli aus der Lebensmittelkette Entenfleisch sowie von Wildkarnivoren im 
Zoonosen- Monitoring 2022 (N = 516). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren. Nur Herkünfte, bei denen min-
destens 5 Isolate untersucht wurden (EB: Erzeugerbetrieb, EH: Einzelhandel, WI: Wildbahn)
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Tab. 5.11 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter kommensaler E.coli-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die 
Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 472)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Masthähnchen

frisches Fleisch

Einzelhandel

Masthähnchen

frisches Fleisch

Grenzkontrollstellen

N % N % N %

Anzahl untersucht 274  170  28  

Amikacin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 27 9,9 12 7,1 13 46,4

Chloramphenicol 20 7,3 11 6,5 5 17,9

Ampicillin 157 57,3 107 62,9 18 64,3

Cefotaxim 5 1,8 5 2,9 16 57,1

Ceftazidim 4 1,5 5 2,9 15 53,6

Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 156 56,9 67 39,4 23 82,1

Nalidixinsäure 149 54,4 58 34,1 21 75,0

Colistin 8 2,9 2 1,2 0 0,0

Tetrazyklin 94 34,3 50 29,4 11 39,3

Tigezyklin 1 0,4 0 0,0 0 0,0

Azithromicin 22 8,0 12 7,1 0 0,0

Trimethoprim 106 38,7 59 34,7 11 39,3

Sulfamethoxazol 152 55,5 70 41,2 17 60,7

sensibel 48 17,5 41 24,1 3 10,7

1 × resistent 44 16,1 30 17,6 2 7,1

2 × resistent 54 19,7 40 23,5 3 10,7

3 × resistent 44 16,1 23 13,5 3 10,7

4 × resistent 63 23,0 21 12,4 5 17,9

> 4 × resistent 21 7,7 15 8,8 12 42,9
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Tab. 5.12 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter kommen saler E.coli-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die 
Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Putenfleisch (N = 426)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastputen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastputen

frisches Fleisch

Einzelhandel

N % N %

Anzahl untersucht 230  196  

Amikacin 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 8 3,5 5 2,6

Chloramphenicol 37 16,1 50 25,5

Ampicillin 130 56,5 134 68,4

Cefotaxim 6 2,6 8 4,1

Ceftazidim 1 0,4 5 2,6

Meropenem 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 75 32,6 79 40,3

Nalidixinsäure 65 28,3 64 32,7

Colistin 8 3,5 10 5,1

Tetrazyklin 85 37,0 98 50,0

Tigezyklin 2 0,9 0 0,0

Azithromicin 1 0,4 2 1,0

Trimethoprim 39 17,0 47 24,0

Sulfamethoxazol 58 25,2 71 36,2

sensibel 69 30,0 42 21,4

1 × resistent 51 22,2 33 16,8

2 × resistent 40 17,4 34 17,3

3 × resistent 27 11,7 32 16,3

4 × resistent 22 9,6 19 9,7

> 4 × resistent 21 9,1 36 18,4
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5.4.1  Kommensale E. coli, die ESBLs/AmpC/ 
Carbapenemasen produzieren

Insgesamt wurden 43 kommensale E.coli-Isolate nach-
gewiesen, die von nicht-selektiven Medien gewonnen 
wurden und in der Resistenztestung (1. Panel) gegen 
Cefotaxim und/oder Ceftazidim resistent waren. Diese 
Isolate wurden durch WGS als alternative Methode zur 
Bouillon-Mikrodilution (2. Platte) gemäß den EURL- 
AR- Protokollen weiter analysiert. Die entdeckten Gene 
wurden anhand des Phänotyps, den sie verleihen (ESBL, 
AmpC und Carbapenemase), gemäß der EFSA-Klassifi-
zierung in verschiedene Kategorien eingeteilt.

Die allermeisten Isolate stammten aus den Unter-
suchungen in der Lebensmittelkette Hähnchenfleisch 
(N = 27), und zwar aus Blinddarminhalt vom Schlacht-
hof (N = 6) sowie von frischem Fleisch im Einzelhandel 

(N = 5) und an Grenzkontrollstellen (N = 16). Die 14 Iso-
late aus der Lebensmittelkette Putenfleisch stammten 
aus Blinddarminhalt (N = 6) und von frischem Fleisch 
im Einzelhandel (N  =  8). Ein Isolat stammte aus der 
Lebensmittelkette Entenfleisch und eines von Wild-
karnivoren.

Bei 40 Isolaten wurden insgesamt 52 Gene gefunden 
und 2 weitere Isolate wiesen eine AmpC-Punktmuta-
tion auf. Ein phänotypisch resistentes Isolat hatte kei-
ne entsprechenden Gene. In 67,4 % der Isolate konnte 
mindestens ein für den ESBL/AmpC-Phänotyp codie-
rendes Gen nachgewiesen werden. Bei den nachgewie-
senen Beta-Laktamase-Genen handelte es sich zu 50 % 
um ESBL-Gene, zu 5,8 % um AmpC-Gene und zu 44,2 % 
um nicht ESBL–Gene, die in dem EFSA-Katalog gelis-
tet wurden. Die Verteilung der Gene auf die Untersu-
chungsprogramme gibt Tabelle 5.14 wieder. 
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Tab. 5.13 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter kommensaler E.coli-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die 
Isolate resistent waren – Lebensmittelkette Entenfleisch (N = 308) und Wildkarnivoren (N = 208)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mastenten

Kot/Staub

Erzeugerbetrieb

Mastenten

frisches Fleisch

Einzelhandel

Wildkarnivoren

Kot

Wildbahn

N % N % N %

Anzahl untersucht 158  150 208

Amikacin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Gentamicin 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Chloramphenicol 6 3,8 3 2,0 1 0,5

Ampicillin 29 18,4 27 18,0 8 3,8

Cefotaxim 0 0,0 1 0,7 1 0,5

Ceftazidim 0 0,0 1 0,7 1 0,5

Meropenem 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Ciprofloxacin 24 15,2 31 20,7 4 1,9

Nalidixinsäure 20 12,7 25 16,7 2 1,0

Colistin 1 0,6 0 0,0 0 0,0

Tetrazyklin 29 18,4 38 25,3 7 3,4

Tigezyklin 1 0,6 0 0,0 0 0,0

Azithromicin 0 0,0 1 0,7 0 0,0

Trimethoprim 17 10,8 20 13,3 7 3,4

Sulfamethoxazol 18 11,4 18 12,0 7 3,4

sensibel 94 59,5 72 48,0 196 94,2

1 × resistent 38 24,1 47 31,3 3 1,4

2 × resistent 11 7,0 21 14,0 6 2,9

3 × resistent 10 6,3 6 4,0 0 0,0

4 × resistent 4 2,5 3 2,0 2 1,0

> 4 × resistent 1 0,6 1 0,7 1 0,5
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5.5  Enterococcus faecalis und  
Enterococcus faecium

Zu den meisten positiv an das BVL übermittelten Be-
funden wurde ein entsprechendes Isolat an das BfR 
eingesandt. 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 Iso-
late bei der Auswertung ausgeschlossen wurden. Da-
durch stimmt die Anzahl der typisierten Isolate nicht 
mit der Anzahl positiver Befunde überein. 

Insgesamt wurden 576 von 588 (97,9 %) eingesand-
ten und dem Stichprobenplan zuzuordnende Entero-
kokken-Isolate als Enterococcus faecalis (N = 309) oder 
E.  faecium (N  =  267) identifiziert. Bei den 12 anderen 
Isolaten wurden mittels MALDI–ToF-Massenspektro-
metrie andere Spezies als E.  faecalis und E.  faecium 
festgestellt. Der Anteil der beiden Spezies E.  faecalis 
und E. faecium an den eingesandten Isolaten aus Blind-
darminhalten von Masthähnchen und Mastputen am 
Schlachthof war nahezu identisch (Abb. 5.8).

In die Resistenztestung wurden 576 Enterokok-
ken-Isolate (309 E.  faecalis, 267 E.  faecium) aus Blind-
darminhalten von Masthähnchen (N = 226) und Mast-
puten (N  =  350) am Schlachthof einbezogen (Abb.  5.9, 
Tab. 5.15). 

Kein Isolat von E. faecalis war gegenüber allen getes-
teten Substanzen sensibel (Abb. 5.9). E.faecium-Isolate 
von Masthähnchen waren deutlich häufiger sensibel 
(13,2 %) als solche von Mastputen (6,5 %). 

Die höchsten Resistenzraten wurden über alle Her-
künfte und Spezies hinweg gegenüber Quinupristin/
Dalfopristin (89,9 %), Erythromycin (56,9 %) und Tetra-
zyklin (56,6 %) beobachtet. Dabei waren bei E.  faecalis 
deutlich mehr Isolate gegen Quinupristin/Dalfopris-
tin und Tetrazyklin resistent (98,7 % und 61,5 %) als bei 
E. faecium (79,8 % und 50,9 %). Gegenüber Ciprofloxacin 
und Erythromycin waren mehr Isolate von E.  faeci
um (10,9 % und 61 %) resistent als von E. faecalis (6,1 %  
und 53,4 %). 

Sowohl gegenüber Tetrazyklin als auch gegenüber 
Erythromycin waren E.  faecalis von Masthähnchen 
deutlich häufiger resistent (60,7 % und 78,6 %) als E. fae
cium (34,2 % und 59,6 %). Bei den Isolaten von Mastpu-
ten wurde das Gegenteil beobachtet, da mehr Isolate 
von E.  faecium gegen Tetrazyklin und Erythromycin 
resistent waren (63,4 % und 62,1 %) als von E.  faecalis 
(61,9 % und 39,1 %). In diesem Fall waren die Unter-
schiede jedoch nicht so deutlich.

Auch in der Empfindlichkeit gegenüber Ampicillin 
gab es deutliche Unterschiede zwischen den Entero-
kokkenspezies (0,3 % E.  faecalis vs. 12,7 % E.  faecium), 
und zwar bei beiden Tierarten. 

Resistenz gegen Ciprofloxacin wurde in ähnlichen 
Anteilen für beide Bakterienspezies von Mastputen 
und für E. faecium von Masthähnchen beobachtet. Bei 
E. faecalis von Masthähnchen wurde diese jedoch nicht 
beobachtet. Nur vier Isolate von E.  faecalis von Mast-
hähnchen waren resistent gegen Tigezyklin. Resisten-
zen gegen Linezolid, Teicoplanin, Vancomycin und 
Daptomycin wurden bei beiden Spezies nicht beobach-
tet (Tab. 5.15). 

Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.14 Ergebnisse der WGS-Untersuchung von kommensalen E.coli-Isolaten, die gegen Cefotaxim bzw. Ceftazidim resistent waren, 
im Zoonosen-Monitoring 2022 – Lebensmittelketten Hähnchenfleisch (N = 27), Putenfleisch (N = 14) und Entenfleisch (N = 1) sowie Wild-
karnivoren (N = 1)

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Mast
hähnchen

Blinddarm
inhalt

Schlachthof

Mast
hähnchen

frisches 
Fleisch

Einzel 
handel

Mast
hähnchen

frisches 
Fleisch

Grenzkon
trollstellen

Mastputen 

Blinddarm
inhalt

Schlachthof

Mastputen 

frisches 
Fleisch

Einzel 
handel

Mastenten 

frisches 
Fleisch

Einzel 
handel

Wild
karnivoren

Kot

Wildbahn

∑

Anzahl untersucht N = 6 N = 5 N = 16 N = 6 N = 8 N = 1 N = 1 N = 43

AmpC-Gene 0 1 2 0 0 0 0 3

AmpC- 
Punktmutation

0 0 0 0 1 0 1 2

ESBL-Gene 3 4 14 1 4 0 0 26

nicht ESBL-Gene 4 1 3 8 7 0 0 23

keine Beta- 
Laktamase-Gene 
oder Mutationen 
gefunden

0 0 0 0 0 1 0 1
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Anteil Isolate [%]
0 20 40 60 80 100

Mastputen, Blinddarminhalt,
SH, N = 350

Masthähnchen, Blinddarminhalt,
SH, N = 226

E. faecalis E. faecium

Abb. 5.8 Übersicht über die Verteilung der Spezies E. faecalis und E. faecium unter den typisierten Enterokokken-Isolaten aus den  verschiedenen 
Herkünften im Zoonosen-Monitoring 2022 (N = 576) (SH: Schlachthof)

Abb. 5.9 Ergebnisse der Resistenzuntersuchung bei Enterokokken aus Blinddarminhalt von Masthähnchen und Mastputen im Zoonosen-
Monitoring 2022 (N = 576). Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate resistent waren (SH: Schlachthof)

0 20 40 60 80 100

E. faecium, N = 153

E. faecalis, N = 197

Mastputen,
Blinddarminhalt, SH

E. faecium, N = 114

E. faecalis, N = 112

Masthähnchen,
Blinddarminhalt, SH

Anteil Isolate [%]

sensibel 1 × resistent 2 × resistent 3 × resistent 4 × resistent > 4 × resistent
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Ergebnisse der Resistenzuntersuchungen nach Erregern

Tab. 5.15 Anzahl und Anteil untersuchter bzw. resistenter Enterokokken-Isolate sowie Anzahl der Substanzklassen, gegen welche die Isolate 
resistent waren – Lebensmittelkette Hähnchenfleisch (N = 226) und Putenfleisch (N = 350)

Spezies Enterococcus faecalis Enterococcus faecium

Tierart

Matrix

Probenahmeort

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastputen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Masthähnchen

Blinddarminhalt

Schlachthof

Mastputen

Blinddarminhalt

Schlachthof

N % N % N % N %

Anzahl untersucht 112  197  114  153  

Gentamicin 0 0,0 1 0,5 1 0,9 1 0,7

Chloramphenicol 0 0,0 3 1,5 0 0,0 0 0,0

Ampicillin 1 0,9 0 0,0 11 9,6 23 15,0

Ciprofloxacin 0 0,0 19 9,6 11 9,6 18 11,8

Tetrazyklin 68 60,7 122 61,9 39 34,2 97 63,4

Tigezyklin 4 3,6 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Erythromycin 88 78,6 77 39,1 68 59,6 95 62,1

Teicoplanin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Vancomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Daptomycin 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Linezolid 0 0,0 0 0,0 0 0,0 0 0,0

Quinupristin/Dalfopristin 112 100,0 193 98,0 89 78,1 124 81,0

sensibel 0 0,0 0 0,0 15 13,2 10 6,5

1 × resistent 9 8,0 67 34,0 22 19,3 20 13,1

2 × resistent 49 43,8 60 30,5 41 36,0 46 30,1

3 × resistent 54 48,2 53 26,9 32 28,1 63 41,2

4 × resistent 0 0,0 16 8,1 2 1,8 13 8,5

> 4 × resistent 0 0,0 1 0,5 2 1,8 1 0,7



Berichte zur Lebensmittelsicherheit 2022

64

Bewertung der Ergebnisse6

Umsetzung des Zoonosen-Stichprobenplans 
2022

Die Durchführung des Zoonosen-Monitorings erfolgte 
gemäß Zoonosen-Stichprobenplan 2022 (ZSP 2022). Die 
Beteiligung der Länder an den Monitoringprogram-
men entsprechend dem ZSP 2022 war insgesamt gut 
im Hinblick auf die Programme am Schlachthof und 
im Einzelhandel, während sie bei den Programmen 
zu Wildtieren und dem Futtermittelprogramm mäßig 
war. Die Programme im Erzeugerbetrieb wurden eben-
falls nicht vollständig umgesetzt. Abweichungen vom 
Probensoll sind unter zwei Aspekten problematisch. 
Zum einen steigt bei zu geringen Probenzahlen die Un-
genauigkeit der Schätzung, zum anderen können deut-
liche Abweichungen vom Probensoll vor allem dann 
zu Verzerrungen des Schätzers führen, wenn sie Län-
der mit einem hohen Anteil am Soll betreffen und der 
untersuchte Erreger sehr ungleich verteilt ist. Im Rah-
men des Zoonosen-Monitorings 2022 waren die Ab-
weichungen vom Stichprobenplan zum Teil erheblich, 
sodass in einigen Fällen nur von einer mäßigen Reprä-
sentativität der Daten für Deutschland auszugehen ist. 

Zwei Programme sahen die Probenahme in Erzeu-
gerbetrieben vor. In beiden Programmen wurde das 
Probensoll nicht erreicht. Beim Programm in Enten-
mastbetrieben beteiligte sich ein Land mit einem er-
heblichen Probenkontingent nicht, sodass hier die 
Repräsentativität deutlich eingeschränkt ist. Im Pro-
gramm zu Kopfsalat untersuchten drei Länder mit er-
heblichem Probensoll deutlich weniger Proben als vor-
gesehen, sodass es auch hier zu Einschränkungen der 
Repräsentativität kam. 

Die Programme zu Masthähnchen und Mastpu-
ten am Schlachthof haben das Probensoll insgesamt 
erfüllt und es kam in den Ländern, die einen erhebli-
chen Anteil an der Stichprobe hatten, zu keinen großen 
Abweichungen vom Probensoll. Bei den Programmen 
zu Mastenten am Schlachthof lag die Hauptlast der 
Probenahme bei einem Land, das dieses Soll auch voll 
 erfüllte. Ein zweites Land mit einem erheblichen Kon-
tingent untersuchte allerdings nur etwa die Hälfte der 

geplanten Proben, sodass insgesamt das Soll nicht ganz 
erfüllt wurde (91 % der Gesamtprobenzahl). 

Das Programm zur Untersuchung von Lebern von 
Schlachtschweinen hatte eine verpflichtende (Hepati-
tis-E-Virus) und zwei freiwillige Komponenten (Salmo
nella und Campylobacter). Während die verpflichtende 
Komponente fast plangemäß abgearbeitet wurde, wur-
de bei der freiwilligen Komponente nur etwa die Hälfte 
der geplanten Proben untersucht. 

Auch bei dem Programm in Herstellerbetrieben von 
verzehrfertigen Geflügelfleischerzeugnissen wurde nur  
ungefähr die Hälfte der angestrebten Proben unter-
sucht und dies auch mit erheblichen Abweichungen 
vom Stichprobenplan. Im Vorfeld hatte sich die Er-
stellung der Datenbasis für den Stichprobenplan als 
Herausforderung dargestellt, was im Wesentlichen auf 
die Heterogenität dieser Betriebe zurückzuführen war. 
Insofern waren Abweichungen vom erstellten Plan ab-
zusehen. Insgesamt wurden in den meisten Ländern 
deutlich weniger Proben untersucht als vorgesehen, 
allerdings gab es zwei Ausnahmen, bei denen das Pro-
bensoll überschritten wurde. Die Repräsentativität der 
Ergebnisse ist unter diesen Umständen nur teilweise 
gegeben.

Die Beteiligung am Futtermittelprogramm war in 
2022 schlecht. Es wurde nur etwa ein Fünftel der ange-
strebten Proben untersucht. Fünf der acht Länder mit 
einem Probenkontingent untersuchten keine Proben. 
Zwei Länder untersuchten Proben, obwohl ihnen kein 
Probenkontingent zugewiesen war. Damit ist die Re-
präsentativität des Ergebnisses für Deutschland nicht 
gegeben. Allerdings wird das Programm in 2023 fortge-
setzt, sodass sich die Repräsentativität möglicherweise 
noch verbessert.

Beim Wildprogramm wurde das Probensoll deutlich 
unterschritten. Es wurden etwa zwei Drittel der vor-
gesehenen bakteriologischen Untersuchungen durch-
geführt. Die beiden parasitologischen Programme  
erreichten hier nur etwa 10 % (Baylisascaris procyonis) 
und 17 % (Echinococcus) des Probensolls. Die Defini-
tion der Probenzahlen für diese Tierarten war nicht 
einfach, da es keine Zahlen zur Jagdstrecke für Wild-
karnivoren gibt. Insofern ist die relative Beteiligung 
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der Länder schwer zu bewerten. Im Hinblick auf die 
bakteriologischen Programme erfüllten sechs Länder 
ihr Probensoll zu 80 bis 110 %, ein weiteres Land nahm 
mehr Proben als vorgesehen (142 % bis 162 %) und drei 
Länder beteiligten sich nicht. Untersuchungen auf die 
Parasiten wurden nur von fünf bzw. sechs Ländern 
durchgeführt. 

Die größte Anzahl von Programmen wurde auch 
2022 im Einzelhandel durchgeführt. Das Probensoll 
wurde zu 85 % bis 127 % erfüllt, was einer guten Um-
setzung entspricht. Auch die Verteilung der Proben auf 
die Länder entsprach weitgehend dem Soll, sodass hier 
von einer sehr guten Repräsentativität der Ergebnisse 
auszugehen ist.

Bewertung der Ergebnisse des Zoonosen- 
Monitorings 2022 unter dem Gesichtspunkt  
des gesundheitlichen Verbraucherschutzes

Das Ziel des Zoonosen-Monitorings, gemäß Zoonosen- 
Stichprobenplan für ausgewählte Erreger und Le-
bensmittelketten das Vorkommen von Zoonoseerre-
gern und spezifischen resistenten Mikroorganismen  
(MRSA, Extended-Spektrum- bzw. AmpC Beta-Lakta-
mase (ESBL/ AmpC)-bildende E.  coli, Carbapenemase- 
verdächtige E. coli) sowie die Resistenzsituation bei Zoo-
noseerregern, Enterokokken und kommensalen E.  coli 
in verschiedenen Stufen der Lebens mit tel kette für das 
Jahr 2022 zu schätzen, wurde insgesamt mit den oben 
genannten Einschränkungen erreicht. Die Ergebnisse 
ergänzen die verfügbaren Kenntnisse und tragen so zur 
verbesserten Bewertung der derzeitigen Situation so-
wie zur Bewertung künftiger Entwicklungstendenzen 
nach erneuter Durchführung der Programme bei.

Mit den Ergebnissen des Zoonosen-Monitorings 
2022 liegen nun zu einigen Erregern Daten aus einem 
Zeitraum von 14 Jahren (2009−2022) vor. Für einige Er-
reger/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 stellte teilwei-
se eine Herausforderung für die Stichprobenplanung 
dar. Einige Informationen, z. B. zu den Herstellerbetrie-
ben, standen den Ländern nach eigener Aussage nicht 

unmittelbar zur Verfügung und ihre Beschaffung ist 
mit erheblichem Aufwand verbunden. Hier wäre es 
wünschenswert, dass die Daten für die Landesbehör-
den leichter verfügbar 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 unverhält-
nismäßig hoch. Bei einigen freiwilligen Programmen 
führt dies dazu, dass nicht alle Länder an den Program-
men teilnehmen (z. B. Baylisascaris procyonis). Hier soll-
te erwogen werden, solche Programme gegebenenfalls 
länderübergreifend durchzuführen, indem insbeson-
dere Proben aus Ländern mit geringem Probensoll von 
Laboren anderer Länder mituntersucht werden.

In allen Programmen konnten wichtige Erkennt-
nisse zum Vorkommen von Zoonoseerregern sowie 
spezifischen resistenten Keimen wie MRSA und ESBL/
AmpC-bildenden bzw. Carbapenemase-verdächtigen 
E.  coli und deren Eigenschaften gewonnen werden. 
Auch über die Resistenzsituation bei grampositiven 
und gramnegativen Indikatorbakterien in den Lebens-
mittelketten konnten wichtige Erkenntnisse gewon-
nen werden. Nachfolgend werden die erzielten Ergeb-
nisse für die einzelnen Erreger bewertet. Dabei werden 
auch die Einschränkungen bei der Programmdurch-
führung adressiert, ohne dass jedoch versucht wird, et-
waige Auswirkungen dieser Einschränkungen auf die 
Ergebnisse quantitativ abzuschätzen. Für die Program-
me im Schlachthof und im Einzelhandel ist nicht zu er-
warten, dass die Abweichungen vom Stichprobenplan 
zu einer grundlegenden Verschiebung der geschätzten 
Prävalenzen geführt haben. Die oben genannten Ein-
schränkungen in der Repräsentativität müssen jedoch 
bei der Bewertung der Ergebnisse bedacht werden. 

Aus den Ergebnissen der hier dargestellten Quer-
schnittsstudien allein können keine Schlussfolgerun-
gen hinsichtlich ursächlicher Zusammenhänge oder 
Empfehlungen für Vermeidungs- und Reduktions-
strategien abgeleitet werden. Die vorliegenden Ergeb-
nisse können aber zur Generierung von Hypothesen 
bezüglich der ursächlichen Zusammenhänge und 
Einflussfaktoren auf die ermittelte Prävalenz der 
einzelnen Erreger auf den verschiedenen Stufen der  
Lebensmittelkette genutzt werden. Diese Hypothe-
sen müssen dann gegebenenfalls in weiterführenden 
 Studien geprüft werden. 

Die Ergebnisse aus dem Zeitraum von insgesamt 
14 Jahren belegen den Eintrag der betrachteten Erreger 
über verschiedene Tierarten aus der Pri mär pro duk-
tion in Deutschland in die Lebensmittelketten. Die im 
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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 Prä-
valenz zwischen den Erregern, den Lebensmittelketten 
sowie auch auf den verschiedenen Stufen der jeweili-
gen Lebensmittelkette. Die Ergebnisse belegen auch, 
dass eine Exposition der Verbraucherinnen und Ver-
braucher gegenüber den untersuchten Zoonoseerre-
gern, Keimen mit besonderen Resistenzeigenschaften 
und kommensalen E. coli über die Tiere oder über ver-
schiedene Arten vom Tier stammender Lebensmittel 
aus dem Einzelhandel stattfinden kann. Die Ergebnisse 
der Charakterisierung der eingesandten Isolate durch 
die NRLs unterstützen die Hypothese, dass die Erre-
ger entlang der Lebensmittel- und Produktionsketten 
verschleppt werden. Sie weisen aber auch darauf hin, 
dass im Rahmen der Gewinnung und Verarbeitung Er-
reger anderer Herkunft die Lebensmittel kontaminie-
ren bzw. die Erreger aus Tiergruppen im Rahmen des 
Schlachtprozesses auf Schlachtkörper anderer Tier-
gruppen übertragen werden können.

Auffällig waren im Zoonosen-Monitoring vor allem 
die hohen Antibiotikaresistenzraten der E.coli-Isolate 
von importiertem Hähnchenfleisch. Im Rahmen dieser 
Bewertung werden die Ergebnisse des Zoonosen-Moni-
torings 2022 zu den Ergebnissen des Zoonosen-Monito-
rings vergangener Jahre und der Literatur in Beziehung 
gesetzt. Hinsichtlich der Daten aus der Literatur wer-
den insbesondere die Ergebnisse der risikoorientierten 
Lebensmittelüberwachung der Vorjahre herangezo-
gen, um sie mit den Ergebnissen des Zoonosen-Moni-
torings zu vergleichen, und so festzustellen, ob sich die 
Ergebnisse der Überwachung, die jährlich vorliegen, 
deutlich von den im Rahmen des Monitorings erzielten 
Ergebnissen unterscheiden.

Die Bewertung der minimalen Hemm kon zen tra-
tionen erfolgte anhand der epidemiologischen Cut-off-
Werte (www.eucast.org), welche im Durchführungs
beschluss (EU) 2020/1729 festgelegt und für einige 
Substanzen und Erreger von der EFSA ergänzt wurden. 
Diese liefern frühzeitig Hinweise auf eine beginnen-
de Resistenzentwicklung bei Bakterienpopulationen 
(s.  Kap.  3.3.2.1). Bei der Bewertung der Ergebnisse der 
Resistenzuntersuchungen über längere Zeiträume hin-
weg ist zu berücksichtigen, dass sich mit dem Durch
führungsbeschluss (EU) 2020/1729 ab dem Jahr 2021 die 
Rechtsgrundlage und in Folge auch das Panel der un-
tersuchten Substanzen gegenüber den Vorjahren ver-
ändert hat. Bis 2020 wurden Campylobacter auch auf 
ihre Empfindlichkeit gegen Nalidixinsäure und Strep-
tomycin getestet. Seit 2021 wurden diese Sub stanzen 

durch Ertapenem und Chloramphenicol ersetzt. Die 
Untersuchung von E.  coli und Salmonella wurde um 
das Aminoglykosid Amikacin erweitert. Für Ertape-
nem bei Campylobacter sowie Amikacin bei E.  coli 
und Salmonella liegen keine Vergleichswerte aus der 
Vergangenheit vor. Campylobacter wurde bis 2013 auf 
Chloramphenicol getestet, sodass weiter zurückliegen-
de Resistenzdaten als Vergleichsgrundlage vorliegen.

Salmonella spp.

Lebensmittelkette Hähnchenfleisch

Es wurden im Zoonosen-Monitoring 2022 Blinddarm-
proben von Masthähnchen am Schlachthof und Hals-
häute sowie Hähnchenfleisch im Einzelhandel und 
an Grenzkontrollstellen auf Salmonellen untersucht. 
Von den Blinddarmproben waren nur 2 positiv (0,5 %), 
also deutlich weniger als in den Vorjahren (2020: 2,6 %, 
2018: 1,9 %, 2016: 2,3 %). Dies entspricht der weiter rück-
läufigen Nachweisrate in den Masthähnchenherden im 
Rahmen des Bekämpfungsprogramms von 2022 (BfR 
2023). Von den beiden Isolaten wurde nur eines an das 
NRL eingesandt und als S.  Paratyphi  B,  Dt+ identifi-
ziert, einem bei Masthähnchen auch in der Vergangen-
heit häufigen Serovar. Von den 20 eingesandten Isola-
ten von Schlachtkörpern erwiesen sich 8 als S. Infantis 
und 9 ebenfalls als S. Paratyphi B, Dt+, was der Häufig-
keit dieser beiden Serovare beim Masthähnchen in der 
Vergangenheit entspricht. Einzelne Isolate wurden als 
S.  Ohio, S.  Indiana sowie einer S.  Subspez.  I typisiert. 
Auch diese Serovare wurden bereits in der Vergangen-
heit in dieser Matrix nachgewiesen.

Insgesamt waren bei Masthähnchen mit 5,5 % deut-
lich weniger Schlachtkörper Salmonella-positiv als bei 
den Puten und Enten (s. unten). Es waren auch weniger 
als in den vergangenen Jahren (2016, 2018, 2020, zwi-
schen 6,7 % und 7,6 %). Die positiven Befunde stammten 
aus sechs verschiedenen Ländern, wobei es zu Häufun-
gen bestimmter Serovare in bestimmten Ländern kam. 
So waren 6 der 9 „S. Paratyphi B, Dt+“-Isolate aus einem 
Schlachthof. Allerdings waren die positiven Befunde, 
im Gegensatz zu 2020, auf mehrere Schlachthöfe ver-
teilt. Insgesamt zeigen die Untersuchungen, dass es 
durchaus möglich ist, Schlachtkörper von Masthähn-
chen mit geringer Salmonellen-Belastung zu produzie-
ren und dass dies auch zunehmend gelingt.

Frisches Fleisch im Einzelhandel war ähnlich häufig 
positiv (5,1 %) wie die Schlachtkörper, also geringfügig 
häufiger als in 2020 (4,6 %), aber im Bereich der Vorjah-
re (2018: 5,6 %, 2016: 4,7 %). Im Gegensatz zur Situation 
bei den Schlachtkörpern dominierte hier mit S. Infan-
tis nur ein Serovar das Geschehen (21/26 Isolaten). Die 
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Ursache für die Verschiebung gegenüber der Situation 
auf den Schlachtkörpern könnte einerseits an unglei-
chen Marktanteilen verschiedener Schlachthöfe beim 
angebotenen frischen Hähnchenfleisch im Einzelhan-
del liegen, andererseits aber auch Ausdruck einer höhe-
ren Tenazität von S.  Infantis in Hähnchenfleisch sein. 
Die Resistenzmuster der Isolate deuten auf eine He-
terogenität innerhalb dieses Serovars hin, sodass eine 
gemeinsame Quelle nicht wahrscheinlich ist. 

Die 5 eingesandten Isolate aus frischem Hähnchen-
fleisch von der Grenzkontrollstelle gehörten 4 Serova-
ren an, zeigten also eine erhebliche Heterogenität.

S. Infantis ist beim Menschen das nach S.  Typhi-
murium (inkl. seiner monophasischen Variante) und 
S. Enteritidis am häufigsten nachgewiesene Serovar. Da 
der Erreger bei anderen Tierarten seltener nachgewie-
sen wird, ist es nicht unwahrscheinlich, dass ein Teil 
der humanen Infektionen mit der Lebensmittelkette 
Hähnchenfleisch assoziiert ist (Jabin et al. 2019). 

S.  Typhimurium (inklusive seiner monophasischen 
Variante) und S. Enteritidis wurden in 2022 in der Le-
bensmittelkette Hähnchenfleisch nicht nachgewiesen, 
obwohl S. Enteritidis in der Primärproduktion verein-
zelt in Hähnchenmastbetrieben nachgewiesen wurde 
(BfR 2023).

Die Resistenz der in der Hähnchenfleischkette nach-
gewiesenen Salmonella-Isolate unterschied sich deut-
lich zwischen den Isolaten von Schlachtkörpern und 
denen aus Hähnchenfleisch im Einzelhandel. Auffällig 
war der hohe Anteil Ciprofloxacin-resistenter Isolate, 
der insgesamt bei 88,9 % der getesteten Isolate lag und 
in allen 4 Herkünften aus dieser Lebensmittelkette der 
höchste war. Auf Ciprofloxacin folgten Sulfamethoxa-
zol, Trimethoprim, Tetrazyklin und Ampicillin, also die 
Substanzen, gegenüber denen typischerweise bei Isola-
ten von allen Nutztieren relativ hohe Resistenzraten be-
obachtet werden. Auffällig war der relativ hohe Anteil 
von Isolaten mit Tigezyklin-Resistenz (12 Isolate, 22 %). 
Hierbei handelte es sich vorwiegend um Isolate aus 
Hähnchenfleisch im Einzelhandel (9  Isolate), aus im-
portiertem Hähnchenfleisch und aus Schlachtkörpern. 
Von den 12 resistenten Isolate wurden 11 als S. Infantis 
identifiziert, sodass zu empfehlen ist, den dahinter lie-
genden Resistenzmechanismus sowie gegebenenfalls 
die Ausbreitungswege zu identifizieren. Obwohl S.  In-
fantis auch das häufigste Serovar war, ist dieser Anteil 
an resistenten Isolaten klar über pro por tio nal (p < 0,01). 
Allerdings unterschieden sich die  S.- Infantis- Isolate 
in ihren sonstigen Resistenzen, sodass nicht von einer 
klonalen Ausbreitung auszu gehen ist.

Gegenüber Colistin wies nur ein Isolat, gegenüber 
den Cephalosporinen der 3.  Generation wiesen 4  Iso-
late eine Resistenz auf. Von den 4  Isolaten stammten 
2 aus importiertem Geflügelfleisch, aus dem insgesamt 

nur 5 Isolate eingesandt wurden. Alle 5 Cephalosporin- 
resistenten Isolate gehörten zu unterschiedlichen 
Serovaren. Resistenzen gegenüber den Cephalospori-
nen der 3. Generation wurden bei Salmonellen in den 
vergangenen Jahren nur selten nachgewiesen. Die Ur-
sache für die Häufung in 2022 ist nicht bekannt, zu-
mal der Einsatz von Cephalosporinen beim Geflügel 
nicht zugelassen ist und es zwischen 2014 und 2020 
eigentlich auch einen Rückgang des Anteils für ESBL/
AmpC-E.coli-positiver Proben beim Hähnchen gab 
(Werner et al. 2023). 

Insgesamt unterstreichen diese Befunde die Bedeu-
tung des Schlachthofs für die Verschleppung der Sal-
monellen aus den Beständen auf das Hähnchenfleisch 
im Einzelhandel, aber auch die Heterogenität der 
Übertragungsraten und die Heterogenität der Resis-
tenzsituation. Die Bedeutung des Imports von Hähn-
chenfleisch als Eintragsquelle von problematischen 
Isolaten zeigt sich ebenfalls deutlich. Sowohl die Resis-
tenz gegenüber Tigezyklin als auch die gegenüber den 
Cephalosporinen der 3.  Generation sollten sorgfältig 
beobachtet werden. 

Lebensmittelkette Putenfleisch

In der Lebensmittelkette Putenfleisch wurden am 
Schlachthof Blinddarmproben von Puten sowie die 
Halshaut von Putenkarkassen untersucht. Frisches 
Putenfleisch wurde im Einzelhandel und an Grenz-
kontrollstellen auf Salmonellen untersucht. Während 
erstmals in Blinddarmproben keine Salmonellen nach-
gewiesen wurden (bei 409 untersuchten Proben), war 
die Nachweisrate auf den Halshautproben wiederum 
sehr hoch (23,5 %). Der fehlende Nachweis von Salmo-
nellen in den Blinddarmproben spiegelt dabei die ge-
ringe Prävalenz von Salmonellen in Putenbeständen 
infolge der Bekämpfungsprogramme für Salmonellen 
bei Hausgeflügel wider (BfR 2023).

Wie in den vergangenen Jahren war die hohe Nach-
weisrate auf Schlachtkörpern auf wenige Schlacht höfe 
zurückzuführen. In einem Schlachthof waren 89 % 
der Halshautproben positiv für Salmonella (58/65) und 
zwar über das ganze Jahr verteilt. Die Ergebnisse deu-
ten auf erhebliche Schwächen in der Hygiene dieses 
Schlachthofes hin, der damit die nationale Prävalenz 
deutlich verschlechterte. In zwei weiteren Schlachthö-
fen lag der Anteil bei 25,4 % und 13,0 %. In dem vierten 
größeren Schlachthof war nur einer von 95 Schlacht-
körpern positiv (1,1 %). Ansonsten wurden in den an-
deren Schlachthöfen jeweils nur sehr wenige Proben 
untersucht, die durchweg Salmonella-negativ waren. 
Die Ergebnisse zeigen, dass den Schlachthöfen in der 
Verschleppung von Salmonellen auf Putenschlacht-
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körper eine erhebliche Bedeutung zukommt. Hinzu 
kommt, dass es wie in den vergangenen Jahren zu einer 
Häufung von bestimmten Serovaren im Schlachthof 
kam. So gehörten 13 von 15 Isolaten eines Schlachthofs 
zum Serovar S.  Coeln. In einem anderen Schlachthof 
erwiesen sich 15 der 17 typisierten Isolate als S. Stanley-
ville. Dies deutet darauf hin, dass diese Serovare sich 
offensichtlich in den Schlachthöfen etabliert haben 
und es damit nicht nur zur Verschleppung, sondern 
zur originären Kontamination der Schlachtkörper mit 
diesen Serovaren kommt. In dem Schlachthof mit der 
höchsten Nachweisrate wurde dagegen eine erhebliche 
Heterogenität der Serovare gefunden.

Insgesamt legen die Ergebnisse nahe, dass zur Re-
duktion der Exposition der Verbraucherinnen und Ver-
braucher gegenüber Salmonellen aus der Lebensmittel-
kette Putenfleisch mehr Augenmerk auf die Kontrolle 
der Verschleppung in den Schlachthöfen gelegt werden 
muss, da ansonsten Hygienemängel in diesem Bereich 
die mit großem Aufwand in der Primärproduktion er-
zielten Bekämpfungserfolge nivellieren.

Die bekämpfungspflichtigen Serovare S.  Enteritidis 
und S. Typhimurium, die beim Menschen am häufigs-
ten bei klinischen Salmonellosen beobachtet werden, 
wurden in der Lebensmittelkette Putenfleisch eher sel-
ten beobachtet (4 bzw. 3 von 116 Isolaten).

Auch in der Lebensmittelkette Putenfleisch waren 
die Resistenzraten von Salmonellen gegenüber Cipro-
floxacin (53,4 %) und Nalidixinsäure (54,3 %) am höchs-
ten, während die Resistenzraten gegen alle anderen 
Substanzen unter 5 % lagen. Interessanterweise wur-
den bei S. Stanleyville und S. Coeln keine Resistenzen 
gegenüber Ciprofloxacin beobachtet, während bei den 
anderen häufigen Serovaren alle Isolate resistent gegen 
Ciprofloxacin waren.

Resistenzen gegenüber den Cephalosporinen der 
3.  Generation sowie gegenüber Meropenem wurden 
nicht beobachtet, während 2 Isolate gegenüber Colistin 
resistent waren.

Lebensmittelkette Entenfleisch

Systematische Untersuchungen von Salmonellen in der 
Lebensmittelkette Entenfleisch wurden in Deutsch-
land in den letzten Jahren nicht durchgeführt. Im Rah-
men der amtlichen Lebensmittelüberwachung wurde 
immer wieder auch über Nachweise von Salmonellen 
bei Enten und Entenfleisch berichtet. In der Regel wa-
ren dies aber punktuelle Untersuchungen, die keine 
Repräsentativität für Deutschland beanspruchen kön-
nen. Hinzu kommt, dass die Probenahme im Rahmen 
der amtlichen Überwachung risikoorientiert erfolgen 

soll, also die Möglichkeit besteht, dass das Vorkom-
men eher überschätzt wird. Tatsächlich wurde es eher 
 unterschätzt.

Die Nachweisrate von Salmonellen in Mastentenbe-
ständen war mit 43,0 % deutlich höher als bei Unter-
suchungen im Rahmen der amtlichen Überwachung 
im Jahr 2017, als 122 Herden von Mastenten untersucht 
wurden, von denen sich 9 (7,4 %) als Salmonella-positiv 
erwiesen (Hartung et al. 2020). Auch der hohe Anteil 
Salmonella-positiver Blinddarmproben (26,7 %) lag 
deutlich über dem Ergebnis der 2017 untersuchten 1.551 
Einzeltiere (2,0 %). 

In der Folge wurde auch ein hoher Anteil Salmo
nella-positiver Schlachtkörper (28,6 %) festgestellt. Die 
Schlachtung von Enten in Deutschland erfolgt ganz 
überwiegend in einem einzigen Schlachthof. Dement-
sprechend war die Nachweisrate in diesem Schlachthof 
auch weitestgehend deckungsgleich mit der deutsch-
landweiten Nachweisrate. 

Interessanterweise war der Anteil der im Einzelhan-
del untersuchten Proben von Entenfleisch, die Salmo
nella-positiv waren, deutlich geringer (5,1 %) und damit 
nicht höher als bei der Untersuchung von Hähnchen-
fleisch (5,1 %) und Putenfleisch (3,7 %). 

In der Lebensmittelkette Entenfleisch wurden 16 
verschiedene Serovare nachgewiesen. Beim Sero var-
spek trum der nachgewiesenen Salmonellen dominier-
ten S. Meleagridis (23,7 %), S. Hadar (14,3 %) und S. Senf-
ten berg (12,7 %). Von diesen Serovaren ist S. Hadar nur 
beim Zuchtgeflügel (Gallus gallus) bekämpfungsrele-
vant. Auch die beim Menschen häufigsten Erreger von 
Salmonellosen, S. Enteritidis (4,9 %) und S. Typhimuri-
um inklusive seiner monophasischen Variante (7,4 %), 
wurden häufig nachgewiesen. Weitere häufige Nach-
weise waren S.  Newport, S.  London, S.  Indiana und 
S. Anatum. In der Vergangenheit wurden im Rahmen 
der Überwachung ebenfalls vor allem diese Serovare 
nachgewiesen (Hartung et al. 2020), was auf eine ge-
wisse Konstanz in der Salmonellenpopulation in den 
Entenbeständen hindeutet. S. Meleagridis wurde auch 
in anderen Tierarten und in der Umgebung nachge-
wiesen (Ballesteros-Nova et al. 2022, Cao et al. 2017). 

Die Quelle dieser Salmonellen in den Entenbestän-
den ist nicht bekannt. Außer den beiden beim Men-
schen häufigen Serovaren S. Typhimurium und S. Ente-
ritidis sind alle genannten Serovare für Erkrankungen 
des Menschen von untergeordneter Bedeutung. Ledig-
lich S.  Newport verursachte in 2022 insgesamt 81  Er-
krankungsfälle, alle anderen Serovare lagen unter 
20 Fällen pro Serovar (https://survstat.rki.de/Content/
Query/Create.aspx, abgefragt am 01.08.2023). 

Zwischen den Proben aus dem Bestand und den Blind-
darminhalten einerseits und den  Schlachtkörpern und 
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Fleischproben andererseits bestanden im Hinblick auf 
das Serovarspektrum Unterschiede. So waren S. Hadar 
und S.  Senf ten berg auf Schlachtkörpern und Fleisch 
deutlich häufiger als in Proben vom Tier. Umgekehrt 
war die relative Häufigkeit von S. Meleagridis, S. New-
port und S.  Anatum in Proben vom Tier deutlich hö-
her als in Proben von Schlachtkörpern und im Fleisch. 
Dies unterstreicht, dass die Kreuzkontamination im 
Rahmen der Schlachtung einen erheblichen Einfluss 
auf das Vorkommen von Salmonellen im Lebensmittel 
hat. Allerdings ist auch denkbar, dass unterschiedliche 
Serovare auf Schlachtkörpern und Fleisch eine unter-
schiedliche Tenazität aufweisen. Hier sind weitere Un-
tersuchungen erforderlich. 

Die bei den Salmonella-Isolaten aus der Lebensmit-
telkette Entenfleisch festgestellte Resistenz gegenüber 
antimikrobiellen Substanzen war deutlich geringer 
als bei Isolaten von Masthähnchen und Puten. Die 
höchsten Resistenzraten wurden gegenüber Tetrazyk-
lin beobachtet (15,6 %). Die Resistenz gegenüber Cipro-
floxacin lag bei nur 8,1 %, die gegenüber Ampicillin bei 
4,2 %. Resistenzen gegenüber den Cephalosporinen der 
3.  Generation, Meropenem, Amikacin, Gentamicin, 
Chloramphenicol und Azithromycin wurden gar nicht 
beobachtet. Die 5 gegen Colistin resistenten Isolate wa-
ren in der Mehrzahl S. Enteritidis sowie je einmal S. Ty-
phimurium und S. Meleagridis.

Insgesamt steht daher bei Salmonellen in der Le-
bensmittelkette Entenfleisch die Prävalenz ganz klar 
gegenüber der Resistenz der Bakterien als Problem 
im Vordergrund und dabei wiederum der erhebliche 
Anteil Salmonella-positiver Tiere und Herden in der 
Primärproduktion und am Schlachthof. Offenbar ge-
lingt es aber, im Rahmen der Lebensmittelgewinnung 
die Kontamination des Entenfleischs zu begrenzen, 
sodass dies im Einzelhandel trotz der deutlich höhe-
ren Belastung aus der Primärproduktion nicht häufi-
ger mit Salmonellen kontaminiert ist als Puten- und 
 Hähnchenfleisch.

Der in der Primärproduktion bedeutende Anteil der 
Serovare S.  Enteritidis und S.  Typhimurium spiegelt 
sich allerdings auch im Entenfleisch im Einzelhandel 
wider, wo die Hälfte der typisierten Isolate diesen Sero-
varen zugeordnet werden konnte. Die Rolle des Enten-
fleischs für Infektionen des Menschen ist nicht be-
kannt. Da viel weniger Entenfleisch konsumiert wird 
als Hähnchen- und Putenfleisch, ist die Exposition der 
Verbraucherinnen und Verbraucher insgesamt gerin-
ger und wird bei Source-attribution-Studien schon aus 
diesem Grunde häufig nicht berücksichtigt (Jabin et al. 
2019, Wainaina et al. 2022). 

Leber von Schweinen

In den 170 Lebern von geschlachteten Schweinen wur-
den keine Salmonellen nachgewiesen. Dies unter-
streicht den hohen Hygienestandard bei der Schwei-
neschlachtung, da ein nicht unerheblicher Anteil der 
Schlachtschweine Salmonellen zumindest im Darm 
trägt (BVL 2022a). Dies spiegelt sich auch in der rela-
tiv geringen Kontaminationsrate der Schlachtkörper 
mit Salmonellen wider, die zuletzt 2021 im Zoonosen- 
Monitoring beobachtet wurde (3,2 %). Dies steht im Ge-
gensatz zu Untersuchungen aus anderen Ländern, die 
relativ häufig Salmonellen in Schweinelebern fanden 
(Luo et al. 2022, Wilhelm et al. 2016). 

Pflanzliche Lebensmittel

Kopfsalat
In 2 von 611 Proben von Kopfsalat wurden Salmonellen 
nachgewiesen und zwar je einmal im Erzeugerbetrieb 
und im Einzelhandel. Trotz der sehr niedrigen Nach-
weisrate sind diese Befunde bedeutsam, da Kopfsalat 
roh verzehrt wird. Werden Salmonellen durch konta-
miniertes Erdreich in die Proben eingetragen, ist davon 
auszugehen, dass sie durch gründliches Waschen des 
Salats entfernt werden können. Problematischer wäre 
der Nachweis als Teil des Mikrobioms der Pflanzen, 
weil sich dieses durch Waschen nur wenig beeinflussen 
lässt, da die Bakterien hier nicht nur oberflächlich auf 
den Blättern der Pflanze sind (Uhlig et al. 2017). Aller-
dings ist nicht bekannt, welcher Art die Kontamination 
der Salate war. Das von der Probe aus dem Erzeugerbe-
trieb an das NRL eingesandte Isolat wurde als Salmo
nella Subspez.  II identifiziert. Es erwies sich als resis-
tent gegenüber Colistin, war aber ansonsten gegenüber 
allen Substanzen empfindlich. Dies deutet nicht darauf 
hin, dass es aus der Tierhaltung stammt, da dort meist 
ausgeprägte Resistenzmuster gefunden werden

Kokosstückchen
In den 368 untersuchten Proben von Kokosstückchen 
wurden keine Salmonellen nachgewiesen. Kokos-
stückchen waren in der Vergangenheit in lebensmit-
telbedingte Krankheitsausbrüche durch Salmonellen 
involviert (Luna et al. 2018). Der fehlende Nachweis im 
Rahmen des Zoonosen-Monitorings unterstreicht, dass 
die Belastung dieser Lebensmittel mit  Salmonellen 
 selten ist. Allerdings werden Kokosstückchen auch roh 
verzehrt. Daher kann es im Falle der Kon ta mi na tion 
leicht zu lebensmittelbedingten Krankheitsausbrü-
chen kommen. 
 




