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Staphylococcus aureus and its  
genotypes as a mastitis pathogen  
in dairy cattles – a review

In the last decade the knowledge on Staphylococcus aureus 
as the etiologic agent of chronic mastitis in dairy cattle 
has increased. Molecular biology and increasingly whole 
genome sequencing provide an advanced technology far 
beyond the classical, phenotypic bacteriology. Staphy-
lococcus aureus has different characteristics, thus clinical 
and epidemiological properties are massively dependent 
on the genotypes. In Switzerland, Staphylococcus aureus 
genotype B (GTB) is a common genotype that causes 
infectious mastitis. Often, half and more cows of the 
herd are infected. Conversely, genotype C (GTC) and 
some of the other Staphylococcus aureus genotypes are 
classified less problematic because they affect individu-
al cows and only one mammary gland quarter. Since 
Staphylococcus aureus GTB causes herd problems, the 
associated costs are high in the dairy industry. This ap-
plies in particular in the alpine region, because GTB-pos-
itive and -negative cows are not separated during milking 
and the infectious pathogen can spread rapidly. The 
pathogen is transferred by contaminated milking liners. 
Staphylococcus aureus GTB is highly associated with the 
mammary gland. In contrast, the skin and the udder are 
identified as the reservoir for Staphylococcus aureus GTC 
and the other genotypes. Staphylococcus aureus GTC is a 
classic infectious pathogen in wounds and occasionally 
in mammary glands.

Keywords: Epidemiology, Genotypes, Clinic, Cow, Mastitis, 
Staphylococcus aureus

Zusammenfassung

Im letzten Jahrzehnt konnte viel neues Wissen zu Sta-
phylococcus aureus als Mastitiserreger der Milchkuh erar-
beitet werden. Dies hat vor allem damit zu tun, dass mit 
der Molekularbiologie und zunehmend auch mit der 
Vollgenomsequenzierung und der Bioinformatik völlig 
neue Analyseverfahren zur Verfügung stehen, die weit 
über diejenigen der klassischen, phänotypischen Bakte-
riologie hinausgehen. Staphylococcus aureus ist nicht 
mehr ein Bakterium mit den immer gleichen Eigen-
schaften, vielmehr hängen die klinischen und epidemio-
logischen Eigenschaften massiv von den Genotypen von 
Staphylococcus aureus ab. In der Schweiz ist Staphylococcus 
aureus Genotyp B (GTB) der einzige Genotyp, der bei 
der Kuh ansteckende Mastitiden verursacht. Dabei sind 
oft die Hälfte und mehr Kühe eines Betriebes infiziert. 
Dagegen verursachen Genotyp C (GTC) und alle an-
dern Genotypen in der Schweiz ausschliesslich 
Einzelviertelerkrankungen bei einzelnen Kühen. Da 
Staphylococcus aureus GTB Herdenprobleme verursacht, 
sind die damit verbundenen Kosten in der Milchwirt-
schaft hoch. Dies trifft vor allem auf diejenigen Regio-
nen der Schweiz zu, wo die Kühe gealpt werden, denn 
die Alpung selbst stellt das grösste Infektionsrisiko dar: 
hier kann sich der sehr ansteckende Erreger rasch aus-
breiten, weil die GTB-positiven und -negativen Kühe 
beim Melken durchmischt werden. Dabei wird der Er-
reger dann durch die kontaminierten Zitzengummis auf 
andere Kühe übertragen. Staphylococcus aureus GTB ist 
hochgradig euterassoziert. GTC und die übrigen Geno-
typen dagegen kolonisieren hauptsächlich die Haut und 
verursachen gelegentlich auch Mastitiden. Daneben ist 
Staphylococcus aureus GTC ein klassischer Wunderreger. 

Schlüsselwörter: Epidemiologie, Genotypen, Klinik, Kuh, 
Mastitis, Staphylococcus aureus
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Da die dreimalige Beprobung normalerweise zu teuer 
und zu aufwändig ist, werden die Viertel meist nur ein-
mal beprobt. Diese Tatsache ist jedoch ein wesentlicher 
Grund dafür, weshalb die Bekämpfung von Staph. 
aureus-bedingten Euterentzündungen bisher oft unbe-
friedigend gewesen ist.

Zusammenfassung der Resultate  
aus der Schweiz und Diskussion

Molekulare Grundlagen zum bovinen 
Staph. aureus 
In einer ersten Studie7 konnten wir mit der ribosomalen 
Spacer-PCR (RS-PCR) 17 Genotypen finden. Dabei wird 
zuerst die DNA von Staph. aureus extrahiert. Danach 
wird die DNA mittels PCR und Primern amplifiziert, 
die für die 16S-23S intergenic region des Staph. aureus- 
Genoms spezifisch sind. Die daraus hervorgehenden 
PCR-Produkte werden dann mit einem miniaturisierten 
Elektrophoresesystem (Agilent, Thermofisher) nach 
Grösse aufgetrennt und das erhaltene Bandenmuster mit 
denjenigen von bekannten Genotypen verglichen (siehe 
Figur 1).7, 9 Die RS-PCR ist sehr gut reproduzierbar und 
hat gegenüber andern Typisierungsmethoden den Vor-
teil, dass sie schnell und billig ist und einen hohen 
Durchsatz erlaubt. Zudem weist sie eine hohe Auflösung 
auf, so dass auch feine Unterschiede erkennbar sind.6, 7, 9 
Die Studie von Fournier et al. (2008) hat auch gezeigt, 

Einleitung

Mastitis ist die häufigste Kuherkrankung weltweit und 
verursacht die höchsten krankheitsbedingte Kosten in 
der Milchviehproduktion.11 Dies gilt auch für die 
Schweiz, wo jährlich mastitisbedingte Gesamtkosten 
von rund 130 Millionen Franken pro Jahr entstehen.12 
In Deutschland sind Eutererkrankungen die häufigsten 
Ursachen für das Schlachten von Kühen während der 
ersten Laktation.4 In der Schweiz gehört Staphylococcus 
aureus (Staph. aureus) zu den bedeutendsten Mastitiser-
regern mit einer Häufigkeit von 14% auf Kuhebene und 
von 57% auf Herdenebene.2, 16 Dieser Erreger verursacht 
normalerweise bei einzelnen bis vielen Kühen innerhalb 
einer Herde eine subklinische chronische Mastitis.20 
Obwohl die klinischen Veränderungen in der Regel mild 
sind, sind die Heilungsraten nach Antibiotikabehand-
lung mit 43–60%, abhängig von der Chronizität der 
Infektion und von der Penicillinresistenz des Stammes, 
relativ gering.25 Ausserdem ist auch die Diagnose von 
Staph. aureus durch die herkömmliche bakteriologische 
Untersuchung von Viertelmilchproben nicht zufrieden-
stellend, da unter Routinebedingungen durchschnittlich 
25% der Resultate falsch negativ ausfallen,23, 24 in Ein-
zelfällen bis 79%.24 Basierend auf diesen Ergebnissen 
wird eine genügende diagnostische Sicherheit, dass ein 
Viertel tatsächlich Staph. aureus-frei ist, nur dann er-
reicht, wenn mindestens drei aufeinanderfolgende 
Milchproben analysiert werden, die alle negativ sind. 

Figur 1: Genotypen von Staphylococcus aureus. Genotypspezifische Bandenmuster nach ribosomal Spacer-PCR (RS-PCR) 
und Auftrennung mit einem hochauflösenden, miniaturisierten Elektrophoresesystem (Agilent, Thermofisher).  
GTB: Staphylococcus aureus Genotyp B; GTC: Staphylococcus aureus Genotyp C.

611_617_Graber.indd   612 24.09.19   13:41



Übersichtsarbeiten | Reviews

613SAT | ASMV 10 | 2019Band 161, Heft 10, Oktober 2019, 611–617, © GST | SVS

Staphylococcus aureus 
und seine Genotypen  
als Mastitiserreger der 
Milchkuh – eine Übersicht

H. U. Graber, M. Bodmer

Kühe weisen in der Milch meist stark erhöhte Zellzahlen 
(SCC) auf (Median = 990’000 Zellen/ml), was Ausdruck 
einer Mastitis ist. Erhöhte SCC findet man aber auch 
bei GTC und den übrigen Genotypen, wobei es bei 
Letzteren auch einige Genotypen mit normalen SCC 
(<100’000 Zellen/ml) gibt und somit apathogen sind;7 
dies bedeutet, dass diese Genotypen zwar das Viertel 
infizieren, aber keine Entzündung (Mastitis) auslösen. 

In Staph. aureus GTB infizierten Herden weisen stets 
eine grössere Anzahl von Kühen (>20%) erhöhte SCC 
(>150’000 Zellen/ml) auf. Zudem treten auf diesen Be-
trieben Mastitiden verursacht durch Streptococcus spp. 
und Non-aureus Staphylokokken eher selten auf (NAS).18 
Die Kombination dieser drei Beobachtungen in einer 
Herde – hohe bis sehr hohe Zellzahlen bei infizierten 
Tieren, hoher Anteil von Kühen mit einer Zellzahl von 
>150’000 Zellen/ml und spärliches Vorkommen von 
Streptokokken und NAS als Mastitiserreger - ist ein star-
kes Indiz dafür, dass auf diesem Betrieb ein Staph. aureus 
GTB-bedingtes Herdenproblem vorliegt.18 

Staph. aureus GTB in Rohmilchkäse
Da Staph. aureus GTB in der Milch ausgeschieden wird 
und dadurch in die Käsereien gelangen kann, ist es na-
heliegend zu erwarten, dass dieser Genotyp auch im 
Käse zu finden ist, insbesondere, wenn Rohmilchkäse 
hergestellt wird. Tatsächlich wurde Staph. aureus GTB 
in 72% der Rohmilchkäse gefunden, der Koagulase-po-
sitive Staphylokokken enthalten hatte, in etwa 50% der 
Fälle konnte nur dieser Genotyp gefunden werden.13 
Auch konnte Staph. aureus GTB und seine Enterotoxine 
wiederholt in Käse nachgewiesen werden, vom dem Le-
bensmittelvergiftungen beim Menschen verursacht wor-
den waren.13 Enterotoxinhaltiger Käse muss vernichtet 
werden,14 was insbesondere an Alpen immer wieder zu 
sehr hohen Verlusten führt: oft müssen grosse Teile oder 
die ganze Käseproduktion einer Alpungszeit vernichtet 
werden.

Risikofaktoren für Staph. aureus GTB
Im Rahmen einer landesweiten Untersuchung von 
100 Milchviehbetrieben mit erhöhten Tankzellzahlen 
wurden diejenigen Betriebe mit Staph. aureus Befunden 
weiter abgeklärt und der Herden-und Einzeltierstatus 
von Staph. aureus GTB erhoben.2 Betriebe mit automa-
tischen Melksystemen und Betriebe mit saisonaler Ab-
kalbung wurden nicht berücksichtigt. Daten zum Be-
triebs- und Mastitismanagement wurden per Fragebogen 
erhoben. Einzelheiten zum Melken wurde während eines 
Betriebsbesuches zur Melkzeit erhoben. Aseptische 
Milchproben für eine bakteriologische Untersuchung 
(NMC) mittels Kultur wurden von allen Kühen im Be-
trieb mit einer individuellen Zellzahl von > 150’000 
Zellen/ml in der letzten Kontrolle gezogen. Zusätzlich 
wurde eine Tankmilchprobe und saubere Milchproben 

dass der Genotyp B (GTB) und der Genotyp C (GTC) 
vorherrschend waren: sie repräsentierten 81% der Staph. 
aureus-Isolate aus Milchproben, die zu Untersuchungs-
zwecken in ein Diagnostiklabor eingeschickt worden 
waren. Die übrigen Genotypen waren selten und mach-
ten lediglich 1% bis 4% aller Isolate aus, meist wurden 
sie nur einmal beobachtet. 

In der Zwischenzeit konnten nun mehr als 100 bovine 
Staph. aureus-Genotypen und Varianten (= Änderung 
in einer Bande) identifiziert werden. Diese beschränken 
sich nicht mehr nur auf die Schweiz allein. In einer 
grossen Studie, die Staph. aureus-Mastitisstämme aus 
ganz Europa umfasste, zeigte es sich auch hier, dass GTB 
und GTC, neben GTR, die am häufigsten gefundenen 
Genotypen in Fällen von subklinischer Mastitis waren.5 

Während GTC und GTR in ganz Europa vorhanden 
sind, findet man GTB jedoch nur in Ländern um die 
Schweiz herum: Österreich, Italien, Frankreich, Belgien, 
südliches und mittleres Deutschland.5 In einer weiteren 
Studie mit Mastitisisolaten aus Argentinien, Brasilien, 
Deutschland, Italien, Kolumbien, Südafrika, Tunesien, 
und USA zeigte sich,19 dass in diesen Ländern die glei-
chen Genotypen wie in der Schweiz7 und im übrigen 
Europa5 vorhanden sind, ausser in Südafrika, wo zusätz-
lich drei weitere Genotypen beobachtet worden waren. 

Die Genotypen weisen ein spezifisches Virulenzgen-
muster auf, das in der Schweiz und in Europa immer 
gleich oder sehr ähnlich ist.5, 7 Insbesondere enthält 
Staph. aureus GTB die Enterotoxingene sea, sed, sej und 
ser und zeigt eine typische Punktmutation im lukE-Gen 
(lukEB).5, 7, 8 Im Gegensatz dazu weist Staph. aureus GTC 
typischerweise die Enterotoxingene sec, seg, sei und tst 
auf und ist lukEB-negativ.5, 7 Was die anderen Geno
typen betrifft, so sind deren genetischen Unterschiede 
untereinander beträchtlich, innerhalb eines Genotyps 
(GTF, GTI, GTR) sind sie jedoch sehr ähnlich.5

Staph. aureus Genotypen und ihr klinisches Bild
Interessanterweise unterscheiden sich die Genotypen 
deutlich in ihren klinischen Eigenschaften. Staph. aureus 
GTB ist ansteckend: bis zu 100% der Kühe einer Milch-
viehherde weisen eine Infektion mit diesem Erreger auf 
(mediane Kuhprävalenz = 47%), wobei normalerweise 
zwei und mehr Viertel einer Kuh infiziert sind.6, 7, 8, 21, 26 
Dagegen verursachen Staph. aureus GTC6, 7, 8 eine Ein-
zelviertelinfektion von einzelnen Kühen, was in der 
Schweiz auch für die übrigen Genotypen gilt.7, 8 Die 
Staph. aureus GTB-bedingten Eutererkrankungen kom-
men schweizweit vor.5 So sind in der Schweiz durch-
schnittlich 10,3% Milchviehherden GTB-infiziert, was 
circa 2000 Betrieben entspricht.5 Die Untersuchungen 
zeigten aber auch, dass vor allem die Alpregionen davon 
betroffen sind.5 In gewissen Gegenden sind bis 40% der 
Herden infiziert (unpublizierte Daten). GTB-infizierte 
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von allen Kühen entnommen, die nicht in den Tank 
gemolken wurden um mittels qPCR3 die Präsenz von 
Staph. aureus GTB zu bestimmen. Neben einer deskrip-
tiven Datenauswertung wurde ein logistisches Regres
sionsmodell verwendet (Stata), um die Risikofaktoren 
für Herden zu identifizieren, die mit Staph. aureus GTB 
beziehungsweise andern Genotypen infiziert waren.

In 54 von 100 Herden wurde Staph. aureus festgestellt,2 
wobei bei 16 Herden Staph. aureus GTB vorhanden war 
und in 38 Herden andere Genotypen. Die Staph. aureus 
GTB Prävalenz in dieser Studienpolulation ist leicht 
höher als die rund 10% die schweizweit gefunden wur-
den.5 Dies ist gut damit erklärbar, dass die 100 rekru-
tierten Betriebe als Problembetriebe angesehen werden 
müssen, da sie aufgrund einer theoretischen Tankzell-
zahl von 200’0000–300’000 Zellen/ml ausgewählt wur-
den.16 Die übrigen 46 Herden waren frei von Staph. 
aureus. Bei den Risikofaktoren (Vergleich Staph. aureus 
GTB versus non-Staph. aureus) konnte gezeigt werden, 
dass die Alpung das Risiko für die Staph. aureus GTB 
Infektion rund 10-fach erhöhte. Beim Vergleich von 
Non-GTB mit Non-Staph. aureus verblieben noch der 
Zukauf von Rindern und die Erledigung von anderen 
Arbeiten während des Melkens als signifikante Risiko-
faktoren im Endmodell. 

Aus den Resultaten kann gefolgert werden, dass Tierver-
kehr im Sinne der Sömmerung, aber auch im Sinne von 
Zukauf, zusammen mit einer unfokussierten Melkarbeit 
wesentliche Risiken für eine Staph. aureus Infektion der 
Herde bergen. Die Sömmerung scheint aber insbeson-
dere für eine Infektion mit Staph. aureus GTB der gröss-
te Risikofaktor zu sein.

Dynamik von Staph. aureus GTB auf  
Gemeinschaftsalpen
Aufgrund dessen, dass die Alpung einen wesentlichen 
Einfluss auf eine Staph. aureus Infektion einer Herde hat, 
wurden 9 Gemeinschaftsalpen vor, während und nach 
einer Sömmerung genauer untersucht.27 Ein weiterer 
Beweggrund war, dass im Rohmilchkäse in der betref-
fenden Region bereits Probleme mit Staph. aureus Enter-
toxinen vorhanden waren. Alle Kühe, die für die 9 Ge-
meinschaftsalpen vorgesehen waren, wurden beim 
Alpaufzug beprobt und auf Staph. aureus GTB unter-
sucht. Vor dem Alpauftrieb wurde auch die Umgebung 
und die Melkgeschirre auf den Alpen und das Alp
personal mittels Tupferproben auf Staph. aureus GTB 
untersucht. Keine der 9 Alpen wendete Massnahmen 
an, die eine Verbreitung von Staph. aureus GTB verhin-
dern könnten wie die Einhaltung einer Melkreihenfolge, 
welche bereits in einer früheren Studie beschrieben wur-
de.15 Um die Risikofaktoren für eine positive Probe ab-
zuklären, wurde ein alternierendes logistisches Regres-
sionsmodell verwendet. 

Rund 829 Kühe aus 110 Herkunftsbetrieben wurden auf 
den 9 Alpen während 66-78 Tagen gesömmert. Zwölf 
Kühe aus 8 Herkunftsbetrieben wurden verspätet auf-
gefahren und verspätet beprobt. Total 207 Kühe kehrten 
vor der Alpabfahrt auf ihre Herkunftsbetriebe zurück. 
Die GTB-Prävalenz innerhalb der Sömmerungsherden 
variierte am Anfang der Sömmerung zwischen 0%–
38.9%, am Ende der Sömmerung zwischen 1% und 
72.1%. Der Anteil der positiven Herkunftsbetriebe beim 
Alpaufzug lag zwischen 0% und 60% und bei Alp
abfahrt zwischen 7% und 100%. Immer wieder waren 
bei Alpabfahrt auch Kühe GTB-positiv, die aus GTB-ne-
gativen Betrieben stammten, was zu Folge hatte, dass 
der Erreger in die Talherde einschleppt wurde. Zudem 
war die Wahrscheinlichkeit für eine Kuh zur Alpabfahrt 
mit Staph. aureus GTB infiziert zu sein (positive Probe) 
deutlich höher als beim Alpaufzug.

Kühe die später aufgefahren wurden oder die Sömme-
rung früher verlassen hatten, waren ebenfalls häufiger 
mit Staph. aureus GTB infiziert. Die Alpung auf Alp H 
barg das höchste Risiko für eine Kuh mit Staph. aureus 
GTB infiziert zu sein und eine Kuh aus einer Herde mit 
anderen Staph. aureus GTB positiven Kühen hatte eben-
falls ein erhöhtes Risiko auch Staph. aureus GTB positiv 
zu sein. Ein Käser war am Ende des Alpsommers in der 
Tupferprobe vom Unterarm positiv auf Staph. aureus 
GTB. Dagegen fielen die Umgebungsproben zu Beginn 
der Sömmerung alle negativ aus.24 

Die Untersuchungen zeigen daher klar, dass sich Staph. 
aureus GTB auf Gemeinschaftsalpen ohne Kontrolle 
stark verbreiten kann. Neu infizierte Kühe können unter 
Umständen dann den Errger in eine bisher GTB-freie 
Talherde eingeschleppen, wodurch neu ein Herdenpro-
blem entstehen kann. Die Umgebung der Tiere zu Be-
ginn der Sömmerung ist kein Reservoir für Staph. aureus 
GTB. Anderseits kann eine kurzfristige Besiedelung der 
menschlichen Haut beim Personal vorkommen. Um die 
Verbreitung von Staph. aureus GTB innerhalb einer Her-
de weiter zu studieren und zu quantifizieren, wurde 
deshalb in einer weiteren Studie23 ein epidemiologisches 
Transmissionsmodell auf das Datenset angewandt. Da-
bei konnte ein Transmissionskoeffizient R0 von 2.6 
errechnet werden, was bedeutet, dass Staph. aureus GTB 
schwere Ausbrüche in Milchviehherden provozieren 
kann und sich ohne Kontrollmassnahmen entsprechend 
schnell ausbreitet. Dies ist insbesondere interessant, da 
eine ältere Arbeit die Verbreitung von Staph. aureus in 
3 holländischen Milchviehherden mit Kontrollmass-
nahmen unabhängig vom Genotyp untersucht hat und 
Transmissionskoeffizient R0 von 0.4–0.6 in Abhängig-
keit der Herde errechnen konnte.28 Die in dieser Studie 
errechneten Transmissionsparameter sind bedeutend 
niedriger als diejenigen aus der Alpstudie, was sicherlich 
auf die bereits vorhandenen Kontrollmassnahmen im 
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Rahmen der Melkhygiene und der Melkarbeit zurück-
zuführen ist. Inwieweit der Genotyp dabei eine Rolle 
spielte, ist wegen der fehlenden Typisierung in der nie-
derländischen Stuide unklar.28 

Reservoirs von verschiedenen Staph.  
aureus Genotypen in Milchviehbetrieben
Das Reservoir von Staph. aureus hängt stark vom Geno-
typ ab.17 Staph. aureus GTB kommt ausschliesslich im 
Euter und auf den Zitzen vor und kontaminiert die Zit-
zengummis während des Melkens, wodurch andere 
Kühe angesteckt werden können. Die lange gehegten 
Bedenken, dass Kälber, welche mit Staph. aureus GTB 
haltiger Milch getränkt wurden, bei ihrer ersten Abkal-
bung automatisch an einer Staph. aureus GTB Mastitis 
erkrankt sind, konnte in einer entsprechenden Studie 
wiederlegt werden.1 In der Studie von Sartori et al. mit 
Milchkühen21 und in einer Studie mit Wasserbüffeln10 
konnte zudem gezeigt werden, dass frisch abgekalbte 
Rinder und erstlaktierende Büffelkühe erst mit Staph. 
aureus GTB angesteckt wurden, wenn sie zusammen mit 
GTB-infizierten Tieren gemolken wurden. Diese Tatsa-
chen sind wichtig für den Erhalt der Genetik innerhalb 
der Herden, da infizierte Tiere durch solche des eigenen 
Zuchtprogramms ersetzt werden können. Folglich blei-
ben Tierlinien mit positiven genetischen Eigenschaften 
erhalten, und der Ersatz mit fremden, möglicherweise 
GTB-positiven Tieren kann vermieden werden.

Eine andere Situation liegt bei Staph. aureus GTC und 
den meisten der andern Genotypen vor: diese kolonsie-
ren die Haut von Kühen, Rindern und Kälbern und sind 
gelegentlich in der Umgebung zu finden.17 Bei Kühen 
ist GTC weitestgehend auf der Haut der Sprungelenke, 
v.a. wenn sie leicht geschädigt ist, auf der Zitzenhaut 
(meist ohne entsprechende Mastitis) und in Wunden  
zu finden. Staph. aureus GTC ist daher ein klassischer 
Wunderrreger und ist beim Rindvieh mit Abstand der 

am häufigsten gefundene Genotyp.17 Er wird sowohl in 
GTB-negativen und GTB-positiven Herden gefunden. 
Interssanterweise hat jeder Betrieb einen vorherrschen-
den Genotyp (GTB, GTC, GTA, GTF), daneben gibt es 
aber auch Betriebe, die fast frei von Staph. aureus sind.17 

Da sich die biologischen Eigenschaften der Genotypen 
stark unterscheiden, sind unterschiedliche Massnahmen 
erforderlich, um die durch die verschiedenen Geno
typen hervorgerufenen Euterinfektionen zu verhindern: 
für Staph. aureus GTB gelten nach wie vor die klassischen 
Massnahmen, welche die Übertragung beim Melken 
verhindern. Für GTC und die andern Genotypen dage-
gen, die opportunistische Besiedler der Haut sind (z.B. 
GTC und GTA), ist der Schutz der Haut vor kleineren 
Verletzungen und Wunden, insbesondere an den 
Sprunggelenken, zentral.
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Staphylococcus aureus et ses 
génotypes comme agent pathogène 
de la mammite chez la vache laitière – 
un aperçu

Ces dernières années, de nombreuses nouvelles connais-
sances sur Staphylococcus aureus en tant que pathogène 
de la mammite chez la vache laitière ont été développées. 
Ceci est principalement dû au fait qu’avec la biologie 
moléculaire et de plus en plus avec le séquençage com-
plet du génome et la bio-informatique, on dispose de 
méthodes analytiques totalement nouvelles qui vont 
bien au-delà de celles de la bactériologie phénotypique 
classique. Staphylococcus aureus n’est plus une bactérie 
présentant toujours les mêmes caractéristiques, mais ses 

Staphylococcus aureus e i suoi 
genotipi come agenti patogeni del-
la mastite della vacca da latte – una 
panoramica

Negli ultimi anni sono state acquisite molte nuove co-
noscenze sullo Staphylococcus aureus come patogeno 
della mastite nelle vacche da latte. Ciò è dovuto princi-
palmente al fatto che la biologia molecolare e, sempre 
più spesso, il sequenziamento completo del genoma e 
la bioinformatica offrono metodi analitici completa-
mente nuovi che vanno ben oltre quelli della classica 
batteriologia fenotipica. Lo Staphylococcus aureus non è 
più il solito battere con le stesse caratteristiche, ma le 
sue proprietà cliniche ed epidemiologiche dipendono 
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