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1. Einleitung 
 

Mycoplasma (M.) hyorhinis ist ein Bakterium, welches verbreitet in den Schleimhäuten der 

oberen Atemwege von Schweinen vorkommt. Nach Infektion der Lunge kann sich der Erreger 

hämatogen in die serösen Häute der großen Körperhöhlen und in die Gelenke ausbreiten und 

dabei Serositis und Arthritis hervorrufen. In der Regel treten Infektionen mit M. hyorhinis bei 

Ferkeln im Alter von drei bis zehn Wochen auf, die zu Fieber, Dyspnoe und Lahmheiten führen 

können. Die Pathogenese der Erkrankung und zugrundeliegenden Mechanismen, die zur 

systemischen Ausbreitung des Erregers führen, sind derzeit unbekannt. Aufgrund fehlender 

kommerzieller Impfstoffe gegen M. hyorhinis im europäischen Raum, erweist sich die 

Eindämmung von Infektionen in betroffenen Betrieben in der Regel als problematisch. Zu den 

üblichen Bekämpfungs- und Kontrollstrategien zählen die oft mäßig erfolgreiche 

Antibiotikatherapie sowie vorbeugende Maßnahmen, die darauf abzielen, die Verbreitung des 

Erregers einzudämmen und Infektionsketten zu unterbrechen. Hierfür sind jedoch Kenntnisse 

über die Epidemiologie der M. hyorhinis-Infektion als auch über mögliche Erreger-Subtypen, 

welche bevorzugt die Schleimhautbarriere überwinden und sich im Wirt systemisch ausbreiten 

können, erforderlich. Ziel dieser Arbeit ist es daher, das Differenzierungspotential von zwei 

konventionellen Multi-Lokus-Sequenztypisierungsverfahren (MLST) zur Unterscheidung von 

invasiven und präsumtiv nicht-invasiven M. hyorhinis-Isolaten zu bestimmen und die 

Ergebnisse mit jenen eines neuetablierten Kerngenom-MLST-Schemas zu vergleichen.  

 

1.1. Allgemeine Eigenschaften 
 

Der Erreger M. hyorhinis gehört taxonomisch zur Ordnung Mollicutes, Familie 

Mycoplasmataceae und Gattung Mycoplasma (Skerman et al. 1980). Alle Vertreter der 

Mollicutes (im allgemeinen als ‚Mykoplasmen‘ bezeichnet) zeichnen sich durch das Fehlen 

einer Zellwand aus, wodurch sie problemlos bakteriendichte Filter passieren können und 

deshalb als Kontaminanten von Zellkulturen gefürchtet werden (Tang et al. 2000, Drexler und 

Uphoff 2002). Mit einer Genomgröße von 580-1350 kb und einem Durchmesser von etwa 0,2 

bis 0,8 µm (Razin et al. 1998), gehören sie zu den kleinsten Vertretern der sich autonom 

vermehrenden Bakterien (Pieters und Maes 2019). Aufgrund ihres reduzierten Genoms sind 

Mykoplasmen in ihrer Biosyntheseleistung stark eingeschränkt und dadurch erheblich von 
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exogener Nährstoffzufuhr (Wirt, Kulturmedium) abhängig. Mykoplasmen benötigen daher für 

die Kultur komplexe und reichhaltige Medien.  

M. hyorhinis zeichnet sich, im Vergleich zu anderen porzinen Mykoplasmen-Arten, durch ein 

sehr viel schnelleres Wachstum aus. Die Kultivierung auf Nährmedien dauert in der Regel drei 

bis fünf Tage. Nach dieser Zeitspanne lassen sich charakteristische spiegeleiförmige Kolonien 

beobachten, die einen Durchmesser von 0,2 bis 1 mm aufweisen (Palzer et al. 2020). Da die 

einzelnen Kolonien meist zu klein sind, um sie mit freiem Auge zu erkennen, wird zur 

genaueren Betrachtung ein Stereomikroskop verwendet. Zudem besitzt M. hyorhinis die 

Fähigkeit nicht nur Glukose, sondern im Vergleich zu anderen porzinen Mykoplasmen-Arten, 

auch ein größeres Spektrum an verschiedenen Kohlenhydraten zu verstoffwechseln (Siqueira 

et al. 2013, Ferrarini et al. 2016). Die Fermentation von Glukose hat schließlich zur Folge, dass 

sich das verwendete Kulturmedium ansäuert, wodurch es zu einem Farbumschlag kommt 

(Palzer et al. 2020) und daher ein Kultivierungserfolg schnell sichtbar wird. 

Bislang wurden vier geschlossene Vollgenomsequenzen von porcinen M. hyorhinis-Stämmen 

veröffentlicht und/oder in der NCBI Genomdatenbank hinterlegt, und zwar vom Typstamm 

BTS-7T (Nasenisolat, USA, CP064323), dem Arthritis-auslösende Stamm SK76 (USA, 

CP003914) (Goodison et al. 2013) und die aus Schweinelungen stammenden Stämme HUB-1 

(China, CP002170) (Liu et al. 2010) und JF5820 (Schweiz, CP035041). Die veröffentlichten 

Genome weisen eine Größe von etwa 840-850 kb auf und bestehen aus einem einzelnen 

zirkulären Chromosom mit einem C+G Gehalt von 25,9 % (Palzer et al. 2020). 

Die Virulenzfaktoren und Pathogenitätsmechanismen von M. hyorhinis sind noch weitgehend 

unbekannt (Palzer et al. 2020). Eine entscheidende Rolle in der Pathogenese könnten jedoch 

variablen Oberflächenproteine (Vlp; kurz für variable surface lipoproteins) spielen, welche eine 

hohe Anzahl von Phasen- und Größenvariationen aufweisen (Rosengarten und Wise 1991). 

Derzeit umfasst die Proteinfamilie der Vlps sieben bekannte oberflächenassoziierte 

Lipoproteine (VlpA, VlpB, VlpC, VlpD, VlpE, VlpF und VlpG) (Citti et al. 2000). Die 

phasenvariable Expression jedes Vlp-Gens wird durch Mutationen in der Promotorregion 

kontrolliert, während die Größenvariation auf Insertionen/Deletionen in der 

sequenzdivergenten repetitiven C-terminalen Region jedes Vlp-Gens beruht (Yogev et al. 

1995; Citti et al. 2000). Diese Veränderungen in der antigenen Zusammensetzung von 

oberflächenassoziierten Vlps könnten die Kolonisierung und Anheftung von M. hyorhinis an 

Wirtszellen verbessern (Xiong et al. 2016a, b) und zur Immunevasion im Wirt beitragen (Citti 
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et al. 1997). Daneben konnte in einer Studie aufgezeigt werden, dass M. hyorhinis bei der 

Verstoffwechselung von Glycerin in Dihydroxyacetonphosphat Wasserstoffperoxid erzeugen 

kann, welches möglicherweise im Wirt zytotoxische Wirkung aufweisen könnte (Ferrarini et al. 

2016). 

 

1.2. Epidemiologie und Pathogenese 
 

M. hyorhinis ist ein beim Schwein sehr häufig vorkommender Mikroorganismus, der vor allem 

bei Absetzferkeln zu schwerwiegenden Krankheitsbildern führen kann. Die Ferkel infizieren 

sich häufig kurz nach der Geburt (Friis und Feenstra 1994), dennoch treten die klinischen 

Symptome erst ab einem Lebensalter von drei Wochen auf. Zu dieser Lebensperiode findet 

bei den meisten Betrieben das Absetzen und die Zusammenführung der Ferkel oftmals aus 

verschiedenen Betrieben statt. Da in dieser Zeitspanne ein höherer Keimdruck herrscht und 

das Immunsystem der Absetzferkel schwächer ist, steigt die Infektionsrate drastisch (Clavijo 

et al. 2017, Luehrs et al. 2017, Roos et al. 2019). 

M. hyorhinis kommt als Kommensale in den Schleimhäuten der oberen Atemwege und in den 

Tonsillen vor. Eine absteigende Ausbreitung und Infektion der Lunge ist ohne weiteres möglich 

(Friis und Feenstra 1994). Es wird angenommen, dass nach absteigender Ausbreitung der 

Erreger vorwiegend das Epithel der unteren Atemwege besiedelt und es dort zu Schädigungen 

der Zilien und zu einer Ausdünnung der Epithelschicht kommt (Lee et al. 2016). 

Nach Durchdringen der Schleimhautbarriere und hämatogenen Ausbreitung, besiedelt 

M. hyorhinis vor allem die serösen Häute der großen Körperhöhlen und die Gelenke. Die 

genauen Mechanismen, die zu dieser systemischen Ausbreitung führen, sind bislang nicht 

bekannt (Pieters und Maes 2019). 

 

1.3. Klinik 
 

Die ersten klinischen Symptome treten üblicherweise in einem Alter von drei bis zehn Wochen 

auf (Heinritzi 2006). Zu den ersten Anzeichen zählen häufig ein gesträubtes Borstenkleid, ein 
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vermindertes Allgemeinverhalten, eine reduzierte Futteraufnahme sowie dezente und 

wiederkehrende Temperaturerhöhungen (Lahrmann und Plonait 2001). 

Wie bereits angeführt siedeln sich diese Bakterien an den serösen Häuten im Bereich der 

großen Körperhöhlen an. Dort verursachen sie eine Polyserositis (Pleuritis, Perikarditis, 

Peritonitis), welche zu respiratorischen Symptomen führen kann. Häufig wird M. hyorhinis auch 

mit charakteristischen Lungenläsionen in Verbindung gebracht. Diese ähneln zwar der durch 

M. hyopneumoniae verursachten Enzootischen Pneumonie (Stemke et al. 1992), allerdings 

wird die Relevanz von M. hyorhinis bei der Entstehung von Lungenerkrankungen kontrovers 

diskutiert. M. hyorhinis gilt nachweislich als Sekundärerreger des Porcine Respiratory Disease 

Complex (PRDC) (Lee et al. 2016, Fourour et al. 2019), ebenso wird dem Erreger ein 

Zusammenwirken mit dem Porzinen Reproduktiven und Respiratorischen Syndrom-Virus 

(PRRSV) sowie dem Porzinen Circovirus Typ 2 (PCV-2) zugeschrieben. Dabei kann es zu 

einer erheblichen Verschlechterung des bereits pathologisch veränderten Lungengewebes 

kommen (Chen et al. 2016, Lee et al. 2016). 

Ein weiteres charakteristisches Symptom ist die ausgeprägte Gelenkschwellung, welche im 

Zuge einer Synovialitis und vermehrten Gelenksfüllung zustande kommt und selten zu einer 

Kapselfibrose oder einer Veränderung der Gelenkflächen führen kann (Heinritzi 2006). Abrupt 

auftretende Lahmheiten sind daher ein typisches Krankheitsbild. Diese können nach drei bis 

zehn Tagen wieder zurückgehen. Wenn dies jedoch nicht der Fall ist, können sich die 

Bewegungsstörungen drastisch verschlimmern (Selbitz 2015) und bis zu zwei Monate 

anhalten (Lahrmann und Plonait 2001). Die pathologische Grundlage dieser Symptome sind 

eine serofibrinöse bis fibrinopurulente Arthritis und Polyserositis (Palzer et al. 2020). 

Durch die schmerzhafte Peritonitis und Pleuritis sind betroffenen Schweine, vor allem im 

Bereich des Abdomens, besonders berührungsempfindlich, wodurch diese häufig in einer 

bevorzugten Brustlage und entlastenden Streckbewegungen beobachtet werden können 

(Lahrmann und Plonait 2001). Zudem werden auch immer wieder Rhinitiden durch 

M. hyorhinis beobachtet. Diese klinische Symptomatik zeigt sich jedoch in einem geringeren 

Ausmaß, da sie zumeist nur bei jungen Saugferkeln auftritt (Reiner 2015). 

Zusätzlich lässt sich vermuten, dass ebenso Auswirkungen auf das zentrale Nervensystem 

auftreten können, welche sich in Form einer Meningitis äußern (Bünger et al. 2020). In 

vereinzelten Fällen führen Meningitissymptome und Arthritis im Alantookzipitalgelenk zu einer 

Otitis interna ähnlichen Kopf-Schiefhaltung (Lahrmann und Plonait 2001). Die meisten 
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Schweine leiden unter den bereits angeführten Krankheitssymptomen, jedoch werden immer 

wieder auch Erkrankungen wie Otitis media (Morita et al. 1995), Aborte (Shin et al. 2003) und 

Konjunktivitis (Resende et al. 2019) infolge einer Infektion mit M. hyorhinis beobachtet. 

 

1.4. Diagnostik 
 

Die Verdachtsdiagnose wird anhand der Anamnese und der klinischen Symptome gestellt. 

Abgesehen vom klinischen Erscheinungsbild der betroffenen Schweine, ist die Untersuchung 

der Synovia, welche durch eine Gelenkspunktion gewonnen wird, und von 

Serosentupferproben (Lahrmann und Plonait 2001), wesentlich für die endgültige 

Diagnosestellung (Heinritzi 2006). Für die Probenentnahme werden bevorzugt akut betroffene 

Tiere in einem Alter unter zehn Wochen, ohne vorhergehende antibiotische Behandlung 

herangezogen (Palzer et al. 2006, Gomes Neto et al. 2012). Chronisch erkrankte Schweine 

sollten nicht beprobt werden, da sich M. hyorhinis durch die häufig auftretenden 

Sekundärinfektionen schwer nachweisen lässt (Palzer et al. 2020). Die entnommene 

Gelenksflüssigkeit und Serosentupfer können mithilfe der PCR auf M. hyorhinis DNA 

untersucht werden, was in der Routine mittlerweile das Standardverfahren darstellt.   

Die Kultivierung von M. hyorhinis gestaltet sich vergleichsweise zeitintensiver wie auch teurer 

und wird daher üblicherweise nicht in der Routinediagnostik angewandt (Palzer et al. 2020). 

 

1.5. Therapie und Prophylaxe 
 

Im Allgemeinen werden Mykoplasmeninfektionen mit Antibiotika behandelt, jedoch weisen die 

Erreger aufgrund ihrer Zellwandlosigkeit eine intrinsische Resistenz gegenüber Beta-Laktam-

Antibiotika auf (Heinritzi 2006). Trotz der immer häufiger bei Absetzferkeln auftretenden 

Mykoplasmen-Polyserositis und -Polyarthritis wurde bislang noch keine geeignete Therapie 

gefunden, die zu einem gänzlich zufriedenstellenden Ergebnis führt. Auch die Therapie mit 

den beiden Antibiotika Lincomycin und Tylosin, welche in einer in vitro Studie gemäß 

Empfindlichkeitstestung die beste Wirkung aufwiesen, erzielten in vivo nicht immer den 

gewünschten Effekt (Lahrmann und Plonait 2001). Außerdem zeigt M. hyorhinis zunehmend 

Resistenzen gegenüber Antibiotika, die üblicherweise in der Schweinemedizin zur Behandlung 
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von Mykoplasmeninfektionen eingesetzt werden, wodurch die Therapie der M. hyorhinis-

assoziierten Polyserositis und Polyarthritis weiterhin erschwert wird (Bekö et al. 2019).  

Durch den mäßigen Therapieerfolg ist die Prophylaxe umso wichtiger. Dabei muss 

grundsätzlich darauf geachtet werden, dass die allgemeinen Management- und 

Hygienemaßnahmen, wie etwa die fachgerechte Stallreinigung und -desinfektion sowie die 

Minimierung von Stress, beispielsweise durch die Reduzierung der Belegdichte auf ein 

tiergerechtes Maximum, eingehalten werden. 

Über ein angemessenes Impfprogramm, bezüglich M. hyorhinis, wird bereits diskutiert. Bislang 

wurde von einem inaktivierten Impfstoff berichtet, welcher durch M. hyorhinis ausgelöste 

Symptome, wie Polyserositis und Arthritis, verhindern soll (Martinson et al. 2018). Zusätzlich 

soll ein weiterer inaktivierter Impfstoff eine deutliche Reduktion von Läsionen in der Lunge und 

Trachea zeigen (Lee et al. 2018). Zudem werden in der Praxis auch häufig stallspezifische 

Vakzine verwendet. Experten und Expertinnen vermuten jedoch, dass noch einiges an 

Forschung notwendig sein wird, um einen Impfstoff gegen diesen Erreger zu entwickeln, 

welcher die systemische Ausbreitung und Infektion von serösen Häuten und Gelenke 

verhindert (Lee et al. 2018).  

 

1.6. Molekulare Infektionsepidemiologie 
 

Seit geraumer Zeit werden sequenzbasierte Genotypisierungsverfahren zur Überwachung von 

Mykoplasmeninfektionen sowie zur Identifizierung von Infektionsquellen, Infektionsketten und 

Übertragungswegen eingesetzt. Dazu gehören unter anderem die Multi-Lokus-

Sequenztypisierung (MLST) (Mayor et al. 2008, Manso-Silván et al. 2012), die Multi-Lokus 

Variable-Number of Tandem Repeat-Analyse (MLVA) (Nathues et al. 2011, Dos Santos et al. 

2015), die Single-Nucleotide-Variant (SNV)-Analyse (Kinnear et al. 2021) und die 

Single-Nucleotide-Polymorphism (SNP)-Analyse (Ghanem und El-Gazzar 2018, Kovács et al. 

2020, Yair et al. 2020). 

Seit 2014 steht für M. hyorhinis ein MLST-Schema basierend auf den Haushaltsgenen dnaA, 

rpoB, gyrB, gltX, adk und gmk, zur Verfügung (Tocqueville et al. 2014), welches in den 

darauffolgenden Jahren weiterentwickelt wurde (Trüeb et al. 2016). Zudem wurden weitere 

MLST-Schemata, wie beispielsweise das MLST-s-Protokoll entwickelt, welches neben zwei 
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Haushaltsgenen (pdhB und ung) auch zwei Oberflächenprotein-Gene (p95 und mtlD) 

beinhaltet (Clavijo et al. 2019), ebenso wie das MLST-Protokoll nach Földi et al. (2020), 

welches auf den Haushaltsgenen lepA, rpoB, rpoC, gltX, uvrA und valS basiert. 

Im Großen und Ganzen eignet sich die konventionelle MLST nur begrenzt zur Unterscheidung 

zwischen nahverwandten M. hyorhinis Stämmen. Im Vergleich dazu hat sich die sogenannte 

Kerngenom-Multi-Lokus-Sequenztypisierung (cgMLST; kurz für core genome multilocus 

sequence typing) als überlegenes Typisierungsinstrument speziell für epidemiologische 

Studien erwiesen. Basierend auf den Ergebnissen bereits bestehender cgMLST-Schemata für 

diverse Mykoplasmenarten, wie M. gallisepticum, M. synoviae und M. anserisalpingitidis 

(Ghanem und El-Gazzar 2018, Ghanem et al. 2017, Kovács et al. 2020), kann darauf 

geschlossen werden, dass die cgMLST ebenso genaue, reproduzierbare und übertragbare 

Resultate liefert und somit zur Ausbruchsuntersuchung von M. hyorhinis verwendet werden 

kann. 
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2. Originalpublikation  
 

Die angewandten Methoden, verwendeten Materialien und die Forschungsergebnisse der 

vorgelegten Diplomarbeit sind in der Originalpublikation "A core genome multilocus sequence 

typing scheme for Mycoplasma hyorhinis" angeführt. Der Anteil der eigenen Arbeit an der 

Publikation bestand aus Kultivierung der beschriebenen Isolate, der DNA-Extraktion, sowie 

der Durchführung der konventionellen MLST. 

Zusammengefasst wurden vorerst ca. 100 µl von den bei -80 °C gelagerten M. hyorhinis-

Stämmen (71 Isolate aus Österreich, 2 Isolate aus Deutschland) entnommen und aufgetaut. 

Anschließend wurden ein bis zwei Tropfen der aufgetauten Stämme auf eine SP4-Agarplatte 

pipettiert, mit einer Öse ausgestrichen und für bis zu sieben Tage bei 37 °C bebrütet. Danach 

wurden Einzelkolonien unter Verwendung einer sterilen Glaspipette ausgestochen und in SP4-

Flüssigmedium überführt, welches bei 37 °C für sieben Tage bebrütet wurde. 

Die DNA-Extraktion wurde mit Hilfe des MagAttract® HMW DNA-Extraktionskits (Qiagen, 

Hilden, Deutschland) nach Anwendungsprotokoll des Herstellers durchgeführt. 

Zur Analyse der M. hyorhinis Stämme mittels konventioneller MLST wurden zwei bereits 

veröffentlichte MLST-Schemata herangezogen, welche in der Studie zur weiteren 

Unterscheidung MLSTa (Tocqueville et al. 2014, Trüeb et al. 2016) und MLSTb (Földi et al. 

2020) genannt wurden. Dabei wurden Genfragmente der Haushaltsgene dnaA, rpoB, gyrB, 

gltX, adk und gmk (Trüeb et al. 2016) mittels PCR amplifiziert und die Sequenzfolgen durch 

Sanger-Sequenzierung bestimmt, während die Genfragmente der Haushaltsgene lepA, rpoB, 

rpoC, gltX, uvrA und valS (Földi et al 2020) aus Ganzgenomsequenzen (siehe 

Originalpublikation) extrahiert wurden. Die daraus resultierenden Allel-Sequenzen wurden 

schließlich mit veröffentlichten Datensätzen verglichen und bestehenden Allel-Nummern bzw. 

Sequenztypen zugeordnet. Konnten die ermittelten Sequenzfolgen keiner Allel-Nummer 

zugeordnet werden, wurde eine neue Allel- und Sequenztyp-Nummer bestimmt Die 

Trennschärfe der konventionellen MLST-Schemata wurde anhand des Simpson’s Index of 

Diversity (ID) (Hunter und Gaston 1988) unter Einsatz des Online-Tool Comparing Partitions 

(http://www.comparingpartitions.info/) ermittelt und verglichen. Zudem wurde zur Darstellung 

von Übereinstimmungen zwischen cgMLST, MLSTa und MLSTb der Adjusted-Rand-

Koeffizient mithilfe des Comparing Partitions-Tools bestimmt. 
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Abbildung 1: Minimale Spannbäume zur Darstellung der mittels MLSTa (A) und MLSTb (B) ermittelten Sequenztypen der 81 
untersuchten M. hyorhinis-Stämmen. Die Ergebnisse der MLSTa wurden mit Datensätzen in der öffentlich zugänglichen PubMLST-
Datenbank (www.pubmlst.org) verglichen, während die Ergebnisse der MLSTb publizierten Datensätzen (Földi et al. 2020) 
gegenübergestellt wurden. Die dargestellten Knotengrößen sind hierbei proportional zur Häufigkeit der nachgewiesenen 
Sequenztypen. Die minimalen Stammbäume wurden mit der Software Grape Tree konstruiert. 

 

http://www.pubmlst.org/
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3. Ergebnisse und Diskussion 
 

Unter Anwendung der MLSTa wurden 81 M. hyorhinis-Stämme (71 Erregerisolate aus 

Österreich, zwei Erregerisolate aus Deutschland, acht M. hyorhinis-Stämme mit publizierten 

Ganzgenomsequenzen) in 42 Sequenztypen (ST) (Simpson’s ID von 0,952) unterteilt, wobei 

ST40 am häufigsten nachgewiesen werden konnte (n = 15), gefolgt von ST92 (n = 6), ST95 

und ST98 (beide n = 4) (Abb. 1A). Anzumerken ist, dass auch drei ungarische und ein 

deutscher M. hyorhinis-Stamm dem Sequenztyp ST40 zugeordnet wurden. Zudem wurden 

den Sequenztypen ST80 (n = 3) und ST88 (n = 2) ebenso M. hyorhinis-Stämme aus Frankreich 

(ST80) bzw. Ungarn (ST88) zugewiesen. Wurde hingegen die erst kürzlich veröffentlichte 

MLSTb angewendet, gehörten 81 analysierte M. hyorhinis-Stämme zu 54 verschiedenen 

Sequenztypen (Simpson’s ID von 0,985), welche vorwiegend den Sequenztypen ST49 (n = 5), 

ST60, ST67, ST73 und ST75 (alle n = 4) zugewiesen wurden (Abb. 1B). Die 

Gegenüberstellung der resultierenden Sequenztypen beschränkte sich hierbei auf 

M. hyorhinis-Stämme aus Ungarn und der Slowakei, welche von Földi et al. (2020) 

veröffentlicht wurden, da bisher keine MLSTb-Ergebnisse für andere Stämme verfügbar sind. 

Insgesamt wiesen die MLSTa und MLSTb im Vergleich zur cgMLST ein geringeres 

Differenzierungspotential auf. Insbesondere nahverwandte M. hyorhinis-Isolate konnten mit 

den angewandten konventionellen MLST-Schemata nicht differenziert werden. Auch eine 

Unterscheidung zwischen invasiven und präsumtiv nicht-invasiven M. hyorhinis-Isolaten 

gelang weder mit MLSTa noch mit MLSTb.  

Die Adjusted-Rand-Indizes, die den Prozentsatz der Übereinstimmungen zwischen den 

verwendeten Typisierungsmethoden definieren, lagen im mittleren (0,496 für cgMLST-MLSTb) 

bis sehr niedrigen Bereich (0,278 für MLSTa-MLSTb, 0,179 für cgMLST-MLSTa) und zeigten 

somit eine mäßige bis sehr niedrige Übereinstimmung zwischen den verwendeten 

Typisierungsmethoden auf. Während einige Resultate der MLSTa den Ergebnissen der 

cgMLST eindeutig widersprachen, stimmten die Ergebnisse der MLSTb deutlich besser mit 

jenen der cgMLST überein. Insgesamt wurden mittels konventioneller MLST die genomischen 

Verwandtschaftsverhältnisse (cgMLST) nicht immer korrekt dargestellt, wodurch die 

Tauglichkeit der konventionellen MLST für Ausbruchsanalysen stark eingeschränkt ist. 

Nichtsdestotrotz punktet die MLST gegenüber der cgMLST durch ihren geringeren Zeit- und 

Kostenaufwand (Trüeb et al. 2016, Clavijo et al. 2019, Földi et al. 2020). 



19 
 

 

Abschließend ist anzumerken, dass in diese Studie nur Isolate aus Betrieben mit klinischen 

Erkrankungen einbezogen wurden. Infolgedessen repräsentieren die in dieser Studie 

untersuchten Isolate weder die gesamte M. hyorhinis-Population der jeweiligen Betriebe noch 

spiegeln sie die bestehende M. hyorhinis-Population in Österreich wider. Um ein besseres 

Verständnis hinsichtlich der M. hyorhinis-Populationsstruktur und Epidemiologie sowie der 

Pathogenese der Infektion zu erzielen, ist die Untersuchung eines repräsentativeren 

Probenpools erforderlich, der eindeutig kommensalistische M. hyorhinis-Isolate miteinbezieht.  
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4. Zusammenfassung 
 

Mycoplasma (M.) hyorhinis ist ein ubiquitär in den oberen Atemwegen von Schweinen 

auftretendes Bakterium. Nach systemischer Ausbreitung kann der Erreger vor allem bei 

Ferkeln im Alter von drei bis zehn Wochen Polyserositis und Polyarthritis hervorrufen. Über 

die Pathogenese der Erkrankung und die involvierten Pathomechanismen sowie über die 

Epidemiologie von M. hyorhinis ist derzeit wenig bekannt. Zudem erweist sich die 

Eindämmung der Infektion in betroffenen Betrieben, aufgrund fehlender kommerzieller 

Impfstoffe gegen M. hyorhinis im europäischen Raum, in der Regel als problematisch. Zur 

Bekämpfung und Kontrolle von M. hyorhinis-Infektionen werden üblicherweise oft mäßig 

erfolgreiche Antibiotikatherapien sowie vorbeugende Maßnahmen eingesetzt, die darauf 

abzielen, die Verbreitung des Erregers einzudämmen und Infektionsketten zu unterbrechen. 

Hierfür sind Kenntnisse über die Epidemiologie der M. hyorhinis-Infektion als auch über 

mögliche Erreger-Subtypen, welche die Fähigkeit besitzen sich im Wirt systemisch 

auszubreiten, erforderlich. Ziel dieser Arbeit war es, das Differenzierungspotential von zwei 

konventionellen MLST-Schemata (MLSTa, MLSTb) zur Unterscheidung von invasiven 

(Serosa, Gelenke) und präsumtiv nicht-invasiven M. hyorhinis-Isolaten (Lunge) zu bestimmen 

und die Ergebnisse mit jenen eines neuetablierten Kerngenom-MLST-Schemas (cgMLST) zu 

vergleichen. Zu diesem Zweck wurden insgesamt 81 M. hyorhinis-Isolate (71 Erregerisolate 

aus Österreich, zwei Erregerisolate aus Deutschland, acht M. hyorhinis-Stämme mit 

publizierten Ganzgenomsequenzen) mittels MLSTa und MLSTb analysiert. Insgesamt wiesen 

die MLSTa und MLSTb im Vergleich zur cgMLST ein geringeres Differenzierungspotential auf. 

Insbesondere nahverwandte M. hyorhinis-Isolate konnten mit den angewandten 

konventionellen MLST-Schemata nicht differenziert werden. Auch eine Unterscheidung 

zwischen invasiven und präsumtiv nicht-invasiven M. hyorhinis-Isolaten gelang weder mit 

MLSTa noch mit MLSTb. Eine beträchtliche Anzahl der MLSTa-Typisierungsergebnisse 

widersprach außerdem den Ergebnissen der cgMLST, wohingegen die Ergebnisse der MLSTb 

deutlich besser mit jenen der cgMLST übereinstimmten. Zusammengefasst konnte durch die 

vorgelegte Arbeit aufzeigt werden, dass sich die konventionelle MLST als alleinig angewandte 

Methode nicht zur Beantwortung komplexer epidemiologischer Fragestellungen eignet. Hierfür 

sind hochauflösende Typisierungsverfahren wie die cgMLST erforderlich, welche ein höheres 

Potential aufweisen, genomische Beziehungen korrekt darzustellen.   
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5. Summary 
 

Mycoplasma (M.) hyorhinis is a bacterium that occurs ubiquitously in the upper respiratory tract 

of pigs. After systemic spread, the pathogen can cause polyserositis and polyarthritis, 

especially in piglets aged three to ten weeks. Currently, little is known about the pathogenesis 

of the disease and the pathomechanisms involved, as well as the epidemiology of M. hyorhinis. 

In addition, containment of the infection in affected farms usually proves problematic due to 

the lack of commercial vaccines against M. hyorhinis in the European region. Common control 

strategies include antibiotic therapy, which is often moderately successful, and preventive 

measures. These strategies aim to contain the spread of the pathogen and interrupt infection 

chains. Therefore, knowledge about the epidemiology of M. hyorhinis infection as well as about 

possible pathogen subtypes that can spread systemically in the host is required.  This diploma 

thesis intended to determine the differentiation potential of two conventional MLST schemes 

(MLSTa, MLSTb), to distinguish between invasive (serosa, joints) and presumptive 

noninvasive M. hyorhinis isolates (lungs), and to compare the results with those of a newly 

established core genome MLST scheme (cgMLST). For this purpose, a total of 81 M. hyorhinis 

isolates (71 pathogen isolates from Austria, two pathogen isolates from Germany, eight 

M. hyorhinis strains with published whole genome sequences) were analyzed using MLSTa 

and MLSTb. Overall, MLSTa and MLSTb showed a lower differentiation potential compared to 

cgMLST. Closely related M. hyorhinis isolates could not be differentiated with the applied 

conventional MLST schemes. Furthermore, differentiation between invasive and 

presumptively noninvasive M. hyorhinis isolates was not possible with either MLSTa or MLSTb. 

Moreover, a considerable number of the MLSTa typing results contradicted the cgMLST 

results, whereas the MLSTb results were in much better agreement with those of the cgMLST. 

In conclusion, the presented diploma thesis showed that conventional MLST as a sole method 

is not suitable to answer complex epidemiological questions. For this purpose, high-resolution 

typing methods like cgMLST, which represent the genomic relationships correctly, are 

required.  
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