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Seit dem Jahr 2013 wurden bei mehr
als 100 Patienten nach kardiochirur-
gischen Eingriffen unter extrakorpo-
raler Zirkulation schwere Endokardi-
tiden von kiinstlichen Herzklappen
durch Mycobacterium chimaera diag-
nostiziert, einige davon verliefen tod-
lich. Die Infektionen ereigneten sich
in 4 europdischen Landern (Schweiz,
Deutschland, Niederlande, GroRbri-
tannien) sowie den USA und Austra-
lien.

Eingehende epidemiologische Untersu-
chungen identifizierten als wahrschein-
liche Quelle der Erreger bestimmte Tem-
peraturregulierungseinheiten  (Heater-
Cooler Unit, HCU) der Herz-Lungen-Ma-
schine. Diese HCUs bieten Mikroorganis-
men ausgezeichnete Wachstumsbedin-
gungen, und da sie nicht luftdicht abge-
schlossen sind, kénnen die Ventilatoren
der Einheiten erregerhaltige Aerosole in
die Umgebung verbreiten. Um herauszu-
finden, wie die Erreger in die HCUs ge-
langt sind, hat eine europdische Arbeits-
gruppe eine umfangreiche Detektiv-
arbeit unternommen.

Dazu haben die Wissenschaftler um

Jakko van Ingen Isolate von Mycobacte-

rium chimaera verschiedener Herkunft

gewonnen:

= von den europdischen Patienten mit
Infektion nach kardiochirurgischen
Eingriffen (24 Isolate von 21 Patien-
ten),

= von unterschiedlichen HCU-Typen in
Krankenhdusern und von den Produk-
tionsstdtten von 2 Herstellern (181
Isolate),

= |solate von Patienten mit pulmonalen
Mycobacterium-chimaera-Infektio-
nen, ohne Beziehung zur Kardiochi-
rurgie,

= [solate aus der Umwelt in den teilneh-
menden Krankenh&usern, z.B. aus
Leitungswasser, Trinkwasserspendern
und der Luft, ohne Beziehung zur
Kardiochirurgie, und

= |solate von Mycobacterium intracellu-
lare, das genetisch Mycobacterium
chimaera am néchsten steht.

Insgesamt 250 Proben wurden dann mit-
tels Whole Genome Sequencing analy-
siert und die Ergebnisse untereinander
und mit denen veroffentlichter Genome
von Mycobacterium chimaera vergli-
chen.

Dabei fanden die Forscher 2 Hauptgrup-
pen von Mycobacterium chimaera: Bis
auf 1 Ausnahme gehorten alle Isolate
der kardiochirurgischen Patienten zur
Gruppe 1 und zeigten nur eine geringe
genetische Diversitdt. In diese Unter-
gruppe lieRen sich auch die Ergebnisse
von 11 Patienten aus den USA einordnen,
die bereits veroffentlicht waren. Und
schlieBlich befanden sich in dieser Grup-
pe die meisten Isolate von HCUs eines
der beiden Hersteller sowie 1 Isolat von
einer Produktionsstitte des gleichen
Herstellers. Die Isolate der HCUs des an-
deren Herstellers ebenso wie die der Pa-
tienten mit pulmonalen Infektionen un-
terschieden sich dagegen deutlich star-
ker voneinander.

Der oft schleichende Verlauf der Endo-
karditiden lasst es moglich erscheinen,
dass zukiinftig noch weitere Infektionen
diagnostiziert werden kénnten - Stich-
tag fir die hier vorgestellten Daten war
der 1. Juli 2015. Kliniker sollten bei
Patienten mit anamnestisch bekannten
kardiochirurgischen Eingriffen und ein-
geschranktem Immunstatus diese Mog-
lichkeit in Betracht ziehen.
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Die Ergebnisse dieser umfassenden
epidemiologischen molekulargeneti-
schen Untersuchung lassen vermu-
ten, dass die groRe Mehrzahl der My-
cobacterium-chimaera-Infektionen
auf eine Verunreinigung schon bei der
Herstellung der verwendeten HCUs
an einem Produktionsort zurlickgeht,
so die Autoren. Allerdings fanden sich
auch lokale HCU-Kontaminationen,
und 1 Patient hat sich vermutlich auf
diesem Weg infiziert.
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