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4 Ergebnisse

4.1 Vorkommen von thermophilen Campylobacter spp. bei Hahnchen-
herden in der Mast und Schlachtung

Aus Mast (n=510 Proben) und Schlachtung (n=1101 Proben) wurden ins-
gesamt n=1611 Proben entnommen und auf das Vorkommen von thermophilen
Campylobacter spp. untersucht.

Die Anzahl aller isolierten Campylobacter-Stamme belief sich auf n=719
(44,6%), von denen 639 bei — 80°C in einer Stammsammlung gelagert wurden.
67,9% der Isolate (488 Stamme) gehdorten der Spezies C. jejuni, 32,1% (231
Stdmme) der Spezies C. coli an.

In 795 Proben waren Campylobacter spp. nicht nachweisbar. 97 Proben

konnten aufgrund einer starken Begleitkeimflora nicht ausgewertet werden.

4.1.1 Untersuchungen zum Vorkommen von thermophilen Campylo-
bacter spp. in den Hahnchenbestéanden der Mastbetriebe A, B und C
Bei Campylobacter-Befall einer Herde waren generell alle 10 Kottupfer positiv.
Aus jeder dieser Tupferproben wurde jeweils ein Isolat gewonnen.
Von den insgesamt 51 untersuchten Herden waren n=23 (45,1%) positiv, so
dalR n=230 (45,1%) thermophile Campylobacter-Stamme aus 510 Proben
gewonnen werden konnten, deren Spezies bestimmt wurde und von denen 171
bei —80°C gelagert wurden.
Die Pravalenz von Campylobacter spp. in den Kottupferproben aus Hahnchen-
herden der Betriebe A, B und C uber den Zeitraum Dezember 2001 bis August
2002 ist in der Anhangstab. 4 dargestellt.

Saisonale Campylobacter-Préavalenz in allen beprobten Hadhnchenherden

Im Dezember, Januar, Februar und April waren jeweils alle untersuchten

Herden Campylobacter—negativ.

Anfang Marz waren noch alle 6 beprobten Herden ohne nachweisliche
Campylobacter-Belastung, wahrend Ende Marz erstmals das Auftreten von
thermophilen Campylobacter spp. registriert werden konnte. Insgesamt traten in
diesem Monat 4 von 14 beprobten Herden (28,6%) als Campylobacter-positiv in

Erscheinung. Im Mai waren 9 von 11 untersuchten Herden (81,8%) mit
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thermophilen Campylobacter spp. belastet. In den Sommermonaten Juni, Juli
und August konnten dann aus allen beprobten Herden (100%) thermophile
Campylobacter spp. isoliert werden (Tab. 24; Abb. 7).

Tab. 24: Pravalenz von Campylobacter-positiven Herden in den Mast-
betrieben A, B, Cim Zeitraum Dezember 2001 bis August 2002
Campylobacter- Status
(Anzahl positiv/Anzahl beprobte Herden)
Dez Jan_Feb Mrz  Apr Mai__ Juni_ Juli_ Aug
Mastbetrieb A kP. 0/5 k.P. 2/4 0/3 6/7 2/2 k.P. k.P.

Mastbetrieb B 0/4 k.P. 0/4 2/4 k.P. 3/4 k.P. 4/4 4/4

Mastbetrieb C k.P. k.P. k.P. 0/6 k.P. k.P. k.P. kP. k.P.
Summe 0/4 0/5 0/4 4/14 0/3 9/11 2/2 4/4 4/4
Anz. positiv/ (O (© (0) (28,6) (0) (81,8) (100) (100) (100)

Anz. Herden (%)
k.P.= keine Probenahme
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Abb. 7: Monatliche Campylobacter-Isolierungsraten und Speziesver-
teilung aus allen Kottupferproben (n=510) von Hahnchenherden der Mast-
betriebe A,Bund C
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4.1.1.1 Speziesverteilung innerhalb aller gewonnenen Mast-Isolate

Die Speziesverteilung innerhalb aller gewonnenen 230 Campylobacter-Isolate
aus positiven Herden in der Mast setzte sich folgendermalRen zusammen:
Insgesamt konnte mit n=175 Stammen (76,1%) C. jejuni als dominierende
Spezies identifiziert werden. 8 C. jejuni-Stamme (4,6%) wiesen eine Nalidixin-
saure-Resistenz auf. 55 Isolate (23,9%) konnten in der Speziesdifferenzierung
C. coli zugeordnet werden. Davon waren 14 Stamme (25,5%) Nalidixinsaure-
resistent. Innerhalb aller 23 Campylobacter-positiven Herden wurden bei 13
Herden (56,5%) ausschlief3lich C. jejuni-Stamme, bei 8 Herden (34,8%) sowohl
C. jejuni- als auch C. coli-Stamme sowie bei 2 Herden (8,7%) ausschliel3lich

C. coli-Stamme isoliert.

4.1.1.2 Campylobacter-Pravalenz im Hahnchenmastbetrieb A

In diesem Mastbetrieb wurden insgesamt von 21 Herden n=210 Kottupfer in 5
Mastperioden (Januar bis Juni 2002) entnommen und auf das Vorkommen von
thermophilen Campylobacter spp. untersucht.

In den Monaten Januar (Nr. 2, 4, 6, 7, 9) und April (Nr.1, 2, 3) erfolgte bei den
untersuchten Herden kein Campylobacter-Nachweis. Das Auftreten von
Campylobacter-positiven Herden konnte erstmals im Méarz beobachtet werden.
Von 4 untersuchten Herden (Nr. 11, 12, 14, 15) waren 2 Herden (50%) mit
thermophilen Campylobacter spp. belastet. In der Untersuchung vom Mai
konnten 6 (85,7%) von 7 beprobten Herden (Nr. 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15) als
Campylobacter-positiv identifiziert werden. Die Isolate einer Herde (Nr. 9)
konnten aufgrund starker Begleitkeimflora nicht ausgewertet werden. Im Juni
waren dann alle beprobten Herden (100%) mit thermophilen Campylobacter
spp. belastet (Abb. 8).

Insgesamt konnte bei 10 Herden (47,6%) eine Belastung mit thermophilen
Campylobacter spp. festgestellt werden, wahrend 10 Herden (47,6%) Campylo-
bacter-negativ waren. N=100 thermophile Campylobacter spp. wurden isoliert
und speziesdifferenziert.

In der Tab. 25 und Abb. 8 sind die Campylobacter-Pravalenz bzw. das
saisonale Auftreten von Campylobacter-positiven Herden im Mastbetrieb A dar-
gestellt. Die monatlichen Campylobacter-Isolierungsraten sowie Speziesver-

teilung aus allen Kottupferproben zeigt die Abb. 9.
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Tab. 25: Pravalenz von thermophilen Campylobacter spp. im Hahnchen-
mastbetrieb A

Herde Zeitraum Anzahl positiv/ C. jejuni C. coli
Probenahme Anzahl! Proben (%)

11 (S) Marz 02 10/10 (100) 10 (6%) 0
15 (S) Méarz 02 10/10 (100) 10 (2%) 0
9 Mai 02 n.a. n.a. n.a.
10 Mai 02 10/10 (100) 10 0
11 Mai 02 10/10 (100) 10 0
12 (S) Mai 02 10/10 (100) 10 0
13 (S) Mai 02 10/10 (100) 10 0
14 Mai 02 10/10 (100) 10 0
15 Mai 02 10/10 (100) 10 0
5(S) Juni 02 10/10 (100) 2 8*
8 (S) Juni 02 10/10 (100) 10 0
Summe 92 (8%) 8*

C.= Campylobacter; (S)= weitere Beprobung dieser Herde in der Schlachtung;
*= Nalidixinsaure-resistente Stamme; n.a.= nicht auswertbar
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Abb. 8: Saisonales Auftreten von Campylobacter-positiven Hahnchen-
herden (n=21) des Mastbetriebes A
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Abb. 9. Monatliche Campylobacter-lsolierungsraten und Speziesvertei-
lung aus allen Kottupferproben (n=210) von Hahnchenherden des Mast-
betriebes A

Speziesverteilung bei Isolaten aus dem Mastbetrieb A

Die Speziesverteilung innerhalb aller 100 gewonnenen Isolate lag bei ins-
gesamt 92 C. jejuni- (92%) und bei 8 C. coli-Stammen (8%).

Von den C. jejuni-Isolaten waren 8 Stamme (8,7%) Nalidixinsaure-resistent.
Betroffen waren 6 Isolate der Herde 11 sowie 2 Isolate der Herde 15, welche
alle aus der Untersuchung vom Marz stammten. Alle 8 C. coli-Isolate (8%)
stammten von der Herde 5 aus der Untersuchung im Juni und wiesen durchweg
eine Nalidixinsaure-Resistenz auf.

Innerhalb aller 10 Campylobacter-positiven Herden wurden bei 9 Herden (90%)
ausschlieB3lich C. jejuni isoliert. Bei einer Herde (10%) lag eine Gemischt-

infektion aus C. jejuni und C. coli vor.

Ergebnisse Brunnenwasser/Stallboden nach Reinigung und Desinfektion

In der Untersuchung des Brunnenwassers, mit dem die Masthahnchen getrankt
wurden, konnten keine thermophilen Campylobacter spp. nachgewiesen
werden. Die Ergebnisse der insgesamt n=350 Tupferproben vom Stallboden in

5 Hallen (nach Reinigung und Desinfektion) fielen ebenfalls negativ aus.
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4.1.1.3 Campylobacter-Pravalenz im Hahnchenmastbetrieb B

Alle 4 Herden (Nr. 1, 2, 3, 4) dieses Betriebes wurden in 6 direkt aufeinander-
folgenden Mastperioden (n=24) im Zeitraum von Dezember 2001 bis August
2002 auf das Vorkommen von thermophilen Campylobacter spp. untersucht.

Im Dezember und Februar waren jeweils alle 4 untersuchten Herden Campylo-

bacter-negativ. Die ersten positiven Herden traten im Méarz in Erscheinung. Von
4 Herden waren 2 (50%) mit thermophilen Campylobacter spp. belastet. Im Mai
waren dann 3 (75%) von 4 beprobten Herden Campylobacter-positiv. In den
Sommermonaten Juli und August waren jeweils alle untersuchten Herden
(100%) mit Campylobacter spp. belastet.

Insgesamt waren 13 Herden (54,2%) Campylobacter-positiv und 11 Herden
(45,8%) ohne nachweisliche Campylobacter-Belastung. Aus allen n=240 ent-
nommenen Kottupfern konnten n=130 thermophile Campylobacter-Stamme
isoliert und speziesdifferenziert werden.

In der Tab. 26 ist die Campylobacter-Pravalenz im Betrieb B dargestellt. Das
saisonale Auftreten von positiven Herden sowie die monatlichen Isolierungs-
raten und Speziesverteilung aus allen Kottupferproben im Mastbetrieb B zeigen
die Abb. 10 und 11.

Tab. 26: Pravalenz von thermophilen Campylobacter spp.im Hahnchen-
mastbetrieb B

Herde Zeitraum Anzahl positiv/ C. jejuni C. coli
Probenahme Anzahl Proben (%)

1(S) Marz 02 10/10 (100) 8 2

4 (S) Marz 02 10/10 (100) 7 3

1 Mai 02 10/10 (100) 10 0

2 (S) Mai 02 10/10 (100) 10 0

3(S) Mai 02 10/10 (100) 10 0

1 Juli 02 10/10 (100) 5 5*

2 Juli 02 10/10 (100) 10 0

3(S) Juli 02 10/10 (100) 9

4 (S) Juli 02 10/10 (100) 9 1*

1(S) August 02 10/10 (100) 3 7

2 August 02 10/10 (100) 0 10

3 August 02 10/10 (100) 2 8

4 (S) August 02 10/10 (100) 0 10

Summe 83 47 (6%)

C.= Campylobacter; (S)= weitere Beprobung dieser Herde in der Schlachtung;
*= Nalidixinsaure-resistente Stamme
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Abb. 10: Saisonales Auftreten von Campylobacter-positiven Hahnchen-
herden (n=24) des Mastbetriebes B
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Abb. 11: Monatliche Campylobacter-lsolierungsraten und Speziesvertei-
lung aus allen Kottupferproben (n=240) von Hahnchenherden des Mast-
betriebes B

Speziesverteilung bei Isolaten aus dem Mastbetrieb B
Die Speziesverteilung innerhalb aller 130 gewonnenen Isolate des Mast-
betriebes B lag bei 83 C. jejuni-Stammen (63,8%) und 47 C. coli-Stammen
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(36,2%). Keiner der isolierten C. jejuni-Stamme wies eine Nalidixinsaure-
Resistenz auf. 6 C. coli-Stamme (12,8%) waren dagegen Nalidixinsaure-
resistent (4,6%). Sie stammten alle von den Herden 1 und 4 aus der Unter-
suchung im Juli.

Von allen 13 positiven Herden wurden bei 4 Herden (30,8%) ausschlief3lich
C. jejuniisoliert. Bei 7 Herden (53,8%) lag eine Gemischtinfektion aus C. jejuni

und C. coli vor. Aus 2 Herden (15,4%) wurde nur C. coli isoliert.

4.1.1.4 Campylobacter-Pravalenz im Hahnchenmastbetrieb C

In diesem Mastbetrieb erfolgte eine Untersuchung von 6 Herden (Nr. 1, 2, 3, 4,
5, 6) auf das Vorkommen von thermophilen Campylobacter spp. Die Probe-
nahme wurde nur im Marz 2002 durchgefuhrt. Alle n=60 entnommenen Kot-

tupfer fielen Campylobacter-negativ aus.

4.1.2 Untersuchungen zum Vorkommen von thermophilen Campylobacter
spp. in einem Gefligelschlacht und —zerlegungsbetrieb
Von 22 Herden (14 positive und 8 negative Herden) aus den Mastbetrieben A,
B und C wurden im Zeitraum Dezember 2001 bis August 2002 insgesamt
n=1101 Proben vor, wéhrend und nach der Schlachtung entnommen und auf
das Vorkommen von thermophilen Campylobacter spp. untersucht.
Insgesamt waren n=489 Proben (44,4%) positiv. Aus jeder positiven Probe
wurde ein Isolat gewonnen. Von den 489 gewonnenen Stammen wurden 468
Isolate bei —80°C in einer Stammsammlung gelagert. N=525 Proben (47,7%)
fielen Campylobacter-negativ aus. 87 Proben der positiven Herden 12 und 13
(Mai) des Mastbetriebes A waren aufgrund starker Begleitkeimflora nicht aus-
wertbar. Bei den restlichen 12 positiven Herden konnten jeweils an allen
Stationen wahrend und nach Schlachtung bis hin zu den Endprodukten thermo-
phile Campylobacter spp. isoliert werden (Tab. 27). In den Sommermonaten Juli
und August waren samtliche Proben (100%), die wahrend und nach der
Schlachtung entnommenen worden waren, mit Campylobacter spp. konta-
miniert.
Alle 8 Campylobacter-negativen Herden (n=471 Proben) blieben auch wahrend
des Schlachtdurchlaufes bis hin zum Endprodukt ohne eine nachweisliche

Campylobacter-Belastung.



Tab. 27: Campylobacter-Préavalenz an Stationen vor, wahrend und nach der Schlachtung positiver Herden

Campylobacter -Status (Anzahl positiv/Anzahl Proben (n))

Monat Mrz 02 Apr 02 Mai 02 Jun 02 Juli 02 Aug 02
Mastbetrieb A, B B A B A B B >,
Herde (2 Herden/Schlachttag) |4 1 15 11 3 2 5 38 4 3 1 4 (%)
Transportkisten + + + + + + + + + + + + 89/90
lvor R/D (Tupfer) (10/10) |(5/5) J(10/10) |(4/5) J(10/10) |(5/5) 1(10/10) |(5/5) |(10/10) [(5/5) |(10/10) J(5/5)11(98,9)
2| Transportkisten + + + + + + + + + + + + 82/90
Snach R/D (Tupfer) (9/10) I(5/5) |(9/10) 1(3/5) 1(10/10) |(3/5) 1(10/10) |(5/5) |(8/10) (5/5) 1(10/10) J(5/5)]|(91.1)
‘G |Transportkisten- k.P. k.p. |k.P. k.P. + k.P. + k.P. + k.P. + k.P. |[4/4
‘—_g waschwasser (100 ml) (1 (/1 (/1 (/D (100)
&7 |Betaubungsbad (100 ml) k.P. k.P. |k.P. k.P. + k.P. - k.P. - k.P. - k.P. ||1/4
_ (1/1) (0/1) (0/1) (0/1) (28)
S |Brihwasser (100 ml) + k.P. + K.P. + k.P. - k.P. - k.P. - k.P. ||3/6
(1/1) (1/1) (1/1) (0/1) (0/1) (0/1) (50)
Wasser aus Leber- k.P. k.P. |k.P. k.P. + k.P. + k.P. - k.P. - k.p. ||2/4
Magen-Wanne (100 ml) (1/1) (1/1) (0/1) (0/1) (50)
Tupferabstrich v. Tier- + + + + + + + + + + + + 82/90
kérper nach Brihen (9/10) |(5/5) |(9/10) |(4/5) |(8/10) (4/5) 1(8/10) (5/5) [(10/10) |(5/5) |(10/10) J(5/5)]|(91,1)
o|Blinddarme + + + + k.P. k.P. [k.P. k.P. [k.P. k.P. |k.P. k.P. |[17/40
S 3110 {40 baziaoy  lz/10) (42.5)
£ [Leber, Magen, Herz k.P. k.P. |k.P. k.P. + + + + + + + + 24/24
;_:U (& 2509) (3/3) (3/3) [(3/3) (3/3) _|(8/3) (3/3) _1(3/3) (3/3) 11(100)
8 Halshaut nach Luftkihlung | + + + + + + + + + + + + 87/90
(a 250) (9/10) [(5/5) 1(10/10) |(4/5) }(10/10) [(4/5) 1(10/10) |(5/5) [(10/10) |(5/5) |(10/10) }(5/5)}|(96,7)
Endprodukt + + + + + + + + + + + + 58/60
(Schlachtkdrper) (4/5) (5/5) __l(5/5) (4/5) __l(5/5) (5/5) __l(5/5) (5/5) __|(5/5) (5/5) __1(5/5) (551 o6 7
= Transportkisten- + + + + + + + + + + + + 12/12
2 |waschwasser (100 ml) (1/1) (1/1) 12/ (1/1)  1(3/1) (/1) J(a/1 (/1) 131 (/1) j(a/a (1/1) J1(100)
S |Betaubungsbad (100ml) k.P. k.P. |k.P. k.P. + + + + + + + + 8/8
fEG /D (/D (/D /D A/ /D /D (/1) 11(100)
8 Brithwasser (100ml) + + + + + + + + + + + + 12/12
- (1/1) (/1 1(1/1) (/1N (1/1) (1/1) (1/1) (/1) (/1N /1 11/1) (1/1)11(100)
Q|Wasser aus Leber- k.P. k.P. K.P. k.P. + + + + + + + + 8/8
€ IMagen-Wanne (100ml) (1/1) (/1)  [(1/1) (/1)  J(1/1) (/1) (2/1) (/D) )(100)

R/D= Reinigung/Desinfektion; k.P.= keine Probenahme ; += Campylobacter -positiv; -= Campylobacter -negativ

¥0T
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4.1.2.1 Ergebnisse der Untersuchung auf Campylobacter-Kontaminationen

an einzelnen Schlachtstationen (Schlachtung positiver Herden)

1. ProzelR3wasser

Die Prozel3wasser waren teilweise schon vor Schlachtbeginn und generell nach

Schlachtung positiver Herden mit thermophilen Campylobacter spp. konta-

miniert (Tab. 28).

Aus logistischen Griunden konnten nicht bei jeder Schlachtung alle Prozel3-

wasser beprobt werden. Die Beprobung vor Schlachtung erfolgte bei den

positiven Herden jeweils nur vor dem Durchlauf der ersten Herde des

Schlachttages.

Tab. 28: Kontamination von Prozel3wassern mit thermophilen Campylo -
bacter spp. vor und nach Schlachtung positiver Herden der Master A,B

Campylobacter -Status
(Anzahl positiv/Anzahl Proben)

Monat Mrz02 Apr02 Mai02 Jun02 Juli02 Aug02
Mastbetrieb B A B A B B
Herden (2/ 4 1 15 11 3 2 5 8 4 3 1 4
Schlachttag)
Transportkisten- k.P. k.P. k.P. kP. + kP. + kP. + kP. + kP
waschwasser (1/1) (1/1) (1/1) (1/1)
o)
§Betéubungsbad k.P. kP. kP. kP. + kP. - kP. - kP. - kbP.
§ (1/2) (0/1) (0/1) (0/1)
<E_, Brihwasser + kP. + kP. + kP. - kP. - kP. - kP.
w (1/1) (1/1) (1/2) (0/1) (0/1) (0/1)
o
~ Wasser aus k.P. k.P. kP. kP. + kP. + kP. - kP. - kP.
Leber-Magen- (1/1) (1/2) (0/1) (0/1)
Wanne
Transportkisten- + + + + + + + + 4+ + 4+ +
cnV\/asch\,\,asser (/1) (2/2) (211) (/) (/1) (/D) (/1) (A1) (1) () @Y ()
c
2 Betaubungsbad k.P. k.P. kP. kP. + + + + + + + +
§ (1/1) (1/1) (V1) (1/1) (1/1) (U1) (/1) (1/1)
= _ .
3 Brihwasser + o+ + o+ + o+ + o+ + o+ + o+
£ (1/1) (/1) (V1) (/1) (1/1) (V1) (V1) (1/1) (1/1) (U1) (/1) (1/1)
gWasser aus k.P. k.P. kP. kP. + + + o+ + 4+ +  +

Leber-Magen-
Wanne

(1/1) (1) (V1) (U/1) (1/1) (1/1)

/1) (1/1)

k.P.= keine Probenahme; += Kontamination mit thermophilen Campylobacter spp.;

-= Campylobacter-negativ
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a. Vor Schlachtbeginn der positiven Herden

Insgesamt waren 4 von n=4 Proben (100%) des Transportkistenwaschwassers,
1 von n=4 Proben (25%) des Betdubungsbades, 3 von n=6 Proben (50%) des

Bruhwassers sowie 2 von n=4 Proben (50%) des Wassers aus der Leber-

Magen-Wanne mit thermohilen Campylobacter spp. kontaminiert (Tab. 28, Abb.
12).

b. Nach Schlachtung der positiven Herden

Alle untersuchten Proben (100%) von Transportkistenwaschwasser (n=12),

Betdubungsbad (n=8), Brihwasser (n=12) und Wasser aus der Leber-Magen-

Wanne (n=8) waren mit thermophilen Campylobacter spp. kontaminiert (Tab.
28, Abb. 12).

o 100 100 100 100
2 100 1001090100 100 100 100
=
% 90 7 B W vor
5 807 || Schlachtung
2 70 - -
>
o 60 T - nach
= 50 - 50 50 ||| Schlachtung
_<? 1. Herde
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9 30 7 || Schlachtung
g 20 A — 2. Herde
> 10 A -
% 0 T T T
© WTK-R/D BB BW WLMW

N=4n=6n=6 "“4n=4pn=4 "Cn=6p= " 4n=4n=4

WTK-R/D= Wasser Transportkisten-Reinigung/Desinfektion; BB= Betaubungsbad; BW= Brih-
wasser; WLMW= Wasser aus der Leber-Magen-Wanne

Abb. 12: Isolierungsraten von thermophilen Campylobacter spp. aus
ProzelRwassern (n=58) vor und nach Schlachtung von positiven Herden

(1. und 2. Herde/Schlachttag) der Mastbetriebe A und B
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2. Transportkisten
Die Transportkisten waren generell bei den 12 untersuchten positiven Herden
sowohl vor als auch nach Reinigung und Desinfektion mit thermophilen

Campylobacter spp. kontaminiert (Tab. 29).

a. Vor Reiniqung und Desinfektion

Bis auf eine Untersuchung mit einer Isolierungsrate von 80% waren bei den
restlichen 11 belasteten Herden jeweils alle n=5 bzw. n=10 entnommenen
Tupferproben (100%) von den Transportkisten Campylobacter-positiv (Abb. 13).

Insgesamt konnten aus n=90 Proben 89 Isolate (98,9%) gewonnen werden.

b. Nach Reinigung und Desinfektion

Die Isolierungsraten von n=5 bzw. n=10 Transportkisten-Tupferproben nach
Reinigung und Desinfektion lagen zwischen 60% und 100% (Abb. 13). Von 12
untersuchten positiven Herden waren bei 7 sowohl vor als auch nach Reinigung
und Desinfektion der Kisten jeweils alle Tupferproben (100%) mit Campylo-
bacter spp. kontaminiert. 5 dieser Herden waren in den Sommermonaten Juni,
Juli und August beprobt worden (Tab. 29).

Insgesamt waren von n=90 Proben 82 (91,1%) Campylobacter-positiv.

Tab. 29: Kontamination von Transportkisten mit thermophilen Campylo -
bacter spp. vor und nach Reinigung/Desinfektion (bei positiven Herden
der Master A, B)

Campylobacter-Status
Anzahl positiv/Anzahl Proben

Monat Mrz 02  Apr 02 Mai 02 Jun 02 Juli 02 Aug 02

Master B A B A B B
Herde/Nr. 4 1 15 11 3 2 5 8 4 3 1 4
Transport- + + o+ + o+ + 4+ + + + + +
kisten 10/10 5/5 10/10 4/5 10/10 5/5 10/10 5/5 10/10 5/5 10/10 5/5
vor R/D

Transport- + + o+ + o+ + o+ + + + + +
kisten 9/10 5/5 9/10 3/5 10/10 3/5 10/10 5/5 8/10 5/5 10/10 5/5
nach R/D

+= kontaminiert mit thermophilen Campylobacter spp.; R/D= Reinigung/Desinfektion
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TkvR/D= Transportkisten vor Reinigung und Desinfektion; TKnR/D= Transportkisten nach

Reinigung und Desinfektion

Abb. 13: Isolierungsraten von Tupferproben der Transportkisten vor
(n=90) und nach Reinigung und Desinfektion (n=90) bei positiven Herden
der Mastbetriebe A und B

3. Brihen und Luftkihlung
Wahrend der Schlachtung positiver Herden konnten bei allen Beprobungen
sowohl im Anschlul3 an den Brihvorgang als auch direkt nach der Luftkiihlung

Campylobacter-Kontaminationen der Schlachtkdrper festgestellt werden (Tab.
30).

Brihen

Die Isolierungsraten von n=5 bzw. n=10 Tupferproben von Schlachtkérpern
direkt nach dem Briihvorgang lagen zwischen 80% bis 100% (Abb. 14). Von
den 12 positiven Herden waren bei 6 Herden alle Proben nach dem Brihen

Campylobacter-positiv (Tab. 30). Insgesamt waren an dieser Schlachtstation 82

(91,1%) von n=90 Proben mit Campylobacter spp. belastet.
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Luftkiihlung
Die Untersuchung der Halshdute von Schlachtkérpern direkt nach der

Luftkiihlung fiel zu 80% bis 100% Campylobacter-positiv aus (Abb. 14). Bei 9
der 12 untersuchten positiven Herden konnte eine Campylobacter-Belastung
aller Schlachtkorperproben direkt nach Luftkiihlung nachgewiesen werden
(Tab. 30).

Insgesamt waren 87 (96,7%) von n=90 Proben mit thermophilen Campylobacter
spp. belastet.

Bei 6 Herden wurden in jeweils allen Proben sowohl von Schlachtkérpern nach
dem Bruhen als auch von Schlachtkérpern direkt nach der Luftkiihlung
Campylobacter spp. nachgewiesen. 5 dieser Herden waren in den Sommer-

monaten Juni, Juli bzw. August beprobt worden (Tab. 30).

Tab. 30: Kontamination von Schlachthdhnchen mit thermophilen Campylo -
bacter spp.im Anschlul® an Brihen und Luftkihlung (bei positiven Herden
der Master A, B)

Campylobacter -Status
Anzahl positiv/Anzahl Proben

Monat Mrz 02 Apr 02 Mai 02 Jun 02 Juli 02 Aug 02
Master B A B A B B
Herde/Nr. 4 1 15 11 3 2 5 8 4 3 1 4
Tierkorper + + + + + + + + + + + +

nach Brihen 9/10 5/5 9/10 4/5 8/10 4/5 8/10 5/5 10/10 5/5 10/10 5/5

Tierkorper + + o+ + + + + + + + o+ +
nach 9/10 5/5 10/10 4/5 10/10 4/5 10/10 5/5 10/10 5/5 10/10 5/5
Luftkihlung

+= kontaminiert mit thermophilen Campylobacter spp.
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SKnB= Schlachtkorper nach Brithen; SKnLK= Schlachtkdrper nach Luftkiihlung
Abb. 14: Isolierungsraten thermophiler Campylobacter spp. von Schlacht-

korpern direkt nach dem Brihprozel3 (n=90) und im Anschluf3 an die Luft-
kUihlung (n=90) bei positiven Herden der Mastbetriebe A und B

4. Blinddarme

Wahrend bei negativen Herden keine thermophilen Campylobacter spp. isoliert
werden konnten, betrug die Detektionsrate bei den positiven Herden 30% bis
70% (Tab. 31). Insgesamt waren von n=40 untersuchten Blinddarmen positiver
Herden 17 (42,5%) mit Campylobacter spp. belastet.

Tab. 31: Isolierungsraten von thermophilen Campylobacter spp. aus
Blinddarmen positiver Herden der Master A und B

Campylobacter -Status
Anzahl positiv/Anzahl Proben

Monat Mrz 02 Apr 02 Mai 02 Jun 02 Juli 02 Aug 02
Master B A B A B B

Herde/Nr. 4 1 15 11 3 2 5 8 4 3 1 4

Blinddarme + + + + k.P. k.P. k.P. kP. k.P. k.P. k.P. k.P.
3/10 4/10 7/10 3/10

k.P.= keine Probenahme; += Kontamination mit thermophilen Campylobacter spp.
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5. Innereien und Endprodukte
Bei allen positiven Herden waren sowohl Lebern, M&gen und Herzen als auch
Endprodukte (Schlachtkdrper ohne Innereien), welche abgepackt und fertig fur

den Handel waren, mit Campylobacter spp. kontaminiert (Tab. 32).

Innereien

Samtliche untersuchten n=3 Proben von Lebern, Mdgen und Herzen waren

jeweils bei den positiven Herden mit Campylobacter spp. kontaminiert
(24 positiv/i24 Proben). 54,2% der Isolate konnten der Spezies C. jejuni und
45,8% der Spezies C. coli zugeordnet werden. 18,2% der isolierten C. coli-

Stamme waren Nalidixinsaure-resistent.

Endprodukte

Die Isolierungsraten von den jeweils n=5 untersuchten Endprodukten lag
zwischen 80% bis 100% (Abb. 15). Von 10 der 12 positiven Herden waren
jeweils alle Proben Campylobacter-positiv. Bei den restlichen 2 Herden hatten
80% der untersuchten Endprodukte eine Campylobacter-Kontamination. Insge-
samt waren 58 (96,7%) von n=60 Proben mit thermophilen Campylobacter spp.
belastet. Die Speziesverteilung lag bei 60,3% C. jejuni und bei 39,7% C. coli.
5,7% der C. jejuni-Isolate und 34,8% der C. coli-Isolate wiesen eine Nalidixin-
saure-Resistenz auf. In den Sommermonaten Mai, Juni, Juli und August waren
bei allen 8 Herden sowohl samtliche Innereienproben als auch alle unter-
suchten Endprodukte mit thermophilen Campylobacter spp. kontaminiert.

Tab. 32: Kontamination von Innereien und Endprodukten mit thermo-
philen Campylobacter spp. (bei positiven Herden der Master A und B)

Campylobacter -Status
Anzahl positiv/Anzahl Proben

Monat Mrz 02 Apr 02 Mai 02 Jun 02 Juli 02 Aug 02
Master B A B A B B
Herde/Nr. 4 1 15 11 3 2 5 8 4 3 1 4
Leber, k.P. kP. kP. kP. + + + + + + + +
Magen, 3/3 3/3 3/3 3/3 3/3 3/3 33 3/3
Herz

Endprodukt + + + + + + + + + + + +
(Schlacht- 4/5 5/5 5/5 4/5 5/5 5/5 5/5 5/5 5/5 5/5 5/5 5/5
kdrper)

k.P.= keine Probenahme; += Kontamination mit thermophilen Campylobacter spp.



112

°:100 100 100 100, 591290021001 9100; 45200196 90; 0 109, 51001 o9
C | |
5 a0
S 80 80 80 |
(,) -
2 70 1 | Innereien
= 601 -
= 594 | || Schlacht
3 korper
T 40 +— L
[¢D)
5 301 i
-g 20
o
> 1 |
2 10
% O T T T T T T 1
o 4/B* 1/B* 15/A* 1UA* 3B 2/B 5/A 8A 4/B 3B 1B 4B
n=3 n=3 n=3 n=3 n=3 n=3 n=3 n=3
n=5 n=5 nNn=5 n=5 n=5 nNn=5 n=5 n=5 n=5 n=5 n=5 n=5
Herden-Nr./Master
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Abb. 15: Isolierungsraten thermophiler Campylobacter spp. von Innereien

(n=24) und Endprodukten (n=60) bei positiven Herden der Master A und B

4.1.2.1.1 Isolierungsraten von thermophilen Campylobacter spp. an 6 aus-
gewahlten Schlachtstationen

Die Isolierungsrate von thermophilen Campylobacter spp. betrug bei Transport-

kisten vor Reinigung und Desinfektion 98,9% (89 positiv/90 Proben). Nach

Reinigung und Desinfektionlag sie noch bei 91,1% (82 positiv/90 Proben).

Nach dem Brihvorgang war die Isolierungsrate mit 91,1% (82 positiv/
90 Proben) bei den Tupferproben von Schlachtkérpern gleich hoch.
Die Innereienproben (Lebern, M&gen, Herzen), welche in der Eviszeration ent-

nommen wurden, waren zu 100% Campylobacter-positiv (24 positiv/24 Proben).
Die Nachweisrate aus Halshautproben vom Schlachtkdrper direkt nach Luft-
kihlung war im Vergleich zu den Proben direkt nach dem Brihen signifikant
erhoht mit 96,7% (87 positive/90 Proben). Die Isolierungsrate bei den End-
produkten (Schlachtkérper ohne Innereien) lag mit 96,7% (58 positive/
60 Proben) genauso hoch wie bei den Halshautproben direkt nach der Luft-
kihlung. In der Anhangsabb. 1 sind die Isolierungsraten von Campylobacter

spp. dargestellt, welche bei Beprobungen aller 12 positiven Herden der
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Mastbetriebe A und B an 6 ausgewahlten Stationen in der Schlachtung

gewonnen wurden.

4.1.2.2 Speziesverteilung in der Schlachtung

Die Speziesverteilung innerhalb aller n=489 gewonnenen Isolate lag bei
n=313 C. jejuni-Stdmmen (64,0%) und bei n=176 C. coli-Stdmmen (36,0%).

7 C. jejuni-Isolate (2,2%) waren Nalidixinsdure-resistent. Bei den C. coli-

Stammen wiesen 53 (30,1%) eine Nalidixinsaure-Resistenz auf.

4.1.2.3 Ergebnisse der Temperatur- und pH-Wert-Messungen

An allen 11 Probeentnahmetagen in der Schlachtung wurden insgesamt n=77
Temperaturwerte sowie n=77 pH-Werte von den untersuchten Prozel3wassern
vor Schlachtbeginn und nach Durchlauf der Herden gemessen. Dariiber hinaus
erfolgte eine Temperatur- und pH-Wert-Messung bei allen 110 beprobten End-
produkten (Unterhautgewebe) sowie eine pH-Wert-Messung bei allen 51 ent-

nommenen Innereienproben.

Temperaturwerte

Temperatur der ProzeRwasser

Hervorzuheben ist hierbei, daf3 das Bruhwasser von ca. +53°C vor Schlacht-
beginn auf durchschnittlich +50°C nach Durchlauf der Herden abkihlte. Die
Temperaturen der anderen Prozel3wasser lagen im Schnitt zwischen +15°C
(Wasser aus Leber-Magen-Wanne) und +18°C (Transportkistenwaschwasser)
vor Schlachtbeginn bzw. zwischen +16°C (Wasser aus Leber-Magen-Wanne)

und +22°C (Transportkistenwaschwasser) nach Durchlauf der Herden.

Temperatur der Endprodukte

Das Unterhautgewebe der Schlachtkdrper hatten direkt im Anschlu? an die

Luftkiihlung eine durchschnittliche Temperatur von +4°C.

pH-Werte

pH-Wert der ProzelRwéasser

Die pH-Werte der Prozel3wasser vor Schlachtbeginn lagen im Schnitt zwischen

pH 7,5 (Wasser aus Leber-Magen-Wanne) und pH 8,3 (Bruhwasser). Nach
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Durchlauf der Herden waren die Werte auf durchschnittlich pH 6,9 (Brihwasser)

bis pH 6,4 (Wasser aus Leber-Magen-Wanne) gefallen.

pH-Wert der Innereien und Endprodukte

Die Lebern hatten durchschnittliche Werte um pH 6,2, die Magen um pH 6,4
und die Herzen um pH 6,9. Bei den Endprodukten (Schlachtkérper) ergaben die
Messungen im Schnitt pH-Werte um pH 7,2.

In der Anhangstab. 5 sind die Ergebnisse der Temperatur- und pH-Wert-

Messungen dargestellt.

4.1.2.4 Ergebnisse von Untersuchungen auf das Vorkommen thermophiler
Campylobacter spp. bei Herden des Mastbetriebes A in der
Schlachtung

Im Zeitraum Januar bis Juni 2002 wurden insgesamt 8 Hahnchenherden dieses

Betriebes vor, wahrend und nach der Schlachtung beprobt. Von diesen Herden

waren zuvor in der Mast 2 Herden Campylobacter-negativ und 6 Herden positiv

gewesen.

Die Probenahme erfolgte bei den Campylobacter-negativen Herden im Januar

(Nr. 2 und 4) sowie bei den positiven Herdenim April (Nr. 11 und 15), Mai (Nr.

12 und 13) und Juni (Nr. 5 und 8).

Die entnommenen Proben der negativen Herden blieben sowohl vor, wahrend

als auch nach der Schlachtung frei von einer nachweislichen Campylobacter-
Belastung. Dagegen konnten bei den positiven Herden an nahezu allen
Stationen vor, wahrend und nach Schlachtung Campylobacter spp. isoliert
werden. Zuvor waren in der Mast jeweils alle 10 Kottupferproben Campylo-
bacter-positiv ausgefallen. 87 Proben der Herden 12 und 13 (Mai) konnten
aufgrund starker Begleitkeimflora nicht ausgewertet werden. Trotz Gattungs-
bestimmung durch mikroskopischen Nachweises der ,Beweglichkeit* und der
Bakterienmorphologie war eine Isolierung und Speziesdifferenzierung der
Campylobacter spp. wegen des Uberwachsens der Agarplatten durch Begleit-
keime (vermutlich Proteus) nicht moglich.

Die Ergebnisse der Speziesbestimmung von Isolaten, welche vor, wahrend und
nach Schlachtung von den positiven Herden des Mastbetriebes A gewonnen

wurden, sind in der Tab. 33 dargestellt.



Tab. 33: Campylobacter-Pravalenz in positiven Herden (Nr.15, 11 April; Nr.5, 8 Juni) des Masters A in der Schlachtung

Herde (2 Herden/Schlachttag) |15 11 15 11 5 [8 5 8
$Isolate Anz.positivin (%) |C.iejuni [C.coli |C.iejuni {C.coli JAnz.positiv/n (%) IC.iejuni |C.coli IC.jejuni |C.coli
@|Blinddarmkot (Tupfer) 10/10 10/10 |10 (2*) |[O 10 (6*) |O 10/10 10/10 |2 8* 10 0
= (100) (100) (100) (100)
Transportkisten 10/10 4/5 10 0 4 0 10/10 5/5 2 8* 3 2
vor R/D (Tupfer) (100) (80) (100) (100)
> Transportkisten 9/10 3/5 9 0 3 0 10/10 5/5 0 10* 2 3*
2|nach R/D (Tupfer) (90) (60) (100) (100)
:;% Transportkistenwaschwasser k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. 1/1 k.P. 1* 0 k.P. k.P.
= [(100 ml) (100)
8 Betdubungsbad (100 ml) k.P. k.P. K.P. k.P. K.P. k.P. 0/1 k.P. 0 0 k.P. K.P.
5 Brihwasser (100 ml) 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P. ]o0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P.
> (100)
Wasser aus Leber-Magen- k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. 1/1 k.P. 1> 0 k.P. k.P.
Wanne (100 ml) (100)
Tupferabstrich v. Tierkdrper 9/10 4/5 9 0 4 0 8/10 5/5 1 7* 4 1
o|hach Brihen (90) (80) (80) (100)
S|Leber, Magen, Herz (a 2509) k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 3/3 3/3 1,0,1 0,1*,011,1,0 0,0,1*
= (100) (100)
® |Halshaut nach Luftkihlung 10/10 4/5 10 0 4 0 10/10 5/5 3 7* 3(1%) 2(1%)
G |(a 259) (100) (80) (100) (100)
@ Endprodukt (Schlachtkérper) 5/5 4/5 5 0 4 0 5/5 5/5 0 5* 2 3(2%)
(100) (80) (100) (100)
o|Transportkistenwaschwasser 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 0 1* 0 1
S |(100 ml) (1000 (100 (100) (100
5 |Betdubungsbad (100ml) k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 1/1 1/1 0 1* 1 0
g (100) |(100)
3 Briuhwasser (100ml) 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 0 1* 1 0
= (100) (100) (100) (100)
8 |wasser aus Leber-Magen- k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 1/1 1/1 0 1* 0 1*
S Wanne (100ml) (100) __1(100)
Summe (Schlachtung) 46/48  21/27 46 0 21 0 52/56  32/32  10(2*) 42*  18(1*) 14(8%)
(95.8) (77.8) (92.9) (100)

Anz.= Anzahl; n= Gesamtprobenzahl; R/D= Reinigung/Desinfektion; k.P.= keine Probenahme; *= Nalidixinsaure-resistente Stamme

STT
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Vergleich Speziesverteilung in Mast und Schlachtung
In der Abb. 16 sind die Speziesverteilungen innerhalb aller gewonnenen lIsolate
aus Mast und Schlachtung (aufl3er ProzeRwasser- und Blinddarm-Isolate) der
Herden 15 und 11 (April) sowie 5 und 8 (Juni) dargestellt.

100 100 100
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< 70 1 C.jejuni
> 60
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= 60 C jejuni
. 50 1 (Nal.-res.*)
g 40 4 40 C.coli
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Herden Mast/Schlachtung

M= Mast; S= Schlachtung; *= Nalidixinsaure-resistent

Abb. 16: Speziesverteilung innerhalb der gewonnenen Isolate aus Mast

und Schlachtung von Herden des Mastbetriebes A

Bei den Herden 15 und 11 waren sowohl in der Mast als auch in der

Schlachtung ausschlief3lich C. jejuni-Stamme isoliert worden. Allerdings gelang
im Gegensatz zur Mast in der Schlachtung keine Isolierung von Nalidixinséaure-
resistenten C. jejuni-Stammen. Das Bruhwasser, welches als einziges Prozel3-
wasser vor Schlachtung beprobt wurde, war bereits mit Campylobacter spp.
(C. jejuni) kontaminiert (Tab. 33).

Insgesamt wurden in der Schlachtung 46 C. jejuni-Isolate (95,8%) aus n=48
Proben von der Herde 15 bzw. 21 C. jejuni-lsolate (77,8%) aus n=27 Proben

von der Herde 11 gewonnen.

Die Speziesverteilung bei der Herde 5 (ca. 20% C. jejuni und ca. 80% Nalidixin-
saure-resistente C. coli) ist in Mast und Schlachtung fast gleich geblieben. Die

Schlacht-Isolate der Herde 8, welche direkt im Anschluf? an die Herde 5
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geschlachtet wurde, setzten sich im Gegensatz zur Mast (100% C. jejuni-
Isolate) sowohl aus C. jejuni- als auch aus C. coli-Stammen zusammen. Bei
beiden Spezies traten teilweise Nalidixinsaure-Resistenzen auf.

Bei den Prozel3wassern waren alle nach Durchlauf der Herde 5 sowie Wasser
aus der Leber-Magen-Wanne nach Durchlauf der Herde 8 mit Nalidixinsaure-
resistenten C. coli kontaminiert. Auffallig war die Kontamination von Transport-
kistenwaschwasser und Wasser aus der Leber-Magen-Wanne vor Schlacht-
beginn mit Nalidixinsaure-resistenten C. jejuni (Tab. 33).

Insgesamt wurden in der Schlachtung bei der Herde 5 10 C. jejuni-Isolate
(19,2%), von denen 2 Nalidixinsaure-resistent waren, und 42 Nalidixinsaure-
resistente C. coli-Isolate (80,8%) gewonnen. Von n=56 Proben waren somit 52
(92,9%) positiv.

Die Speziesverteilung innerhalb aller gewonnenen Isolate der Herde 8 lag bei
18 C. jejuni-Stammen (56,3%), von denen 1 Isolat Nalidixinsdure-resistent war,
und 14 C. coli-Stammen (43,8%), von denen 8 eine Nalidixinsdure-Resistenz

aufwiesen. Alle n=32 Proben (100%) waren Campylobacter-positiv.

4.1.2.5 Ergebnisse von Untersuchungen auf das Vorkommen thermophiler
Campylobacter spp. bei Herden des Mastbetriebes B in der
Schlachtung

Insgesamt wurden 12 Hahnchenherden dieses Betriebes im Zeitraum

Dezember 2001 bis August 2002 vor, wahrend und nach der Schlachtung

beprobt. Von diesen Herden waren zuvor in der Mast 4 Herden Campylobacter-

negativ und 8 Herden mit thermophilen Campylobacter spp. belastet gewesen.

Die Probenahme erfolgte bei den negativen Herdenim Dezember (Nr. 3 und 4)

und Februar (Nr. 1 und 4) sowie bei den positiven Herden im Méarz (Nr. 4 und
1), Mai (Nr. 3 und 2), Juli (Nr. 4 und 3) und August (Nr. 1 und 4). Die ent-

nommenen Proben der negativen Herden blieben in der Schlachtung ohne

nachweisliche Kontamination mit Campylobacter spp. Dagegen konnten bei den
positiven Herden an nahezu allen Stationen vor, wahrend und nach
Schlachtung Campylobacter spp. isoliert werden. Zuvor waren in der Mast
jeweils alle 10 Kottupfer positiv ausgefallen.

In den Tab. 34 und 35 sind die Ergebnisse der Speziesdifferenzierung aller

gewonnenen Schlacht-Isolate von positiven Herden des Betriebes B dargestellt.



Tab. 34: Campylobacter- Prdvalenz in positiven Herden (Nr.4, 1 Marz; Nr.3, 2 Mai) des Masters B in der Schlachtung

Herde (2 Herden/Schlachttag) |4 11 4 1 3 [2 3 2
___Isolate Anz.positiv/n (%) IC.jeiuni 1C.coli 1C.jeiuni IC.coli IAnz. positiv/in (%) IC.jejuni 1C.coli IC jeiunilC.coli]
@|Blinddarmkot (Tupfer) 10/10 10/10 7 3 8 2 10/10 10/10 10 0 10 0
= (100) (100) (100) (100)
Transportkisten 10/10 5/5 6 4 2 3 10/10 5/5 8 2 5 0
lvor R/D (Tupfer) (100) (100) (100) (100)
o| Transportkisten 9/10 5/5 4 5 3 2 10/10 3/5 9 1 3 0
S |nach R/D (Tupfer) (90) (100) (100) _ {(60)
% Transportkistenwaschwasser k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P.
g (100 ml) (100)
o |Betdubungsbad (100 ml) k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P.
@ (100)
§ Bruhwasser (100 ml) 1/1 k.P. 0 1 k.P. k.P. 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P.
(100) (100)
Wasser aus Leber-Magen- k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. k.P. 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P.
Wanne (100 ml) (100)
Tupferabstrich v. Tierkérper 9/10 5/5 5 4 2 3 8/10 4/5 7 1 4 0
o|hach Brihen (90) (100) (80) (80)
5 Leber, Magen, Herz (a 2509) k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 3/3 3/3 0,1,0 1,0,1 10,1,1 1,0,0
S (100 [(100)
CEG Halshaut nach Luftkihlung 9/10 5/5 3 6 3 2 10/10 4/5 9 1 3(2%) 1
3 (& 25a) (90) (100) (100) (80)
Endprodukt (Schlachtkérper) 4/5 5/5 4 0 2 3 5/5 5/5 5 0 4(2%) 1
(80) (100) (100) (100)
= Transportkistenwaschwasser 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 1 0 1 0
S |(100 mh (100) (100) (100) (100)
‘5 |Betaubungsbad (100ml) k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 1/1 1/1 1 0 1 0
I (100)  1(100)
3 Brihwasser (100ml) 1/1 1/1 0 1 1 0 1/1 1/1 1 0 1 0
- (100) (100) (100) (100)
g |Wasser aus Leber-Magen- k.P. k.P. k.P k.P k.P k.P 1/1 1/1 1 0 1 0
< |Wanne (100ml) (100) (10Q)
Summe (Schlachtung) 44/48 27127 23 21 14 13 54/56 28/32 47 7 25(4*) 3
(91.7) (100) (96.4) (87.5)

Anz.= Anzahl; n= Gesamtprobenzahl; R/D= Reinigung/Desinfektion; k.P.= keine Probennahme;

*= Nalidixinsaure-resistente Stamme

811



Tab. 35: Campylobacter- Pravalenz in positiven Herden (Nr.4, 3 Juli; Nr.4, 1 August) des Masters B in der Schlachtung

Herde (2 Herden/Schlachttaa) 4 13 4 3 1 l4 1 4
Isolate Anz.positivin (%) [C.jejuni |C.coli IC.jejuni |C.coli |Anz.positivin (%) IC.jejuni |C.coli |C.jejuni IC.coli
‘@ Blinddarmkot (Tupfer) 10/10 10/10 9 1* 9 1 10/10 10/10 3 7 0 10
= (100) (100) (100) (100)
Transportkisten 10/10 5/5 10 0 5 0 10/10 5/5 4 6 1 4
lvor R/D (Tupfer) (100) (100) (100) (100)
o | Transportkisten 8/10 5/5 7 1~ 5 0 10/10 5/5 3 7 2 3
S [nach R/D (Tupfer) (80) (100) (100) _l(100)
5 [Transportkistenwaschwasser 1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P. [1/1 k.P. 1 0 k.P. k.P.
;_:5 (100 ml) (100) (100)
c<,-)) Betdubungsbad (100 ml) 0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P. ]0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P.
§ Brihwasser (100 ml) 0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P. 0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P.
Wasser aus Leber-Magen- 0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P. 0/1 k.P. 0 0 k.P. k.P.
Wanne (100 ml)
Tupferabstrich v. Tierkdrper 10/10 5/5 10 0 5 0 10/10 5/5 2 8 3 2
o |nhach Brihen (100) (100) (100 (100)
5 Leber, Magen, Herz (a 2509) 3/3 3/3 1,1,1 0,0,0 [1,1,1 0,0,0 |3/3 3/3 0,0,0 1,1,1 |0,0,0 1,1,1
6 (100) (100) (100) (100)
:_:U Halshaut nach Luftkiihlung 10/10 5/5 10 0 5 0 10/10 5/5 0 10 0 5
(<,.)) (a 25q) (100) (100) (100) (100)
Endprodukt (Schlachtkérper) 5/5 5/5 4 1* 5 0 5/5 5/5 0 5 0 5
(100) (100) (100) (100)
o Transportkistenwaschwasser 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 0 1 0 1
2 L1100 mh (100) (100) (100) (100)
‘G |Betaubungsbad (100ml) 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 0 1 0 1
3 (1001 (100) (100) (100)
ﬁ Bruhwasser (100ml) 1/1 1/1 1 0 1 0 1/1 1/1 0 1 0 1
- (100) (100) (100) (100)
g |Wasser aus Leber-Magen- 1/1 1/1 0 1* 1 0 1/1 1/1 0 1 0 1
S IWanne (100ml) (100) (10Q) (100) (100)
Summe (Schlachtung) 51/56 32/32 48 3* 32 0 53/56 32/32 10 43 6 26
(91.1) (100) (94.6) (100)

Anz.= Anzahl; n= Gesamtprobenzahl; R/D= Reinigung/Desinfektion; k.P.= keine Probennahme; *= Nalidixinsaure-resistente Stamme

6TT
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4.1.3 Vergleich Speziesverteilung in Mast und Schlachtung

In den Abb. 17 und 18 sind die Speziesverteilungen innerhalb aller gewonnenen
Isolate aus Mast und Schlachtung (aul3er Prozelwasser-und Blinddarm-Isolate)
der Herden 4 und 1 (Mérz), 3 und 2 (Mai) sowie 4 und 3 (Juli) bzw. 1 und 4
(August) dargestellt.

< 100 100 100

£ 9%

c 80

L il

g 70 ® C.jejuni
:E 60 .

o 50 - ® C.jejuni
= (Nal.-res.*)
7] i

I3} 40 m C.coli
©

o)

o

>

o

S

5]

)

n=10 n=41 n=10 n=25 n=10 n=46 n=10 n=24
Herden Mast/Schlachtung

100 100
100

95,7
90
90 - 90
80 - 81,2 78,6
20 - 70 C.jejuni
60 C.coli
50 T
40 C.coli
30 - 30 (Nal.-res.*)
18,8 21,4

20 T
10 10 - 10

0 0 0 | 0 | 0 I0 0 | 0

4M 4S 3M

00
3S 1M 1S aM 4S
n=10 n=46 n=10 n=28 n=10 n=48 n=10 n=28
Herden Mast/Schlachtung

Campylobacter- Pravalenzin %

M= Mast; S= Schlachtung; *= Nalidixinsaure-resistent
Abb.17, 18: Speziesverteilung innerhalb der gewonnenen Isolate aus Mast
und Schlachtung von Herden des Mastbetriebes B
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Die Isolate der Herden 4 und 1 (Marz) setzten sich sowohl in der Mast als auch

in der Schlachtung aus C. jejuni- und C. coli-Stammen zusammen. Eine
Nalidixinsaure-Resistenz wurde weder bei Isolaten aus der Mast noch bei
Isolaten aus der Schlachtung festgestellt. Das Brihwasser, welches als
einziges ProzelBwasser vor Schlachtung beprobt wurde, war bereits mit
Campylobacter spp. (C. coli) kontaminiert.

Insgesamt wurden in der Schlachtung 23 C. jejuni-Isolate (52,3%) und 21
C. coli-Isolate (47,7%) aus den Proben von der Herde 4 gewonnen. Von n=48
Proben waren somit 44 (91,7%) Campylobacter-positiv. Bei der Untersuchung
der Herde 1 konnten 14 C. jejuni-Stamme (51,9%) und 13 C. coli-Stamme
(48,1%) isoliert werden. Damit waren alle n=27 Proben (100%) positiv (Tab.
34).

Bei den Herden 3 und 2 (Mai) waren in der Mast zunachst ausschlieRlich

C. jejuni-Stamme isoliert worden. In der Schlachtung konnten dagegen bei der
Herde 3 neben C. jejuni zusétzlich C. coli sowie bei der Herde 2 zusatzlich
C. coli- und Nalidixinsaure-resistente C. jejuni-Stamme isoliert werden. Alle
beprobten Prozel3wasser waren sowohl vor Schlachtbeginn als auch nach
Durchlauf der Herden mit C. jejuni kontaminiert.

Insgesamt wurden in der Schlachtung bei der Herde 3 47 C. jejuni-Isolate
(87,0%) und 7 C. coli-Isolate (13,0%) gewonnen. 54 (96,4%) von n=56 Proben
waren somit positiv. Die Speziesverteilung innerhalb aller gewonnen Isolate der
Herde 2 lag bei 25 C. jejuni-Stammen (89,3%), von denen 4 eine Nalidixin-
saure-Resistenz aufwiesen, und 3 C. coli-Stdmmen (10,7%). Von n=32 Proben
waren in dieser Untersuchung 28 (87,5%) Campylobacter-positiv ausgefallen
(Tab. 34).

Die Mast-Isolate der Herden 4 und 3 (Juli) bestanden sowohl aus C. jejuni als

auch aus C. coli. In der Schlachtung wurden dagegen nur bei der Herde 4 wie
zuvor in der Mast neben C. jejuni auch Nalidixinsaure-resistente C. coli isoliert.
Bei den ProzelRwassern waren vor Schlachtung nur das Transportkistenwasch-
wasser C. jejuni) belastet. Nach Durchlauf der Herden waren alle Prozel3-
wasser bis auf ein Isolat (C. coli, Nal.-res.) ausschlief3lich mit C. jejuni konta-

miniert.
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Insgesamt wurden in der Schlachtung bei der Herde 4 48 C. jejuni-Stamme
(94,1%) und 3 Nalidixinsaure-resistente C. coli-Stamme (5,9%) isoliert. Damit
waren 51 (91,1%) von n=56 Proben mit Campylobacter spp. belastet gewesen.
Bei der Herde 3 waren alle n=32 Proben (100%) mit C. jejuni belastet (Tab. 35).

Auffallig war die Isolierung von tberwiegend C. coli-Stdmmen bei den Herden 1

und 4 (August) in der Mast. Entsprechend tberwogen C. coli-Isolate in der
Schlachtung. Bei der Herde 4, welche direkt im Anschlu an die Herde 1
geschlachtet wurde, waren in der Mast zunéchst ausschlie3lich C. coli isoliert
worden. Die Schlacht-Isolate setzten sich dagegen sowohl aus C. coli als auch
aus C. jejuni zusammen. Von den Prozel3wéassern waren vor Schlachtbeginn
nur das Transportkistenwaschwasser mit thermophilen Campylobacter spp.
(C. jejuni) kontaminiert. Nach Durchlauf der Herden wurden aus samtlichen
ProzeRwasserproben C. coli isoliert.

Insgesamt konnten in der Schlachtung bei der Herde 1 10 C. jejuni-Stamme
(18,9%) sowie 43 C. coli-Stamme (81,1%) isoliert werden. Damit waren von
n=56 Proben 53 (94,6%) positiv.

Die Speziesdifferenzierung der Isolate aus allen positiven n=32 Schlachtproben
(100%) der Herde 4 ergab eine Zusammensetzung aus 6 C. jejuni-Stammen
(18,8%) und 26 C. coli-Stdmmen (81,2%) (Tab. 35).

4.1.4 Ergebnisse der molekularbiologischen Feintypisierung (PFGE) von
ausgewahlten Campylobacter- Isolaten aus der Mast und
Schlachtung

Insgesamt wurden 45 Campylobacter-Isolate aus der Mast und 192 Isolate aus

der Schlachtung fur weitere Verfolgsuntersuchungen mittels Pulsfeld-Gel-

elektrophorese (PFGE) genotypisch feindifferenziert. Bei den Stdmmen
handelte es sich um 130 C. jejuni Einzelkolonie-Isolate und 107 C. coli Einzel-
kolonie-Isolate.

Von 103 ausgewahlten Campylobacter-Isolaten aus Mast und Schlachtung

wurde die genomische DNA zusatzlich mit dem Restriktionsenzym Kpnl verdaut

und die DNA-Fragmente elektrophoretisch aufgetrennt.
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In den Dendrogrammen der Abb. 19 und Abb. 20 wurde eine Clusterbildung
(Cut off) bei 87% fur die C. jejuni-Stamme bzw. bei 83% fur die C. coli-Stdmme
festgelegt. Damit wurden alle Stdmme, die untereinander mehr als 87% bzw.
83% Ahnlichkeit aufwiesen, als genetisch eng miteinander verwandt (klonal) an-
gesehen und als ein Cluster bezeichnet.

Insgesamt wurden 21 heterogene Smal DNA-Fragmentmuster (Typ A-U) detek-
tiert (Tab. 36, Tab. 37). Die Genotypisierung der C. jejuni-Stamme ergab 15
verschiedene Fingerprintmuster (Typen A-H, M-S), bei den C. coli-Stammen
wurden 6 unterschiedliche Fingerprintmuster (Typen I-L, T, U) gebildet (Tab. 36,
Tab. 37).

In Bezug auf das Differenzierungspotential der beiden Restriktionsenzyme
zeigte sich, daRR die klonalen Verwandtschaftsbeziehungen der Stamme bei
allen 12 Smal Gruppen durch die Verwendung des zweiten Restriktionsenzyms
Kpnl bestétigt wurden. ldentische bzw. nahezu identische Smal Fragment-
muster konnten dabei kongruenten Kpnl Fragmentmustern zugeordnet werden
(Tab. 36). Nur bei Stammen der Typen D, F und | ergab sich jeweils ein ab-
weichendes Kpnl Fragmentmuster (Tab. 36).

Smal DNA-Fragmentmuster von C. jejuni-Stammen hatten eine Bandenanzahl
zwischen 5 bis 10 mit GréRen von ca. 10 kb bis 600 kb. Bei den C. coli-
Stammen lag die Anzahl der Banden zwischen 10 bis 14 mit Grol3en von
ca. 10 kb bis 450 kb (Anhangsabb. 2). Die Kpnl DNA-Fragmentmuster von
C. jejuni-Stammen hatten 11 bis 17 Banden von ca. 5 kb bis 400 kb Grol3e,
wahrend 12 bis 17 Banden von ca. 5 kb bis 300 kb GroRRe bei den C. coli-

Stammen auftraten (Anhangsabb. 3).

4.1.4.1 Ergebnisse der Clusterbildung und Typenzuordnung aller geno-
typisierten C. jejuni-Stdmme aus Mast und Schlachtung

Die Abb. 19 stellt ein Dendrogramm aller isolierten C. jejuni-Stamme aus der

Mast und Schlachtung dar, welche unter Verwendung des Restriktionsenzyms

Smal genotypisiert worden waren.

Insgesamt konnten 16 Cluster erkannt werden. Es zeigte sich, dal3 in einigen

Clustern Isolate einer Herde, in anderen Cluster dagegen Isolate verschiedener

Herden auftraten. Im Cluster 1 waren ausschliel3lich Genotypen A von Isolaten
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der Herde 3 (Juli) des Mastbetriebes B zusammengefal3t. Der Stamm Nr. 528
wurde aufgrund einer Zusatzbande mit der Grof3e von ca. 45 kb dem Subtyp A;
zugeordnet. Das Cluster 2 enthielt Isolate, deren Fragmentmuster dem Typ B
bzw. Subtyp B; (Stamm Nr. 452 mit Zusatzbande im Bereich von ca. 48,5 kb)
angehorten. Hier traten ausschlie3lich Stamme des Mastbetriebes A auf, wobei
bis auf ein Isolat (Herde 5) alle restlichen Stamme aus der Herde 8 isoliert
worden waren. Das Cluster 3 war durch homogene Fragmentmuster von
Stammen des Genotypes C der Herden 3 und 4 (Juli) des Mastbetriebes B
charakterisiert. Die Ahnlichkeit zu Stammen des Clusters 1, welcher ebenfalls
Isolate der Herde 3 enthielt, lag bei 67%. Die Cluster 4 und 5 beinhalteten
jeweils Isolate der Herde 1 (August) des Masters B, welche den Typ M bzw.
Typ N darstellten. Cluster 6 enthielt ein Isolat aus der Herde 5 des Betriebes A,
welches dem Typ O angehorte. Im Cluster 7 waren sowohl Stamme des Mast-
betriebes A (Herde 5) als auch Stamme von Herden des Masters B (Herde 1,
August), deren Fingerprintmuster alle dem Typ D bzw. Subtyp D; (Stamm Nr.
421 mit 2 Zusatzbanden mit Fragmentgré3en von ca. 60 kb und 210 kbp) zuge-
ordnet werden konnten. Die Analogie dieser Stamme zu den Isolaten derselben
Herden in den Clustern 2, 4, 5 und 6 war mit 45% gering. Das Cluster 8 war
ausschlie3lich mit Stammen der Herde 4 (Juli) des Mastbetriebes B belegt,

deren kongruenten Fragmentmustern der Genotypyp E gemein war. In der

Hauptgruppe (Cluster 9) war der bei den C. jejuni-Isolaten am haufigsten vor-
kommende Genotyp F vereint. Diese Gruppe enthielt Stamme von beiden
Herden des Mastbetriebes A (Nr. 5 und 8) sowie von drei Herden des Mast-
betriebes B (Nr. 1, 3 und 4, Juli). Besonders haufig waren die C. jejuni-Isolate
der Herde 4 (Juli) des Mastbetriebes B vertreten. Die Stdmme des Subtypes F1
(Nr. 484, 485, 487, 488, 491, 495, 502-505, 509-511, 513, 514 und 492) sowie
des Subtypes F, (Nr. 433) unterschieden sich zu den restlichen Stammen des
Clusters mit einer Bande im Bereich 365 kb bzw. im Bereich 388 kb (Nr. 433).
Die Clusterzugehoérigkeit dieser Subtypen konnten aufgrund der Kpnl-Frag-
mentmuster bestatigt werden. Zwischen Cluster 9 und den Clustern 1, 2, 3, 6, 7
und 8, welche ebenfalls Isolate der Herden 3 und 4 (Juli, Betrieb B) sowie 5 und
8 (Betrieb A) beinhalteten, lag eine Ahnlichkeit von 45% (Cluster 1, 2, 3, 6) bzw.
von 50% (Cluster 7 und 8) vor. Das Cluster 10 enthielt zwei Isolate der Herde 8

des Masters A. Trotz einer geringen Similaritat von nur 43% zu Herden-Isolaten
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des Clusters 9 konnten sie aufgrund ihrer Kpnl Fragmentmuster dem Typ F
zugeordnet werden. Im Cluster 11 war nur ein Stamm des Types P aus der
Herde 5 (Betrieb A) vorhanden. Das Cluster 12 (Typ G) war durch homogene
Fragmentmuster von Stammen der Herde 4 (August) des Mastbetriebes B
charakterisiert. Cluster 13 und 14 enthielten separat geclusterte Einzelstamme

der Herden 4 und 3 (Juli) des Masters B, die den Typen Q und R angehdrten.

Im Cluster 15 waren dagegen nur Isolate aus der Herde 3 (Juli) mit identischen
DNA-Fragmentmustern (Typ H) gruppiert. Die Similaritat zu Stammen der
Cluster 1, 3 und 9, in denen ebenfalls Isolate dieser Herde auftraten, war mit
24% gering. Damit konnte eine klonale Verwandtschaft ausgeschlossen
werden. Ein Einzelisolat charakterisierte das Cluster 16. Es handelte sich um

einen separat geclusterten Stamm (Typ S) aus der Herde 5 des Masters A.

Anmerkungen zu den Abb. 19 und Abb. 20:

Betrieb A: Il =Herde 5 (Juni); *=Herde 8 (Juni);

Betrieb B: A =Herde 1 (Juli),v:Herde 3 (Juli);<> =Herde 4 (Juli);- =Herde 1
(August); O=Herde 4 (August); Nr.=Stamm-Nr.; H.=Herdenzuordnung; X;,3=Sub-
typen; C.=Cluster; *=die Stamme Nr. 384 und Nr. 385 konnten aufgrund ihrer Kpnl-
Fragmentmuster dem Genotyp F zugeordnet werden
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Abb. 19: Dendrogramm aller genotypisierten C. jejuni-Isolate aus Mast/Schlachtung
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4.1.4.2 Ergebnisse der Clusterbildung und Typenzuordnung aller geno-
typisierten C. coli-Stamme aus Mast und Schlachtung
In Abb. 20 konnten insgesamt 6 Cluster von C. coli PFGE-Genotypen bei einem
Similaritatslevel von 83% erkannt werden. Das Cluster 1 beinhaltete Stamme
mit den DNA-Fragmentmustern des Types | welcher bei den genotypisierten
C. coli-Isolaten am haufigsten vorkam. In dieser Gruppe waren C. coli-Stdmme
sowohl von der Herde 1 als auch von der Herde 4 (August) des Mastbetriebes
B vertreten. Die Isolate Nr. 634 und 615 wurden aufgrund einer Zusatzbande
mit Fragmentgrof3en von ca. 290 kb bzw. 220 kb den Subtypen I; und I3
zugeordnet. Der Stamm Nr. 635 hatte dagegen eine fehlende Bande im Bereich
von 255 kb und unterschied sich dartber hinaus noch durch eine Bande von ca.
290 kb GroRe. Aufgrund dieser Bandenunterschiede stellte er den Subtyp b
dar. Cluster 2 enthielt ein Isolat der Herde 1 (August) des Méasters B. Es wurde
dem Genotyp T zugeordnet. Zu den Herden-Isolaten des Clusters 1 lag eine
relativ groRe Ahnlichkeit von 78% vor. Im Cluster 3 waren vor allem Stamme
der Herde 8 des Mastbetriebes A vereint, die dem Genotyp J angehdrten. Ein
Isolat stammte von der Herde 3 (Juli) des Mastbetriebes B. Das Cluster 4 war
durch Stamme des Types K von den Herden 1 und 4 des Mastbetriebes B (Juli)
charakterisiert. Der Stamm Nr. 459 besal’ eine Zusatzbande im Bereich 195 kb
und wurde deshalb dem Subtyp K; zugeordnet. Im Cluster 5 war nur ein
Stamm der Herde 8 des Masters A enthalten. Sein Fingerprintmuster gehorte
dem Typ U an. Die Ahnlichkeit zu weiteren Herden-Isolaten des Clusters 3 lag
bei 63%. Cluster 6 zeichnete sich durch das bei den C. coli-Stammen am
zweithaufigsten auftretende DNA-Fragmentmuster des Types L aus. Dieses
Cluster enthielt Stamme der Herden 5 und 8 des Mastbetriebes A. Vorrangig
waren in dieser Gruppe die C. coli-Isolate der Herde 5 vertreten. Aufgrund der 3
Zusatzbanden mit den FragmentgroRen von ca. 180 kb, 170 kb und 140 kb
wurde der Stamm Nr. 450 dem Subtyp L; zugeordnet. Das Bandenmuster des
Isolates Nr. 410 (Subtyp L,) unterschied sich zu den anderen Mustern durch
zwei Zusatzbanden mit den Fragmentgréf3en von ca. 290 kb und 145 kb sowie
durch eine fehlende Bande im Bereich von 320 kb. Zu den Stdmmen der
Cluster 3 und 5, welche ebenfalls gro3tenteils von der Herde 8 stammten,

bestand eine Similaritat von 26%.
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Abb. 20: Dendrogramm aller genotypisierten C. coli-Isolate aus Mast/Schlachtung



Tab. 36: Sma I- und Kpn I-Fragmentmuster von C. jejuni- und C. coli -Isolaten (A-H und I-L) aus Mast und Schlachtung
von Geflugelherden der Master A (Juni) und B ¢(Juli) bzw. B>(August)

Typ|Sma I-Fragmentmuster Kpn I-Fragmentmuster Betrieb (Isolate n)
Mast [Schlachtung
Al 1L e L B(4) [B,®)
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*=Kpn I-Subtyp D,; *=Kpn|-Subtyp F ; ***=Kpn |-Subtyp |,; LL= Lambda Ladder (Standard)
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Tab. 37: Smal-Fragmentmuster (PFGE) von C.jejuni-und C.coli -Isolaten (M-S;
T-U) aus Mast und Schlachtung von Geflugelherden der Méaster A (Juni) und B¢
(Juli) bzw. B2(August)

Typ [Smal-Fragmentmuster Betrieb (Isolate n)
Mast Schlachtung

L SRl S
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g L0 D1 ° o
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R . . i ! 0 B (1)
S ' " " i 0 A (1)
' e ’ o
- (0 S e
IR R NI

LL= Lambda Ladder (Standard)

4.1.4.3 Ergebnisse gentoypischer Feindifferenzierung der Mast-Isolate von
Herden der Betriebe A und B

Insgesamt wurden 45 Mast-Isolate (28 C. jejuni- und 17 C. coli-Stamme) von 7
Herden der Betriebe A und B genotypisch feindifferenziert.

Uber die Feindifferenzierung mit Hilfe der PFGE konnte festgestellt werden, dal
die Herden 5 und 8 des Masters A sowie die Herden 3, 4 (Juli) und 1 (August)
des Masters B mindestens einen herdenspezifischen Campylobacter-Stamm
aufwiesen, welcher in Kottupferproben von jeweils nur einer Herde detektiert
wurde. Insgesamt wurden 10 heterogene DNA-Fragmentmuster von Stammen
aus der Mast erkannt. 6 unterschiedliche Fragmentmuster (Typ A, B, D, E, F, O)
konnten dabei den C. jejuni-Isolaten und 4 verschiedene Fragmentmuster (Typ
I, J, K/Subtyp K3, L) den C. coli-Isolaten zugeordnet werden.

Vergleich aller genotypisierten C. jejuni-lsolate aus der Mast

Bei der graphischen Darstellung aller C. jejuni PFGE-Genotypen im Dendro-

gramm wurden bei einem Similaritatslevel von 92% insgesamt 7 Cluster erkannt
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(Abb. 21). Die im Cluster 1 gruppierten Isolate mit homogenen Fragment-
mustern des Types A waren durchgangig herdenspezifische Stdmme aus der
Herde 3 (Juli, Betrieb B). Die Cluster 2 und 5 enthielten Klone, welche aus
unterschiedlichen Herden eines Masters (A oder B) oder beider Master (A und
B) isoliert worden waren. Das Cluster 2 war durch klonale C. jejuni-Stamme
charakterisiert, welche bei der Beprobung im Juli von allen drei Herden des
Masters B (Nr. 1, 3 und 4) isoliert worden waren. lhnen allen war der Typ F
gemein. Dartiber hinaus wurde dieser Genotyp auch bei Kot-Isolaten aus Unter-
suchungen der Herden 5 Cluster 5 und 8 Cluster 2und Cluster 5 des
regional entfernt gelegenen Mastbetriebes A ermittelt. Im Dendrogramm der
Abb. 19 sind alle Stamme des Clusters 2 sowie die Stamme Nr. 375, Nr. 382
und Nr. 383 des Clusters 5 in einem Cluster (Cluster 9) vereint. Aufgrund der
Neuberechnung bei der Zusammenstellung aller Mast-Isolate (Abb. 21) kam es
zu einer zusatzlichen Clusterbildung, was eine Aufspaltung dieses Clusters 9 in
zwei einzelne (Cluster 2 und 5) bedeutete. Anhand der Kpnl-Fragmentmuster
konnte die Zugehorigkeit aller Stamme (inklusive Stdmme Nr. 384 und Nr. 385)
zu einem gemeinsamen Cluster bestatigt werden (Tab. 36). Die Analogie dieser
Stamme (speziell Nr. 468 und Nr. 471) zu den herdenspezifischen Stammen
der Herde 3 des Clusters 1 lag bei 59%. Im Cluster 3 waren kongruente
Fragmentmuster des Types D von spezifischen Stammen aus der Herde 1
(August, Betrieb B) vertreten. Das Cluster 4 enthielt herdenspezifische Stamme
der Herde 4 (Juli) des Mastbetriebes B, deren homogene Fragmentmuster den
Typ E darstellten. Zu den Isolaten Nr. 475 und Nr. 480 der gleichen Herde im
Cluster 2 bestand eine Ahnlichkeit von 52%. Cluster 6 gruppierte identische
Fingerprintmuster des Types B von herdenspezifischen Stammen der Herde 8
des Masters A. Zwischen den Stdmmen dieses Clusters und weiteren Isolaten
der Herde 8 in den Clustern 2 und 5 war eine geringe Similaritat von 38%
vorhanden. Cluster 7 enthielt einen Stamm des Genotypes O aus der Herde 5
des Mastbetriebes A, welcher als herdenspezifisch betrachtet werden kann. Zu
den Stammen der Herde 8 (Cluster 6), welche ebenfalls im Juni beim gleichen
Master isoliert worden waren, bestand eine relativ groRe Ahnlichkeit von 76%.

Damit laRt sich eine klonale Verwandtschaft vermuten.
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Abb. 21: Dendrogramm aller C. jejuni-Mast-Isolate von Herden der Betriebe A
und B

Anmerkungen zur Abb. 21:

Betrieb A: [l =Herde 5 (Juni); *:Herde 8 (Juni);
Betrieb B: A =Herde 1 (Jul)¥ =Herde 3 (Juli); <> =Herde 4 (Juli); § =Herde 1
(August); Nr.=Stamm-Nr.; C.=Cluster; *=die Stdmme des Clusters 5 konnten aufgrund

ihrer Kpnl-Fragmentmuster dem Genotyp F zugeordnet werden

Vergleich aller genotypisierten C. coli-Isolate aus der Mast

Die bei einem Similaritatslevel von 92% geclusterterten C. coli PFGE-
Genotypen ergaben die Bildung von 4 Gruppen (Abb. 22). In den Clustern 1

und 2 waren jeweils klonale Stamme unterschiedlicher Herden des Mast-
betriebes B gruppiert. Das Cluster 1 beinhaltete Stamme der Herden 1 und 4

(Juli) des Mastbetriebes B, deren Fingerprintmuster dem Typ K bzw. Subtyp K;

zugeordnet wurden. Im Cluster 2 waren die Stamme der Herden 1 und 4
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(August) des Mastbetriebes B vereint. Ihr kongruentes DNA-Fragmentmuster
gehorte dem Typ | an. Zu den im vorangegangenen Monat Juli isolierten C. coli-
Stdmmen aus Herden der gleichen Stélle (1 und 4, Cluster 1) lag eine Analogie
von 68% vor. Im Cluster 3 war nur ein Isolat der Herde 3 (Juli) des Masters B
enthalten, welches dem Typ J angehérte. Es kann als spezifisch fur diese
Herde betrachtet werden. Zu den Isolaten der Herden 1 und 4 im Cluster 1,
welche ebenfalls bei der Beprobung des Mastbetriebes B im Juli gewonnen
worden waren, bestand eine Ahnlichkeit von 66%. Das Cluster 4 enthielt
Stdmme mit Mustern des Types L, welche ausschlief3lich aus der Herde 5 (Juni)

isoliert wurden und daher fir diese als spezifisch angesehen werden kdénnen.
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Abb. 22: Dendrogramm aller C. coli-Mast-Isolate von Herden der Betriebe

Aund B

Anmerkungen zu der Abb. 22:
Betrieb A: [ll=Herde 5 (Juni); Betrieb B: AA=Herde 1 (Juli)W=Herde 3 (Jul)<>=
Herde 4 (Juli); ‘zHerde 1 (August);OzHerde 4 (August); Nr.=Stamm-Nr.; H=Herde;
C.=Cluster; K;=Subtyp vom Typ K
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4.1.4.3.1 Verteilung einzelner Klone in der Mast

In den Tab. 38 und 39 sind die Genotypen-Vielfalt bzw. das Auftreten einzelner
Klone von isolierten C. jejuni- und C. coli-Stammen in den Geflugelherden der
Master A und B dokumentiert. Bei der Beurteilung der Verteilung von Klonen
(Tab. 39) wurden die Subtypen aufgrund ihrer Clusterzugehoérigkeit den ent-
sprechenden Genotypen zugeordnet.

9 Klone (Typ A, B, D, E, O, |, J, K/Subtyp Kj, L) waren jeweils beschrankt auf
Herden der einzelnen Master. Ein persistierender Klon (Typ F) wurde sowohl
bei Herden des Mastbetriebes A als auch bei Herden des Mastbetriebes B
vorgefunden. Dieser Genotyp war in 33% der Isolate zu finden und konnte auch
als einziger bei beiden Herden des Mastbetriebes A isoliert werden. Innerhalb
des Mastbetriebes B konnten 3 Klone (Typ F, Typ | und K) in unterschiedlichen
Herden identifiziert werden.

Im Betrieb A wurden 3 Klone (Typ B, O, L) und im Mastbetrieb B 4 Klone (Typ
A, D, E, J) jeweils nur in einzelnen Herden detektiert. Vermutlich traten sowohl
herdenspezifische als auch herdenunspezifische Klone in den Herden auf.

Bei den Herden 1 und 4 (Betrieb B), welche in direkt aufeinanderfolgenden
Mastperioden (Juli und August) untersucht wurden, konnten keine persis-
tierenden Klone nachgewiesen werden.

Im Schnitt wurden pro Herde zwischen 1 und 3 Klone detektiert. Bei den

C. jejuni-Stdmmen gab es eine grél3ere klonale Vielfalt.

Tab. 38: Smal PFGE-Genotypen von Campylobacter -Isolaten aus Kottupfern
von Herden der Mastbetriebe A und B

Smal PFGE-Genotyp

Monat, Betrieb Juni 02, A Juli02, B Aug 02, B
Herden-Nr. 5 8 1 3 4 1 4
C.-Spezies . C ] ¢ J ¢ . __C . _C ] c
Kottupfer 1 F F F F F I I
Kottupfer 2 @) F F A I I
Kottupfer 3 L F F A D I
Kottupfer 4 L F K F I I
Kottupfer 5 L B F A D I
Kottupfer 6 L B Ky A F kK.T. KT. kT. k.T.
Kottupfer 7 L F F J K k.T. KT. kT. k.T.

C .= Campylobacter ; j .= Campylobacter jejuni; c .= Campylobacter coli; Klz Subtyp vom Typ K;
k.T.= keine Typisierung von Stammen
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Tab. 39: Vorkommen von Klonen in Herden der Betriebe A und B
Anzahl Campylobacter -Stdmme mit Genotyp

Monat Juni Juli August
Master A B B Summe
Herde (Nr.) 5 8 1 3 4 1 4
Typ A 4 4
_ TypB 2 2
S TypD 2 2
= Typ E 4 4
Typ F 1 5 5 2 2 15
Typ O 1 1
Typ | 3 5 8
S TypJ 1 1
o TypK 2 1 3
Typ L 5 5

4.1.4.4 Ergebnisse gentoypischer Feindifferenzierung der Schlacht-Isolate
von Herden der Betriebe A und B
Insgesamt wurden 192 Isolate (102 C. jejuni- und 90 C. coli-Stamme) aus der

Schlachtung von Herden der Betriebe A und B genotypisch feindifferenziert.

Vergleich aller genotypisierten C. jejuni-Isolate aus der Schlachtung

Das Clustern der C. jejuni PFGE-Genotypen ergab die Bildung von 14 Gruppen
bei einem Similaritatslevel von 88% (Abb. 23). In den Clustern 1, 3, 4 und 7
waren klonale Stamme aus der Schlachtung von unterschiedlichen Herden
eines Betriebes oder beider Betriebe vertreten. Stamme des Clusters 1, deren
Fingerprintmuster den Typ D bzw. Subtyp D; darstellten, konnten bei der Herde
5 des Mastbetriebes A vor und wahrend der Schlachtung isoliert werden.
C. jejuni-Isolate mit kongruenten Fragmentmustern fanden sich ebenfalls bei
der Beprobung der Herde 1 (August) des Mastbetriebes B im Verlauf der
Schlachtung wieder. Cluster 2 und Cluster 11 enthielten ausschliel3lich
Stamme aus der Schlachtung der Herde 4 (Juli, Betrieb B), welche dem Typ E
bzw. dem Typ Q angehorten. Sie wurden wéahrend bzw. vor der Schlachtung
gewonnen. Zwischen Stammen der Cluster 2 und 1 bestand eine relativ grof3e

Ahnlichkeit von 69%. Stamme des Types F bzw. Subtypes Fi/F, (Cluster 3)
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wurden bei beiden Herden (Nr. 5 und 8) des Mastbetriebes A und bei zwei
Herden (Nr. 3 und 4, Juli) des Mastbetriebes B in der Schlachtkette isoliert.
Aufgrund seines Kpnl-Fragmentmusters wurde das Isolat Nr. 546 ebenfalls dem
Typ F und damit dem Cluster 3 zugeordnet. Dartiber hinaus lag mit 81% eine
groRe Ahnlichkeit dieses Stammes zu den anderen Stammen des Clusters 3
vor. Zwischen Stammen der Herde 5 in den Clustern 3 und 1 bzw. Stammen
der Herde 4 (Juli, Betrieb B) in den Clustern 3 und 2 bestand eine geringe
Ahnlichkeit von 47%. Das Cluster 4 enthielt C. jejuni-Isolate des Types B bzw.
Subtypes B; aus den Herden 5 und 8 des Mastbetriebes A. Die Analogie zu den
anderen Herden-lIsolaten in den Clustern 1 und 3 war mit 45% gering. In den
Clustern 5, 12 und 13 waren separat geclusterte Stamme der Herde 3 (Juli)
des Masters B enthalten, die in der Schlachtung isoliert worden waren. Sie
konnten dem Typ A bzw. Subtyp A;, dem Typ R sowie dem Typ H zugeordnet
werden. Die Ahnlichkeit zwischen Herden-Isolaten der Cluster 5 und 3 war mit
45% gering. Noch geringer war die Analogie von Isolaten der Cluster 12 und 13
mit 41% bzw. 23% zu anderen Isolaten der Herde 3 in den Clustern 7, 5 und 3.
In den Clustern 6 und 8 waren Einzelstamme aus der Beprobung der Herde 1

(August, Betrieb B) gruppiert. Sie charakterisierten den Typ M bzw. Typ N. Die

Analogie zwischen den Clustern 6 und 5 war mit 68% relativ hoch. Dagegen
war die Ahnlichkeit zu anderen Isolaten der Herde 1 im Cluster 1 mit 45%
gering. Die identischen Fragmentmuster (Typ C) des Clusters 7 konnten
sowohl bei einem Isolat der Herde 4 (Juli) als auch bei Isolaten der Herde 3
(Juli) aus der Schlachtung detektiert werden. Zu den anderen Isolaten der
Cluster 5, 3 und 2 aus diesen Herden lagen Ahnlichkeiten von 66% bzw. 45%
vor. Die Cluster 9 und 14 enthielten separat geclusterte Einzelisolate, welche
vor Schlachtbeginn der Herde 5 (Betrieb A) aus Prozel3wéssern gewonnen
worden waren. lhre Fingerprintmuster stellten den Typ P bzw. Typ S dar. Das
Cluster 10 war durch identische Fragmentmuster des Types Gvon Schlacht-

Isolaten der Herde 4 (August) des Masters B charakterisiert.



101
PFGE 4.1 PFGE 4,1

Nr. Herde Typ
\

s
Fo
s
Fio
Fis
Fo
s
s
es
Fro

34 TKVRIDS/4 [
403 SknBSL [
579  TKRID13 i
580 TKvRID1/4 iffa
581 TKVRIDL5 i
583 TKnR/D 12
586 TKnR/D LSl
589 skneUl o
593 SKnBLS g
21 Hez5 [
512 Leberd <
412 HHNLK 54 [
419 Leber5 [
421 TKRDS5 J
432 TKRD 85
w sws W
a4 HHnLK 84 Y
us eran W
us eras W
486 TKVRID 43K
494 BB 4

496 SKnB 4/1
497 SKnB 4/2
498 SKnB 4/3
499 SKnB 4/4
500  SKnB 4/5

> C.1

[y

C.2

000009
T T TMT M T T T AT MM T T T I T T TM T MM I MmMOo0 0000 000

(] 506 HHNLK 4/5 <>
f 507 EP41 &>
] 516 TKVRID 1Y
] 517 TKVRID 32\
] 518 TkvRD 33N
] 520 TkRD35
1 521 TKnRID 31N\
W 1 527 BW3 v
1 530  SknBaz W
i 533 WLvMw 3 W
534 Hhnk 31
536  HHILK 33 W C . 3
50 EP2 W
543 EP35 W
545  Magen3
493 TKnR/D 4/5€>
42 HHNLK 82 J
544 Lebers W
515 wiks
433 BB8
484 TKVRID 414> Fr
485 TKVRID 412> Fi
“w ‘, e 487 TKVRID 4/4<> Fl
wil b L 48 TkRD 45>
491 TKnRD 43> |:1
a5 Bwa F1
502 HHNLK 4/1 <> |:1
503 HHnLK 412 < =
504  HHNLK 43 <> =
505  HHNLK 4/4 <> Fl
') 510 EP4/4 < Fl
su epas Oy
| 513 Magen4 <> =

509 EP43 < F1
514 Hezd &> F1
492 TKNRID 44> |:1
546  Herz 3 v
409 HAnLk 51
425 TKRDS3 W
426 TKRDS4 W
428 TKnRID 8/1

435 skBan d
436 sknBs2 W
437 sknB8s Y
438 skBss W
441 HHNLK 81 e
451 Lebers  dK
452 Magen8 *
519 TKVRID 34N
522 TKnR/D 3/2'
525 TKRID I5W

>C.4

e L LT L

-
N

52 BB3

o wew WA >C5
532  SKnB35

535 HHNLK 32 W

528  SKnBIL 1

585  TKnRID uax C . 6
483 WTK4 &

537 HHnik 34
sa1 epaz
s¢2 eras
575  WTKvRD
407 wivw vs
609 TkvRID 41 Q@
614 TKnRID 41Q)
618 TKnRID 415Q)
623 sknBaz Q
624 sknBa4 @
625 sKnB45 @
482 WTKWRID <>
538  HHnLK 35

523 TKnRID 33\
524  TKnR/D 3/4'
53 ske34
59 epan
39 wrkvRo HH

1
uni-Stadmme aus der

C.7

C.8
C.9

C.10

Cc.1l1
C.12

C.13
c.14

OWIITITOOMOOOOOTZOONONOZIZI>> >I>T>3>2> Wl WIiW Wmmw™

1]
8@
Abb. 23: Dendrogramm aller genotypisierten C. je

Schlachtung von Herden der Master A und B

—_—



138

Anmerkungen zu den Abb. 23 und Abb. 24:

Betrieb A:-:Herde 5 (Juni), *:Herde 8 (Juni); Betrieb B: A:Herde 1 (Juli)y:Herde 3
(JuIi);<>=Herde 4 (Juli),‘zHerde 1 (August),O=Herde 4 (August); Nr.=Stamm-Nr.; X 2 3=
Subtypen; C.=Cluster; BB=Betaubungsbad; BW=Briuhwasser; EP=Endprodukt; HHnLK=Hals-
haut nach Luftkihlung; SKnB=Schlachtkdrper nach Briuhen; TKv/nR/D=Transportkiste wvor/nach
Reinigung/Desinfektion; WLMW=Wasser aus der Leber-Magen-Wanne nach Durchlauf der
Herde; WLMWvS=Wasser aus der Leber-Magen-Wanne vor Schlachtung; WTK=Waschwasser
Transportkisten nach Durchlauf der Herde; WTKvR/D=Waschwasser Transportkisten vor

Reinigung/Desinfektion

Vergleich aller genotypisierten C. coli-Isolate aus der Schlachtung

Im Dendrogramm der Abb. 24 konnte die Bildung von 6 Clustern bei einem
Similaritatslevel von 82% erkannt werden. Die Hauptgruppen 1 und 6 enthielten
jeweils klonale Stamme von unterschiedlichen Herden des Betriebes B bzw. A.
Im groBten Cluster 1 waren Stamme des Types lbzw. Subtypes I/ly/l3 der
Herden 1 und 4 (August) des Mastbetriebes B vertreten, welche vor, wahrend
und nach Schlachtung beider Herden isoliert werden konnten. Ein separat
geclustertes Isolat der Herde 1 (August) des Masters B, welches wahrend der
Schlachtung isoliert worden war, charakterisierte das Cluster 2. Es wurde dem
Typ T zugeordnet, hatte aber eine groRe Ahnlichkeit von 78% zu den anderen
Herden-Isolaten des Clusters 1. Die nahezu identischen DNA-Fragmentmuster
der Stamme des Clusters 3 stellten den Typ J dar. Sie waren alle aus der
Herde 8 (Betrieb A) vor, wahrend und nach der Schlachtung isoliert worden.
Das Cluster 4 beinhaltete ausschlie3lich Isolate aus der Herde 4 (Juli) des
Mastbetriebes B. Das Fingerprintmuster dieser Stamme wurde dem Typ K
zugeordnet. Ein Isolat, das aus der Schlachtkette bei Beprobungen der Herde 8
(Betrieb A) isoliert worden war, bildete das Cluster 5. Sein Fingerprintmuster
charakterisierte den Typ U. Die Analogie dieses Isolates zu den Stammen des
Clusters 3 war mit 60% relativ hoch. Dem Cluster 6 wurden C. coli-Isolate des

Genotypes L bzw. Subtypes L,/L, aus der Schlachtung der Herden 5 und 8 des

Mastbetriebes A zugeordnet. Die Ahnlichkeit zwischen Stammen der Herde 8

des Clusters 6 und den Stdmmen des Clusters 3 betrug nur 26%.

Die Tab. 40 gibt eine Ubersicht tiber alle Smal-Genotypen von Campylobacter-

Isolaten aus der Schlachtung von Herden der Mastbetriebe A und B.



Dice (OpL0.50%) (Tol 1.0%-1.036) (H>0.0% S>0.0%) [0.0%-100.0%]
PFGE4,1

Abb. 24: Dendrogramm aller genotypisierte

I

PFGE 4,1

|
"

i
"
m
i
i
1R
"
i
i
i
i
"

T i

|

O |

|

|

|

B

1
I o
l 1] [ ] I
1 1] M e
= 1 [} "
1 . ]
[ ] 88 .0 u
. N
" ' @4 N
e 1 84 0
. 8d. .M
3 | i !
" ] g il
- . . "nae
B &b hy
= ] [ ] W
L] . nau
= ] et ui
[ a1 un
. g 84 .0
I Y
a 4 Al 0 o
@ g N §

;‘

L 22 2222 N NERIRIBERERIERIEREIREREEREKS 2 2 8 3 4 Jo) JoNoJoNoloJoJoXooNoNoJoRoYoNoJoNoYooNoloNol o i L LN L R L LR L N L L R L I L N ¥ Jolo]

e rrrrrrC X XX oo —H

il 8 W
g g a4 W
.| gt muw
] [ Nl (TR
LI e

Schlachtung von Herden der Master A und B

Nr

450

. Herde Typ
EP 4/3 I
EP 4/4 Io
WTk 1
TKVR/D 1/1
TKVRID 12
TKnR/D 1/1
TKnR/D 1/3
BB 1
BW 1
SKnB 1/2
SKnB 1/3
SKnB 1/4
WLMW 1
HHNLK 1/1
HHNLK 1/2
HHNLK 1/5
EP 1/1
EP 12
EP 1/3
EP 1/4
EP 1/5
Leber 1

Magen 1
Herz 1
WTK 4
TKVR/D 4/2
TKVR/D 4/3
TKVR/D 4/4
TKVR/D 4/5
TKnR/D 4/3
TKnR/D 4/4
BB4

BW 4

SKnB 4/2
WLMW 4
HHNLK 4/1
HHNLK 4/2
HHNLK 4/3
HHNLK 4/4
HHNLK 4/5
EP 4/1

EP 4/2

EP 4/5
Leber 4
Magen 4
Herz 4
HHnLK 1/3
TKnR/D 4/2
HHNLK 1/4
TKVR/D 8/1
TKVR/D 8/2
SKnB 8/5
EP 8/4
HHNLK 8/3
TKnR/D 4/1
WLMW 4
EP 4/2
WTK8
WTK5
TKVR/D 5/1
TKVR/D 5/2
TKVR/D 5/3
TKVR/D 5/5
TKnR/D 5/1
TKnR/D 5/3
TKnR/D 5/4
TKnR/D 5/5
BB 5

BW S5
SKnB 5/3
SKnB 5/5
WLMW 5
HHNLK 5/3
HHNLK 5/5
EP 5/1

EP 5/2

EP 5/3

EP 5/4

EP 5/5
Magen 5
TKnR/D 8/2
TKnR/D 8/3
TKnR/D 8/4
WLMW 8
HHNLK 8/5
EP 8/2
Herz 8
TKnR/D 52 I

EP 8/5 * |_1)

HHnLk 52 R | o

W

e o
n C. coli-Stamme aus der

Cl1

C.6



Tab. 40: Smal-Genotypen von Campylobacter-lsolaten von Herden der Master A, B an den einzelnen Schlachtstationen

Proben (Anzahl genotypisiert)

Sma l-Genotyp (Anzahl Stimme mit Genotyp)

Monat, Mastbetrieb Juni 02, Mastbetrieb A Juli 02, Mastbetrieb B Aug 02, Mastbetrieb B
Herden-Nr. (2 Herden/Schlachttaqg) |5 8 4 3 1 4
Spezies C. jejuni]C. coli |C. jejuni|C. coli C. jejuni |C. coli |C. jejuni |C. coli|C. jejuni]C. coli |C. jejuni]C. coli
Transportkisten D(1) L(4) F(1), B()[3(2) F(@),F@® |- F(4), A(2) D(3) 1(2) (1) 1(4)
vor Reinigung/Desinfektion (5)
2| Transportkisten - L(5)  |F(D), BO[LEB) F), K@) Q). AQ), |- D(2), 1(2) (2) 1(2),
2 [nach Reinigung/Desinfektion (5) F*(2*%) (2) M(1) I*(1)
S Transportkistenwaschwasser (1) |5(1) k.P. k.P. (1) k.P. k.P. (@) - k.P. k.P.
% Betaubungsbad (1) keine keine |k.P. k.P. keine keine |k.P. k.P. keine keine Jk.P. k.P.
o Isolate Isolate Isolate Isolate Isolate Isolate
= Bruhwasser (1) keine keine |k.P. k.P. keine keine |k.P. k.P. keine keine |k.P. k.P.
Isolate |solate Isolate Isolate Isolate Isolate
Wasser Leber-Magen-Wanne (1)|P(1) - k.P. k.P. keine keine |k.P. k.P. keine keine |k.P. k.P.
Isolate Isolate Isolate Isolate
Tierkdrper nach Briihen (5) D(@A*)  |L(2*) |B(4) J(1) F(5) F(1),A(2), D(2) 1(3) ) [1(2*)
A, (D
Leber (1) F() (1) - (1) F(1) (1) 1(1)
o
S[Magen (1) - (1) e F(1) FQ) ) )
e
& [Herz (1) D*(1) . L(1) F () F(1) (1) (D)
O
A [Tierkérper nach Luftkithlung (5) |F(1), L(2), [F(2), BL)|L(1), J2) |F(2),F*4)]- F(2), A1), |- 1(4), 1(5)
a L*(1 C(. R a
Endprodukt (Schlachtkérper) (5) |- L(5) F(2) L(1),L*(1),|F (1), F*(3) | K(1) F(2), C(2), |- 1(5) 1(3),
J(1) (1) 1*(2)
7’55 Transportkistenwaschwasser (1) |- L(1) - U(1) C(1) F(1) 1(1) 1(1)
S [Betaubungsbad (1) - T O E F) A(L) ) I
<
& |Brihwasser (1) - L(1) F(1) - F*(1) F(1) 1(1) I(1)
e
S|Wasser Leber-Magen-Wanne (1)|- L(1) - L(1) - K(1) F(1) (1) 1(1)
[

@]

.= Campylobacter ; k.P.= keine Probenahme; *= Subtyp; **= nicht alle Stamme aus der Stammhaltung konnten aktiviert und typisiert werden

ovT
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4.1.4.4.1 Verteilung einzelner Klone in der Schlachtung

In der Schlachtung dominierte ebenso wie in der Mast ein Klon (Typ F), der bei
27% der Isolate zu finden war. Zusammen mit dem Typ D gehoérte er auch zu
den Klonen, welche sowohl bei den Herden des Masters A als auch bei Herden
des Masters B in der Schlachtung isoliert werden konnten (Tab. 41). Mit 25%
trat ein Klon (Typ I) von C. coli-Stammen am zweithaufigsten in Erscheinung.
Dieser wurde in der Schlachtung ebenso wie die Typen B, C, F von C. jejuni-
Stammen sowie die Typen L von C. coli-Stammen bei jeweils zwei direkt
aufeinander folgenden Herden isoliert. 10 Klone (Typ A, E, G, H, M, R, J, K, T,
U) wurden dagegen wahrend der Schlachtung nur bei einzelnen Herden der
Betriebe A und B vorgefunden. Pro Herde wurden zwischen 2 und 5 Klone in
der Schlachtung isoliert (Klone, welche vor Schlachtbeginn isoliert wurden, nicht
inbegriffen). Bei den C. jejuni-Stammen trat eine grofRere klonale Vielfalt auf.
Bei der Auswertung des Auftretens einzelner Klone (Tab. 41) wurden Subtypen
nach Clusterzugehdrigkeit den entsprechenden Typen zugeordnet.

Tab. 41: Vorkommen von Klonen bei Herden der Betriebe A und B in der
Schlachtung

Anzahl Campylobacter -Stdmme mit Genotyp
Monat Juni Juli August
Master A B B Summe
Herde (Nr.) 5 8 3 4 1 4
Typ A 8
Typ B 1 10
Typ C 3 1
Typ D 3 7
Typ E 1
Typ F 2 8 16 26
Typ G 6
TypH 4
Typ M 1
Typ N* 1
Typ P* 1
Typ Q* 1
Typ R 1
Typ S* 1
Typ | 23 25
Typ J 5
Typ K 3
Typ L 24 8
Typ T 1
Typ U 1

o [

N

C. jejuni

(o]

N

C. coli
PRPRWOWOARNPFRPRPPRPPRPPPMNOUUORE DMNPRL ®

*= Genotypen von Prozel3wasser-Isolaten, die vor Schlachtbeginn gewonnen wurden
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4.1.4.5 Ergebnisse der Verfolgsuntersuchung bei Herden-lsolaten des
Mastbetriebes A

Die Tab. 42 zeigt eine Ubersicht tiber das Vorkommen von Smal-Genotypen in
der Mast und an den einzelnen Stationen in der Schlachtung bei den Herden
Nr. 5 und 8 des Masters A. Subtypen wurden aufgrund ihrer Clusterzuge-
horigkeit den entsprechenden Genotypen zugeordnet. Insgesamt wurden
jeweils 7 Mast-Isolate sowie 64 Schlacht-Isolate fiir Verfolgsuntersuchungen
genotypisch feindifferenziert. Die 78 Stamme setzten sich aus 35 C. jejuni- und
43 C. coli-Stammen zusammen. Bei beiden Herden wurden neben einer relativ
groRen Stammdiversitdt auch identische Genotypen sowohl in der Mast als
auch in der anschlieBenden Schlachtung detektiert. Neben den herden-
spezifischen, aus Kottupferproben isolierten Stammen, trat im Verlauf der
Schlachtung mindestens ein zusatzlicher Campylobacter-Stamm auf. 2 Isolate,
welche bei der Herde 5 vom Tierkérper nach dem Brihen gewonnen worden

waren, konnten nicht aktiviert und typisiert werden.

Verfolgsuntersuchungen von C. jejuni-Stdmmen in der Mast und Schlachtung

C. jejuni-Stamme mit dem Genotyp F konnten am haufigsten isoliert werden.
Sie wurden bei der Herde 5 zunachst in der Mast und anschlieBend in der
Schlachtung bei Lebern und einem Tierkorper nach Luftkiihlung detektiert. Bei
der im direkten Anschlu3 geschlachteten Herde 8 traten Stamme mit
identischen Fingerprintmustern gehauft in der Mast und Schlachtung auf. Sie
konnten in der Mast aus Kottupfern und in der Schlachtung von Transportkisten
vor und nach Reinigung/Desinfektion, von Tierkdrpern nach Luftkiihlung sowie
von Endprodukten isoliert werden. Betaubungsbad und Bruhwasser waren
ebenfalls nach Durchlauf der Herde 8 mit Stammen vom Genotyp F
kontaminiert. Am zweithaufigsten trat der Genotyp B in Erscheinung. Er konnte
bei der Herde 5 nur von einem Tierkérper nach Luftkiihlung isoliert werden. Bei
der Herde 8 trat er dagegen massiv auf und wurde bereits in der Mast als
herdenspezifischer Keim erfal3t. In der Schlachtung waren Transportkisten vor
und nach Reinigung/Desinfektion, Tierkdrper nach dem Brihen und nach der
Luftkiihlung sowie Lebern und Magen mit C. jejuni-Stammen dieses Genotypes
kontaminiert. Stamme mit dem Genotyp D wurden nur bei der Herde 5 an

Stationen in der Schlachtung identifiziert. Sie wurden bereits von einer
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Transportkiste vor Reinigung/Desinfektion isoliert und traten dann bei konta-
minierten Tierkdrpern nach dem Bruhen sowie bei Herzen in Erscheinung. Der
Genotyp O, welcher nur bei einem Kottupfer-Isolat der Herde 5 detektiert
wurde, konnte in der Schlachtung nicht mehr isoliert werden. Vor Schlacht-
beginn wurde ein Stamm des Genotypes S aus Transportkistenwaschwasser
sowie ein Stamm des Genotypes P aus dem Wasser der Leber-Magen-Wanne
isoliert. An keiner weiteren Station in der Schlachtkette wurden Stamme mit
diesen Genotypen vorgefunden.

Zusammenfassend konnte festgestellt werden, daf} bei der Herde 8 Stdmme
mit dem herdenspezifischen Genotyp B sowohl in der Mast als auch in der
Schlachtung an vielen Stationen isoliert werden konnten. Der Genotyp F trat bei
beiden Herden gehauft auf. Bei der Herde 5 kamen wéhrend der Schlachtung 2

neue Typen (D, B) hinzu (Prozel3wasser vor Schlachtbeginn ausgenommen).

Verfolgsuntersuchungen von C. coli-Stammen in der Mast und Schlachtung

Der Genotyp L dominierte sowohl bei den isolierten C. coli-Stammen der Herde
5 als auch bei den C. coli-Isolaten der Herde 8. Er wurde in der Mast bei den
meisten Kottupfer-lsolaten aus der Herde 5 identifiziert und als herden-
spezifisch eingestuft. In der Schlachtung konnten Stamme mit dem Genotyp L
von Transportkisten vor und nach Reinigung/Desinfektion, von Tierkdrpern nach
dem Brihen und nach der Luftkihlung sowie von Magen und Endprodukten
isoliert werden. Auch samtliche beprobten ProzelRwasser (Transportkisten-
waschwasser, Betaubungsbad, Bruhwasser, Wasser aus der Leber-Magen-
Wanne) waren nach Durchlauf der Herde 5 kontaminiert. In der Herde 8 konnte
der Typ L bei Isolaten von Transportkisten nach Reinigung/Desinfektion, von
Tierkorpern nach der Luftkihlung sowie von Herzen und Endprodukten
detektiert werden. Das Wasser aus der Leber-Magen-Wanne war ebenfalls
nach Durchlauf der Herde 8 mit klonalen Stammen kontaminiert. Der Genotyp J
trat ausschliel3lich bei der Herde 8 in der Schlachtung auf. Dort wurden Stamme
dieses Types bereits von Transportkisten vor Reinigung/Desinfektion isoliert
und an weiteren Stationen in der Schlachtkette, d. h. auf Tierkérpern nach dem
Briihen und nach der Luftkiihlung und auf Endprodukten wiedergefunden. Ein
Isolat des Types U wurde bei der Herde 8 im Transportkistenwaschwasser nach

Durchlauf der Herde identifiziert.
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Es zeigte sich, dalR der bei der Herde 5 fur herdenspezifisch befundene
Genotyp L zunachst als einziger Typ an Schlachtstationen dieser Herde auftrat
und ebenso in der anschlieRenden Schlachtung der Herde 8 dominierte. Nur bei
der Herde 8 konnte wéahrend der Schlachtung ein zusatzlicher Typ (J) isoliert

werden.

Tab. 42: Vorkommen von Smal-Genotypen in der Mast und an einzelnen
Stationen in der Schlachtung bei den Herden Nr. 5 und 8 des Betriebes A
Smal-Genotyp (Anzahl Stamme mit Genotyp)

Herde (Nr.) 5 8 5 8
Proben Anz. Isolate/ C.jejuni C.coli C.jejuni C.coli
Anz_ typisiert
‘%‘ Blinddarmkot 77 F(1), L(5) F(5), -
= (Tupfer) O(1) B(2)
Transportkistenvor R/D  5/5 5/5 D(1) L4) F(1), J(2)
B(2)
Transportkisten nach R/D 5/5 5/5 - L(5) F(1), L(3)
= B(1)
E Transportkisten- 171  k.P. (1) - K.P. k.P.
& waschwasser
‘S Betaubungsbad 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
g Isolate Isolate
= Bruhwasser 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
Isolate Isolate
Wasser aus Leber- 1/1  k.P. P(1) - K.P. k.P.

Madaen-Wanne
g)Tierkt')rper nach Brihen 5/3* 5/5 D(1) L(2) B(4) J(1)

2 Leber 171 11 FQ) - B(1) -

& Magen 1 11 - L(1)  B(L) -

g Herz 11 11 DQA) - - L(1)

o Tierkdrper nach Kuhlung 5/5  5/5 F(1), L(3) F(2), J(2),

o B(1) B(1) L(1)

fg Endprodukt 55 5/5 - LG)  F() J(1),
(Schlachtkdrper) L(2)

© Transportkisten- 71 11 - L(2) - u()

2 waschwasser

& Betéubungsbad 1 11 - L(1) F(1) -

3 Brihwasser 7 11 - LQ) F@Q) -

‘5 Wasser aus Leber- V1 11 - L(2) - L(1)

I

c Magen-Wanne

Anz.=Anzahl; R/D=Reinigung/Desinfektion; k.P.=keine Probenahme; *=nicht alle Stamme aus
der Stammbhaltung konnten aktiviert und typisiert werden
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4.1.4.6 Ergebnisse der Verfolgsuntersuchung bei Herden-Isolaten des
Mastbetriebes B
Die Tab. 43 und 44 geben einen Uberblick tiber das Vorkommen von Smal-
Genotypen in der Mast und an den einzelnen Stationen in der Schlachtung. Aus
der Mast wurden von den Herden 1, 3 und 4 (Juli) jeweils 7 Isolate und von den
Herden 1 und 4 (August) jeweils 5 Isolate genotypisiert. Dartiber hinaus wurden
jeweils 64 Schlacht-Isolate von den Herden 3 und 4 (Juli) sowie von den
Herden 1 und 4 (August) fur Verfolgsuntersuchungen feindifferenziert. Ins-
gesamt wurden damit 73 C. jejuni- und 5 C. coli-Stamme aus der Beprobung
vom Juli sowie 17 C. jejuni- und 57 C. coli-Stamme aus der Beprobung vom
August in die Untersuchungen mit einbezogen. Ein Stamm der Herde 4 (Juli),
welcher von Transportkisten nach Reinigung und Desinfektion gewonnen
worden war, konnte nicht aktiviert und typisiert werden. Das gleiche galt fur ein
Isolat, welches in der Schlachtung der Herde 4 (August) von Tierkdrpern nach
dem Brihen gewonnen worden war. Die einzelnen Subtypen wurden aufgrund

ihrer Clusterzugehoérigkeit den entsprechenden Genotypen zugeordnet.

Herden Nr. 4 und 3 (Juli)

Verfolgsuntersuchungen von C. jejuni-Stammen in der Mast und Schlachtung

Wie schon bei den Herden 5 und 8 des Mastbetriebes A waren C. jejuni-
Stamme mit dem Genotyp F bei beiden Herden vertreten. Sie wurden sowohl
bei der Herde 4 als auch bei der Herde 3 in der Mast und Schlachtung isoliert.
Bei der Herde 4 wurde dieser Genotyp bei Kottupfer-Isolaten und bei Isolaten
von Transportkisten vor und nach Reinigung/Desinfektion, von Tierkdrpern nach
dem Brihen und nach der Luftkiihlung sowie von M&gen, Herzen und End-
produkten identifiziert. Nach Schlachtung der Herde waren auch Betau-
bungsbad und Brihwasser mit diesen Klonen kontaminiert. Bei der im direkten
Anschlul® geschlachteten Herde 3 konnten Stamme des gleichen Genotypes
aus Kottupfern sowie von Transportkisten vor und nach Reinigung/Desinfektion,
von Tierkdrpern nach dem Brihen und nach der Luftkiihlung sowie von Lebern,
Méagen, Herzen und Endprodukten isoliert werden. Proze3wasser, wie Trans-
portkistenwaschwasser, Brilhwasser und Wasser aus der Leber-Magen-Wanne
waren ebenfalls nach Schlachtung der Herde mit klonalen Stammen

kontaminiert. Stdmme mit dem Genotyp E wurden nur bei der Herde 4 in der
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Mast isoliert, was fur eine Herdenspezifitat spricht. Sie konnten in der Schlacht-
kette auch bei Lebern identifiziert werden. C. jejuni-Isolate mit dem Genotyp C
wurden in der Schlachtung sowohl bei der Herde 4 aus Prozelwasser (Trans-
portkistenwaschwasser nach Durchlauf der Herde) als auch bei der Herde 3
aus einer Halshautprobe von einem Tierkérper nach Luftkiihlung sowie von
Endprodukten gewonnen werden. Isolate des Genotypes A wurden nur bei der
Herde 3 vorgefunden. Diese herdenspezifischen Klone wurden sowohl in der
Mast aus Kottupfern als auch in der Schlachtung von Transportkisten vor und
nach Reinigung/Desinfektion und von Tierkdrpern nach dem Bruhen und nach
der Luftkihlung isoliert. Dartber hinaus wurde dieser Klon auch im
Betdubungsbad nach Durchlauf der Herde detektiert. Der Genotyp H wurde
ebenfalls nur bei Stammen der Herde 3 in der Schlachtung identifiziert. Sie
traten erstmals bei Untersuchungen von Transportkisten nach Reinigung/Des-
infektion auf und konnten anschlieRend in der Schlachtkette von Tierkérpern
nach dem Brihen sowie von Endprodukten gewonnen werden. Ein Isolat, das
von einem Tierkdrper nach Luftkiihlung bei der Herde 3 isoliert worden war,
stellte den Genotyp R dar. Vor Schlachtbeginn wurde ein Stamm mit dem Typ
Q aus kontaminiertem Transportkistenwaschwasser gewonnen. Stamme
gleichen Genotypes konnten allerdings nicht mehr im weiteren Verlauf der
Schlachtkette isoliert werden.

Als Reslumee lie3 sich feststellen, dal’3 bei beiden Herden ein dominierender
Genotyp (F) vorkam. Dieser Typ war auch schon bei den Isolaten der Herden 5
und 8 des Mastbetriebes A stark vertreten. Als herdenspezifisch wurden Isolate
vom Typ E bei der Herde 4 bzw. Isolate vom Typ A bei der Herde 3 identifiziert.
Wahrend der Schlachtung trat bei der Herde 3 eine hohere Stammdiversitat auf.

Insgesamt konnten hier 3 zusétzliche Genotypen (C, H, R) detektiert werden.

Verfolgsuntersuchungen von C. coli-Stdmmen in der Mast und Schlachtung

Bei der Herde 4 wurden ausschlie3lich C. coli-Stamme mit dem Genotyp K
sowohl in der Mast als auch in der anschlieenden Schlachtung von einer
Transportkiste nach Reinigung/Desinfektion, von einem Endprodukt sowie aus
Wasser der Leber-Magen-Wanne nach Durchlauf der Herde isoliert. Dagegen

konnte bei der Herde 3 nur ein C. coli-Isolat des Genotypes J in der Mast
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gewonnen werden, wahrend in der Schlachtung keine weiteren C. coli-Stamme
isoliert wurden.

Zusammenfassend konnte festgestellt werden, dal3 der in der Herde 4
detektierte Genotyp (K) herdenspezifisch auftrat. Allerdings konnte dieser Typ
auch bei Kottupfer-lsolaten der Herde 1 (Juli) ermittelt werden. Diese Herde

wurde in der Schlachtung nicht beprobt.

Tab. 43: Vorkommen von Smal-Genotypen in der Mast und an einzelnen
Stationen in der Schlachtung bei den Herden Nr. 4 und 3 des Betriebes B

Smal-Genotyp (Anzahl Stdmme mit Genotyp)

Herde (Nr.) 4 3 4 3
Proben Anz.Isolate/ C.jejuni C.coli C.jejuni C.coli
Anz.typisiert
g Blinddarmkot 717 F(2), KQ) F(2),A@) JQ)
= (Tupfer) (4
Transportkistenvor R/D 5/5 5/5 F(5) - F(4),AQ) -
Transportkisten nach R/D 5/4* 5/5 F(3) K(1) F(1),A(2), -
o (2)
5 Transportkisten- 171 k.P. Q) - k.P. K.P.
%cé waschwasser
EEJ Betaubungsbad 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
n Isolate  Isolate
§ Brihwasser 0 k.P. keine keine k.P. K.P.
Isolate  Isolate
Wasser aus Leber- 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
Maagen-Wanne Isolate Isolate
o 1ierkorper nach Brihen  5/5  5/5 F(5) - F(1),A(3), -
5 (1)
£ Leber 1 11 (1) - F(1) -
‘Ej Magen /1 11 F(1) - F(1) -
» Herz 1717 11 F(1) - F(1) -
2 Tierkorper nach Kihlung 5/5  5/5 F(5) - F(2),A(1), -
L C(1),R(1)
g Endprodukt 5/5 5/5 F(4) KQ) F(2),C2), -
(Schlachtkdrper) @D
2 Transportkisten- 171 11 c@ - F(2) -
2 waschwasser
& Betaubungsbad 171 11 FQ1) - A(1) -
3 Brihwasser 1 11 FQ) - F(L) .
5 Wasser aus Leber- 171 11 - KQ) F(@Q) -

©
c Magen-Wanne

Anz.=Anzahl; R/D=Reinigung/Desinfektion; k.P.=keine Probenahme; *=nicht alle Stimme aus
der Stammhaltung konnten aktiviert und typisiert werden
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Herden Nr. 1 und 4 (August)

Verfolgsuntersuchungen von C. jejuni-Stdmmen in der Mast und Schlachtung

Bei den C. jejuni-Isolaten aus der Herde 1 dominierten Stamme des Genotypes
D, welche als herdenspezifisch angesehen werden kdnnen. Sie wurden in Kot-
tupferproben und auf Transportkisten vor und nach Reinigung/Desinfektion
sowie auf Tierkdrpern nach dem Brihen identifiziert. Ein weiterer Stamm mit
dem Genotyp M wurde in der Schlachtung der Herde 1 von Transportkisten
nach Reinigung/Desinfektion isoliert. C. jejuni-Isolate aus der Schlachtung der
Herde 4 entsprachen ausschlie3lich dem Genotyp G Sie wurden von Trans-
portkisten vor und nach Reinigung/Desinfektion und von Tierkérpern nach dem
Bruhen isoliert. Vor Schlachtbeginn konnte aus dem Transportkistenwasch-
wasser ein Stamm des Types N identifiziert werden, welcher an keiner weiteren
Station in der Schlachtung auftrat.

Als Resultat der Untersuchung lie3 sich feststellen, da’ in der Herde 1 ein
herdenspezifischer Klon (Genotyp D) gefunden wurde, welcher in der Mast und
Schlachtung bei den C. jejuni-Isolaten dominierte. Dieser Typ war auch gehauft
an Stationen in der Schlachtung der Herde 5 des Mastbetriebes A aufgetreten.
Bei der Herde 4 konnte zwar zunachst kein C. jejuni-Stamm in der Mast isoliert
werden. Dafir wurde ein dominierender Genotyp (G), welcher schon auf
Transportkisten vor Reinigung/Desinfektion gefunden wurde, auch wahrend der

Schlachtung ermittelt.

Verfolgsuntersuchungen von C. coli-Stdmmen in der Mast und Schlachtung

Die C. coli-Stamme konnten bis auf ein Isolat alle dem Genotyp | zugeordnet
werden. Sie wurden zunachst bei beiden Herden in der Mast aus Kottupfern
isoliert. AnschlieRend traten sie sowohl bei der Herde 1 als auch bei der in
direkter Folge geschlachteten Herde 4 auf Transportkisten vor und nach
Reinigung/Desinfektion, auf Tierkdrpern nach dem Brihen und nach der Luft-
kihlung sowie auf Lebern, Magen, Herzen und Endprodukten auf. Samtliche
beprobten Prozel3wésser (Transportkistenwaschwasser, Betdubungsbad, Briih-
wasser, Wasser aus der Leber-Magen-Wanne) waren jeweils nach Durchlauf
der Herden mit diesem Klon kontaminiert. Eine Ausnahme bildete ein Isolat,
welches bei der Herde 1 in der Schlachtung von einem Tierkérper nach der

Luftkihlung gewonnen worden war. Es stellte den Genotyp T dar.
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Zusammenfassend liel3 sich erkennen, dal® bei beiden Herden ein C. coli-Klon
(Genotyp 1) sowohl in der Mast als auch in der Schlachtung dominierte. Nur bei
der Herde 1 konnte wahrend der Schlachtung noch ein zuséatzlicher Genotyp (T)

identifiziert werden.

Tab. 44: Vorkommen von Smal-Genotypen in der Mast und an einzelnen
Stationen in der Schlachtung bei den Herden Nr. 1 und 4 des Betriebes B

Sma l-Genotyp (Anzahl Stamme mit Genotyp)

Herde (Nr.) 1 4 1 4
Proben Anz.lsolate/ C.jejuni C.coli C.jejuni C.coli
ADZLvDiSir
Q Blinddarmkot 715 7/5 D(2) I(3) - I(5)
= (Tupfer)
Transportkistenvor R/D 5/5 5/5 D(3) 1(2) (1) 1(4)
Transportkisten nach R/D 5/5 5/5 D(2), 1(2) (2) 1(3)
= M (1)
3 Transportkisten- 171 k.P. (1) - K.P. k.P.
:fé waschwasser
% Betaubungsbad 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
n Isolate Isolate
é Brihwasser 0 k.P. keine keine k.P. k.P.
Isolate Isolate
Wasser aus Leber- 0 k.P. keine keine k.P. Kk.P.
Magen-Wanne Isolate Isolate
o Tierkorper nach Briihen  5/5  5/4*  D(2) 1(3) 3 I(1)
2 Leber 71 11 - I(1) - I(1)
& Magen 1 11 - I(1) - I(1)
(‘/6) Herz 71 11 - I - (1)
< Tierkdrper nach Kuhlung 5/5 5/5 - 1(4), - I(5)
3 (1)
< Endprodukt 5/5 5/5 - I(5) - I(5)
= (Schlachtkorper)
© Transportkisten- 1717 11 - I(1) - I(1)
2 waschwasser
& Betéaubungsbad 71 11 - I(1) - I(1)
3 Brihwasser 1 11 - w - I2)
E Wasser aus Leber- 171 11 - I(1) - 1(2)

& Magen-Wanne

Anz.=Anzahl; R/D=Reinigung/Desinfektion; k.P.=keine Probenahme; *=nicht alle Stdmme aus
der Stammhaltung konnten aktiviert und typisiert werden



