Masern aktuell aus der Sicht
des Labors

Sabine Santibanez
Annette Mankertz

NRZ Masern, Mumps, Rételn und WHO RRL
Robert Koch-Institut

MRE Netzwerktreffen, LK Stendal,
22.05.2019

EUROPE




ROBERT KOCH INSTITUT

@
Aufgaben NRZ MMR

Labordiagnostik bei Verdachtsfallen
= Beratung zu Diagnostik, Interpretation von Ergebnissen

= Molekulare Surveillance (genetische Charakterisierung von aktuell
zirkulierenden Masern-, Mumps- und Rotelnviren)

" |mpfversagen
= Unterscheidung von Impf- und Wildviren
= Aufklarung von Impfversagen (primar, sekundar)
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Exanthem und Fieber: welcher Erreger

Parvovirus B19 Roteln Masern
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Windpocken , 4 Scharlach

Exanthematische Erkrankungen werden leicht verwechselt.
Die Labordiagnostik zur Bestatigung ist deshalb notwendig.
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Verlauf und Diagnostik der Masernvirusinfektion X
1 i Il'
2. Virdmie anti-masernspezifisches IgG

Kopliksche Flecken

| Virusnachweis |

E————

anti-masernspezifisches IgM

| relative Antikérperaktivitat
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, Tage Monate nach Infektion
Inkubation Prodromi | Exanthem ! Rekonvaleszenz
Rachenabstrich
Oral fluid Serum bzw. Serumpaar
Untersuchungs- Uri
; rin
material:

Bestatigung eines Verdachtsfalls

* Virusgenom-Nachweis Uber PCR in RA, (OF), U innerhalb von 7 Tagen nach EXx.
« IgM-Nachweis im Serum (4 — 28 Tage nach Exanthembeginn)
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Flussdiagramm Diagnostik @
\ Patient mit Masern-, Mumps- oder Rotelnverdacht J
v ' Masern-Kontaktperson:
\ Erkrankungssymptome? J nein - | - 'mpfung als PEP
- Immunitat bestimmen
Vv o Ja - Symptome abwarten
\ Diagnostik einleiten, Impfstatus erfragen J

v v

Genomnachweis per PCR in

RA, (OF), U im NRZ MMR
|

! J

pos neg* pos neg*

lgM Nachweis im Serum

*) Zeitfenster beachtet?

Sichere Diagnose
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Masern-, Mumps-Roteln im Vergleich
Diagnostik im NRZ, 2017-2018

Masern Mumps Roteln
Einsendungen von
Verdachtsfallen 660, 537 338, 235 58, 82
Bestatigungsquote 50% 8% - 10% sehr gering

Support durch Globales ja (kontin.)  gelegentlich ja (kontin.)
Labornetzwerk der WHO

22.05.2019 6
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Aufgaben der Molekularen Surveillance
von Masern- Mumps- und Rdtelnviren

= Geographische Herkunft und Transmissionswege

nachgewiesener Viren aufklaren

= Transmissionsketten erkennen und analysieren
- Endemische Transmission einer Virus-Variante

(Uber > 12 Monate anhaltend)?

= Unterscheidung von Impf- und Wildviren

22.05.2019 9
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Herkunft und Transmissionsweg aufklaren X
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Molekulare Surveillance
im NRZ MMR

= Arzte, GA, Kliniken kénnen von MMR-
Verdachtsfallen Proben entnehmen
und einsenden

= Entnahmesets (Box + Porto, Besteck
fuir Rachenabstrich und
Urinmonovette + Umverpackung,
Probenbegleitschein)

= Erhebung zusatzlicher Daten
(Impfstatus, Symptome,
Reiseanamnese etc.)

Formbiatt, Liste, Tabelle BORERT ENCH INSTITUT
Farm, List, Table .4
Mumps, Masern, Rételn
Dsteamenter - Lede TLT_MMR_piobenbeglitichein 00 Gy ke 36 0 3016
Werskon Ne.: 5 Saite Lven b

Nationales Referenzzentrum Masern, Mumps, Riteln
SeestraBe 10, 13353 Berlin
Prof. Dr. A. Mankertz, Dr. 5. Santibanez
Tel.: 030 / 18754 -2516 / -2308 ; Fax: 030 / 1810754 -2558
E-Mail: MankertzA@rki.de, Santibanezs @rki.de

RKI-Labor-Nr.: REI-Eingang:

BEGLEITSCHEIN / EINSENDEBOGEN

EINSENDER: Adresse, Tel.-Nr. ANGABEN zum PATIENTEN (evtl. Aufkleber):
(stempel, Etikett oder Eintrag)
mmmmmmmmm

Geschlecht: [] mannlich

[ weitiich
Gemeinsd inrichtung i Infektionsgebiet: [ | Deutschland
[ mein [] ausiand (welches?)
rdacht auf: [ JMasern [] Mumps [] Rételn Eingesandtes untersu 3
Probenentnahmedatum: [ serum/et [] omlfiuid [Jrachenabstri
RN O [ ——
ANGABEN ZUR KLINIK:
rkrankungsbeginn: __Tag____Monat____Ja
Falldefinition erfillt? 0= [Onen Exanthembeginn: Tag_____Monat, jmhr

(5. Rickseite)

Verdacht auf Impfvirusinfektion? [ ]1a [ Nein Impfdaten:
MMMMMM ESE:

Patient geimpft? s [Omein [Junkiar E z::n E ::FW L e
Wenn nicht geimpft Datum 2. Dosis: __Tug Manat Jan
[ <11 mon: jung
[[] med. kontraindikatio [ naman [ mma [ rétel
mmmmmmmmmmmmmmm Omasern [ mma
[ impfung

22.05.2019 Annette Mankertz, Sabine Santibanez, NRZ MMR
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Institut Gesundheitsmonitoring

Kontakt | Inhalt | Hilfe | Impressum

W Gebardensprache

Infektionsschutz Forschung

Startseite » Infektionsschutz > Diagnostikin NRZ und Konsiliarlaboren > Masem, Mumps, Riteln

Diagnostik in NRZ und Kon-

siliarlaboren

Liste aller Referenzzentren und Kon-
siliarlabore

Bacillus anthracis

Clostridium botulinum

EM-Erregerdiagnostik

Influenza

Kryptokokkose, Scedosporiose und
importierte Systemmykosen

Listerien

» Primarprobenhandbuch

# Leistungen

» Diagnostik

» Eninahmesets

» Probenversand

» Publikationen

» FAQH

MNoroviren

Poliomyelitis und Enteroviren

Respiratorische Syncytialviren, Pa-
rainfluenzaviren und Metapneumovi-
ren

Nationales Referenzzentrum fur Masern, Mumps,

Rételn
Leitung: Annette Mankertz
Stellvertreter: Sabine Santibanez

Masern, Mumps und Rételn sind virale
Erkrankungen des Kinder- und Jugend-
alters, die aber auch ungeschite
Erwachsene betreffen kénnen. Schutz
wird durch Impfung mit dem
MMR-Kombinationsimpfstoft
entsprechend der STIKO-Empfehlung
aufgebaut. Mit der Impfung wird auch
den gefiirchteten Komplikationen wie
MasarmViren unier dem SSPE und Masernenzephalitis, Efau-
Transmissions-Elekironenmicrostop.  DUNG Nach Mumps oder den

Quelle: Gelderblom, Kolorienung. schwerwiegenden Missbildungen van
SchnartzndorfiRKI Meugeborenen bei einer Rotelninfektion
in der Schwangerschaft vorgebeugt.

Aufgrund der Bedeutung dieser Erkrankungen wurde von der WHQ in der
Region Europa die Elimination der Masem und Rételn sowie die
Verhinderung der konnatalen Rételnerkrankung bei Neugeborenen bis zum
Jahr 2015 beschlossen. Diesem Ziel hat sich auch Deutschland mit dem
nterventionsprogramm Masern, Mumps, Rételn® angeschlossen. Die
wichtigste Maknahme ist dabei die Erhdhung der MMR-Impfraten fiir die
erste und zweite Dosis der MMR-Impfung auf jeweils 0ber 95% der gesam-
ten Bevdlkerung. Damit kénnte die jahrliche Inzidenz auf unter 1 Fall pro 1
Willion Einwohner gesenkt werden. Im Jahr 2013 traten in Deutschland aber
statt der fiir die Elimination geforderten Hachstzahl von 80 noch 1.771
Masernfalle auf, fast alle davon bei Ungeimpfien

Aufgaben

Das NRZ MMR Gbernimmt im Eliminationspragramm die Rolle der laborge-
stiitzten Surveillance. Akiuell zirkulierende Masem-, Mumps- und Rételnviren
werden genetisch charakterisiert, um Transmissionswege aufzuklaren bzw.
zur Untersuchung von Ausbriichen beizutragen. Damit kinnen wir wichtige
Informationen zum Fortschreiten des Eliminationsprozesses zur Verfigung
stellen. AuBerdem fihren wir Studien zur Sicherheit und Wirks amkeit von
aktuellen Impfstoffen und Seropravalenzstudien durch; letrteres um
Aussagen zur Rate von Ungeschiitzien in der Bevdlkerung machen zu
kinnen

Datenschutz | RSS | English | Schrifigrife A+

) Leichte Sprache  Suchbegriff eingeben 0

Kommissionen Service
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Gesundheit A-Z -

Akluelles

Der Berliner Masernausbruch aus
Sicht des Nationalen
Referenzzentrums Masern, Mumps,
Raoteln

08.10.2015
AWMF: Leitlinie zur Labordiagnostik

schwangerschaftsrelevanter
Virusinfektionen
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Annette Mankertz, Sabine Santibanez, NRZ MMR

Entnahmesets MMR

Hinweis fir Arzte und Gesundheitsamter: Bitte entnehmen Sie b rdacht
auf Masern, Mumps oder Rételn Untersuchungsmaterial (s. Diagnostik) und
senden Sie diese zur kostenfreien Untersuchung an das lasern,
Mumps, Rételn. Entnahmebestecke kénnen Ober das untenstehende
Kontakiformular angefordert werden.

Ihre Angaben

Vor-und Zuname *

Strake

Postleitzahl

Ort

Telefon

Institution

Betreff =

Ihre Nachricht *

E-Mail: *

[[] Eine Kopie dieser Machricht an Ihre E-Mail-Adresse senden




Measles virus

- highly infectious to
humans

- causing a self-limiting
febrile illness with
maculopapular rash

i
"
o .

- with exanthem o
other diseases =

confirmation

Cellular receptor:

- Alveolar macrophages
- Dendritic cells i:ﬁ‘gg
- B- and T-Iymphocytes¥

Cells of respiratory

v Wiy x‘
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. Easily confused

Need of laborat ‘
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Figure 1.1 Structure of measles wrus
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Seguirdng reghen i
panctype ssugnment

N. Nuclaocapsid
P, Phosphoprotein
M, Malrix protein
F. Fusion protein
H. Hemagglutinin
L, Large protein

Viral glycoprotein Haemagglutinin (H):

- binds to the cellular receptor

- main target of (vaccine-induced)
MV-neutralizing antibodies

Source of graphic (structure of MV particle): Manual for the Laboratory-based Surveillance of Measles, Rubella, and Congenital Rubella Syndrome (WHO, 2019)

22.05.2019
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Masernvirus(MV)-Genom

ss(-)RNA/15 894 nt.

NI

P/C/V/R

MF-
NCR

ROBERT KOCH INSTITUT
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Hoch konserviert = Nachweis der MV-RNA

D Coding regions
D Noncoding regions

. Variabel 2 MV-Genotypisierung (standardisiert durch WHO: 450 nt.)

Zur Unterscheidung zwischen Transmissionsketten geeignet?

. Analyse der antigenen Eigenschaften

22.05.2019
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MV-Clades und Genotypen _ [T ewowususses %

B
Yaounde.CAE/12.83 B1
~{ —— Libreville.GAB/84 B2

Edmonston-wt.USA/54 A € A
Erlangen.DEU/90 C2
Standardisierte WHO-Nomenklatur: | Maryland.USA/77 C2 C
_ Tokyo.JPN/84/K C1
- 8 Clades (A-H) ‘ Goettingen.DEU/71 E E
Madrid.SPA/94SSPE F =
- 24 Genotypen — Amsterdam.NET/49.97 G2
oA ] Gresik.INO/17.02 G3 G
Berkely.USA/83 G1
B1-3 | y
Hunan.CHN/93/7 H1
C1-2 H
Beijing.CHN/94/1 H2
-D1-11 NewJersey.USA/94/1 D6
E - Bristol.UNK/74 D1
oF Johannesburg.SOA/88/1 D2

Illinois.USA/89/1 D3
Palau.BLA/93 D5
H1-2 Bangkok.THA/93/1 D5 D
i Victoria.AUS/12.99 D9

Montreal .CAN/89 D4

lllinois.USA/50.99 D7
- Victoria.AUS/16.85 D7
Manchester.UNK/30.94 D8

b
N
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WHO-Datenbanken flir Molekulare Surveillance

der Masern und Roteln
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€8 MeaNs - Measles Nucleotide Surveillance

About us

Overview News & Events Clinical Epidemiological

Contact us

Measles Nucleotide Surveillance
9’%‘\3 World Health

¥
N
\

% Organization

Entwickelt und betreut
durch Public Health
England (WHO Global Lab)

Login

Passvord

The aim of this initiative is to develop a web-accessible and

quality-contrelled nucleotide database

strains.

for the
Laboratory Network. This database is used as a tool to track
measles sequence diversity and monitor elimination of virus

WHC Measles

This database currently (Sat. 03 May 2014 16:31:28 -0100) has
15497 sample records and 16231 viral sequences.

Viele tools verflgbar, neue entwickelt

More on Measles

Measles remains a leading cause of death among
young children, despite the availability of a safe and
effective vaccine for the past 40 years. An estimated
343 000 pegple, the maiority of them childrep, died

Click here for more de
< The quality of all
depositing in the databy

RubeNS

¢ To search a
database,

e To genctype

genes) Sample Data

: » Samples
Accessing the databg |  scuch sanpies
To access the data a Add Sample

required to register. R |
If you have any questi] *
curators (Means-AT-phd
You can also view or d
at the MeaNS FAQ

Citing MeaNS
Please cite means using
) Infect Dis. 20
10.1083/infdis/jir118.
genotypes and mea:
et al

Photo Courtesy of U.S. Centers for Disease
Contrel and Prevention

This web database dev
Public Health Englang

Netzwerk-Labore Gbermitteln
Sequenzen mit klin.-epid. Daten

il

T i et

Listing samples
Filter Sample List

WHO narme

GenBank 1D

WHO Region .
Genatype

Dage rom

Records per page 2000

Create Seacch Reset

WHO Neme

BV CHYL

BVitbe CHINIA 147

RVidibel CHN20 145
RVitubei Cht
RVaFionga USADS 15/
R

BYaHonaK ong CHNGS 15/

Rubella Nucleotide Surveillance Logoed in as: Richerd Myers
Permission Leved: administrator

¢ World Health E

T * ¥ Organization

Local name
Hestorical name
Coursry
Seqregion

Date to

CBS Genotvpe Country Saty or State QherGeolnfo  Exporting Country Rate Genbank id GE E1 SP WG OT
1E China Stiyan Hues 2014.04.03 Y Dcinee
1E China Steyan Hubey 2014-04-03 Y
1€ China Stiyan Hubel 2014-04.01 Y
1E China Shiyan Hubel 2014-04-03 Y
1E China Shiyan Hubei 20140403 Y
28 China Wuhan Hubel 20140515 b / Detete
3 China Wuhan Hubet 20140515 Y Delets
n United States of Amexica Forida Miami Philippines. 2015-02-22 Y Deletn
16 United States of Amevica Massachusetts Boston Cape Verde 2008-08-05 Y Delete
1E China. Hong Kong Indonesia 2015.01-28 KPB76049 Y Deirte

22.05.19
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7@ i p)
e, | DISappearance of MV genotypes: @
Engand Many thanks for

24 genotypes originally recognised in 8 different clades, but:  this slide go to
Dr. Kevin Brown

2012 | 2013 | 2014 | 2015 | 2016 | 2017 | 2018 | 2019 and Dr. David
Williams, PHE,
London, U.K.

Genotype [ 2008 | 2009 | 2010 | 2011

Epidemic in Switzerland
2006-2009

A

— Indication of
progress towards
measles
elimination?

6 MeaNS and RubeNS - RRL 2019

Data source: MeaNS database as of 10 March 2019.
22.05.2019
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Distribution of MV genotypes (last 12 months)

Europe inset

. B Genotype B3 O Measles case(s) reported O
O Genotype D4 O No measles cases reported Q

B Genotype D8 O Not applicable
B Genotype H1 1000 ?00 200 50 0 875 1750 3500 Kilometers
Number of viruses genotyped
s N - P . B H .
7 ' Y, World Health Map production: World Health Organization, WHO, 2019. All rights reserved Disclaimer:
Y/ ] v o 5 Data source: IVB & MeaNS Databases The boundaries and names shown and the designations used on this map do notimply the expression of any opinion whatsoever on the part of the
X 4 " World Health Organization concerning the legal status of any country, territory, city or area or of its authorities, or concerning the delimitation
=P
——— of its frontiers or boundaries. Dotted and dashed lines on maps represent approximate border lines for which there may not yet be full agreement.

Globally: MVs of only 3 genotypes (B3, D8 and H1) widely circulating
EUR: Large outbreaks caused by B3 and D8

Notes: Data Source: MeaNS database (Genotypes) and IVB Database (Incidence) as of 2019-05-08 and covering the period 2018-04-01 to
2019-03-31 - Pie charts proportional to the number of sequenced viruses
22.05.2019 16
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Vom Genotyp zur Sequenzvariante

Ein MV-Genotyp umfasst mehrere Sequenzvarianten

MV-Sequenzvariante durch Nukleotidsequenz eindeutig bestimmt

(450 nt, N-Gen)

Jeder MV-Sequenzvariante in WHO-MeaNS-Datenbank Zahlencode
zugeordnet (,,Distinct sequence ID*)

- meldet NRZ an Gesundheitsamter!

Weltweit dominierende Sequenzvarianten erhalten Namen durch

WHO (,,Named Strain®)

22.05.2019 6
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Analyse der Situation in Deutschland

Nahezu alle PCR-positiven Masern-Falle im NRZ genotypisiert

Aktuell (seit 2017) nur noch die MV-Genotypen B3 und D8
nachgewiesen

- Welche MV-Sequenzvarianten?

- Wie ordnen sie sich phylogenetisch ein?

22.05.2019 18



Sequenzvarianten des MV-Genotyps B3 in DEU, 2017-2019

WV nurin 2019
WV in2017-2018
B in 2017 - 2019

85

¥ 4950
¥ 4877
¥ 4809

.

¥ 5291

¥ 4751
66 I— ¥ 5272

¥ 4686
—— ¥ 5271
W 5274
[| @ MVs/Dublin.IRL/8.16-KY013331-4299
¥ 5143
F——"V¥ 5713

90

71

W MVs/Ljubljana.SVN/27.17-MF 53-5047
66 '¥ 5510
W 5804-19-00218

¥ MVs/Saint Denis.FRA/36.17-AVV81842-5096
W 5455

¥ 5668

MVs/Tonbridge. GBR/5.14-KJ650198-2989

287-19-00355

_|_—" MVs/Kabul. AFG/20.14/3-KP714335-4298
vs

MVi/Gombak.MYS/44.16-KY678417-4762
¥ 5197
MVs/Kansas.USA/1.12-JX315576-2585
MVs/Como.ITA/32.15-KX785098-4163
¥ 5716

L_| &1 |: MVs/Western Australia.AUS/2.14-KJ364637-2953
WV 4256-19-00044

68| MVi/Gombak.MYS/40.15-KU714612-4274
¥ 5306-19-00056
MVs/Islamabad.PAK/1.13-KR028488-4194

MVi/Harare.ZWE/38.09-JF973033-1310
MVs/Minnesota. USA/15.17-MF045442-4823

MVs/Allada.BEN/3.10-JF973026-1142

¥ 4779

MVs/Niger NGA/8.13-KX943236-2759

¥ 5714

MVs/Nottingham.GBR/50.05-EU416323-1168

87

92 MVi/lbadan.NGA/0.97-AJ232203-880 (B3 Ref. Seq.)

22.05.2019

0.002

MVs/Liverpool. GBR/5.12-JX162015-2410

ROBERT KOCH INSTITUT

&

B3-Dublin-Linie

- Hauptvariante ,,B3-Dublin-4299* und Abkbmmlinge
- mehrfach importiert aus Balkan-Landern und Italien
- dominierte in 2017 in DEU

- auch Nachweise in 2018 und 2019

Phylogenetische Analyse, N-Gen, 456 nt

MVi/New York.USA/0.94-L46753-777 (B3 Ref. Seq.)

1 9



Sequenzvarianten des MV-Genotyps D8 in DEU, 2017-2018

WV nurin 2019
WV in2017-2018
B in2017-2019

83

V¥ 4813
V¥ 5220
VW MVs/Osaka.JPN/29.15-LC072667-4221
¥ 4808

W 4806
W 5222

89 WV 4633
—E v 5711
L v 4805
62 | W MVi/Hulu Langat MYS/26.11-UX486001-2283

WV 4810
EZE WV 5273
L—— ¥ MVs/Herborn.DEU/05.17-KY973620-4807
V¥ 5301
—— V¥ Neu-19-00211
—— ¥ Neu-19-00471
—— ¥ 5551-19-00509
— W 5715

85 |— W 5737-19-00042
B MVs/Gir Somnath.IND/42.16-KY120864-4683

99

V¥ 4158

97

0.005

—— ¥ Neu-19-00057

—— ¥ Neu-19-00169
MVs/Victoria. AUS/6.11-KF469368-2279
— ¥ 3623

V¥ 5100
—— WV 5427

_|7 V¥ 5269
68 | W MVs/Thiruvananthapuram.IND/18.12-KX257635-3527

—— MVi/Manchester. GBR/30.94-AF280803-901 (D8 Ref. Seq.)

MVs/Pernambuco.BRA/25.13/6-MH447525-2869
MVs/Swansea.GBR/4.13-KF214761-2710
MVs/Taunton.GBR/27.12-JX984461-2595
MVi/Villupuram.IND/03.07-FJ765078-1112
MVs/Chui.KGZ/53.14-KU728741-3760
MVs/Gadag.IND/02.13-KC862252-2748

v 5221
70 | MVs/Republic of Komi.RUS/35.13-KT588030-2903
_|— MVs/Rostovon Don.RUS/47.13/2-KT588029-2987
W MVs/FrankfurtMain.DEU/17.11-KF683445-2266

95

V¥ 5165
ﬁ‘_LVSSSSJQ—OMOZ
7 V¥ 5583-19-00061
V¥ Neu-19-00257

MVs/London.GBR/21.16/2-MH596006-4358

—— W MVs/Cambridge.GBR/5.16-KX161662-4283

ROBERT KOCH INSTITUT
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¥ MVs/Samut Sakhon. THA/49.16-MK079566-4742

___D8-Gir Somnath-Linie

- Hauptvariante ,,D8-Gir Somnath-4683* und Abkémmlinge
- erster Fall in 2018 importiert aus Thailand

- ab 2. HJ 2018 Uberwiegen Importe aus der Ukraine

- dominiert in 2018 und 2019 in DEU

Phylogenetische Analyse, N-Gen, 456 nt
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Wie verteilen sich die Nachweise der
dominierenden Sequenzvarianten in DEU?

= Nach dem Ort (Bundesland)
= Nach der Zeit (Monat)

= Wie lange kontinuierlich nachgewiesen?
= >12 Monate und damit nach WHO-Kriterium endemisch?

22.05.2019 21



Masernvirus-Hauptvarianten in Deutschland

Federal State oJwoJaaJ12J1 234567 [8]9Jw[uJ12]1[2]3[4[5[6[7[8[]9]10]11]12] 1] 2] 3] 4] 5 |Ep-information

Sachsen-Anhalt

DCH INSTITUT

Thiringen

Rheinland-Pfalz

Hamburg

Sachsen B3-4751

Baden-Wii berg - Link to Romania (several cases)
Sachsen-Anhalt
Baden-Wii 2(2) 8 1 1) 11) [ 1D) [ 2(2) B3-4299, MVs/Dublin.IRL/08.16
Saarland 1 - Imported cases from the Balkans:
Nordrhein-Westfalen 6(1)| 7 |16 (27| 9|5 ]| 3 1 - Romania (N = 7),1x in 2016, 6x in 2017
Sachsen 1(1) 2 1(1) - Kosowo (N = 1), in 2017

Berlin 1 5] 2 2 1 - Serbia (N = 1), in 2018

i

N

Hamburg 1 - North Macedonia (N = 1), in 2019

Bayern 1) 1 10Q) 1 2 1 8 5 2 1 1(2) - Italy (N = 3), in 2018 B 3 D u bI i n 42 99
Brandenburg 1 1 1 1 2 - Import-related: Romania (N = 7 in 2017)

(3

Sachsen-Anhalt

Mecklenburg
i 1sen 2

0 |- w |-

1) 111

Hessen 1

Sender unknown 2

Nordrhein-Westfalen

Baden-Wii
Nordrhein-Westfalen
Hessen
Sachsen-Anhalt
Bayern

Baden-Wii -

Sender unknown

Hessen D8-4221, MVs/Osaka.JPN/29.15

Baden-Wii - Imported cases from Indonesia (N = 1) and Thailand (N = 1)
Bayern in 2016

Nordrhein-Westfalen - One of the first cases in 2017 (BW) imported from
Berlin Graubiinden/Switzerland

Rheinland-Pfalz - Latest case in 2017 (NW) imported from Bali/Indonesia
Saarland D8-2283, MVi/Hulu Langat.MYS/26.11

Brandenburg - Two cases imported from Indonesia in 2016

Berlin

Baden-Wi

Hessen 9 [12 | 1 D8-4807, MVs/Herborn.DEU/05.17

Rheinland-Pfalz 2 1 1 - Outbreak in a hospital in Wetzlar/HE
Nordrhein-Westfalen 1 1 2 - Latest case (RP) imported from Bergamo/Italy
Baden-Wii 1

Beriin =2

Hessen

Baden-Wii

Bayern

Nordrhein-Westfalen

Baden-Wii

Hessen

Bayern

Berlin

Nordrhein-Westfalen

01 - Outbreak in Cologne/NW, index case unknown

Berlin

1sen

Baden-Wi
Rheinland-Pfalz
Bayern
Sachsen
Hamburg
Hessen

i 1sen
Schleswig-Holstein
Nordrhein-Westfalen

11413

Bayern

Bayern 3 1 D8-5583

Hamburg 1 2 - Index case in Bavaria infected at Munich airport

Schleswig-Holstein 1 - First case in Hamburg infected in Austria 23

|Probenentnahme bis 26.04.2019




Perspektive: Hoher feinauflosende Sequenzierung

ROBERT KOCH INSTITUT

&

Hauptvarianten ,B3-Dublin-4299“ und ,D8-Gir Somnath-4683“ mehrfach

nach DEU importiert

- Mehrere unabhangige Transmissionsketten vermutet

- Unterscheidung zwischen diesen Ketten durch Sequenzierung einer

weiteren Genomregion moglich?

N I P/C/V/R

M

MF-
NCR

F

HOchste Variabilitat

- MF-NCR zur Unterscheidung zwischen Transmissionsketten

innerhalb der gleichen Variante (im N-Gen) hilfreich?

- Aktuell in Arbeit im WHO Global Measles/Rubella Lab-Net

22.05.2019



Wie reprasentativ sind die molekularen Daten? roserT kocH INsTITUT

2017
1000 -
929
900 -
800 -
29% der gemeldeten
700 - o 0o
Falle genotypisiert
600 -
520
500 -
® Anzahl der Falle mit MV-Genotyp
400 - (Probenentnahme 01.01. - 31.12.2017)
300 - 269 e
u Anzahl der nach IfSG gemeldeten Fille
200 -
100+ ., 55 69 76 80 69
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Wie reprasentativ sind die molekularen Daten? X
2018

400

300

200

100

1

210

23

108

o

43% der gemeldeten
Félle genotypisiert

m Anzahl Fédlle mit MV-Genotyp (Probenentnahme
01.01. - 31.12.2018)

® Anzahl der nach IfSG gemeldeten Fille (Stand
15.01.2019)




Altersverteilung der im NRZ bestatigten Masernfalle . . xr coci insTiTuT

6“ &
50
40
Sekundéares Impfversagen (Reinfektion
nach weit zurtickliegender Impfung)
30 SVF
m PVF . ..
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20 M regular cases
10 -
0
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. 2018
45
40
35
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2 SVF
20 mPVF
M regular cases
15
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Wir danken allen Einsendern fur Proben und Daten!
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