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B Staphylococcus aureus ist einer der hau-
figsten Erreger von Wund- und Weichteilin-
fektionen beim Menschen. Solche Infektio-
nen konnen sich schnell zu lebensbedroh-
lichen Blutvergiftungen entwickeln und stel-
len in der Infektionsmedizin ein groBes Pro-
blem dar. Stindig entstehen neue multiresis-
tente Keime, die sich schnell etablieren und
weltweit ausbreiten. Interessanterweise stam-
men viele der Resistenz- und Virulenzgene
in S. aureus vermutlich von anderen Bakte-
rienarten ab.

Die Fahigkeit von S. aureus, genetisches
Material unter Selektionsdruck effizient und
schnell austauschen zu konnen, begiinstigt
die Entstehung multiresistenter und hoch-
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virulenter Klone. Entscheidend fiir den Gen-
transfer sind die von S. aureus und vielen
anderen Gram-positiven Bakterien gebilde-
ten Wandteichonsduren (WTA). Dabei han-
delt es sich um mit variablen Zuckern ver-
sehene Zellwand-verankerte Oberflachen-
polymere, die die Bindung und den Infek-
tionsprozess von bakteriellen Viren (Bakte-
riophagen) ermoglichen. So nutzen die meis-
ten Bakteriophagen die glykosylierten Sei-
tenketten der WTA als Rezeptoren, was die
Grundlage fiir den Erbguttransfer unter ver-
schiedenen S. aureus-Klonen darstellt und die
Ausbreitung von Resistenz- und Virulenzge-
nen beschleunigt (Abb. 1, [1]).
Erstaunlicherweise gelingt es Bakterio-
phagen sogar, Erbgut iiber die Verwandt-
schaftsgrenzen hinaus zu transferieren, vor-
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A Bakteriophagen-vermittelter Gentransfer zwischen Gram-positiven Bakterien. Strukturell ahnli-
che Wandteichonsauren (WTA) erméglichen den Viren-gesteuerten Genaustausch unter weit ver-

breiteten Staphylococcus aureus-Klonen sowie zwischen ST395-Klonen und anderen Gram-positi-
ven Bakterien wie Koagulase-negativen Staphylokokken (graue Pfeile). Abweichende WTA-Muster
verhindern hingegen den Erbguttransfer (rote Sperrpfeile).

ausgesetzt DNA-Donor- und Empfangerbak-
terium synthetisieren eine @dhnlich aufgebaute
WTA [1]. Dies ermdglicht es S. aureus, mit
anderen Erregern wie Staphylococcus epider-
midis oder Listeria monocytogenes DNA aus-
zutauschen, obwohl sich die Bakteriophagen
im Empfangerbakterium nicht mehr ver-
mehren konnen. Unterschiedliche WTA hin-
gegen blockieren die genetische Kommuni-
kation zwischen Gram-positiven Bakterien,
so z. B. zwischen S. aureus und Vancomycin-
resistenten Enterokokken (Abb. 1, [1]).

Obwohl die meisten Gram-positiven Bak-
terien WTA synthetisieren, treten selbst
innerhalb der gleichen bakteriellen Spezies
strukturelle Unterschiede auf. S. aureus-Klo-
ne des Sequenztyps ST395 synthetisieren
eine fiir S. aureus uniibliche WTA, die struk-
turell derjenigen der Koagulase-negativen
Staphylokokken (KoNS) dhnelt [1, 2]. Ein Bak-
teriophagen-vermittelter Genaustausch mit
global verbreiteten S. aureus-Linien ist
ST395-Klonen deshalb nicht mehr moglich
(Abb. 1, [1, 2]). Vielmehr haben sich ST395-
Klone im Laufe der Evolution von gewohn-
lichen S. aureus-Linien phylogenetisch abge-
koppelt und tauschen aufgrund des @hnlichen
WTA-Musters vermehrt genetisches Material
mit KoNS aus, was die Schliisselrolle der
WTA hinsichtlich bakterieller Evolution
unterstreicht [1, 2].
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