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Zuordnung von Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis (MAP) Isolaten aus
Deutschland zu globalen phylogenetischen Gruppen und epidemiologische
Untersuchungen mittels WGS-SNP-based-Assay

Mébius, Petra (Jena)

Bisher wurden insgesamt 90 MAP-C-Genotypen (Rindertyp-Gruppe) mit Hilfe der kombinierten
komplementaren Genotypisierung (IS900-RFLP, MIRU-VNTR und MLSSR) fur Isolate von Rindern
und 8 weiteren Wirtsspezies aus Deutschland detektiert. Diese aufwéndige Technik besitzt eine
sehr hohe Diskriminierungskraft und ist sehr gut fiir epidemiologische Fragestellungen geeignet. In
der vorliegenden Studie wurde mit Hilfe einer neuen auf WGS-SNPs basierenden Methode
untersucht, welchen globalen phylogenetischen Gruppen die verschiedenen Genotypen bzw.
Isolate aus Deutschland zugeordnet werden kénnen und ob sich diese Methode auch fir
epidemiologische Untersuchungen eignet.

150 MAP-C-Typ Isolate, die 90 verschiedene Genotypen umfassten und von 9 Wirtsspezies aus
12 Bundeslandern in Deutschland stammten, wurden mit Hilfe des ,SNP-based assay* (Ledo et al.,
2016) charakterisiert. Dabei wurden mit 14 verschiedenen PCR-Reaktionen und einem
anschlieRendem Verdau oder der Sequenzierung des Amplifikationsproduktes die spezifischen
SNPs ermittelt, welche eine Zuordnung von MAP-C-Typ Isolaten zu 14 méglichen
phylogenetischen Gruppen erméglicht.

Die untersuchten MAP-C Genotypen bzw. Isolate aus Deutschland gehoérten zu 9 von 10
Untergruppen innerhalb der Subgruppe A und zur Subgruppe B, welche durch Ledo et al. (2016)
basierend auf einem Stammpanel aus verschiedenen Landern weltweit definiert wurden. Die
zahlenmaRige Aufteilung der Isolate innerhalb dieser phylogenetischen Gruppen unterschied sich
von den Ergebnissen in der Arbeit von Ledo et al. Es wurden zusatzlich viele Genotypen mit
unbekanntem SNP-Profil gefunden, die phylogenetisch zur Subgruppe A gehéren. Kein Isolat fand
sich in der Bisongruppe wieder. Unabhingig von der geographischen Herkunft oder der
Wirtstierspezies gehérten identische Genotypen in den meisten Fallen zur gleichen
phylogenetischen Gruppe. Epidemiologische Verknupfungen von MAP-Stdmmen aus Rind und
Rotwild, welche mit Hilfe der kombinierten Genotypisierung fur das Gebiet des Eifel-Nationalparks
in einer friheren Studie aufgedeckt wurden, konnten mit Hilfe des ,SNP-based assays‘ im
Wesentlichen bestatigt werden.

Die Studie zeigt die phylogenetisch hohe Diversitat von deutschen MAP-C-Typ Stammen in einer
globalen Dimension. Die Ergebnisse werden dazu beitragen, neue SNPs zu identifizieren, welche
eine zuverlassige Eingruppierung weiterer bisher nicht zuordenbarer Stimme erméglicht. Die
Diskriminierungskraft des ,SNP-based assay* ist niedriger als die der kombinierten
Genotypisierung-Methode. Fir die Einschétzung der Nutzlichkeit dieses Assays fir
epidemiologische Studien sind weitere Untersuchungen noétig.
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