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Einleitung

Die Gattung Robinsoniella mit der Typ-Spezies Robinso-
niella peoriensis wurde im Jahr 2009 von Cotta et al. erst-
malig beschrieben.! R. peoriensis sind Gram-positive,
unbewegliche ovale bis stibchenférmige Bakterien, die
zur Sporenbildung beféhigt sind.! Der Typ-Stamm
(CCUG 48729™) wurde im Zuge einer mikrobiologischen
Untersuchung aus Schweinegiille isoliert.! Nachfolgende
phylogenetische Untersuchungen des 16S rRNA Gens
zeigten, dass es sich hierbei um eine eigensténdige Linie
innerhalb des XIVa clusters der Clostridien handelt.! Be-
reits im Zuge der Erstbeschreibung wurde ein weiteres
Isolat mit sehr dhnlichen biochemischen Charakteristika
(CCUG 52336) aus der schwedischen Stammsammlung
in Goteborg identifiziert.! Dieses Isolat wurde aus einer
tiefen Wunde einer 79-jéhrigen Patientin gewonnen und
zusitzlich in die Erstbeschreibung miteinbezogen.! Wei-
tergehende Untersuchungen bestitigten in diesem Fall
dann spiter auch die Spezies R. peoriensis.! Bereits zu
diesem Zeitpunkt konnte also ein Hinweis auf eine mog-
liche klinische Bedeutung bei Menschen vermutet wer-
den. Arbeiten einer franzosischen Gruppe aus dem Jahr
2011 legen dariiber hinaus nahe, dass R. peoriensis auch
Teil der natiirlichen Darmflora des Menschen ist.? Fiir die
hier vorliegende Ubersicht wurde ausschlieBlich die ver-
fiigbare englisch-sprachige Literatur in PubMed beriick-
sichtigt. Zum aktuellen Stand (Oktober 2021) waren 14
klinische Fallberichte verfiigbar.

Taxonomie

Die Gattung Robinsoniella wurde nach dem amerikani-
schen Mikrobiologen Isadore M. Robinson und die Spe-
zies R. peoriensis nach der Stadt Peoria, Illinois, USA be-
nannt.! Nach der ,List of Prokaryotic names with
Standing in Nomenclature® (LPSN) gehort R. peoriensis
zur Familie Lachnospiraceae innerhalb der Klasse Clos-
tridia.’ Die am nichsten verwandte Gattung ist Rumi-
nococcus spp.'

Klinische Bedeutung

R. peoriensis wurde bislang unter anderem im Zusam-
menhang mit Endokarditis, Osteomyelitis, Gelenk-, Ge-
fal3-, Bauchraum- und periprothetischen Infektionen be-
schrieben (siche Tabelle 1).!*!# Sieben Patienten waren
weiblichen und sieben ménnlichen Geschlechts. Das
Durchschnittsalter der Patienten lag bei etwas mehr als
59 Jahren (59,3 Jahre), wobei der jiingste Patient 3 und

die iltesten Patientinnen 79 Jahre alt waren.!” Insge-
samt fiinf der beschriebenen Infektionen waren mit Trau-
mata assoziiert, wobei teilweise auch offene Frakturen
vorlagen.>”*!! R, peoriensis konnte im Zusammenhang
mit den beschriebenen Infektionen sowohl aus Gewebe
(u.a. Knochengewebe) als auch aus Abstrichen und im
Rahmen von Bakteridmien aus Blutkulturen isoliert wer-
den. Bei einigen Patienten wurden Erkrankungen wie Di-
abetes oder eine aktive Tumorerkrankung angegeben,
welche eventuell zusitzliche Risikofaktoren fiir entspre-
chende Infektionen darstellen.®®!2 Infektionen durch
R. peoriensis konnen also entweder endogen und dann
wahrscheinlich als Translokation aus dem Gastrointesti-
naltrakt oder exogen durch aus der Umwelt aquierierte
Bakterien entstehen.?

Identifikation von Robinsoniella peoriensis

Methoden, welche auf der Analyse von Stoffwechselei-
genschaften von Bakterien beruhen, fithren in diesem Fall
regelhaft zu Fehlidentifikationen. Dies mag der Tatsache
geschuldet sein, dass ein Profil von R. peoriensis in den
Datenbanken derzeit noch nicht hinterlegt ist, es aber
mdglicherweise auch Uberlappungen mit nahe verwand-
ten Spezies gibt. In den vorliegenden Arbeiten wurden
neben RapidID 32 A und API 20 E (bioMérieux), das Ra-
pID ANA II System (ThermoFisher Scientific) und
VITEK 2 (bioMérieux) verwendet. R. peoriensis wurde
zumeist als eine Spezies der Gattung Enterocloster oder
Clostridium (E. clostridioformis, C. beijerinckii/C. buty-
ricum, C. perfringens) falsch identifiziert.>%7!? In einem
Fall wurde Actinomyces israelii filschlich angegeben.”

Demgegeniiber scheint die Sequenzierung des 16S rRNA
Gens das aktuell sicherste Verfahren zur eindeutigen
Identifikation der Spezies R. peoriensis darzustellen.>>
%1-14 Diese Methode ist jedoch nicht in allen Routinela-
boratorien verfiigbar, da hierfiir eine entsprechende orga-
nisatorische und raumliche Infrastruktur bzw. speziell ge-
schultes Personal und eine geeignete Geriteausstattung
von Noten ist.!

Als drittes Verfahren ist die MALDI TOF MS zu nennen.
Diese Methode ist einfach in der Handhabung und erlaubt
eine hohe Anzahl von Analyten in einem Lauf zu unter-
suchen.! Dariiber hinaus hat es sich insgesamt als ein
sehr zuverléssiges System bei der Identifikation von Bak-
terien und insbesondere auch von seltenen Spezies be-
withrt.'® Bei Durchsicht der vorliegenden Literatur
scheint eine Identifikation von R. peoriensis derzeit je-
doch als nicht verlésslich.
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Ubersicht iiber die aktuell verfiigbare Literatur zu Robinsoniella peoriensis

Ge- Alter Primarfokus/ Grunderkrankung Isoliert aus Verlauf Publikationsjahr/
schlecht mogliche Eintrittspforte Referenz
w 79 Tiefe Wunde im Bereich der k.A. Wundabstrich k.A. 2009'
Ferse
m 42 Orale Ulzeration als mogliche Metastasiertes Blutkultur verstorben 20108
Eintrittspforte Pankreaskarzinom, (Tumorprogres-
chronische Hepatitis B, sion, MOV)
Leberzirrhose
w 61 Purulenter, abdomineller k.A. Abdominelles genesen 20117
FlUssigkeitsverhalt nach Punktat
laparoskopischer Versorgung
einer Divertikulitis
w 68 Offene Becken- und k.A. Wundflussigkeit genesen
Femurfrakturen nach VKU
m 45 Z.n. operativer Versorgung k.A. Wundflissigkeit genesen
von Tibia- und
Fibulafrakturen
w 79 k.A. ACB (intraoperativer Blutkultur verstorben
Schlaganfall) bei
Myokardinfarkt
(Aufnahmegrund);
Diabetes, Hypertonie,
Hypercholesterinamie
w 45 Postoperative, Chronische Nekrotisches genesen 201210
fremdkdrperassoziierte Harnwegsinfektion Gewebe
Infektion nach osteosyntheti-
scher Versorgung bei
thorakolumbaler Skoliose
m 76 k.A. Aspirationspneumonie Blutkultur verstorben (zwei 201212
(Aufnahmegrund); Monate nach
Z.n. Schlaganfall Aufnahme)
w 74 Periprothetische Vorhofflimmern, rezidi- Intraoperativ genesen, 2016™
Gelenkinfektion der Hifte vierende GIB gewonnenes Ge- kein Follow-up
webe und Flussigkeit
m 70 Mykotisches k.A. Intraoperativ genesen, in der 201713
Pseudoaneurysma gewonnenes Kontrolle
an einem Homograft (Aorta) Gewebe zufriedenstellendes
Ergebnis
m 63 k.A. V.a. Blutkultur verstorben 20176
Aspirationspneumonie (Pneumonie)
(Aufnahmegrund);
kleinzelliges
Bronchialkarzinom,
Diabetes Mellitus,
multiple Schlaganfalle
w 67 Postoperative Wundinfektion Chronische Gewebe und genesen 20175
bei Z.n. operativer Versorgung Niereninsuffizienz, Osteosyntheseplatte
einer Femurfraktur Hypertonie
m 58 | Offene Fraktur des Sprungge- k.A. Gewebe (Knochen genesen 2019"
lenks/ Osteomyelitis und Subkutis)
m 3 Offene Fraktur der distalen k.A. Gewebe genesen 2021°
Tibia/ Osteomvyelitis

m = ménnlich, w = weiblich, k.A. = keine Angabe, MOV = Multiorganversagen, VKU = Verkehrsunfall, ACB = aortokoronarer Bypass, Z.n. = Zustand nach,

GIB = gastrointestinale Blutung, V.a. = Verdacht auf

So konnte eine erfolgreiche Identifikation der Spezies mit
einem Score-Wert von iiber 2.0 bisher in nur einem Fall
nachgewiesen werden.’ Unsere eigenen Erfahrungen mit
der Identifikation von R. peoriensis mittels MALDI TOF
MS lassen jedoch eine andere Schlussfolgerung zu. In der
Zeit von November 2016 bis Juli 2021 wurden Isolate
von insgesamt sechs verschiedenen Patienten identifi-
ziert. Wihrend bei dem ersten Isolat (November 2016)
noch Score Werte von maximal 1.3 erreicht wurden, ge-
lang bei den Stammen, die ab Juni 2018 gefunden wur-
den, eine zuverldssige Identifikation des Genus und auch
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der Spezies (die Score Werte lagen zwischen 1.81 und
2.399). Dies zeigt, dass nachdem Main Spectra in die Da-
tenbank aufgenommen wurden, eine zuverldssige Identi-
fikation der Spezies mittels MALDI TOF MS durchaus
moglich ist. Aufgrund unserer bisherigen Arbeiten zur
Identifikation und Charakterisierung seltener humanpa-
thogener Bakterien empfehlen wir aber eine zusétzliche
Absicherung des Ergebnisses bei Score Werten unter 2.0
durch Sequenzierung des 16S rRNA Gens oder falls mog-
lich eine Erstellung von Gesamtgenomdaten.!5!”



Antimikrobielle Therapie und Empfindlichkeit

Bei R. peoriensis handelt es sich um eine relativ ,,neue*
und dariiber hinaus auch selten detektierte humanmedizi-
nisch relevante Spezies. Aus diesem Grund liegen derzeit
nur sehr eingeschriankte Informationen iiber die antimik-
robielle Empfindlichkeit vor. Die vorhandenen Informa-
tionen lassen aber eine Resistenz gegeniiber Penicillin G
vermuten.*”!!4 Bei Clindamycin wurden sowohl emp-
findliche wie auch resistente Stimme gefunden, weshalb
der Einsatz nur nach Vorliegen eines Resistogramms er-
wogen werden sollte.*>7!1:14 Der Einsatz von Chinolonen
sollte aufgrund der aktuell unzureichenden Datenlage
ebenfalls erst nach Vorliegen eines Resistogramms in Be-
tracht gezogen werden. Eine erfolgreiche antimikrobielle
Therapie scheint hingegen mit Ampicillin/Sulbactam
(ggf. in Kombination mit einem Aminoglycosid), Pipera-
cillin/Tazobactam, einem Carbapenem, Vancomycin
bzw. Metronidazol méglich zu sein.>71%114 R peorien-
sis scheint dartiber hinaus in der Lage zu sein, -Lakta-
masen auszubilden. Dies ldsst sich mit Hilfe eines Nitro-
cefin-Tests in der Routinediagnostik leicht nachweisen.'!

Genomdaten

Derzeit sind vier Genome der Spezies R. peoriensis, wel-
che in der Zeit zwischen Dezember 2014 und Mai 2019
in die NCBI Genomdatenbank eingepflegt wurden
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse#!/proka-
ryotes/35308/), bekannt. Die Genome umfassen zwi-
schen 7,09 und 7,39 Mbp. Das GC-Verhiltnis liegt bei
allen Stimmen bei 41%. Der Stamm 6600698 wurde im
Stuhl eines 82-jahrigen Patienten bei Verdacht auf Vor-
liegen einer Clostridioides difficile Infektion isoliert.'®
Nach Sequenzierung und Analyse des Gesamtgenoms
konnte gezeigt werden, dass die Glutamatdehydrogenase
(GDH) von R. peoriensis (Gen 6600698 02412) homo-
log zu der GDH von Clostridioides difficile (C. difficile
R20291) ist.'"® Aufgrund dieser strukturellen Ahnlichkeit
leiteten die Autoren den (in diesem Fall falsch positiven)
Nachweis von Clostridioides difficile ab.'"® Nach der Aus-
wertung der Gesamtgenomdaten des Stamms DSM
106044 konnten mehrere Gene identifiziert werden, die
eine Resistenz gegeniiber Penicillin G erkldren kdnnten
(pbpA_1, pbpA 2, mrcA, pbpX, pbpA 3, pbpE, pbp and
blaR1 1e6 und eines Metallo-beta-lactamase precursor).!!

Zusammenfassung

Bei R. peoriensis handelt es sich um eine erst vor weni-
gen Jahren erstbeschriebene bakterielle Spezies, die so-
wohl in der Umwelt aber auch als Teil der menschlichen
Darmflora gefunden werden kann. Infektionen bei Men-
schen konnen folglich sowohl durch den Kontakt mit der
Umwelt, als auch endogen entstehen. Eine Identifikation
der Spezies ist mit MALDI TOF MS mdéglich, sollte bei
Score-Werten von unter 2.0 jedoch mit Hilfe der Sequen-
zierung des 16S rRNA Gens abgesichert werden. Fiir eine
antimikrobielle Therapie sollte Penicillin G nicht einge-
setzt werden. Der Einsatz von Clindamycin und von Chi-
nolonen sollte nur nach Vorliegen eines Antibiogramms
erwogen werden. Demgegeniiber scheint der Einsatz von
Ampicillin/Sulbactam (ggf. in Kombination mit einem
Aminoglycosid) und Metronidazol erfolgversprechend
Zu sein.
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