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Kommentar

Grundsatzlich sollten alle Krankheitserre-
ger, die sich im Blut befinden, auch durch
Bluttransfusionen (bertragbar sein. Des-
halb sind in der Transfusionsmedizin NAT-
Testverfahren hauptsachlich aus Blutplas-
ma etabliert. Obwohl hier meist qualita-
tive Nachweise ausreichen, sind diese An-
sdtze mithilfe geeigneter Standards sehr
gut quantifizierbar. Bereits in der SARS-
Epidemie 2003 konnten wir SARS-Corona-
virus-RNA (Coronavirus: CoV) im Blut von
chinesischen Patienten mittels Real-Time-
PCR nachweisen, wenn auch in relativ ge-
ringen Konzentrationen. Eine kirzlich er-
schienene Arbeit hat beziiglich des Nach-
weises von SARS-CoV-2-RNA im Blut ge-
zeigt, dass diese nicht mit infektiosem Vi-
rus assoziiert war [1]. Somit spielt wah-
rend der derzeitigen Pandemie mit dem
SARS-CoV-2 eine mégliche Ubertragung
durch Bluttransfusionen kaum eine Rolle.
Vielmehr sind transfusionsmedizinische
Einrichtungen aufgrund ihres hohen Auto-
matisierungsgrads sehr gut geeignet, ein
Klinikum oder das offentliche Gesund-
heitswesen zu unterstiitzen, um die Kapa-
zitdten der Testung von Abstrichen aus
dem Respirationstrakt auf SARS-CoV-2-
RNA zu erweitern. Da die Testung hohe
Kosten verursacht und die Testkapazitat
nicht nur vom Vorhandensein technischer
Ausriistung, sondern auch von der Verfiig-
barkeit der Reagenzien abhangt, ist zu-
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mindest fiir den Bedarfsfall eines Wieder-
anstiegs der Infektionszahlen die Moglich-
keit einer Pooltestung sehr interessant.

Wahrend bei unseren sonst tiblichen NAT-
Testungen aus Plasma die Verdiinnungs-
effekte im Pool je nach dessen GroRe sehr
gut berechnet werden kdnnen, ist das bei
Nachweisen aus Abstrichtupfern (Swabs)
kaum mdglich. In einer frither in unserem
Labor durchgefiihrten Studie kamen
Swabs zum Nachweis von Herpes-sim-
plex-Virus-DNA  (Herpes-simplex-Virus:
HSV) aus Herpes-labialis- und Herpes-ge-
nitalis-Ldsionen zum Einsatz. Dieses Ver-
fahren war sehr gut geeignet, das Vorhan-
densein von HSV nachzuweisen und den
Virustyp (HSV-1 oder HSV-2) zu bestim-
men. Die im Swab enthaltene Menge an
DNA oder RNA wird neben der Konzentra-
tion am Patienten zusdtzlich beeinflusst
durch die Intensitdt der Abstrichnahme,
durch die Saug- und Wiederabgabefahig-
keit moglicher unterschiedlicher Swab-
Materialien sowie durch die Handhabung
im Labor (z.B. Ausdriicken des Eluates aus
dem Swab am Rohrchenrand). Vor dem
Hintergrund einer schwierigen Standardi-
sierbarkeit z.B. der Abstrichnahme und
einer kaum moglichen Berechenbarkeit
von Nukleinsdurekonzentrationen im Swab
und dessen Eluat(en) erschien mir der Ge-
danke einer Pooltestung von Abstrich-
material auf SARS-CoV-2-RNA ziemlich ab-
surd. Michael Schmidt et al. haben jedoch
gezeigt, dass man in besonderen Situatio-
nen auch besondere Wege gehen kann.
Dass diese Methode offenbar gut funktio-
niert, hat mich sehr tberrascht. Im wei-
teren Pandemieverlauf kann dieses neue
Poolverfahren zu einer erheblichen Kapazi-
tatssteigerung und Kosteneffizienz beitra-
gen.
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