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Heutige Syphilisinfektionen kénnten auf wenige ge-
meinsame Vorfahren der Erreger zurtiickgehen

Ein internationales Forscherteam unter Beteiligung der Universitat
Tubingen untersucht die genetische Herkunft des Syphiliserregers,
der sich in den vergangenen Jahrzehnten wieder ausgebreitet hat

TlUbingen, den 05.12.2016

Uber die ersten Ausbriiche der Syphilis in Europa wurde 1495 im Krieg
von Neapel berichtet. Der Erreger, ein Bakterium mit dem Namen Trepo-
nema pallidum, breitete sich danach schnell auf weitere Kontinente aus.
Die meist Uber sexuelle Kontakte Ubertragene Syphilis wurde eine der
gefurchtetsten Infektionskrankheiten in der Menschheitsgeschichte. Ob-
wohl die Infektion heute mit Antibiotika behandelt werden kann, konnte
sich der Erreger in den vergangenen Jahrzehnten wieder global ausbrei-
ten — 2008 gab es weltweit geschatzte 10,6 Millionen Neuinfektionen. Die
Genetik und Verwandtschaftsverhaltnisse heutiger Syphiliserreger haben
Wissenschaftler der Universitat Zurich unter der Leitung von Dr. Natasha
Arora und Dr. Homayoun Bagheri gemeinsam mit den Paldogenetikern
um Professor Johannes Krause und Dr. Dr. Verena Schiinemann sowie
Bioinformatikern unter der Leitung von Professorin Kay Nieselt der Uni-
versitat TUbingen mit einem internationalen Team in einer Studie unter-
sucht. Es kristallisierte sich heraus, dass die Syphiliserreger in der mehr-
hundertjahrigen Geschichte moglicherweise mehrmals stark zuriickge-
dréngt werden konnten, aber doch bis heute das Potenzial fiir weltweite
Ausbriiche in sich tragen. Die Studie wurde in der Fachzeitschrift Nature
Microbiology veroffentlicht.

Ob die Syphilisausbriiche Ende des 15. Jahrhunderts mit der Rickkehr
der Amerikareisenden um Christoph Columbus zusammenhingen, konnte
nie eindeutig geklart werden. Jedenfalls liel? sich die Infektion erst rund
500 Jahre spéater durch die Entdeckung des Antibiotikums Penizillin ur-
sachlich und effektiv behandeln. Bisher sind keine Penizillinresistenzen
der Syphiliserreger bekannt, doch werden immer mehr Stamme der Bak-
terien unempfindlich gegen das Antibiotikum Azithromycin.

In ihrer Studie haben die Forscher rund 70 Proben von heutigen Patien-
ten aus 13 Landern und 18 historische Proben, die seit 1912 im Labor
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gehalten wurden, genetisch analysiert und verglichen. ,Die Datenlage ist schwierig, weil aus klini-
schen Proben nur wenig DNA-Material gewonnen werden kann. Das Bakterium lasst sich auch nur
schwer in Kultur halten “, sagt die Mitautorin Verena Schinemann aus dem Institut fir Naturwissen-
schaftliche Archaologie der Universitat Tubingen. Haufig kann es nur in Tieren geziichtet werden,
wobei prinzipiell genetische Veranderungen auftreten kénnen, die das Ergebnis verfalschen. Daher
wurden in der vorliegenden Studie hochempfindliche Methoden der Paldogenetik auf moderne klini-
sche Proben angewandt, um die genetischen Informationen direkt zu erhalten und das Zichten des
Erregers in Tieren zu umgehen. Klinische Proben werden hauptsachlich genommen, um den Syphi-
liserreger von eng verwandten Bakterien unterscheiden zu kénnen, die die tropische Infektions-
krankheit Frambgsie auslosen.

Auf der Basis der sequenzierten Genome stellten die Forscher fest, dass alle Syphiliserreger einen
gemeinsamen Vorfahren haben, der mehr als ein Jahrhundert nach den ersten Ausbriichen in Eu-
ropa existierte, in der frihen Moderne zwischen 1611 und 1859. ,Das deutet daraufhin, dass sich
die Krankheit in dieser Zeit begann starker auszubreiten®, sagt Johannes Krause. Einen Flaschen-
hals, bei dem die Syphilisinfektionen auf wenige Erreger reduziert worden sein mussen, zeichnet
sich fur die Mitte des 20. Jahrhunderts zwischen 1948 und 1974 ab. Dies deuten die Forscher als
Folge der Entdeckung und dem Einsatz von Antibiotika gegen die Infektion. ,Seither haben sich die
Erreger weiter verandert und sich zu einer Pandemie mit Bakterien aus einem einzigen Cluster von
Stammen weltweit ausgebreitet, berichtet Kay Nieselt vom Zentrum fir Bioinformatik der Universi-
téat TUbingen.
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