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• Die Yersiniose, die in den meisten Fällen (98,7 %) durch Y. enterocolitica verursacht wird, war im 

Jahr 2022 die dritthäufigste gemeldete lebensmittelbedingte bakterielle Magen-Darm-Infektion 
beim Menschen in der Europäischen Union (EU) [1].  

• Dies entspricht 7’919 (2022) bestätigten Fällen, was einer Inzidenz von 2,2 pro 100.000 Einwoh-
ner/Jahr entspricht. Damit ist die Yersiniose etwa 10-mal seltener als die Salmonellose [3]. 

• In der Schweiz ist die Yersiniose seit 1999 nicht mehr meldepf lichtig.  
• Englische Analysen deuten auf höhere Fallzahlen als bisher angenommen hin, mit Veränderungen 

in der saisonalen und altersspezif ischen Verteilung. 
• Die EU berichtet dagegen über keinen signifikanten Trend (Zunahme oder Abnahme) zwischen 

2018 und 2022. 
• Y. enterocolitica wurde in der Schweiz aus 32 % der tierischen und 25 % der pflanzlichen Risiko-

lebensmittel isoliert. 
• WGS-Analysen von Isolaten aus der Schweiz (2019-2023) haben humane Y. enterocolitica-

Stämme mit 100 tierischen und 100 pf lanzlichen Lebensmitteln verglichen. 
• Der als nicht pathogen beschriebene Biotyp 1A wird am zweithäuf igsten aus klinischen Proben 

isoliert und ist auch am häuf igsten in Lebensmitteln zu f inden.  
• Es wurde eine genetische Verwandtschaft zwischen drei humanen und tierischen Y. enterocolitica-

Stämmen (Biotyp 4, Serotyp O:3 ST18 und Biotyp 1A) festgestellt, jedoch keine Verwandtschaft 
mit pf lanzlichen Isolaten. 

Einleitung 

Bakterien der Gattung Yersinia sind fakultativ anae-

robe, gramnegative, kurze Stäbchen, die zu den 

Enterobacterales gehören [4]. Man unterscheidet 

derzeit 18 Spezies, von denen insbesondere Yersi-

nia (Y.) pestis, Y. enterocolitica und Y. pseudotu-

berculosis humanpathogen sind [4]. Nachfolgend 

wird nur noch auf  Y. enterocolitica eingegangen.  

Yersinia enterocolitica ist ein psychrotropher, le-

bensmittelbedingter Krankheitserreger. Er wird in 

sechs Biotypen (BT) (1A, 1B, 2–5) und über 60 Se-

rotypen eingeteilt. Der hochpathogene Biotyp 1B (v. 

a. 1B-O:8) ist selten, während klinische Isolate 

meist zu den Biotypen 2, 3 und 4 gehören [4]. Bio-

typ 1A gilt als nicht-pathogen, kann aber bei Im-

mungeschwächten Infektionen verursachen [13]. In 

Europa dominieren die Serovare O:3, O:9 und 

O:5,27. Der häufigste Erreger der Yersiniose ist Bi-

oserovar 4/O:3 (ca. 90%), gefolgt von 2/O:9 (ca. 

7%) [4]. 

Das Hauptreservoir sind Mastschweine. Das Bakte-

rium wurde aus Fleisch, Austern, Fisch und Roh-

milch aber auch aus Bodenproben isoliert. Bei 

Mastschweinen sind Zunge, Rachen und Rektum 

besonders stark mit Y. enterocolitica besiedelt. Bei 

Schweinen ist Y. enterocolitica asymptomatisch.  

Infektionen des Menschen sind meist lebensmittel-

bedingt. Die Erreger können sich auch bei niedrigen 

Umgebungstemperaturen (Kühlschranktemperatur) 

und unter mikroaerophilen Bedingungen vermehren 

[4]. Wichtige Risikofaktoren für sporadische Infekti-

onen mit Y. enterocolitica sind der Verzehr von ro-

hem bzw. nicht ausreichend gegartem Schweine-

f leisch.  

Häuf ige Symptome lebensmittelbedingter Infektio-

nen sind Durchfall, Bauchschmerzen und Fieber, 

aber auch Folgeerscheinungen wie Gelenkschmer-

zen (reaktive Arthritis) und Hautausschlag (Eryth-

ema nodosus) sind nicht ungewöhnlich [8]. 

In Deutschland und in Europa ist die Zahl an Er-

krankungsfällen durch Yersinien in den vergange-

nen Jahren gestiegen. Die Daten der amtlichen Le-

bensmittelüberwachung in Deutschland belegen vor 

allem das Vorkommen von Y. enterocolitica in ro-

hem Schweinefleisch. Europaweit wurden ebenfalls 

rohverzehrte pflanzliche Lebensmittel als Infektions-

quelle identif iziert [12].  

Problemstellung 
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Neue Analysen in England zeigen eine höhere Yer-

siniose-Inzidenz als angenommen, mit vielen nicht 

diagnostizierten Fällen. Die Epidemiologie verän-

dert sich zudem zeitlich, saisonal und altersabhän-

gig [5]. Diese sich verändernde Epidemiologie 

könnte auf sich verändernde Infektionsquellen und 

die Notwendigkeit der Überwachung und weiterer 

Untersuchungen hinweisen, um genauere Bekämp-

fungsmassnahmen einleiten zu können. 

Die Yersiniose ist in der Schweiz seit 13.1.1999 

nicht (mehr) meldepf lichtig.  

Das Nationale Zentrum für Enteropathogene 

(NENT), der Universität Zürich (Institut für Lebens-

mittelsicherheit und -hygiene) erhält weiterhin Hu-

manisolate. Einige Labore schicken dem NENT ihre 

isolierten Yersinien-Stämme zum Typisieren. Die 

Zahl der Yersiniosen scheint dabei in den letzten 

Jahren zuzunehmen (Abb. 1). Inwieweit dies der 

tatsächlichen Situation entspricht, ist nicht bekannt 

[7].  

In einer Studie von Fredriksson-Ahomaa M. et al. 

(2011) wurden 128 Y. enterocolitica-Stämme cha-

rakterisiert, die zwischen 2001 und 2010 aus klini-

schen Proben von Menschen in der Schweiz isoliert 

wurden. Die meisten der seinerzeit charakterisier-

ten Stämme (75 von 128) gehörten zu den Biotypen 

2, 3 oder 4 und trugen das ail-Gen, ein chromoso-

maler Virulenzmarker [2]. 

Abb. 1 Dem NENT übermittelte humane Isolate [7]. 

In der Zeitperiode 2007 – 2021 wurde dem BLV ein 

Ausbruch gemeldet, welcher auf  Yersinia spp. zu-

rückgeführt werden konnte [6], 2023 ein weiterer 

Ausbruch, bei dem 4 Personen erkrankten, wobei 

eine Person hospitalisiert wurde [11]. 

Aktivitäten 

 
1 Bei cgMLST werden sehr eng verwandte Genome zu einem Clusterty-

pen (CT) zusammengefasst. 

Der Sachverhalt wurde in den verschiedenen Gre-
mien der Früherkennung diskutiert.  

Bewertung der Früherkennung 
Die Gremien der Früherkennung des BLV kamen 
zum Schluss, dass die Datenlage in der Schweiz 
keine abschliessende Beurteilung zulässt. Weiter-
gehende Abklärungen wurden angeregt.  

Das Institut für Lebensmittelsicherheit und -hygiene 

der Universität Zürich wurde in der Folge beauftragt 

eine Sondierungsstudie durchzuführen, um Er-

kenntnisse zu gewinnen,  

• wie sich die Situation der Yersiniosen in der 

Schweiz präsentiert; 

• welche Sero- respektive Biovare bei humanen 

Fällen vorkommen und ob diese übereinstim-

men; 

• ob Yersinia spp. in Risiko-Lebensmitteln (tie-

risch, pf lanzlich) in der Schweiz vorkommen 

und 

• ob diese mit humanen Fällen in Verbindung ste-

hen. 

In zwei Arbeitspaketen wurden die of fenen Fragen 
beantwortet: Im ersten Arbeitspaket erfolgte eine 
retrospektive Analyse ausgewählter Isolate der letz-
ten Jahre von Humanfällen und, soweit verfügbar, 
von Lebensmitteln. Im zweiten Arbeitspaket wurde 
eine Studie zur Prävalenz von Yersinia spp. in Risi-
kolebensmitteln durchgeführt [9].  

 

Ergebnisse 

Humane Y. enterocolitica -Stämme der Bioty-

pen/Serogruppen 1A, O3 und O9, die in den Jahren 

2019 bis 2023 in der Schweiz von menschlichen 

Patienten isoliert wurden, wurden mittels Gesamt-

genomanalysen (WGS) und Antibiotikaresistenz-

prof ilen charakterisiert.  

Die meisten Isolate (66/149, 44 %) gehörten zu BT 

4 und dem Serotyp O:3. Insgesamt 50/149 (34 %) 

der Isolate waren BT 1A, gefolgt von BT 2/O:9 

(31/149; 21 %) und BT 3/O:3 (2/149, 1 %). Von den 

149 Isolaten stammten 128 (86 %) aus Stuhlpro-

ben, acht von 149 (5 %) aus Blutkulturen und 13 

von 149 (9 %) aus unbekannten klinischen Proben. 

52 % der Isolate stammten von männlichen Patien-

ten. Das Durchschnittsalter der Patientinnen und 

Patienten betrug 28 Jahre (< 1 - 94 Jahre) [9].  

Multilocus-Sequenztypisierung (MLST) und core 

genome MLST (cgMLST1) Analysen zeigen eine 

hohe Diversität bei BT 1A, während BT 2/O:9 (Se-

quenztyp ST12) eng clustert. BT 4/O:3 (meist 
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ST18) ist variabler, mit zwei klonalen Subpopulatio-

nen, die weit verbreitet sind [9]. 

Tierische Risikolebensmittel: Das Vorkommen 

und die genomische Vielfalt von Yersinia enterocoli-

tica aus 100 Schweinef leischproben (Schweizer 

Fleisch; gekühlte Produkte; erhoben März-April 

2024), von sechs Schweizer Einzelhandelsunter-

nehmen wurden analysiert [13].  

Insgesamt wurden 32 % von 100 Proben, nach An-

reicherung, positiv auf  Y. enterocolica getestet. In 

zwei Proben (Cipollata, Schweinsgeschnetzeltes) 

wurden Y. enterocolitica auch quantitativ nachge-

wiesen (jeweils 20 KBE/g). Die WGS-Analyse 

zeigte, basierend auf  einer cgMLST Analyse, eine 

hohe genetische Diversität. Nur 3 der 32 Stämme 

gehörten zum Biotyp 4, Serotyp O:3 ST18 der am 

häuf igsten vorkommende "pathogene" Subtyp, der 

mit klinischen Fällen in der Schweiz in Verbindung 

gebracht wird. Die anderen Stämme (n=17) wurden 

als Biotyp 1A charakterisiert [13].  

Nur die drei Biotyp 4 Serotyp O:3 Stämme trugen 

das ail-Gen, das für ein Protein des Attachment-In-

vasion-Locus kodiert, was der wichtigste Virulenz-

faktor ist. Zudem f ielen diese drei Isolate in zwei 

Subcluster mit humanen klinischen Stämmen, die in 

den vergangenen Jahren in der Schweiz isoliert 

wurden [13]. 

Pflanzliche Risikolebensmittel: Eine Stichprobe 

von 100 Gemüseprodukten (21 Kräuter und 79 Sa-

late), die im April 2024 im Schweizer Detailhandel 

eingekauf t wurden, war Gegenstand der Untersu-

chung. 33 Produkte stammten aus der Schweiz und 

62 wurden importiert. 5 hatten keine Herkunf tsan-

gabe. Insgesamt wurden 25 (25 %) von 100 Proben 

nach Anreicherung positiv auf Y. enterocolitica ge-

testet (in 24 von 79 Salaten; in 1 von 21 f rischen 

Kräutern) [14]. In keiner der Proben wurde Y. 

enterocolitica quantitativ nachgewiesen.  

Die WGS-Analyse zeigte, basierend auf  einer 

cgMLST Analyse, auch bei den pf lanzlichen Le-

bensmitteln eine hohe genetische Diversität. Alle 

Isolate gehörten zum Biotyp 1A. Es gab keine ver-

wandtschaf tlichen Beziehungen (Cluster) von Le-

bensmittelisolaten und humanen klinischen Isolaten 

aus f rüheren Jahren in der Schweiz. 

Schlussfolgerungen 

Die Frage nach der tatsächlichen Zahl der Betroffe-

nen in der Schweiz ist nicht bekannt. Ob die Zahl 

der humanen Fälle zunimmt, kann nicht abschlies-

send beantwortet werden, ebenso wenig ob sich 

Veränderungen im Zeitverlauf und Unterschiede in 

der saisonalen und altersmässigen Verteilung der 

Fälle auch in der Schweiz zeigen.  

Die in England vermutete generelle Untererfassung 

der Yersiniosen [5] kann für Deutschland mit den 

vorliegenden Daten nicht bestätigt werden [12]. Auf-

fällig ist jedoch, dass trotz der ansteigenden Fall-

zahlen in den letzten Jahren nur Ausbrüche mit we-

nigen Erkrankungsfällen, häuf ig in Privathaushal-

ten, berichtet wurden [12]. 

Auf fallend ist auch, dass Y. enterocolitica Biotyp 

1A, derjenige Biovar ist, der in der Schweiz am 

zweithäuf igsten (europaweit sonst BT 2/O:9) aus 

klinischen Proben vom Menschen isoliert wird. 

Stämme, die zum Biotyp 1A gehören, galten lange 

Zeit als nicht-pathogen. Diese Sichtweise beginnt 

sich aufgrund neuer Erkenntnisse über das to-

xigene Potenzial dieser Bakterien zu ändern [10]. 

Ein Ausbruch mit BT 1A wurde 2024 in Australien in 

Zusammenhang mit einem Milch-Shake berichtet. 

Die Symptome waren mild und betrafen ältere Per-

sonen einer Einrichtung zur stationären Altenpflege 

[15]. Die Autorinnen und Autoren schlussfolgerten, 

dass Y. enterocolitica Biotyp 1A für den Menschen 

pathogen sein kann [15]. 

Bei der Analyse der Isolate aus tierischen Lebens-

mitteln fällt auf , dass nur 3/32 Isolaten dem BT  

4/O:3, zuzuordnen sind, dagegen die Mehrzahl der 

Isolate (17/32, 53%) zum Biotyp 1A gehören. Auf-

fallend ist, dass bei den Isolaten die 2024 aus tieri-

schen Lebensmitteln isoliert wurden, Cluster mit hu-

manen Isolaten auftraten, obwohl diese klinischen 

Isolate zwischen 2019-2023 isoliert worden waren 

[16].  

Bei den pf lanzlichen Lebensmitteln zeigte sich 

ebenfalls eine Dominanz des Biotyp 1A.   
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