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e Antimikrobielle Resistenzen (AMR) sind eine erhebliche globale Gesundheitsbedrohung.
e Ubertragbare Resistenzgene in Lebensmitteln kénnen diese auf die Darmflora oder pathogene

Keime Ubertragen.

e Eine europaische Studie weist darauf hin, dass probiotische Bakterienstamme AMR begtinstigen

konnten.

e In der Schweiz wurde in der Folge eine explorative Studie zu AMR in Nahrungserganzungsmitteln

durchgeflhrt.

e Zwanzig probiotische Nahrungserganzungsmittel aus lokalen Apotheken und Betrieben wurden

analysiert.

e Mit der Oxford-Nanopore-Methode wurden keine Ubertragbaren Antibiotikaresistenzgene (ARG)

nachgewiesen.

e Die analysierten probiotischen Nahrungserganzungsmittel wurden nach heutigem Kenntnisstand,
als sicher bewertet. Einzelne Resistenzgene bedirfen allerdings weiterer Bewertungen.

Einleitung

Antimikrobielle Resistenzen (Antimicrobial Re-
sistance, AMR) stellen eine erhebliche Bedrohung
fur die globale 6ffentliche Gesundheit dar. Die Ent-
wicklung von AMR wird durch Antibiotikaresistenz-
gene (ARG) bedingt, von denen einige mobil sind
und ihre Resistenzmerkmale Uber verschiedene
Mechanismen auf andere Bakterien tUbertragen
kénnen [1]. Dieser Prozess, bekannt als horizonta-
ler Gentransfer, umfasst den Austausch von DNA-
Fragmenten zwischen Bakterien und wird insbeson-
dere durch mobile genetische Elemente wie Plas-
mide erleichtert [2].

Die Prasenz von Bakterien mit mobilen Resistenz-
genen in Lebensmitteln birgt das Risiko, dass diese
Gene wahrend der Nahrungsaufnahme auf die bak-
terielle Darmflora oder pathogene Mikroorganismen
im menschlichen Verdauungstrakt Gbertragen wer-
den, was zur Entstehung von antibiotikaresistenten
Bakterien im Darm-Mikrobiom beitragen kann. Der
Einfluss von Probiotika auf das menschliche Mikro-
biom ist umstritten. Sie kdnnten jedoch das intesti-
nale Resistom beeinflussen und zur Verbreitung
von Resistenzgenen beitragen [3].

Problemstellung

Eine européaische Studie deutet darauf hin, dass
probiotische Bakterien AMR beglnstigen kdnnten
[4]. Diese Ergebnisse stehen im Einklang mit weite-
ren Studien, die zum Schluss kommen, dass der

Konsum probiotischer Produkte die Ubertragung
von ARGs auf Bakterien der menschlichen Darm-
flora beglinstigen kann [5,12].

Bewertung der Friherkennung

Die Fraherkennungsgremien bewerten das Signal
als relevant, aber wenig dringend. Angesichts anti-
biotikaresistenter Keime erscheint eine vertiefte
Analyse erforderlich.

Aktivitaten

In Kooperation mit dem Bundesamt fur Lebensmit-
telsicherheit und Veterindrwesen (BLV) initiierte das
Amt fur Lebensmittelsicherheit und Veterinarwesen
des Kantons Basel-Landschaft (ALV) eine Studie
zur Bewertung potenzieller Risiken gezielt zuge-
setzter mikrobieller Kulturen in Nahrungsergan-
zungsmitteln im Hinblick auf die Férderung oder
Verbreitung von Antibiotikaresistenzen.

Ergebnisse

Es wurden zwanzig unterschiedliche Nahrungser-
ganzungsmittel auf dem Schweizer Markt, aus loka-
len Apotheken und Betrieben untersucht. Die meis-
ten der erhobenen Produkte wurden im EU-Raum
(Deutschland, Frankreich, Belgien, Niederlande, Ita-
lien und Osterreich) hergestellt. In den erhobenen
Proben wurden die Bakterienarten Lactobacillus
(Lb.) acidophilus, Bifidobacterium (B.) longum
subsp. longum, Lb. rhamnosus, und B. animalis



subsp. lactis und B. bifidum eingesetzt. Seltener zu-
gegeben wurden die Bakterienarten B. longum
subsp. infantis, Enterococcus (E.) faecium, Lb. reu-
teri, Lb. fermentum, Lb. gasseri, Lb. delbrueckii
subsp. bulgaricus, Lb. crispatus, Streptococcus (S.)
thermophilus, Bacillus (Bc.) coagulans und Bc. sub-
tilis.

Abb. 1 Vancomycin-resistente Enterococcus.
(Credit: Dan Higgins, Centers for Disease Control and Preven-
tion)

Es konnten mit der gewahlten Methode (Oxford Na-
nopore) sieben ARG genotypisch nachgewiesen
werden.

Das nachgewiesene ARG tet(W) ist in der Literatur
als weit verbreitet in Bifidobakterien beschrieben.
Stamme mit tef(W) werden als grundsatzlich sicher
eingeschatzt [7,8,9].

Die mit Bifidobakterien und S. thermophilus verbun-
den ARG fef(O) und CipL sind in der Literatur unzu-
reichend beschrieben und daher nicht abschlies-
send zu beurteilen.

Weitere nachgewiesen ARG (ARG mph(l) und dfrG)
sind nicht auf probiotische Stamme zurtckzufiihren,
sondern auf eine weitere dem Nahrungsergan-
zungsmittel zugesetzte Zutat — Chlorella, eine
Mikroalge. Diese wurde nicht steril beigefugt, so-
dass die nachgewiesenen ARG von der mikrobiel-
len Begleitflora der Alge stammten. Ob sie aller-
dings auch exprimiert werden und Resistenzen for-
dern, bleibt unklar, da die gewahlte Analyseme-
thode eine allfallige Expression nicht erfasst.

Die nachgewiesenen Antibiotikaresistenzgene
aac(6')-li und msr(C) konnten der Bakterienart E. fa-
ecium zugeordnet werden und wurden in allen drei
Proben detektiert, in denen E. faecium-Stdmme als
Bestandteil deklariert waren.

Diese Resistenzgene (ARG) liegen auf dem Chro-
mosom des Bakteriums. Das heisst, sie kdnnen
normalerweise nicht einfach auf andere Bakterien
Ubertragen werden — ausser, wenn sie sich in der
Nahe von beweglichen genetischen Elementen wie
Transposons oder Integrons befinden [10, 11].

Nahrungserganzungsmittel, aber auch Lebensmit-
tel, die E. faecium-Stamme enthalten oder nicht-
sterile pflanzliche Bestandteile wie Chlorella Algen
umfassen, erfordern besondere Aufmerksamkeit.
Obwohl die ARG dieser E. faecium-Stamme bereits
umfassend charakterisiert wurden, kann ihre voll-
standige Sicherheit auf Grundlage des aktuellen
wissenschaftlichen Kenntnisstandes nicht ab-
schliessend bewertet werden [6].

Schlussfolgerungen

Die Untersuchung von zwanzig Nahrungsergan-
zungsmitteln mit lebenden Bakterienkulturen (Probi-
otika) hat ergeben, dass diese im Allgemeinen si-
cher sind, da keine Uibertragbaren Antibiotikaresis-
tenzen nachgewiesen wurden. Damit ist eine Uber-
tragung auf Bakterien der Darmflora wenig wahr-
scheinlich.

Resistenzgene in probiotischen Stdmmen waren
nachweisbar, ihre phanotypische Auspragung je-
doch mit der gewahlten Methodik nicht Gberprifbar.
Eine abschliessende Bewertung einzelner Gene ist
daher nicht maéglich.

Fur die Hersteller solcher Produkte, istim Rahmen
der Selbstkontrolle sicherzustellen, dass es sich bei
den zugesetzten Bakterien um gut charakterisierte
und damit sichere Bakterienstamme handelt.

Die Literatur zur Mobilitdt von ARG von Mikroorga-
nismen, die als Probiotika in Nahrungserganzungs-
mitteln eingesetzt werden, gilt es weiter zu verfol-
gen und zu gegebener Zeit neu zu beurteilen.
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