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Salmonella Derby Ausbruch - Hintergrundinformationen

• Retrospektive WGS Analysen (SNP und cgMLST): 
Simon et al. 2017, Food Microbiology

• Datensatz n=55

• bestätigte Ausbruchsstämme (n=26)

• Stämme mit unsicherer Korrelation zum Ausbruch (n=7)

• Kontroll-Set (n=22)

 Analyse mittels GenoSalmSurv Pipelines

• November 2013 – Januar 2014 

• Berlin und Brandenburg

• 145 Fälle; vor allem ältere Menschen in Krankenhäusern und Pflegeheimen

• Quelle: rohe Teewurst
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Isolat-
gewinnung NGS im Labor

Bioinformatik:
GSS Pipelines

Clusteranalyse
Abgestimmte
s Handeln der 

Behörden

AQUAMIS
BakCharak

chewieSnake
MetaChewie

AQUAMIS
BakCharak

chewieSnake
MetaChewie

Besprechungen,
gemeinsame Berichte

Besprechungen,
gemeinsame Berichte

Überblick des Workflows einer Ausbruchsanalyse
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AQUAMIS: Assembly

AQUAMIS report ist in Produktion 

Short summary report
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AQUAMIS: Assembly

AQUAMIS report ist in Produktion 

kraken
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BakCharak: Typisierung

Typsierung gibt einen ersten Hinweis auf Zusammengehörigkeit der Isolate 
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ChewieSnake: cgMLST

inferred new alleles using Prodigal CDS predictions

loci not found

alleles which have exact matches (100% DNA identity) 
with previously identified alleles
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Datenzusammenführung und MetaChewie Minimum Spanning Tree (MST)
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Clusteranalyse

• Kontroll-Set (grün, n=22)

 2 Kontrollen clustern zu 
Ausbruchsstämmen

 max. 4 AD

• bestätigte Ausbruchsstämme (rot, 
n=26)

 clustern zusammen 

 max. 5 AD
• Stämme mit unsicherer Korrelation zum 

Ausbruch (blau, n=7)

 2 Stämme gehören zum Ausbruch

 max. 2 AD
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Fazit der Clusteranalyse

• Bundesländerübergreifende Ausbrüche werden erkannt

• Ausbruchsaufklärung mittels Clusteranalyse:

 Bestätigung der Ausbruchszugehörigkeit (epidemiologischer Link)

 Abklärung der Ausbruchszugehörigkeit (fehlender epidemiologischer Link)

 überraschende Ergebnisse (control set)

 Sinnvolle Interpretation nur möglich in Kombination mit Metadaten!
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