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Einleitung

Thermophile Campylobacter besiedeln als entekalenmensalen den Darmtrakt
vieler Haus- und Wildtiere. Besonders haufig komrsienbei Gefligel und
Schweinen, seltener bei Rindern, Hunden und Kateenn vielen Industrienationen
sind thermophile Campylobacter zudem neben Salrtenehd E.coli die haufigste
Ursache fiur bakteriell bedingte Lebensmittelinfekén des Menschen. So wurden
dem Robert-Koch-Institut (RKI) fiir das Jahr 2003gaesamt 65.785 Campylobacter-
Infektionen in Deutschland gemeldet. Aufgrund ldeinen Pravalenz von
Campylobacter in Geflugelbestanden und der geftipgelifischen Schlacht- und
Verarbeitungsprozesse, kénnen mit Campylobactetakainierte Schlachtkorper
und Gefligelprodukte in den Handel und somit zurmbyéicher gelangen.

Um die Infektionsgefahr fir den Menschen zu minnemg missen einerseits
epidemiologische Zusammenhange andererseits pmgtigehe Eigenschaften von
Campylobacter innerhalb der Lebensmittelkette gekidd verstanden werden.
Dazu sollten in dieser Studie Campylobacter-lgotats zeitlich und raumlich
unterschiedlichen Herktinften mit molekularbiologien Methoden typisiert werden,
welche die epidemiologische Verfolgung von Infekquellen ermdglichen und
unempfindlich gegen Variabilitéat im Genom seintsol. Hierzu erschienen die
Restriktions-Fragment-Langen-Polymorphismus-Ana({&eLP) und die Multilocus-
Sequence-Typing-Methode (MLST) geeignet. DabetesollCampylobacter-Isolate,
die im Rahmen einer Langzeituntersuchung Schlachgss begleitend in einem
deutschen Geflugelschlachthof isoliert wurden uedjleichend Campylobacter-
Isolate von Schlachtbroilern aus Italien, sowieeddRenz-Stamme in die
Untersuchungen einbezogen werden.

Ziel war es, durch die Kombination geeigneter Tigsimngsverfahren sowohl eine
kurzfristige epidemiologische als auch eine laisgfie phylogenetische Betrachtung
der Campylobacter-Isolate zu erméglichen.



