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Das Next-Generation-Sequencing (NGS)1

eröffnet der Mikrobiologie neue leistungs -
fähige Untersuchungsverfahren – und das
nicht nur in der Forschung. Die Methode der
Gesamtsequenzierung mikrobieller Genome
findet mittlerweile auch im öffent lichen
Gesundheitswesen, der Lebensmittelsicher-
heit und der Tiergesundheit Anwendung. Der
Nutzen der molekularen  Erregertypisierung
reicht über die Identi fizierung und Überwa-
chung von Resistenz-, Virulenz- und Pathoge-
nitätsfaktoren bis hin zur Analyse von kom-
plexen Tier- und Umweltproben. Eine Heraus-
forderung bei der Etablierung der Technologie
in den Laboratorien ist die bioinformatische
Verarbeitung der großen Datenmengen. Daher
hat das Studienzentrum für Genomsequenzie-
rung und -analyse am Bundesinstitut für Risi-
kobewertung (BfR) die Aufgabe, NGS-Verfah-
ren für die Nationalen Referenzlaboratorien in
praktische  Arbeitsabläufe umzusetzen und so
Daten zu Erregereigenschaften und für die
mikrobielle Risikobewertung bereitzustellen.

Die Notwendigkeit, ursächliche Erreger für In-
fektionskrankheiten in Mensch und Tier schnell
zu detektieren und zu charakterisieren, die
 Infektionsquelle zu identifizieren und ihre Aus-
breitung zu verhindern, führte in den letzten
Jahrzehnten zur Entwicklung einer Vielzahl von
immunologischen, biochemischen und moleku-
laren Untersuchungsverfahren. Diese besitzen
jedoch nicht das Auflösungsvermögen, das z. B.
für die Zuordnung auf Stammebene und die
Charakterisierung von Erregern notwendig ist,
da nur ein Bruchteil der genetischen Informa- 
tion verfügbar wird. Das NGS hat durch die
Möglichkeit, die Basenabfolge eines DNA-Mole-
küls oder ganzen Genoms eines Erregers zu be-
stimmen, das Potenzial, klassische Methoden
zu ersetzen bzw. zu erweitern [1]. Es können
z. B. spezifische  Eigenschaften eines Erregers,
wie Virulenz- und Resistenzdeterminanten, in
einem Ansatz untersucht werden. Die Anwen-
dung von NGS-Verfahren ist durch die stetige
Verringerung der Kosten und die Entwicklung
von einfach bedienbaren Sequenziergeräten in

den letzten Jahren auch für Behörden im Be-
reich der öffentlichen Gesundheit, Veterinärme-
dizin und Lebensmittelsicherheit sehr attraktiv 
geworden [2, 3, 4]. NGS-Verfahren z. B. für die 
genetische Charakterisierung von bakteriellen
Isolaten, die in den regelmäßig durchgeführten 
nationalen Zoonosemonitoring- und Bekämp-
fungsprogrammen gewonnen werden, eröffnet 
den Nationalen Referenzlaboratorien (NRLs) 
des BfR die Möglichkeit, neue Erregervarianten 
zu erkennen, ihr pathogenes Potenzial abzu-
schätzen und ihre Ausbreitung zu überwachen.

Lösungen für zielgerichtete Frage-
stellungen

Das NGS ermöglicht es, effiziente, erregerunab-
hängige Arbeitsabläufe im Labor zu entwickeln.
Das im BfR angesiedelte Studienzentrum für
 Genomsequenzierung und -analyse vereint die
Expertise zu diversen mikrobiellen NGS-Verfahren
sowohl für die experimentelle Erstellung als auch
für die bioinformatische Auswertung von Genom-
sequenzen. Hierfür wurden Protokolle und Ar-
beitsabläufe im Labor entwickelt, um mikrobielle
Nukleinsäuren in Reinform (genomische Isolat-
DNA) oder aus komplexen DNA-Gemischen (Le-
bensmittel-, Tier-, Umweltproben) zu sequenzie-
ren. Des Weiteren wurden bioinformatische Pipe-
lines entwickelt, die eine schnelle und genaue
Auswertung der Genomsequenzen vornehmen.

Für die genannten Aufgaben steht dem Studi-
enzentrum eine Vielzahl von Sequenzierungs-
plattformen zur Verfügung. Es betreibt Geräte, die
sowohl für eine Hochdurchsatzsequenzierung von
Isolaten als auch von komplexen Metagenom -
proben eingesetzt werden können (Sequenzierer
der zweiten Generation). Für die Erstellung von
geschlossenen Referenzgenomsequenzen ein-
schließlich mobiler genetischer Elemente (Plas-
mide) werden darüber hinaus Geräte benutzt, die
lange Leselängen erzeugen können (Sequenzie-
rer der dritten Generation). Im Jahr 2020 wurden
durch die NRLs des BfR mehr als 4 000 bakterielle
Isolate verschiedenster Erreger für weitergehen-
de Typisierungen sequenziert (Abb. 1) und über
50 Genome vollständig aufgeklärt.

Die im Studienzentrum entwickelten bioinfor-
matischen Auswertungspipelines2 ermög lichen 
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Abb. 1: Anzahl durchgeführter Genomsequenzierungen von bakteriellen Erregern im Studienzentrum Abb. 1: Anzahl durchgeführter Genomsequenzierungen von bakteriellen Erregern im Studienzentrum
für Genomsequenzierung und -analyse in Zusammenarbeit mit den Nationalen Referenz- und 
Konsiliarlaboratorien am BfR von 2015 bis 2020.

1 Next-Generation-Sequencing: Hochdurchsatzverfahren zum Bestimmen der Nukleotidsequenz eines Genoms oder eines Teils davon.
2 Pipeline/bioinformatische Auswertungspipeline: Programme, Skripte oder Softwaremodule, die aufeinander aufbauen. Das Ergebnis eines Programms wird als Input 

für eine nachfolgende Datenverarbeitung verwendet.






