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1. Ziele und Aufgaben des Vorhabens

Das Projekt sollte zur Klarung beitragen, ob und inwieweit Methicillin-resistente
Staphylococcus aureus (MRSA) von Lebensmittel liefernden Tieren Uber den
Schlachtprozess auf den Menschen Ubertragen werden konnen. Der Schwerpunkt
lag dabei auf der Ermittlung von Eintragsquellen in die Lebensmittelkette sowie der
Erfassung der Besiedlungsdynamik des Erregers, um Kontaminationsverlaufe auf
Bestandsebene, aber auch in den Schlachtstatten aufzudecken.

1.1 Planung und Ablauf des Vorhabens

Der Einstieg in das Projekt begann mit einer Abstimmung der einzelnen
Verbundprojektpartner, um harmonisierte Protokolle zu den Probenahmestellen auf
Bestandsebene sowie entlang der Schlacht- und Verarbeitungslinie von
Schlachtschweinen, zur Probenahmetechnik, dem kulturellen Nachweis von MRSA
sowie zur molekularen Bestatigungsdiagnostik zu erstellen.

Es folgte eine Vorauswahl von sechs Mastschweinebestanden, um ausgehend von
diesen Bestanden vertikale Untersuchungen Uber den Weg der belieferten
Schlachtstatten bis zum fein zerlegten Produkt durchzuftihren. Dabei sollten Betriebe
mit unterschiedlicher Ausgangsbelastung in das Vorhaben einbezogen werden und
in jeweils zwei Mastdurchgéangen betrachtet werden. Basierend auf den
voraussichtlichen Ablieferungsterminen der jeweiligen Landwirte wurde in
Koordination mit den einzelnen Schlachtstatten ein Zeitplan fur die Probenahmen
festgelegt und anhand dessen die Beprobung der Mastdurchgange aller Bestande
durchgefihrt.

Aus diesen Proben wurde der Erreger unter Anwendung der harmonsierten
Protokolle kulturell nachgewiesen, die gewonnenen lIsolate asserviert und dem
Bundesinstitut fur Risikobewertung (BfR) zur molekularbiologischen Differenzierung

zugesandt.



1.2 Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknupft wurde

Methicillin-resistente ~ Staphylococcus  aureus (MRSA) sind  gefirchtete
Infektionserreger beim Menschen, die auch Tiere besiedeln oder bei Tieren als
Infektionsursache auftreten konnen (Weese u. van Duijkeren, 2010). MRSA zeichnen
sich durch ihre besondere Resistenzeigenschaft aus, die durch das Gen mecA
vermittelt wird (Archer u. Niemeyer, 1994; Hanssen u. Ericson Sollid, 2006). Dieses
Gen kodiert eine Transpeptidase, die auch als Penicillin-bindendes Protein 2a
(PBP2a) bezeichnet wird. Das PBP2a weist nur eine geringe Affinitat fur 3-Laktam
Antibiotika auf. In Anwesenheit von B-Laktam Wirkstoffen (wie Penicillinen und
Cephalosporinen) kann das PBP2a die Funktion gehemmter PBP tbernehmen und
somit dem Erreger Resistenz gegentiber dieser Wirkstoffklasse vermitteln (Katayama
et al., 2000; Hanssen u. Ericson Sollid, 2006). Damit stehen fur eine Behandlung von
MRSA-Infektionen nur noch limitierte therapeutische Optionen zur Verfigung

(Tiemersma et al., 2004).

In den letzten Jahren zeigten zunéchst verschiedene Studien aus den Niederlanden,
dass eine massive Besiedlung von Schweinen in Mastanlagen mit MRSA vorliegt
(Voss et al., 2005; de Neeling et al, 2007; van Duijkeren et al., 2007). Auch bei
exponierten Personen (Landwirte) und Kontaktpersonen wurde ein deutlich erhéhtes
Risiko einer MRSA-Besiedlung festgestellt (Voss et al., 2005, Armand-Lefevre et al.,
2005). Eine Typisierung der Isolate zeigte, dass ein charakteristischer Typ, der
Multilocus-Sequenztyp ST398 bei MRSA vorherrscht, der insbesondere bei
Schweinen vorkommt (Voss et al., 2005; de Neeling et al, 2007; van Duijkeren et al.,
2007). Diesen MRSA vom Typ ST398 konnen vorrangige spa-Typen zugeordnet
werden. Somit bestehen gute Mdglichkeiten, die Verbreitungswege des Erregers zu
untersuchen (Robert Koch Institut, 2008). Auch wenn urspringlich von einer
besonderen Anpassung der MRSA ST398 an Schweine ausgegangen werden
konnte (Armand-Lefevre et al., 2005), so zeigten weitere Untersuchungen, dass
dieser MRSA-Typ auch bei anderen Nutztierarten, wie Rindern und Gefllugel,
vorkommt (Cuny et al., 2010). In Deutschland schlossen sich nun Untersuchungen

an, um die nasale Besiedlung von Schweinen mit MRSA zu erfassen. Dabei wurde



der MRSA-Typ ST398 bei Mastschweinen aus dem Nordwestdeutschen Raum
nachgewiesen (Meemken et al., 2008).

Durch die hohe Bedeutung des Erregers als Infektionsursache beim Menschen stellte
sich die Frage, ob und auf welchen Wegen eine Ubertragung von MRSA von
Schweinen auf den Menschen mdglich ist. Auch wenn eine Studie von einer
erheblichen Exposition durch MRSA-positive Fleischproben in den Niederlanden
berichtete (de Boer et al., 2009), lie3 die bestehende Datenlage keine detaillierten
Aussagen uber die Besiedlungsdynamik und mdgliche Ubertragungswege durch die
Lebensmittelkette in Deutschland zu.

2. Material und Methoden

Zu Beginn der Untersuchungen wurde in Abstimmung mit der Aul3enstelle fur
Epidemiologie Bakum, Stiftung Tierarztliche Hochschule Hannover, ein
Probenahmeprotokoll festgelegt (Anh.1), welches eine Untersuchung der
Teilbereiche Primarproduktion bzw. Bestand, Schlachtung und Zerlegung vorsah.
Basierend auf den Ergebnissen des vorangegangenen Verbundprojektes wurde mit
der Aulenstelle Bakum eine Auswahl von sechs Mastschweinebestanden aus
Niedersachsen und Nordrhein-Westfalen, die in jeweils zwei Mastdurchgangen
untersucht werden sollten, getroffen und den Landwirten in darauf folgenden
Telefonaten das Projekt sowie dessen Ablauf detailliert geschildert. Aus Befragungen
der Master ergaben sich Informationen zur ausstehenden Mastdauer des jeweiligen
Durchganges, den anstehenden Ablieferungsterminen, den Viehhandlungen, welche
die Verladung der Tiere durchfiihrten, sowie den Schlachtstatten, die beliefert
wurden.

Zur Ermittlung der MRSA-Ausgangsbelastung wurden die Mastbetriebe einige
Wochen vor Ablieferung (i.d.R. 2-4 Wochen) aufgesucht und Nasentupferproben von
60 Tieren genommen, um sowohl die Einzeltier- als auch die Intraherdenpravalenz
bestimmen zu konnen. Zur Ermittlung der Einzeltierpravalenz erfolgte eine
Untersuchung von 12 Nasentupfern, die Intraherdenpréavalenz ergab sich aus der
Untersuchung von 12 Pools je vier Nasentupferproben. Zusatzlich wurden bei diesen

Bestandsbesuchen einige Tiere mittels gesonderter Ohrmarken gekennzeichnet, um



sicherzustellen, dass jeweils dieselben Tiere bzw. Schlachttierkdrper entlang der
gesamten Schacht- und Verarbeitungslinie untersucht werden konnten.

Die weiteren Daten wurden wéahrend einer Untersuchung unmittelbar vor der
Ausstallung am Tage der Schlachtung sowie wéhrend der Schlachtung der Tiere und

der anschlieBenden Zerlegung des Fleisches erhoben.

Insgesamt wurden 1008 Tupferproben aus dem Nasenvorhof der Tiere und
Tierkdrper, von den Betriebseinrichtungen und Viehtransportern sowie dem Personal
und 105 destruktiv entnommene Proben von Tierkérpern bzw. Teilstiicken
untersucht. Eine detaillierte Ubersicht tber der Probenanzahlen und Arten liefert
Tabelle 1.

Tabelle 1:
Anzahl (n) der Proben und ihre Verteilung von der Bestandsebene bis hin zum

fein zerlegten Schweinefleisch

6 Mastbetriebe
Nt Querbeprobung Nt Bestand Np Lkw TK + Np Lkw TK -
(720) (36) (12) (12)
Schlachthof
Lkw TK + Lkw TK - Nt Bn Nt S Lpk usS PS OoS
(12) (12) (24) (36) (33) (36) (36) (36)
Zerlegung

Fleisch uz PZ

(36) (36) (36)

Np Lkw TK+  Lkw vor Verladung mit Tierkontakt Nt  Nasentupfer US Umgebung Schlachtung
Np Lkw TK+  Lkw vor Verladung ohne Tierkontakt Bn  Buchtennachbar PS  Personal Schlachtung
Lkw TK +  Lkw nach Abladung mit Tierkontakt S Schlachtschwein PZ  Personal Zerlegung

Lkw TK - Lkw nach Abladung ohne Tierkontakt Lpk  Lymphknoten UZ Umgebung Zerlegung

OS Oberflache Stanze

Die Aufarbeitung der entnommenen Proben erfolgte gemaR Arbeitsanweisung zum

kulturellen Nachweis von MRSA vom nationalen Referenzlabor (NRL) flr Koagulase-



positive Staphylokokken des Bundesinstituts fur Risikobewertung (BfR), die im
Folgenden dargestellt ist.

Das Probenmaterial wurde zundchst einem  zweistufigen  selektiven
Anreicherungsverfahren unterzogen, gefolgt von einer Isolierung und Bestatigung
verdéachtiger Kolonien (Abb. 1).

Nach einer Asservierung mittels Stichkulturen wurden die gewonnen Isolate an des
BfR versandt, um dort eine genotypische Bestatigung mittels Multiplex-PCR
durchzufuhren und eine molekularbiologische Differenzierung durch den Einsatz
etablierter Typisierungsverfahren (MLST-, spa- und SCCmec- Typsierung) sowie

einer Feststellung der Resistenzmerkmale durchzufthren.

Voranreicherung in Mueller-Hinton-Bouillon mit 6%NacCl
Inkubation:
16-20 h bei 37 °C £ 0,5 °C, aerob

Selektive Anreicherung in Trypton-Soja-Bouillon mit 3,5 mg/l Cefoxitin und 50 mg/I
Aztreonam
Inkubation:
16-20 h bei 37 °C £ 0,5 °C, aerob

Isolierung
Ausstrich der Anreicherungskultur auf Brilliance™ MRSA
Inkubation:
24 h bei 37 °C £ 0,5 °C, aerob

Auswertung und Bestatigung
Uberimpfung von bis zu funf verdachtigen Kolonien auf Blutagar
Inkubation:
18-24 h bei 37 °C £ 0,5 °C, aerob

Bestatigung verdachtiger Kolonien
mittels Bactident® Koagulase bzw. SLIDEX® Staph Kit

Abbildung 1: FlieBschema zur qualitativen Untersuchung auf MRSA




3. Ergebnisse

3.1 Ausfuhrliche Darstellung der wichtigsten Ergebnisse

Eine Mastpartie wurde als ,MRSA-positiv‘ bewertet, sofern bei der Probenahme
unmittelbar vor der Ausstallung bei mindestens einem untersuchten Tier MRSA aus
den gewonnenen Nasentupfern isoliert werden konnten. Auf diese Weise erwiesen
sich alle Partien als positiv fir MRSA.

Hinsichtlich der Ausgangsbelastung wurden mit Ausnahme eines niedrig-préavalenten
(< 25% MRSA-positive Proben) Durchgangs eines Bestandes bei allen weiteren
Untersuchungen mittlere bis hohe (> 75% MRSA-positive Proben) Nachweisraten auf

Bestandsebene detektiert.

Bei den Probenahmen in den Mastbestdnden sowie den belieferten Schlachtstatten
wurde der Eintrag Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus in die
Schweinefleischproduktionskette anhand der MRSA-positiven Nasentupferproben
der Tiere im Bestand (58%) und der Schlachttierkérper nach dem Betauben und
Entbluten (86%) bestimmt. Ein moglicher Erklarungsansatz fur die hdhere
Nachweishaufigkeit bei den Tupfern der Tierkdrper kbénnten die vielfaltigen Kontakte
der Tiere auf dem Weg zu den Schlachtbetrieben sowie in deren Wartebereichen

sein.

Aus einer Tupferprobe (8%) aus dem Innenraum eines Viehtransporters vor der
Verladung der Tiere konnten MRSA isoliert werden. Dieses Fahrzeug war jedoch
bereits zuvor mit Tieren eines anderen Bestandes beladen worden, so dass eine
Kontamination der Oberflichen durch den Kontakt dieser Tiere entstanden sein
kénnte. Nach der Abladung der Mastschweine in den Schlachtstatten waren 50% der
Tupferproben aus dem Innenraum sowie 42% der Proben von den Aul3enflachen der
Fahrzeuge positiv fir MRSA. Ein denkbarer Grund fir die erhhten Nachweisraten
aus den Schwammtupfern konnte der rege Kontakt der Nasen und

Korperoberflachen der Tiere mit den Fahrzeugoberflachen sein. Dartber hinaus war



auch eine Ubertragung mit dem Staub und somit den abgeschilferten Hautpartikeln
zu erwarten, womit sich die Nachweise aus den Proben der Au3enflachen der LKW
erklaren lieRen.

Die Nachweisraten von MRSA bei den Buchtennachbarn der Untersuchungstiere in
den Wartebereichen der Schlachthtéfe lagen bei 50%. Da bei Tieren zweier
Mastpartien selten vorkommende spa-Typen (11430 und t4677) detektiert wurden
und diese Typen im Verlauf ebenfalls aus Nasentupferproben der untersuchten
Buchtennachbarn isoliert werden konnten, konnte gezeigt werden, dass bereits ein
kurzfristiger enger Kontakt der Tiere zueinander ausreichte, um den Erreger zu

Ubertragen.

Zur Ermittlung der Verschleppung Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus
entlang der Produktionskette wurde der Anteil MRSA-positiver Proben der
Tierkdrperoberflachen sowie Lymphknoten im Anschluss an die Brihung der
Tierkdrper dokumentiert, wobei sich in 9 der 12 Untersuchungsdurchlaufe (75%)
Nachweise des Erregers aus dem zerlegten Produkt erbringen lieRen. Insgesamt
waren 33% der Oberflachenstanzen aus den Schulterbereichen der Tierkdrper sowie
36% der Fleischteilstlicke aus dem Bauchlappen positiv fir MRSA, so dass sich eine
Verschleppung entlang der gesamten Lebensmittelkette bestatigte.

Aus 30% der Nodi lymphatici (NII.) ileocolici lie3 sich der Erreger isolieren, wobei aus
den Nasentupfer dieser Tierkorper ebenfalls ein Nachweis gelang. Damit bestatigte
sich die von der Arbeitsgruppe Prof. Roésler unter Laborbedingungen gemachte
Beobachtung, dass bei einer Infektion der Tiere ein Erregernachweis aus diesen

Lymphknoten erbracht werden kann.

Sowohl im Bereich der Schlachtung (36%) als auch in der Zerlegung (11%) konnten
MRSA aus Tupferproben von Bedarfs- und Einrichtungsgegenstanden mit engem
Lebensmittelkontakt nachgewiesen werden, wobei die Nachweishaufigkeit hin zur
Zerlegung deutlich abnahm. Ebenso lieferte die Beprobung des technischen
Personals in der Schlachtung (31%) sowie im Zerlegebereich (28%).

Da bei der vorliegenden Untersuchung bei einem positiven Nachweis aus
Fleischabschnitten oder Stanzen auch stets MRSA in der Zerlegeumgebung oder bei

dem Personal detektiert wurden, kann von einer Verschleppung der



Mikroorganismen von Fleischoberflaichen auf die Bedarfsgegenstande der
Umgebung sowie Handflachen des Personals ausgegangen werden, die im Verlauf
des Zerlegeprozesses auch zu einer Kreuzkontamination zuvor negativer Abschnitte
gefuhrt haben kann. Demnach ist davon auszugehen, dass im Betrieb auftretende
Hygieneschwachstellen, wie schlecht zugangliche Stellen und schwer zu reinigende
Maschinen und Gegenstande zu einer Kreuzkontamination der Schlachttierkorper

und zerlegten Ware im Verlaufe der Produktionsprozesses beitrugen.

Die Abbildung 2 gewahrt einen Uberblick tiber die Nachweishaufigkeiten von MRSA
bei den einzelnen Probenarten im Bestand sowie entlang der gesamten

Lebensmittelkette.
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Abbildung 2: MRSA-Pravalenz entlang der Produktionskette

Um eine mogliche Verwandtschaft der Stamme aufdecken und das Vorkommen
entlang der Lebensmittelkette bewerten zu kbnnen, wurden die gewonnenen Isolate
am BfR mittels spa-Typisierung charakterisiert und die Ergebnisse fur die

Auswertung zur Verfugung gestellt. Wie in Abbildung 3 dargestellt, konnten die



Typen t011 mit Anteil von 55% und t034 mit 27,5% am haufigsten nachgewiesen
werden. Diese Typen traten entlang der gesamten Kette beginnend bei den Tupfern
der Tiere in den Bestanden bis zum zerlegten Fleischerzeugnis auf. Der spa-Typ
t108 war mit 6,5% vergleichsweise selten vertreten. Ubereinstimmend mit den
gewonnenen Daten in diesem Vorhaben ist der Uberwiegende Anteil der in der
Literatur beschriebenen spa-Typen sowohl bei den lebenden Schweinen, den
erzeugten Lebensmitteln als auch den beruflich exponierten Personen den Typen
t011 und t034 zuzuordnen (FETSCH et.al 2009).
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Abbildung 3: Vorkommen der spa-Typen und deren prozentuale Verteilung

Um MRSA von anderen Staphylokokken unterscheiden zu kdnnen, die ebenfalls zu
einem positiven Ergebnis der Multiplex-PCR fiihren, wurde am BfR eine SCCmec-
Typisierung der eingeschickten Isolate durchgefiihrt. Hierbei stellte die mec-Kassette
V mit 85,3% den groRten Anteil dar (Abb.4). 10,4% der Isolate konnten dem Subtyp
IVa zugeordnet werden sowie 4,3% der Kassette Ill. Wie bereits die Auswertung der
spa-Typisierung vermuten lie3, konnten in der Regel dieselben SCCmec-Subtypen
bei den unterschiedlichen Probenmatrizes im Bestand sowie im Schlacht- und
Zerlegebereich nachgewiesen werden. Auch diese Daten gleichen denen der
Literatur (FETSCH et.al 2009).
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Abbildung 4: Vorkommen der SCCmec-Subtypen und deren prozentuale
Verteilung

Alle untersuchten Stamme wiesen eine Resistenz gegen die Indikatorsubstanz zur
Empfindlichkeitstestung, Cefoxitin, sowie Penicillin auf. Ebenfalls hohe
Resistenzraten wurden bei dem in der Veterinarmedizin haufig als orales Arzneimittel
eingesetzten Tetracyclin mit einem Anteil von 99% nachgewiesen und mit 68,4%
gegen Clindamycin und Erythromycin, so dass sich hier analoge Resultate zu den in
der Literatur angegebenen Daten zur Kreuzresistenz dieser antimikrobiellen
Substanzen ergaben. Im Hinblick auf die typischerweise in der Humanmedizin als
Reserveantibiotika eingesetzten Wirkstoffe zeigte sich eine recht ginstige
Resistenzlage der isolierten Stamme, da lediglich zwei Isolate sich als resistent
gegen Rifampicin (0,9%) sowie keines als resistent gegen Vancomycin erwies
(Tab.2).



Tabelle 2: Pravalenz der resistenten Isolate gegeniber verschiedenen

Antibitotika

Antibiotikum Resistenzrate (%)
Chloramphenicol 3,5
Ciprofloxacin 7,4
Clindamycin 68,4
Gentamycin 17,3
Erythromycin 68,4
Cefoxitin 100
Fusidinsaure 0,4
Kanamycin 21,2
Linezolid 0
Mupirocin 0
Benzylpenicillin 100
Rifampicin 0,9
Streptomycin 42,4
Sulfamethoxazol 1,3
Sulfamethoxazol/Trimethoprim 51,5
Tetrazyclin 99
Thiamulin 37,3
Vancomycin 0
Trimethoprim 61,5




3.2  Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Einige Teilergebnisse dieses Projektes wurden wahrend der Laufzeit bereits in Form
von Posterprdsentationen sowie Vortragen publiziert und somit der
wissenschaftlichen Offentlichkeit zugénglich gemacht (siehe Literaturverzeichnis).
Weiter ist die Publikation der Forschungsergebnisse in mikrobiologischen
Fachjournals sowie die Darstellung des Projektes auf Kongressen angestrebt.

Die isolierten Stamme wurden dem NRL zugesandt, so dass die Ergebnisse des
Vorhabens im Anschluss an die Typisierung in die gemeinsame Datenbank des
Forschungsverbundes eingepflegt wurden und somit in die vom BfR zu erstellende
Risikoanalyse einflieRen kdnnen. Die gesammelten Daten kdonnen dartber hinaus
zukinftig zur Standardisierung von Methoden und Arbeitsanweisungen
herangezogen werden.

Ebenfalls wurde an der Validierung des qualitativen sowie quantitativen
Nachweisverfahrens von MRSA in Staub, Tupfermaterialien und Lebensmitteln
mitgewirkt und die Methodik der Isolierung bewertet, welches die Grundlage fir eine
Standardisierung des Verfahrens darstellte.

Die Ergebnisse kdnnen weiterhin fur die Erstellung von Strategien zur Minimierung

von MRSA in der Schweinefleischproduktionskette herangezogen werden.

4. Zusammenfassung

Methicillin-resistente Staphylococcus aureus (MRSA) des klonalen Komplexes
CC398 wurden beim Schwein ausgehend von der Primarproduktion auf allen Stufen
der Lebensmittelkette bis hin zum Endprodukt nachgewiesen. Die genaue Bedeutung
dieses Expositionsweges war jedoch noch offen und erforderte die Verfolgung der
beim Tier isolierten Stamme Uber die gesamte Lebensmittelkette hinweg sowie ihre
molekularbiologische Typisierung. Hierzu sollte die vorliegende Studie beitragen.
Dabei sollten sowohl die Eintragsquellen in die Lebensmittelkette als auch mégliche
Ubertragungswege vom lebenden Tier zum ladenfertigen Produkt sowie zu beruflich
exponierten Personen ermittelt werden.

Dafir wurden vertikale Untersuchungen ausgehend von sechs Bestanden, die in

jeweils zwei Mastdurchgangen betrachtet wurden, Gber den Weg der belieferten



Schlachtstatte bis hin zum fein zerlegten Lebensmittel durchgefuihrt. Pro Mastbetrieb
ergab sich in jedem Durchgang ein Umfang von 93 Statuserhebungen, wobei das
Probenspektrum den MRSA-Status entlang der gesamten Kette erfasste. Darlber
hinaus wurden durch gezielte Beobachtungen der Arbeitsablaufe entlang der
Produktionskette in den verschiedenen Schlachtbetrieben mogliche
Zusammenhéange zwischen dem Vorkommen von MRSA und prozessspezifischen
sowie hygienischen Ablaufen erfasst.

Mit Ausnahme eines niedrig-pravalenten Durchgangs eines Bestandes wurden bei
allen weiteren Untersuchungen mittlere bis hohe MRSA-Nachweisraten auf
Bestandsebene detektiert. Ausgehend von den lebenden Tieren konnten in allen
Schlachtstatten MRSA-positive Proben bis hin in die Zerlegung ermittelt werden,
wobei die Kontamination entlang der Lebensmittelproduktionskette sank. Der Status
des Grolteils der Tiere zum Zeitpunkt der Schlachtung war positiv, demgegeniber
ergaben sich bei Proben der Karkassen oder der zerlegten Ware deutlich niedrigere
Nachweisraten. Mit einer Ausnahme konnten MRSA stets auf Bedarfsgegenstanden
oder den Handinnenflachen der Mitarbeiter nachgewiesen werden. Die Ermittlung der
Resistenzeigenschaften sowie die Durchfihrung der molekularbiologischen
Typisierung der Isolate erfolgte im NRL des BfR. Diese Untersuchung ergab, dass
der Uberwiegende Anteil der Isolate auf allen Produktionsstufen den spa-Typen t034
und t011 sowie der SCCmec Kassette V zuzuordnen war. Hinsichtlich der
Antibiotikaresistenz  konnten bei allen Stammen Resistenzen gegeniber
Benzylpenicillin und Cefoxitin sowie gegen Tetracyclin (99%), Erythromycin (68,4%),
Clindamycin (68,4%) festgestellt werden. Da jedoch kaum Resistenzen bei den
vorrangig in der Humanmedizin eingesetzten Reserveantibiotika vorlagen, kann
insgesamt von einer gunstigen Resistenzlage der Isolate von Tieren aus den
untersuchten Herklnften ausgegangen werden.

Die Ergebnisse belegen, dass besonders eine gute Personal- sowie
Produktionshygiene von entscheidender Bedeutung zur Eindammung der

Weiterverbreitung des Erregers uber die Lebensmittelkette sind.



5. Gegeniberstellung der urspringlich geplanten zu den erreichten Zielen;
gegebenenfalls mit Hinweisen auf weiterfihrende Fragestellungen

Das Projekt sollte zur Klarung beitragen, ob und inwieweit MRSA von Lebensmittel
liefernden Tieren oder die exponierten Personen Uber den Schlachtprozess auf den
Menschen Ubertragen werden konnen. Dabei galt es, die Eintragsquellen in die
Lebensmittelkette zu ermitteln sowie Besiedlungsdynamik des Erregers zu erfassen,
um Kontaminationsverldufe auf Bestandsebene, aber auch in den Schlachtstéatten
aufzudecken.

Mit Hilfe der durchgefuhrten Untersuchungen wurde festgestellt, dass der
Haupteintrag in die Produktionsbetriebe durch die lebenden Tiere erfolgt. Ausgehend
von dem Eintrag aus der Primarproduktion ist eine Verschleppung auf allen Stufen
entlang der Lebensmittelkette bis hin zum Lebensmittel moglich, wobei die
Kontamination stetig sinkt.

Mittels molekularbiologischer Typisierungsmethoden konnte die Besiedlungsdynamik
der detektierten MRSA bewertet werden. Demnach fuhren schwer zu reinigende
Maschinen und schlecht zugangliche Stellen im Schlacht- und Verarbeitungsprozess
zu einer Ubertragung von MRSA auf andere Schlachttierkorper, aber auch das
Personal nimmt eine Vektorfunktion ein.

Als weiterfihrende Fragestellung ergibt sich die Notwendigkeit der Prifung
spezifischer Verfahren zur Minimierung der Kontamination mit MRSA in der

Schweinefleischproduktionskette.
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Anhang 1
Probenahmeprotokoll
1. Nasentupfer der Mastschweine vor Ausstallung/Querbeprobung:

Ort der Probenahme: Buchten Bestande

Anzahl der Proben je Probenahme: 60

2. Nasentupfer Mastschweine vor Verladen:

Ort der Probenahme: Buchten Bestande

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

3. Umgebungstupfer Transportfahrzeug mit Tierkontakt:

Ort der Probenahme: Entladerampe vor dem Verladen bzw. nach dem Abladen der

Schlachttiere
Anzahl der Proben je Probenahme: 2 (1 im Bestand, 1 bei Ankunft Schlachthof)

4. Umgebungstupfer Transportfahrzeug ohne Tierkontakt:

Ort der Probenahme: Vorderwand der Zugmaschine ca. 10 cm unterhalb der Decke

vor dem Verladen bzw. bzw. nach Abladen der Schlachttiere
Anzahl der Proben je Probenahme: 2 (1 im Bestand, 1 bei Ankunft Schlachthof)

5. Nasentupfer Schlachttierkérper:

Ort der Probenahme: unmittelbar nach der Betdubung und Entblutung

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

6. Nasentupfer benachbarte Schlachtschweine:

Ort der Probenahme: unmittelbar nach der Betdubung und Entblutung

Anzahl der Proben je Probenahme: 2

7. Lnn. ileocolici:
Ort der Probenahme: Schlachtband

Anzahl der Proben je Probenahme:3

8. Oberflachenstanzen Tierkorper:

Ort der Probenahme: Trimmband o. Kiihlhaus




Anzahl der Proben je Probenahme: 3

9. Umgebungstupfer Schlachtbereich:

Ort der Probenahme: Transportband, S&agen, o0.4.

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

10. Handtupfer Schlachtpersonal:

Ort der Probenahme: Hande des Personals

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

11. Umgebungstupfer Zerlegebereich:

Ort der Probenahme: Zerlegebander, Kisten

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

12. Handtupfer des Zerlegepersonals:

Ort der Probenahme: Hande des Personals

Anzahl der Proben je Probenahme: 3

13. Fleischproben:

Ort der Probenahme: Bander des Zerlege — oder SB — Bereichs

Anzahl der Proben je Probenahme: 3




