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1. Abstract 

1.1 Abstract Deutsch 

Hintergrund: Multiresistente Erreger (MRE) stellen ein relevantes Gesundheitsrisiko für Patienten 

dar. Obwohl das Halten von Haustieren in der Allgemeinbevölkerung weit verbreitet ist und 

Besitzer*innen und Haustiere häufig in engem Kontakt stehen, ist noch unklar, ob der Besitz von 

Haustieren als Risikofaktor für eine Kolonisation mit MREs bei Aufnahme im Krankenhaus 

berücksichtigt werden sollte. 

Methodik: Es wurden drei separate systematische Literaturrecherchen und Meta-Analysen anhand 

der Vorgaben der PRISMA-Richtlinien durchgeführt. Der Kontakt zu Haustieren wurde als 

Risikofaktor für den Erwerb von MRSA, VRE und multiresistenten Gram-Negativen (hier: 3. 

Generation-Cephalosporin-resistente Enterobakterien (3GCRE) und Carbapenem-resistente 

Enterobakterien (CRE)) analysiert. 

Ergebnisse: Es wurde ein erhöhtes Risiko für eine MRSA-Kolonisation bei Hundebesitzer*innen 

festgestellt (Relatives Risiko (RR) 2,28, 95 % CI 1,47-3,56). Die Meta-Analyse ergab kein 

signifikant erhöhtes Risiko für eine Besiedlung mit 3GCRE bei Besitzer*innen verschiedener 

Haustierarten im Vergleich zu Nicht-Haustierbesitzer*innen (RR 1,18, 95 % CI 0,83-1,68 bei 

Berücksichtigung aller Haustiere, RR 0,88, 95 % CI 0,56-1,40 bei Hunden, RR 1,16, 95 % CI 

0,58-2,34 bei Katzen, RR 1,34, 95 % CI 0,43-4,18 bei Nagern, RR 0,91, 95 % CI 0,38-2,18 bei 

Vögeln, und RR 2,34, 95 % CI 0,33-16,63 bei Eidechsen/Fröschen). Für die Auswertung des 

Risikos einer VRE Besiedlung lagen nicht genügend Daten vor, um eine Meta-Analyse 

durchzuführen. 

Fazit: Die vorliegende Arbeit deutet darauf hin, dass der Kontakt zu Haustieren einen Risikofaktor 

für eine Besiedlung mit MRSA, jedoch nicht mit 3GCRE/CRE darstellen kann. Die Auswertung 

der zugrundeliegenden Literatur deutet auf eine mögliche Rolle von Haustieren als Vektoren für 

die Übertragung von MRE zwischen Nutztieren und Menschen dar, sowie als Reservoir für MREs. 

Haustiere könnten somit die Übertragung und Reinfektion von Menschen mit MREs begünstigen. 
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1.2 Abstract Englisch 

Background: Today, pet animals are an inherent part of many peoples lives and the contact 

between pets and humans is usually close. Colonization or infection with multidrug resistant 

organisms (MDROs) can affect both humans and animals. Although they pose a relevant risk for 

patients in healthcare, it is still unclear whether pet ownership should be considered as a risk factor 

for MDRO acquisition prior to hospitalization.    

Methods: According to the PRISMA guidelines, we performed three meta-analyses. We assessed 

the contact to pet animals as a risk factor for the acquisition of MRSA, VRE and MDR Gram-

negatives. The MDR-Gram-negatives comprise third-generation cephalosporin-resistant 

Enterobacterales (3GCRE) and carbapenem-resistant Enterobacterales (CRE).  

Results: For dog owners, we were able to calculate an increased risk of MRSA carriage [risk ratio 

(RR) 2.28, 95% CI 1.47–3.56]. We did not calculate a significantly higher risk for 3GCRE 

colonization for pet owners (RR 1.18, 95% CI 0.83–1.68 for pet owners in general, RR 0.88, 95% 

CI 0.56–1.40 for dog owners, RR 1.16, 95% CI 0.58–2.34 for cat owners, RR 1.34, 95% CI 0.43–

4.18 for rodent owners, RR 0.91, 95% CI 0.38–2.18 for bird owners, and RR 2.34, 95% CI 0.33–

16.63 for lizard/frog owners). We were not able to perform a meta-analysis on the topic of VRE 

due to a lack of sufficient data. 

Conclusions: Based on our analyses contact to pet animals may pose a risk for MRSA acquisition, 

but not for 3GCRE or CRE acquisition. The results of our systematic literature search suggested a 

possible role of pet animals both as vectors for the transmission of MDROs between livestock and 

humans and as a reservoir for MDROs. It is possible that pets promote transmission and reinfection 

of humans. (21) 
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2. Einleitung 

Multiresistente Erreger (MRE) stellen ein bedeutendes Problem im Gesundheitswesen dar. 2015 

wurden über 670.000 Infektionen mit multiresistenten Erregern in der Europäischen Union und 

dem Europäischen Wirtschaftsraum berichtet (1). Bei 63,5 % dieser Infektionen handelte es sich 

um nosokomiale Infektionen. Diese können endogenen Ursprungs und von Patient*innen ins 

Krankenhaus eingetragen sein oder exogenen Ursprungs und damit erst im Krankenhaus erworben 

(2). Ein wichtiges Werkzeug zur Verhinderung nosokomialer Infektionen sind präventive 

Maßnahmen wie Risikofaktor-adjustierte Screeningprogramme. Um diese zu entwickeln ist es 

jedoch notwendig, die entsprechenden Risikofaktoren zu kennen und somit eine MRE-Besiedlung 

und damit verbundene Risiken schon zu Beginn des Krankenhausaufenthaltes zu erkennen.  

Das Institut für Hygiene und Umweltmedizin der Charité befasst sich neben der 

Infektionsprävention im Krankenhaus auch im Forschungsbereich mit der Surveillance 

nosokomialer Infektionen und multiresistenter Erreger, der Umsetzung von 

Infektionspräventionsmaßnahmen sowie der Untersuchung von Infektionsketten. Unsere 

Arbeitsgruppe untersucht die Übertragung von MRE zwischen Haustieren und Menschen und 

verfolgt damit einen One-Health-Ansatz. Ziel ist es, herauszufinden, ob der Kontakt zu Haustieren 

einen Risikofaktor für eine MRE-Besiedlung von Patient*innen schon bei Aufnahme im 

Krankenhaus darstellt und wie damit in Zukunft umzugehen ist. Damit wollen wir die 

Forschungslücke im Vergleich zu Nutztieren schließen, die bereits - neben vorangegangenen 

Krankenhausaufenthalten, Antibiotikaeinnahme und Reisen in Risikogebiete - als Risikofaktor für 

eine MRE Besiedlung gelten (3-7). Es wurde bereits nachgewiesen, dass auch Haustiere wie 

Hunde und Katzen mit MRE besiedelt sein können (8, 9) und auch, dass eine gleichzeitige 

Besiedlung von Mensch und Haustier innerhalb eines Haushaltes vorkommen kann (10, 11). Es 

ist jedoch noch unklar, in welchem Umfang eine Übertragung stattfindet und ob Haustiere in die 

Liste der Risikofaktoren aufgenommen werden sollten. Bisher existieren keine systematischen 

Übersichtsarbeiten, die das Risiko einer MRE Besiedlung bei Haustierbesitzer*innen im Vergleich 

zur Allgemeinbevölkerung explizit benennen. Deshalb führten wir eine systematische 

Literaturrecherche und Meta-Analyse der veröffentlichten Studien mit Blick auf Haustiere als 

Risikofaktor für eine MRE-Besiedlung der Haustierbesitzer*innen im Vergleich zur 

Allgemeinbevölkerung durch. Dabei analysierten wir Daten für die relevantesten MRE bei 

Menschen, Methicillin-resistente Staphylococcus aureus (MRSA), 3.-Generation-Cephalosporin-

resistente Enterobacteriaceae (3GCRE), Carbapenem-resistente Enterobacteriaceae (CRE) sowie 

Vancomycin-resistente Enterokokken (VRE). 
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3. Methodik 

3.1 Studienauswahl und Datenextraktion 

Zur Bearbeitung der Fragestellung wurden drei separate systematische Literaturrecherchen und 

Meta-Analysen zu MRSA, 3GCRE/CRE sowie VRE durchgeführt.  

MRSA werden typischerweise in healthcare-associated (HA-MRSA), community-associated 

(CA-MRSA) und livestock-associated (LA-MRSA) unterteilt. Diese Unterteilung wurde in der 

vorliegenden Arbeit ebenfalls berücksichtigt, obwohl eine klare Abgrenzung zwischen den 

Gruppen nicht möglich ist. CA-MRSA werden zunehmend auch im Krankenhaus nachgewiesen 

und HA-MRSA in der Allgemeinbevölkerung. Genauer ist eine Klassifikation auf Grundlage von 

molekularen Typisierungen wie multilocus sequence types (MLST), spa types, SCCmec types oder 

dru types. Dabei werden Isolate zu klonalen Linien oder klonalen Komplexen zugeordnet. (12-15) 

Wo immer eine genauere Klassifikation angegeben war, wurde sie in der vorliegenden Arbeit auch 

berücksichtigt. Die Resistenz von MRSA wird auf dem genetischen Element SCCmec-Element 

codiert. Üblicherweise ist dafür das mecA-Gen verantwortlich, 2011 wurde jedoch auch die 

SCCmecC-Variante erstmals beschrieben und in der Folge auch von uns berücksichtigt. (16) 

Für die Meta-Analyse zu 3GCRE/CRE wurden Enterobacteriaceae mit Resistenzen gegen 

Cephalosporine der 3. oder 4. Generation sowie extended spectrum beta lactamase (ESBL) 

bildende Enterobacteriaceae unter 3GCRE zusammengefasst. Diese Beta-Laktamasen sind 

molekularepidemiologisch hauptsächlich verantwortlich für die Resistenz gegenüber 

Cephalosporinen (17). Die ESBL-Gene sind auf Plasmiden lokalisiert und damit zwischen 

verschiedenen Erregerspezies übertragbar. Am weitesten verbreitet ist die ESBL-Bildung in den 

Spezies Escherichia coli und Klebsiella pneumoniae. Lag bei den Erregern darüber hinaus noch 

eine Resistenz gegenüber Carbapenemen vor, wurden sie als CRE definiert. Dies entspricht einer 

internationalen Einteilung der Erreger nach Resistenzen. In Deutschland wird hingegen die 

Klassifikation von multiresistenten gramnegativen Erregern (MRGN) nach Anzahl der 

Antibiotikaklassen, gegen den ein Erreger resistent ist, vorgenommen (18). So ist ein 3MRGN 

resistent gegen 3 der 4 Antibiotikaklassen, einschließlich den Cephalosporinen der 3. Generation. 

Ein 4MRGN ist zusätzlich auch gegen Carbapeneme resistent. Da es sich bei 3GCRE und CRE 

um die gleichen zugrundeliegenden Erregerspezies handelt, wurden diese gemeinsam analysiert. 

Die VRE umfassen die bei Menschen überwiegend vorliegenden Erreger VR-E. faecium und VR-

E. faecalis. Die Vancomycin-Resistenz dieser Erreger wird über die vanA oder vanB Gencluster 

codiert, wobei vanA die dominante Variante darstellt. (19)  
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Um eine hohe Qualität zu gewährleisten, wurde die Arbeit gemäß den „Preferred Reporting Items 

for Systematic Review and Meta-Analysis“ (PRISMA) Richtlinien (Version von 2009) 

durchgeführt (20). Für die Ausarbeitung der Veröffentlichung wurde die Prisma Checklist 

berücksichtigt. Die Auswahl der in den Meta-Analysen berücksichtigten Veröffentlichungen 

wurde mit dem Prisma Flowchart dargestellt (21, Abbildungen S1-S3). Die Studie wurde bei 

PROSPERO, einer internationalen Datenbank zur Registrierung von systematischen 

Literaturrecherchen und Meta-Analysen registriert, um Überschneidungen mit möglicherweise 

bereits geplanten vergleichbaren Analysen zu vermeiden. Im Vorfeld der Studien wurde ein 

Protokoll erstellt, anhand dessen die Literaturrecherche und Auswertung erfolgte. Gemäß den 

Richtlinien wurden die Literaturrecherche und Datenextraktion von zwei unabhängigen 

Untersucher*innen durchgeführt. Dafür wurde ein im Vorfeld vorbereitetes Formular zur 

Datenextraktion verwendet, um die relevanten Informationen aus den Studien zusammenzufassen 

(z.B. Publikationsjahr, Herkunftsland, Studiendesign, Studienpopulation, demographische Daten, 

Haustierarten, mikrobiologische Methodik). Ebenso wurde im Vorfeld festgelegt, welche Studien 

für den Einschluss in die Analysen geeignet waren. Gesucht wurde nach Studien, die eine 

Kolonisation oder Infektion mit MRE bei Personen mit und ohne Haustiere thematisierten, dabei 

wurden zunächst keine Einschränkungen zur Art des Haustiers vorgenommen. Ausgeschlossen 

wurden lediglich Pferde, die als Nutztiere kategorisiert wurden, da sie nicht direkt im Haushalt 

leben und damit der Kontakt weniger eng ist, als dies bei anderen Haustierarten der Fall ist. 

Eingeschlossen wurden randomisierte, kontrollierte Studien, Kohortenstudien und Fall-Kontroll-

Studien, jedoch keine Fallberichte, Konferenzabstracts oder „letters to the editors“. Darüber 

hinaus wurden auch die Referenzen von einschlägigen Übersichtsarbeiten gesichtet. Es wurden 

lediglich Volltextartikel in deutscher oder englischer Sprache aus den medizinischen Datenbanken 

Medline (via PubMed), Embase (via Ovid) und Cochrane Library eingeschlossen. Die detaillierte 

Suchstrategie mit allen gelisteten Suchwörtern lässt sich mit Hilfe der Tabelle S1 in Hackmann et 

al. 2021 nachvollziehen. (21)  
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3.2 Statistische Auswertung 

Für die statistische Analyse der Daten wurde die Cochrane ReviewManager Software verwendet. 

Es wurde anhand der Daten jeder eingeschlossenen Studie jeweils das relative Risiko (RR) 

berechnet, also das Risiko einer MRE Besiedlung bei Haustierbesitzer*innen im Vergleich zu 

Nicht-Haustierbesitzer*innen. Zudem wurde das dazugehörige 95 % Konfidenzintervall (95 % CI) 

angegeben. Anschließend wurden daraus die gepoolten RRs berechnet, um das Gesamtrisiko über 

die Studien einzuschätzen. Dafür wurde eine Random-Effects-Modellierung angewendet, die sich 

für heterogene Datensätze eignet (22). Aufgrund der Thematik wurde eine hohe Heterogenität der 

Daten erwartet, zum Beispiel durch die Auswahl und Größe der Studienpopulation sowie der 

betrachteten Haustierarten. Die Heterogenität zwischen den Studien wurde automatisch berechnet 

und mit Hilfe des ꭓ2- und I2-Wertes angegeben (22). In der vorliegenden Arbeit wurde die 

Heterogenität anhand des I2-Wertes bewertet. Dieser gibt an, welcher Anteil der Homogenität auf 

klinische und methodische Variabilität und nicht auf Zufall zurückzuführen ist. Ein Wert von unter 

40 % ist dabei vernachlässigbar, bei Werten darüber sollte die Heterogenität hingegen mit 

geeigneten Mitteln aufgelöst werden (22). Im Falle hoher Heterogenität wurde diese mit Hilfe von 

Subgruppenanalysen, z.B. getrennten Analysen nach Haustierarten, oder Sensitivitätsanalysen 

untersucht.  

Um die Qualität der eingeschlossenen Publikationen zu bewerten, wurde die Newcastle-Ottawa-

Scale angewandt (23). Darin wurden festgelegte Aspekte jeder Studie einzeln bewertet und 

anschließend in einem Gesamtscoring zusammengeführt. Bewertet wurden dabei z.B. die Auswahl 

von exponierter und Vergleichsgruppe, die Messung des Outcomes und die Erfassung der 

Exposition. Je mehr Punkte eine Studie erreichen konnte, desto höher war die Qualität der Studie 

zu bewerten. Bei einer Gesamtpunktzahl von 9 Punkten wurde die Qualität von Studien mit 7-9 

Punkten als hoch eingeschätzt, bei 4-6 Punkten als mittelwertig und bei 0-3 Punkten als niedrig. 

Das Risiko eines Publikationsbias wurde durch Funnel Plots dargestellt, die ebenfalls mit Hilfe 

des Cochrane ReviewManagers erstellt wurden. Dabei handelt es sich um Streudiagramme, in 

denen die berechnete Effektgröße (RR) der einzelnen Studien auf der x-Achse abgetragen wird. 

Auf der y-Achse wird die Genauigkeit der Studien mit Hilfe des Standardfehlers (SE(log[RR])) 

dargestellt. Da kleinere Studien eine geringere Präzision aufweisen, sind sie am unteren Ende des 

Diagramms angesiedelt und weisen eine größere Streuung der Effektgröße auf. Große Studien 

werden als präziser eingestuft und befinden sich im oberen Teil des Diagramms, die 

Effektstreuung fällt dabei geringer aus. Auf dieser Grundlage ergibt sich bei fehlendem 

Publikationsbias die Form eines umgekehrten Trichters. (24) 
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4. Ergebnisse 

4.1 Thema 1: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit MRSA 

Aus 2.525 Publikationen, die in der systematischen Literaturrecherche identifiziert wurden und 

weiteren 27 Publikationen aus der händischen Suche konnten nach Sichtung aller Titel und 

Abstracts sowie der Volltextanalyse von 139 Publikationen sechs Publikationen in die Meta-

Analyse aufgenommen werden (21). Der Auswahlprozess wurde mit einem Flowchart nach 

PRISMA-Vorgaben visualisiert (21, Abbildung S1).  

 

Die Qualität der eingeschlossenen Studien wurde anhand der Kriterien der Newcastle-Ottawa-

Scale bewertet und in einer Tabelle zusammengefasst (21, Tabelle S2 und S3). Hier wurden die 

Arbeiten von Denis et al. (25) und Bearman et al. (26) als qualitativ hochwertig, die übrigen 

Studien als qualitativ mittelwertig eingestuft.  

Die Meta-Analyse umfasste insgesamt 4.304 Teilnehmende aus sechs Studien. Die wichtigsten 

Charakteristika sowie die berechneten Effektgrößen (RR, 95 % CI) sind in Tabelle 1 

zusammengefasst. Drei der Studien zeigten ein höheres Risiko einer MRSA-Kolonisation bei 

Haustierbesitzer*innen an, nur eine Studie kam zum Ergebnis eines niedrigeren Risikos für 

Haustierbesitzer*innen. Anhand der Daten einer Studie konnte kein RR berechnet werden, da 

weder bei Hundebesitzer*innen noch bei den Vergleichspersonen MRSA nachgewiesen werden 

konnte. Die errechneten RR-Werte variierten zwischen 0,72 und 4,54. Das daraus berechnete 

gepoolte RR betrug 1,64 (95 % CI 0,79-3,40) und war damit nicht signifikant. Anhand von I² 

wurde die Heterogenität eingeschätzt und lag mit 74 % im hohen Bereich. Aufgrund der geringen 

Studienanzahl wurde eine Sensitivitätsanalyse durchgeführt. Dabei wurde die Studie 

ausgeschlossen, in der die Art des Haustieres nicht näher definiert wurde. In den übrigen Studien 

wurden nur Hundebesitzer*innen betrachtet. So wurde ein homogeneres Ergebnis erzielt, der  

I²-Wert lag anschließend bei 18 %. Auch das gepoolte RR zeigte nun ein signifikant erhöhtes 

Risiko einer MRSA-Besiedlung bei Hundebesitzer*innen an (RR 2,28; 95 % CI 1,47-3,56). 

Für die Einschätzung des Publikationsbias lagen nicht genügend Studien zur Auswertung vor. 
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4.2 Thema 2: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit 3GCRE/CRE 

Die systematische Literaturrecherche identifizierte 1.888 Publikationen, per Handsuche wurden 

weitere 20 Publikationen eingeschlossen. Diese wurden zunächst nach Titel und Abstract 

gescreent, 117 Publikationen wurden für die Volltextanalyse ausgewählt. Insgesamt konnten 13 

Studien in die Meta-Analyse eingeschlossen werden. Das Flowchart in (21), Abbildung S2 

visualisiert den Auswahlprozess.  

Die Qualität der Studien wurde mit Hilfe der Newcastle-Ottawa-Scale bewertet und für alle 

Studien mit hoch oder mittelwertig bewertet (21, Tabellen S2 und S3). 

Im Thema 2 variierten die eingeschlossenen Studien erheblich voneinander. Es wurden 

verschiedene Haustierarten betrachtet (Hunde, Katzen, Nagetiere, Vögel und 

Reptilien/Amphibien), für die zum Teil separate Analysen möglich waren. Daher wurde die Meta-

Analyse anhand der betrachteten Tierart in Subgruppen aufgeteilt. Insgesamt lagen für dieses 

Thema 13 Studien mit 10.820 Teilnehmenden vor. Alle eingeschlossenen Studien untersuchten 

die Infektion oder Kolonisation mit 3GCRE, wobei der Schwerpunkt auf ESBL-bildenden 

Enterobacteriaceae (ESBL-E) lag, besonders häufig vertreten war dabei der Erreger Escherichia 

coli. Eine Kolonisation mit CRE wurde in keiner der Publikationen festgestellt. Die wichtigsten 

Studiencharakteristika sowie die Effektgrößen (RR, 95 % CI) sind in Tabelle 2 zusammengefasst.  

In keiner der Meta-Analysen konnte ein signifikant erhöhtes Risiko für eine 3GCRE Kolonisation 

bei Haustierbesitzer*innen festgestellt werden. In die Meta-Analyse für Haustierbesitzer*innen 

(ohne weitere Spezifikation der Tierart) konnten 7 Studien mit insgesamt 6.041 Teilnehmenden 

eingeschlossen werden, das gepoolte RR betrug 1,18 (95 % CI 0,83-1,68). Fünf Studien 

betrachteten Hundebesitzer*innen, es konnten insgesamt 4.069 Teilnehmende analysiert werden. 

Das RR lag bei 0,88 (95 % CI 0,56-1,40). Für Katzenbesitzer*innen wurde aus vier Studien mit 

insgesamt 3.914 Teilnehmenden ein RR von 1,16 (95 % CI 0,58-2,34) errechnet. Drei Studien mit 

3.674 Teilnehmenden wurden in die Meta-Analyse für Nagetierbesitzer*innen eingeschlossen und 

ein RR von 1,34 (95 % CI 0,43-4,18) errechnet. Mit zwei Studien und 1.492 Teilnehmenden wurde 

für Vogelbesitzer*innen ein RR von 0,91 (95 % CI 0,38-2,18) berechnet. Nur eine einzige Studie 

beschäftigte sich mit Eidechsen und Fröschen und wurde deshalb separat betrachtet. Zudem war 

es die einzige Studie, in der als Erreger Salmonellen betrachtet wurden. Das RR betrug hier 2,34 

(95 % CI 0,33-16,63).  

In den Metaanalysen zu Haustierbesitzer*innen, Hundebesitzer*innen und Vogelbesitzer*innen 

war die Heterogenität gering bis mäßig (I2 = 0 % bis 59 %). Eine kritische Heterogenität wurde bei 

den Analysen zu Katzen- und Nagetierbesitzer*innen beobachtet (I2 = 83 % und 74 %). Aufgrund 

der geringen Anzahl an eingeschlossenen Studien war keine weitere Subgruppenanalyse möglich 
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und es wurde eine Sensitivitätsanalyse durchgeführt. Die Studien variierten in ihren klinischen und 

methodischen Merkmalen, eine Änderung der Studienauswahl, der Effektgröße oder die 

Anwendung des Fixed-Effect-Modells brachten keine signifikante Verbesserung der 

Heterogenität. Die Meta-Analysen wurden deshalb in unveränderter Form beibehalten um den 

Informationsgehalt nicht zu schmälern, mussten jedoch kritisch diskutiert werden. 

Für eine Einschätzung des Publikationsbias lagen nicht genügend Studien vor, insgesamt schienen 

die Ergebnisse jedoch symmetrisch um den gepoolten RR Wert zu streuen (21, Abbildung S5).  

 

 

 

 

 

  



Ergebnisse  11 

 

9
5
%

 C
I 

0
,3

3
 –

 1
6
,6

3
 

0
,9

0
 –

 2
1
,2

0
 

 

0
,8

7
 –

 2
,6

0
 

0
,9

6
 –

 3
,2

2
 

0
,8

7
 –

 2
,5

7
 

0
,6

4
 –

 2
,5

6
 

0
,3

5
 –

 2
,5

5
 

0
,6

7
 –

 1
,3

9
 

1
,3

5
 –

 5
,9

0
 

0
,1

4
 –

 0
,9

8
 

 

0
,3

1
 –

 2
3
,6

5
 

1
,2

3
 –

 4
1
,1

7
 

T
a

b
el

le
 2

 S
tu

d
ie

n
ch

ar
ak

te
ri

st
ik

a 
u

n
d
 E

ff
ek

tg
rö

ß
e
 (

R
R

, 
9

5
%

 C
I)

 d
er

 e
in

g
es

ch
lo

ss
en

en
 S

tu
d
ie

n
 z

u
m

 T
h

em
a 

2
: 

H
au

st
ie

rk
o
n

ta
k

t 
al

s 
R

is
ik

o
fa

k
to

r 
fü

r 
ei

n
e 

B
es

ie
d

lu
n

g
 m

it
 

3
G

C
R

E
/C

R
E

. 
E

ig
en

e 
A

b
b

il
d

u
n
g

, 
al

le
 D

at
en

 s
in

d
 d

er
 P

u
b

li
k

at
io

n
 H

ac
k

m
an

n
 e

t 
al

.,
 2

0
2

1
 (

2
1

) 
en

tn
o
m

m
en

. 

  

 

R
R

 

2
,3

4
 

4
,3

7
 

 

1
,5

1
 

1
,7

6
 

1
,4

9
 

1
,2

8
 

0
,9

4
 

0
,9

7
 

2
,8

2
 

0
,3

8
 

 

2
,6

9
 

7
,1

2
 

F
a
ll

za
h

l 

(e
x
p

o
n

ie
rt

/n
ic

h
t 

ex
p

o
n

ie
rt

) 

1
3
6
9
 

(2
3
/1

1
8
4
) 

2
3
1
 

(9
4
/1

3
7
) 

1
0
2
5
 

(5
2
7
/4

9
6
) 

(1
6
3
/8

6
0
) 

(3
0
2
/7

2
1
) 

(1
4
4
/8

7
9
) 

(8
3
/9

4
0
) 

2
5
8
 

(8
9
/1

6
6
) 

2
1
1
  

(6
/5

5
) 

1
7
8
 

(1
3
4
/4

4
) 

2
2
4
 

(1
3
4
/9

0
) 

(3
9
/1

8
5
) 

T
ie

re
 

F
rö

sc
h
e,

 

E
id

ec
h
se

n
 

H
au

st
ie

re
 

 

H
au

st
ie

re
 

K
at

ze
n

 

H
u
n
d
e 

N
ag

er
 

V
ö
g
el

 

H
au

st
ie

re
 

K
at

ze
n

 

H
u
n
d
e 

 

H
au

st
ie

re
 

N
ag

er
 

S
tu

d
ie

n
g
ru

p
p

e 

S
al

m
o
n
el

le
n

-P
at

ie
n
t*

in
n
en

/ 

K
o
n
tr

o
ll

g
ru

p
p
e 

G
es

u
n
d
es

 H
y
g
ie

n
ep

er
so

n
al

 

B
ew

o
h
n
er

*
in

n
en

 

v
o
n
 R

eg
io

n
en

 m
it

  

M
as

th
u
h

n
 A

n
la

g
en

 

E
S

B
L

-E
 p

o
si

ti
v
e 

K
ra

n
k
en

h
au

sp
at

ie
n
t*

in
n
en

/ 

E
S

B
L

-E
 n

eg
at

iv
e 

K
o
n
tr

o
ll

g
ru

p
p
e 

R
ei

se
n
d
e 

m
it

 

g
as

tr
o
in

te
st

in
al

er
 

S
y
m

p
to

m
at

ik
 

H
u
n
d
eb

es
it

ze
r*

in
n
en

/ 

K
o
n
tr

o
ll

g
ru

p
p
e 

A
sy

m
p
to

m
at

is
ch

e 
K

in
d
er

 

S
tu

d
ie

n
-

d
es

ig
n

 

F
al

l-

K
o
n
tr

o
ll

-

S
tu

d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

F
al

l-

K
o
n
tr

o
ll

-

S
tu

d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

F
al

l-

K
o
n
tr

o
ll

-

S
tu

d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

P
u

b
li

k
a
ti

o
n

s-

ja
h

r 

2
0
0
6
 

2
0
1
2
 

2
0
1
3
 

2
0
1
3
 

2
0
1
6
 

2
0
1
6
 

2
0
1
6
 

E
rs

ta
u

to
r*

in
 

V
a
rm

a
 (

3
1

) 

M
ey

e
r 

(3
2
) 

H
u

ij
b

er
s 

(3
3
) 

L
ei

st
n

er
 (

3
4
) 

B
a
rr

et
o

 

M
ir

a
n

d
a

 (
3
5
) 

C
a
rv

a
lh

o
 (

3
6
) 

H
a
rr

ie
s 

(3
7
) 

 



Ergebnisse  12 

 

9
5
%

 C
I 

0
,0

2
 –

 9
,1

5
 

0
,0

2
 –

 6
,0

7
 

 

0
,7

4
 –

 1
,8

5
 

0
,2

3
 –

 0
,8

9
 

0
,1

2
 –

 5
,0

6
 

 

0
,4

4
 –

 1
,0

4
 

0
,6

1
 –

 1
,2

5
 

0
,2

2
 –

 1
,2

2
 

0
,1

1
 –

 1
,1

4
 

0
,9

9
 –

 1
,7

6
 

T
a

b
el

le
 2

 F
o

rt
se

tz
u

n
g

 S
tu

d
ie

n
ch

ar
ak

te
ri

st
ik

a 
u
n

d
 E

ff
ek

tg
rö

ß
e
 (

R
R

, 
9

5
%

 C
I)

 d
er

 e
in

g
es

ch
lo

ss
en

en
 S

tu
d

ie
n

 z
u

m
 T

h
em

a 
2

: 
H

au
st

ie
rk

o
n

ta
k

t 
al

s 
R

is
ik

o
fa

k
to

r 
fü

r 
ei

n
e 

B
es

ie
d

lu
n

g
 m

it
 3

G
C

R
E

/C
R

E
. 

E
ig

en
e 

A
b
b

il
d

u
n

g
, 
al

le
 D

at
en

 s
in

d
 d

er
 P

u
b

li
k

at
io

n
 H

ac
k

m
an

n
 e

t 
al

.,
 2

0
2
1

 (
2

1
) 

en
tn

o
m

m
en

. 
a  

in
 d

ie
se

m
 F

al
l 

H
as

en
, 

M
ee

rs
ch

w
ei

n
ch

en
, 

H
am

st
er

 

 

 

R
R

 

0
,4

7
 

0
,3

4
 

 

1
,1

8
 

0
,4

5
 

0
,7

9
 

 

0
,6

8
 

0
,8

7
 

0
,5

1
 

0
,3

6
 

1
,3

2
 

F
a
ll

za
h

l 

(e
x
p

o
n

ie
rt

/n
ic

h
t 

ex
p

o
n

ie
rt

) 

4
8
 

(1
4
/3

4
) 

1
0
7
 

(2
6
/8

1
) 

4
6
9
 

(1
6
7
/3

0
2
) 

(1
2
1
/3

4
8
) 

(9
/4

6
0
) 

2
4
2
7
 

(3
6
2
/1

8
9
8
) 

(4
2
2
/1

9
3
9
) 

(1
1
1
/2

3
1
6
) 

9
6
 

(3
3
/6

3
) 

4
1
7
7
 

(2
0
1
6
/2

0
8
9
) 

T
ie

re
 

H
u
n
d
e 

H
au

st
ie

re
 

 

H
u
n
d
e 

K
at

ze
n

 

V
ö
g
el

 

 

H
u
n
d
e 

K
at

ze
n

 

N
ag

er
a  

 

 H
au

st
ie

re
 

H
au

st
ie

re
 

S
tu

d
ie

n
g
ru

p
p

e 

H
u
n
d
eb

es
it

ze
r*

in
n
en

/ 

K
o
n
tr

o
ll

g
ru

p
p
e 

M
it

ar
b
ei

te
r*

in
n
en

 i
m

 

G
es

u
n
d
h
ei

ts
w

es
en

 

U
S

 V
et

er
an

en
 

F
re

iw
il

li
g
e 

E
rw

ac
h
se

n
e
 

N
eu

g
eb

o
re

n
e 

A
ll

g
em

ei
n
b
ev

ö
lk

er
u
n
g

 

S
tu

d
ie

n
-

d
es

ig
n

 

F
al

l-

K
o
n
tr

o
ll

-

S
tu

d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

K
o
h
o
rt

en
-

st
u
d
ie

 

P
u

b
li

k
a
ti

o
n

s-

ja
h

r 

2
0
1
7
 

2
0
1
7
 

2
0
1
8
 

2
0
1
8
 

2
0
1
8
 

2
0
1
9
 

E
rs

ta
u

to
r*

in
 

C
h

u
n

g
 (

3
8
) 

J
o
zs

a
 (

3
9
) 

M
a
n

g
es

 (
4
0
) 

M
cN

u
lt

y
 (

4
1
) 

R
o
d

ri
g
u

ez
-

R
ev

u
el

ta
 (

4
2
) 

v
a
n

 d
en

 B
u

n
t 

(4
3
) 

  



Ergebnisse  13 

 

4.3 Thema 3: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit VRE 

In der systematischen Literaturrecherche wurden 554 Publikationen zum Thema 3 identifiziert und 

um 8 weitere Arbeiten aus der händischen Suche ergänzt. Alle Arbeiten wurden zunächst nach 

Titel und Abstract gescreent, 34 Artikel wurden der Volltextanalyse unterzogen. Keine der Studien 

lieferte die notwendigen Daten, um in eine Meta-Analyse eingeschlossen werden zu können (21, 

Abbildung S3).  

Als Ergebnis dieser Literaturrecherche lässt sich festhalten, dass eine VRE Übertragung zwischen 

Menschen und Haustieren noch nicht umfassend untersucht wurde. Es lagen hauptsächlich 

Fallberichte und Studien zur Prävalenz von VRE bei Haustieren vor. In Studien zur Übertragung 

von VRE zwischen Mensch und Haustier konnten in den meisten Fällen keine VRE Kolonisation 

in der betrachteten Studiengruppe festgestellt werden.  
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5. Diskussion 

5.1 Thema 1: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit MRSA 

Die vorliegende Meta-Analyse identifizierte den Besitz von Hunden als Haustier als einen 

signifikanten Risikofaktor für eine MRSA-Kolonisation. Für die Haltung anderer Haustiere konnte 

aufgrund mangelnder Daten keine Analyse durchgeführt werden.  

Da Katzen neben Hunden zu den häufigsten Haustieren in Deutschland zählen (44), wäre eine 

Analyse von hoher Relevanz. Der Mangel an Studien bezüglich Katzen und ihrer Rolle bei der 

Übertragung von MRSA wurde bereits von Bramble et al. (10) in einer narrativen Übersichtsarbeit 

beschrieben. Ein Grund dafür könnte die geringere Prävalenz von MRSA bei Katzen im Vergleich 

zu Hunden sein, die von Harrison et al. (8) und Köck et al. (9) beschrieben wurde. Allerdings 

liegen auch Studien vor, die eine ähnliche Prävalenz bei Hunden und Katzen beschreiben (45, 46).  

Die durchgeführte Meta-Analyse legt nahe, dass Hundebesitzer*innen ein mehr als zweifach 

höheres Risiko einer MRSA-Kolonisation haben als Menschen ohne Hunde. Dieses Ergebnis ist 

auf Grundlage der Literatur kritisch zu betrachten. Die Überprüfung der Literatur zeigte, dass eine 

Übertragung zwischen Mensch und Tier zwar möglich ist, die Wahrscheinlichkeit einer 

Übertragung jedoch gering. So berichteten Ferreira et al. (47), Hanselman et al. (48) und Kottler 

et al. (45) von einer geringen Anzahl an übereinstimmender MRSA-Kolonisation bei Mensch und 

Hund (0-6%). In allen drei Studien lag eine höhere MRSA Prävalenz bei Menschen als bei Hunden 

vor, was vermuten lässt, dass die Übertragung primär von Mensch auf Hund und nicht anders 

herum stattfindet (45, 47, 48).  

In den Studien der Meta-Analyse wurde die Übertragung von MRSA zwischen Mensch und Tier 

eines Haushalts nicht durch eine Analyse der Erreger direkt untersucht. Es bleibt somit unklar, ob 

eine Übertragung stattgefunden hat oder ob die Ergebnisse durch andere Risikofaktoren zustande 

gekommen sind, die hier nicht untersucht wurden. Es sollte in Betracht gezogen werden, dass auch 

andere Studien Haustierkontakt nicht als Risikofaktor für eine MRSA-Kolonisation identifizieren 

konnten. Zwar konnte nachgewiesen werden, dass das Risiko einer MRSA-Kolonisation bei 

Menschen in Haushalten mit einem MRSA-positiven Haustier höher war, jedoch war eine MRSA 

Infektion in Haustieren sehr selten und der Haustierkontakt spielte bei MRSA-Infektionen im 

Menschen insgesamt keine bedeutende Rolle. (49, 50) 

Betrachtet man die MRSA Stämme in Hunden und Katzen, zeigt sich, dass diese hauptsächlich 

den in Menschen verbreiteten HA- und CA-Stämmen entsprechen (51). Auch das spricht für einen 

Übertragungsweg, der ursprünglich von Mensch auf Tier zurückgeht. Es besteht jedoch die 
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Möglichkeit, dass anschließend eine wechselseitige Übertragung zwischen Mensch und Tier 

stattfindet oder die besiedelten Tiere den Erreger auf andere Menschen übertragen (8, 49, 52, 53). 

Auch bei den Studien dieser Meta-Analyse betrachteten nur zwei Studien LA-MRSA Stämme (25, 

29), diese sollen hier jedoch noch einmal näher diskutiert werden. Denis et al. (25) untersuchten 

Mitarbeiter*innen in der Schweinezucht auf eine LA-MRSA Kolonisation und identifizierten den 

Kontakt zu Hunden als signifikanten Risikofaktor. Ye et al. (29) hingegen konnten den Kontakt 

zu Hunden nicht als Risikofaktor für die betrachteten Personen identifizieren. Die Ergebnisse von 

Denis et al. (25) könnten demnach auf den Kontakt der Hunde zu Nutztieren zurückzuführen sein 

und dementsprechend nicht übertragbar auf Hundebesitzer*innen im Allgemeinen sein. 

Unterstützt wird diese Hypothese durch die Arbeiten von Kaspar et al. (46) und Fessler et al. (54), 

die ebenfalls erhöhte MRSA-Kolonisationsraten bei Haustieren im Umfeld von 

Viehzuchtbetrieben feststellten. 

Hier lässt sich bereits eine wesentliche Limitation der vorliegenden Arbeit feststellen. Die Studie 

von Denis et al. (25) beschreibt die höchste Prävalenz von MRSA bei Menschen und zeigt den 

höchsten Effekt des Kontakts zu Hunden als Risikofaktor. Sie wird in der Meta-Analyse sehr hoch 

gewichtet (21, Abbildung 1) und führt somit wahrscheinlich zu einer Überschätzung des 

Risikofaktors bezogen auf die Allgemeinbevölkerung.  

Weitere Limitationen waren die geringe Anzahl an qualitativ hochwertigen Studien, die Daten für 

eine Meta-Analyse enthielten sowie die große Variabilität im Studiendesign. Zudem 

konzentrierten sich zwei der Studien auf Kinder und junge Erwachsene (26, 27). Entgegen anderer 

Studien, die eine höhere Übertragungsrate bei Kindern beschrieben (55), konnte in den 

eingeschlossenen Studien kein erhöhtes Risiko einer MRSA-Übertragung bei Kindern festgestellt 

werden und der Kontakt zu Hunden stellte keinen signifikanten Risikofaktor dar (26, 27).  

Eine weitere potentielle Limitation stellt die Unterrepräsentation von mecC-positiven MRSA 

Stämmen dar, von denen erst 2011 erstmals berichtet wurde (16, 56) und die bisher noch nicht oft 

in Haustieren nachgewiesen wurden (46, 57, 58). 
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5.2 Thema 2: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit 3GCRE/CRE 

In der vorliegenden Meta-Analyse konnte der Kontakt zu keinem der untersuchten Haustiere als 

Risikofaktor für eine Kolonisation mit 3GCRE oder CRE identifiziert werden. Es lagen Studien 

vor, die den Kontakt zu Haustieren als Risikofaktor, aber auch als protektiven Faktor darstellten. 

Die gepoolten RR der Meta-Analyse zeigten jedoch kein statistisch signifikantes Risiko an. 

Die Sichtung der entsprechenden Literatur weist jedoch darauf hin, dass der Kontakt zu Haustieren 

durchaus einen Effekt auf das Risiko einer 3GCRE-Kolonisation haben kann. Zum Beispiel 

konnten Huijbers et al. (33) den Kontakt zu Haustieren zwar nicht direkt als Risikofaktor 

darstellen, das Risiko einer 3GCRE-Kolonisation stieg jedoch interessanterweise mit der Anzahl 

an verschiedenen Haustierarten im Haushalt. Die Ergebnisse von Barreto Miranda et al. (35) 

weisen darauf hin, dass Haustiere als Erregerreservoir für 3GCRE dienen können. Es wurden 

Reisende mit gastrointestinalen Symptomen bei Reiserückkehr und 6 Monate später untersucht 

und Katzen stellten einen signifikanten Risikofaktor für eine 3GCRE-Kolonisation 6 Monate nach 

Reiserückkehr dar (35). Auch Mughini-Gras et al. (59) führten in einem Source Attribution Modell 

7,9 % von ESBL- oder AmpC-produzierenden E. coli Kolonisationen auf Haustierkontakt zurück. 

Nur zwei der eingeschlossenen Studien untersuchten die CRE-Kolonisation (41, 43). Während van 

den Bunt et al. (43) keine CRE nachweisen konnten, wurde bei McNulty et al. (41) zwei 

Studienteilnehmer*innen mit CRE identifiziert. Dieses Ergebnis spiegelt die geringe Prävalenz 

von CRE wieder (60). Auch in Haustieren konnte bisher nur eine sehr geringe CRE Prävalenz 

nachgewiesen werden (9, 61-63), die hauptsächlich auf die Carbapenemasen OXA-48 und NDM 

zurückzuführen waren (9, 61, 62). Ein wahrscheinlicher Grund für die geringe Prävalenz von CRE 

in Haustieren ist der mangelnde Einsatz von Carbapenemen bei Haus- und Nutzieren (9, 64). 

Resistenzen gegen Cephalosporine hingegen sind weiter verbreitet in Erregern bei Mensch (60) 

und Tier (36, 46, 65-72). Fast alle Studien in dieser Meta-Analyse befassten sich mit 3GCR E. coli 

oder 3GCR Klebsiella pneumoniae. Nur eine Studie untersuchte Salmonella enterica 

Kolonisationen (31). Cephalosporine und β-Laktam-Antibiotika sind im Gegensatz zu 

Carbapenemen auch für den Einsatz in Tieren empfohlen, was ein Grund für die höhere Prävalenz 

von 3GCRE in Haustieren sein kann (73, 74). 

Eine direkte Übertragung von 3GCRE zwischen Mensch und Haustier wurde nur in einer der 

eingeschlossenen Arbeiten untersucht (36). Mittels PFGE-Typisierung konnten Carvalho et al. 

(36) in 1 % der untersuchten Haushalte übereinstimmende 3GCR E. coli Isolate bei Mensch und 

Haustier feststellen. Auch in der weiterführenden Literatur wurde die zeitgleiche Kolonisation mit 

3GCRE von Mensch und Tier beschrieben und konnte in 7,1 % bzw. 9 % der Haushalte 

nachgewiesen werden (70, 75). 
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Eine Übertragung von 3GCRE zwischen Mensch und Haustier ist in beide Richtungen möglich. 

Es stellt sich die Frage, welche Richtung den relevanteren Übertragungsweg darstellt. Die Daten 

hierzu sind nicht eindeutig. Es liegen Studien vor, in denen die 3GCRE Prävalenz bei Tieren höher 

ist als bei den Haustierbesitzer*innen, was für eine überwiegende Übertragung von Haustieren auf 

ihre Besitzer*innen spricht (68). Andere Studien hingegen zeigen das entgegensetzte Bild (75, 76). 

Interessanterweise stimmten die Erreger bei Menschen und Haustieren nicht immer genotypisch 

überein, auch wenn die phänotypischen Resistenzeigenschaften identisch waren und zum Teil 

selbst übereinstimmende Resistenzgene vorlagen (68, 76).  Das kann ein Hinweis auf die 

Übertragung von Resistenzen zwischen den Erregern mittels mobiler genetischer Elemente sein. 

Salinas et al. vermuten eine Zirkulation von Resistenzgenen via Plasmidübertragung zwischen 

verschiedenen Erregern (76). Unterstützt wird diese Vermutung durch die Ergebnisse von de Been 

et al. (77), die ebenfalls die Plasmidübertragung als dominanten Übertragungsweg von  

ESBL-Resistenzen zwischen verschiedenen Wirten identifizierten. 

Auch bei 3GCRE scheint die Übertragung zwischen Nutztieren und Haustieren eine Rolle zu 

spielen (78, 79). Hier lohnt sich ein genauer Blick auf die Verbreitung von Resistenzgenen bei 

Menschen, Haus- und Nutztieren. Die wichtigsten Resistenzgene für eine ESBL Bildung und 

damit auch die 3GCR sind die blaCTX-M Gene (17). Die häufigsten Varianten in Menschen sind die 

blaCTX-M-1 und die blaCTX-M-15 Gene, während in Nutztieren die blaCTX-M-1 Variante dominiert. Auch 

bei Haustieren wurden hauptsächlich blaCTX-M-1 und blaCTX-M-15 Varianten detektiert (59, 68, 80, 

81). Der höhere Anteil von blaCTX-M-1 bei Haustieren in der Analyse von Ewers et al. (82) kann ein 

Hinweis auf eine häufige Übertragung zwischen Nutz- und Haustieren sein, zumal auch der 

Verzehr von rohem Fleisch bereits als Risikofaktor für eine 3GCRE Kolonisation bei Haustieren 

identifiziert wurde (74, 83).  

Der Nachweis von human-assoziierten ESBL-E Stämmen in Haustieren sowie die weitgehende 

Übereinstimmung der Resistenzgene ist jedoch ein klarer Hinweis darauf, dass auch die 

Übertragung zwischen Menschen und Haustieren hier von hoher Relevanz ist (82). 

Zu den Limitationen dieser Meta-Analyse zählt vor allem die hohe Heterogenität zwischen den 

eingeschlossenen Studien. Einen großen Einfluss darauf hatte die Variabilität der 3GCRE 

Prävalenz, die zwischen verschiedenen Ländern erheblich abweichen kann (60), was sich auch in 

den eingeschlossenen Studien und damit der Meta-Analyse niederschlägt. Zudem gab es auch 

große Unterschiede in der Studiengröße und dem Studiendesign (21, Tabelle 2). Wichtig ist hierbei 

auch der Entnahmeort der Erregerproben. Während einige Studien eine Kolonisation durch 

Stuhlproben identifizierten, untersuchten andere klinische Proben aus Wunden oder Urinproben. 

Die Prävalenz und das Übertragungsrisiko unterscheiden sich jedoch deutlich zwischen 
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Kolonisationen und Infektionen, was die Vergleichbarkeit der Studien einschränkt und einen 

Einfluss auf die Effektgröße hat. Die Übertragung von 3GCRE wurde in den vorliegenden Studien 

lediglich mittels PFGE und PCR Typisierung untersucht. Um die genetische Übereinstimmung der 

Erreger genauer bestimmen zu können und auch einen Transfer über Plasmide nachweisen zu 

können, braucht es umfangreiche Untersuchungen mittels Ganzgenomsequenzierung inklusive der 

mobilen genetischen Elemente.  

 

5.3 Thema 3: Haustierkontakt als Risikofaktor für eine Besiedlung mit VRE 

Aufgrund der vorliegenden Datenlage war keine Meta-Analyse zum Thema 3 möglich. Trotzdem 

lagen einige Studien vor, die sich mit der VRE-Kolonisation bei Mensch und Haustier und mit 

Haustieren als Erregerreservoir beschäftigten.  

Die Prävalenz von VRE bei Haustieren variierte erheblich zwischen den verschiedenen Studien. 

In den meisten Studien konnte kein VRE in den Haustierproben nachgewiesen werden (84-96).  

Vor allem in neueren Studien wurden zudem nur niedrige Prävalenzen nachgewiesen. Z.B. 

ermittelten Bertelloni et al. (97) 2016 eine Prävalenz von 3,6 % in Hunden und Aslantas et al. (98) 

2019 eine Prävalenz von 0,13 % bei Hunden und 0,8 % bei Katzen. Bei älteren Studien hingegen 

wurde eine deutlich höhere VRE Prävalenz in Hunden festgestellt, so z.B. in van Belkum et al. 

(99), Torres et al. (100) und Herrero et al. (101), die in den Jahren 1996, 2003 und 2004 

Prävalenzen von 26 %, 22,7 % und 12,6 % nachwiesen. Eine mögliche Erklärung für diese 

Unterschiede liefert der Einsatz des Glykopeptid-Antibiotikums Avoparcin als 

Wachstumsbeschleuniger in der Nutztierhaltung in der EU bis 1997 (9). Dieser führte zu einer 

Kreuzresistenz gegen Vancomycin bei Nutztieren und in der Allgemeinbevölkerung. Nach dem 

Verbot von Avoparcin sank die VRE Prävalenz in Nutztieren und der Allgemeinbevölkerung 

vermutlich aufgrund des fehlenden Selektionsdrucks wieder. Auch hieraus lässt sich ein Hinweis 

lesen, dass Haustiere als Vektor bei der Übertragung von Erregern zwischen Nutztieren und 

Menschen dienen können. So haben Devriese et al. (102) und Bates et al. (103) noch vor dem 

Verbot von Avoparcin VRE Prävalenzen von bis zu 8 % in Hunden und 5 % in Katzen festgestellt, 

die auf Bauernhöfen mit VRE-positiven Nutztieren lebten. Von Interesse wären nun aktuellere 

Studien von Haustieren mit Nutztierkontakt, um festzustellen, ob hier noch immer ein relevanter 

Übertragungsweg vorliegt.  

Es ist unwahrscheinlich, dass Haustiere ein eigenes, unabhängiges Erregerreservoir darstellen, da 

Glykopeptid-Antibiotika bei ihnen nur in Ausnahmefällen eingesetzt werden  und damit der 

Selektionsdruck hin zu einer Resistenzentwicklung fehlt (104). Wahrscheinlicher ist daher der 
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Übertragungsweg vom Menschen zum Haustier. Dieser wurde jedoch trotz steigender Bedeutung 

von VRE bei Krankenhausinfektionen bisher noch nicht ausreichend belegt (60). Das 

Hauptproblem stellt dabei der mangelnde Nachweis einer VRE-Kolonisation in den jeweiligen 

Studien dar. Selbst bei Studien, die Mitarbeiter*innen des Gesundheitswesens untersuchten, 

konnten keine VRE nachgewiesen werden, was jedoch am zu geringen Stichprobenumfang liegen 

kann (32, 39). Chung et al. (88) und Leite-Martins et al. (96) konnten zwar eine Übertragung von 

sensiblen Enterococci nachweisen, detektierten aber ebenfalls keine VRE. Auch van den Bunt et 

al. (65) konnten keine direkte Übertragung von VRE zwischen Mensch und Haustier nachweisen. 

Einen Anhaltspunkt für die Übertragung zwischen Mensch und Haustier liefern Studien, die 

übereinstimmende genetische Elemente in VRE Isolaten von Menschen und Haustieren 

nachweisen konnten (105-107). Der Großteil aller VRE-Isolate in Hunden und Katzen gehören 

zum Genotyp vanA, nur in zwei Studien wurde auch der vanB Genotyp nachgewiesen (108, 109). 

Diese Verteilung spiegelt die allgemeine Epidemiologie von vanA als dominante Variante 

gegenüber von vanB wieder (19). 

Eine wichtige Limitation der Studien, die in dieser Literaturrecherche identifiziert wurden, ist die 

Nutzung älterer molekulargenetischer Methoden wie zum Beispiel PFGE und PCR Typisierung 

zum Vergleich von Erregerisolaten (88, 96). Hier bedarf es aktueller Studien, die Erreger mittels 

Ganzgenomsequenzierung vergleichen, um Übertragungen eindeutig identifizieren zu können und 

auch die Möglichkeit bieten, eine Übertragung von Resistenzen über mobile genetische Elemente 

untersuchen zu können. 

 

5.4 Fazit 

Unsere Daten konnten lediglich den Kontakt zu Hunden als Risikofaktor für eine MRSA 

Kolonisation bei Menschen identifizieren. Dieses Ergebnis übersteigt bisherige Einschätzungen in 

der Literatur und sollte mit Vorsicht interpretiert werden, da aufgrund der Studiendesigns eine 

Überschätzung dieses Effekts vorliegen kann. Der Kontakt zu verschiedenen Haustierarten konnte 

nicht als Risikofaktor für eine 3GCRE oder CRE Kolonisation bei Menschen identifiziert werden. 

Zum jetzigen Zeitpunkt liegen zu wenige Studien vor und die Heterogenität zwischen den 

vorhandenen Studien ist zu groß, um eine zuverlässige Einschätzung vornehmen zu können. In 

unserer systematischen Literaturrecherche konnten wir keine Studien zum Haustierkontakt als 

Risikofaktor für eine VRE-Kolonisation bei Menschen identifizieren. Eine Meta-Analyse war 

somit nicht möglich. 
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Zu allen drei Erregerarten konnten in der Literatur Hinweise darauf gefunden werden, dass eine 

Übertragung zwischen Menschen und Haustieren durchaus möglich ist. Die Daten deuten darauf 

hin, dass die Übertragung ursächlich eher vom Menschen ausgeht und Haustiere ein 

Erregerreservoir bilden, von dem Reinfektionen und Übertragungen auf andere Haustiere und 

Menschen möglich sind.  

Auch wenn unsere Daten noch keine endgültige Antwort auf die Frage geben können, ob der 

Kontakt zu Haustieren einen Risikofaktor für die verbreiteten MRE bei Menschen darstellt, so 

liefern sie doch einen umfangreichen und aktuellen Überblick zur Verbreitung und den 

Übertragungswegen zwischen verschiedenen Wirten. Diese Daten sind aufschlussreich um im 

Sinne des One Health Ansatzes übergreifende Lösungswege zur Verhinderung von MRE 

Kolonisation und Infektion zu erarbeiten. Eine wichtige Schlussfolgerung unserer Arbeit ist, dass 

vor allem Studien zur Häufigkeit von Übertragungen notwendig sind, um auch zur klinischen 

Relevanz Aussagen treffen zu können und die gesamtgesellschaftliche Effektgröße einschätzen zu 

können. Zudem mangelt es an Arbeiten, in denen die genetische Übereinstimmung zwischen 

Erregern verschiedener Wirte mit aktuellen Methoden untersucht wird. Hier sollten Analysen auf 

Basis einer Ganzgenomsequenzierung erfolgen, die sowohl die genetische Übereinstimmung der 

Erreger auf chromosomaler Ebene erfassen kann, aber auch eine Übereinstimmung von 

plasmidcodierten genetischen Elementen ermöglicht.  

Die vorliegende Arbeit fügt sich daher nahtlos in die Forschung unserer Arbeitsgruppe ein und 

untermauert die Notwendigkeit einer Studie mit großem Stichprobenumfang unter Einsatz 

modernster Sequenzierungsverfahren um die Übertragung von MRE oder Resistenzen via 

Plasmidübertragung zwischen Menschen und Haustieren zu untersuchen. 

Ein interessantes weiteres Ergebnis unserer Analysen war die mögliche Rolle von Haustieren als 

Vektor für die Übertragung von MRE von Nutztieren auf den Menschen. Hinweise darauf ließen 

sich in den Literaturauswertungen aller drei Themenbereiche finden. Aufgrund der weiterhin 

hohen Relevanz von MRE im Gesundheitswesen wäre eine tiefergehende Analyse dieses Befundes 

von Interesse. Auch die Rolle von Katzen sollte unbedingt tiefergehend untersucht werden, da die 

analysierten Arbeiten sich zu einem großen Teil auf Hunde konzentrieren.  
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EMERGING 
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0.018220 
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JOURNAL OF 
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13 

INTERNATIONAL 
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5,502 
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15 

INTERNATIONAL 
JOURNAL OF 
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AGENTS 

 
12,403 

 
4.621 
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16 
ACS Infectious 
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2,184 4.614 0.007710 

17 
Travel Medicine and 
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1,783 4.589 0.004330 
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