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per se . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 97
5.4.2 Antibiotika–Empfindlichkeitsverhalten von MRSA/MSSA-Stäm-

men per se . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 101
5.4.3 Das FTIR-spektroskopische Verhalten von sensitiven und resis-

tenten Zellen unter Zugabe eines typischen β-Lactam-Antibio-
tikums . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 106

6 Diskussion 111
6.1 Korrelation der spektroskopischen, phänotypischen und genotypischen
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de und (B) der Raman-Messküvette, die aus einem Probencup aus
Edelstahl, der mit einem CaF2-Fenster und einem O-Ring verschlos-
sen wird, besteht. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 50

4.2 Aufbau der Stempelapparatur (a) mittels der ortsgetreue Stempel-
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