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• Wat is EHEC?
• De EHEC/STEC uitbraak in Duitsland
• Tot slot: wat kunnen wij hiervan leren?

• EHEC: 
Entero Hemorrhagische Escherichia coli
STEC: 
Shiga Toxine producerende E. coli



E. coli

• Normale darmcommensaal
• Veel verschillende stammen binnen de soort
• De meeste stammen veroorzaken nooit of 

zelden ziekte
• Sommige stammen wel ziekte:

– diarree, hemolytisch uremisch syndroom, 
urineweginfecties, bacteriemie, 
pneumonie, meningitis 



E. coli

• Verschillende stammen verschillende 
ziektebeelden
– Door aanwezigheid van verschillende  

virulentiefactoren
• Stammen te onderscheiden?



http://www.wadsworth.org/databank/ecoli.htm



H‐antigeen
O‐antigeen

Voorbeelden:
O111:H4
O111:H12
O157:H7



E. coli die darminfecties veroorzaken

• EPEC: enteropathogene E. coli
• ETEC: enterotoxigene E. coli
• EAEC: enteroaggregerende E. coli
• EIEC: enteroinvasieve E. coli
• DAEC: diffuus adherente E. coli
• EHEC: enterohemorrhagische E. coli





EHEC: enterohemorrhagische E. coli

 Hechten aan darmepitheelcellen in colon
 Veroorzaken bloederige diarree, 

niet bloederige diarree en 
hemolytisch uremisch syndroom

 Produceren toxine, identiek aan toxine van Shigella 
Shiga toxin (Stx): 
• toxisch voor darmepitheelcellen en niercellen 

(zelfde receptor)
• geproduceerd in colon  bloedbaan  nieren 

beschadiging endotheelcellen  occlusie 
microcirculatie  hemolytisch uremisch syndroom 
(HUS)



• Ernstige systemische complicatie van infectie 
met EHEC

• Gekenmerkt door:
– acuut nierfalen
– microangiopathische hemolytische anemie
– thrombocytopenie

• Frequentie: komt voor als complicatie bij
– 6-9% van alle EHEC infecties, 
– ~ 15% van EHEC infecties bij kinderen < 10 jr

Hemolytisch uremisch syndroom









• 3222 gevallen van gastroenteritis door Shiga-toxine
producerende E. coli

• 810 gevallen met HUS (25%)
• 39 overlijdens
• HUS vooral bij volwassenen (89%) en vrouwen (68%)

Uitbraak in Duitsland
18 juni 2011





1. Waarom zo’n grote uitbraak?
2. Waarom zo veel volwassenen, vooral jonge vrouwen 

met HUS?

Uitbraak in Duitsland



1. Waarom zo’n grote uitbraak?
- late herkenning
- bron niet snel gevonden

eerdere grote uitbraken, o.a. in 1993 geassocieerd 
met rundsvlees

Uitbraak in Duitsland



- case-control studie: 26 patiënten met HUS en 81 controle patiënten
- cohort studie van personen die restaurant K bezocht hadden
- traceren van distributeurs en producenten van kiemgroenten





Anatomy of the German outbreak



Pennington, Lancet Infectious Diseases, 2011, 23 juni 2011



2. Waarom zo veel volwassenen en vrouwen met HUS?

Niet klassieke verwekker HUS (E. coli O157:H4) maar:
E.coli serotype O104:H4
E.coli met combinatie virulentiefactoren 

EHEC (Shigatoxine Stx2)

EAEC (adhesie darmwand)

(ESBL: resistent tegen β-lactam- antibiotica)

Uitbraak in Duitsland



Op een week tijd volledig genoom 
 belangrijkste eigenschappen van de stam





E. coli O104:H4, de Duitse uitbraakstam

 Third-generation DNA sequencing van:
- de uitbraakstam
- 7 EAEC O104:H4 uit Africa
- 4 EAEC van andere serotypes
- genoomvergelijkingen

 EAEC E. coli stammen van serotype 104:H4 sterk 
aan elkaar verwant, vormen een duidelijke groep

 Duitse stam heeft extra virulentiegenen verworven: 
Shiga toxine, 3 SPATEs (enzymen die eiwitten, o.a. 
mucine afbreken), plasmide met resistentiegenen



E. coli O104:H4, de Duitse uitbraakstam

 Geen EHEC!  STEC

 Hypothese: de verschillende toxinen zorgen voor 
sterkere opname van Shiga toxine in de bloedbaan

 Waarom zoveel volwassenen: stamt heeft andere 
hechtingsfactoren voor epitheelcellen dan die op 
stammen die vooral HUS bij kinderen veroorzaken

 Waarom zoveel vrouwen: ??



• Alert blijven voor snelle detectie van 
onverwachte uitbraken

• Bacteriën hebben ongekend vermogen tot 
veranderen

• Samenwerking en delen van informatie 
essentieel

• Nieuwe technologische mogelijkheden op 
gebied van DNA sequentie analyses

Tot slot: wat kunnen wij hiervan leren?


