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Einleitung

Friedrich-Loeffler-Institut

Bereits seit mehr als 20 Jahren veroffentlicht das
Friedrich-Loeffler-Institut jahrlich einen Bericht
Uber die Entwicklung der Tiergesundheit. Dieser
jahrliche Bericht ist eine gesetzlich verankerte Auf-
gabe und daruber hinaus auch ein Element fir die
praktische Umsetzung des One-Health-Ansatzes in
Deutschland. Denn nur gesunde Tiere gewahrleisten
die Versorgung des Menschen mit Lebensmitteln tie-
rischer Herkunft im notigen Umfang sowie in der er-
forderlichen lebensmittelhygienischen Qualitat. Ge-
sunde Tiere bedirfen auch keiner Therapie mit
antimikrobiellen Substanzen. Ein reduzierter Ein-
satz Letzterer wirkt der seit langem beobachteten
massiven Ausbreitung von antimikrobiellen Resis-
tenzen entgegen und tragt somit zum Erhalt zukinf-
tiger Therapie-optionen fir Tier und Mensch bei.
SchlieBlich schiitzen in Bezug auf zoonotische Er-
krankungen gesunde Tiere unmittelbar vor entspre-
chenden Infektionen des Menschen.

Der Tiergesundheitsjahresbericht enthalt die Ergeb-
nisse von epidemiologischen und labor-diagnosti-
schen Untersuchungen, von staatlichen Bekamp-
fungsmaBnahmen sowie eine Einschatzung zur
Gefahrdung von Tieren und Menschen durch ausge-
wabhlte Tierseuchen/Tierkrankheiten im Jahr 2023.
Die Reihenfolge der Berichte zu bestimmten anzei-
gepflichtigen Tierseuchen und meldepflicht-igen
Tierkrankheiten richtet sich nach der auf der Gene-
ralversammlung der Weltorganisation fiur Tier-
gesundheit (WOAH) im Mai 2004 beschlossenen Klas-
sifikation (Listung) von Tierkrankheiten. Diese
Gliederung ermoglicht eine bessere Vergleichbar-
keit und Bewertbarkeit der vorliegenden Daten mit
internationalen Berichten.

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Der Tiergesundheitsjahresbericht 2023 zeigt wiede-
rum, dass in der Bundesrepublik Deutschland das Ri-
siko des Auftretens von ubertragbaren Krankheiten
bei Tieren und die sich daraus ergebenden Folgen
nicht unterschatzt werden durfen.

Das Geschehen der Afrikanischen Schweinepest
beim Wildschwein setzte sich zwar in Brandenburg
und Sachsen mit 887 Fallen, etwa zu gleichen Teilen
auf beide Bundeslander verteilt, fort, dies ent-
spricht aber einem Rickgang gegeniber dem Vor-
jahr um etwa 50 Prozent und demonstriert die Wirk-
samkeit der Bekampfung. Bei Hausschweinen kam es
2023 nur zu einem Ausbruch der Afrikanischen
Schweinepest in einer Kleinhaltung in Brandenburg.
Auch das HPAIV-Geschehen, das im Oktober 2021
begann, setzte sich liber das gesamte Jahr 2023 hin-
weg fort und zeigt zunehmend enzootische Zuge
ohne ein vollstandiges Erliegen der Nachweise im
Sommer. Allerdings haben sich die Ausbriiche beim
gehaltenen Geflugel (74) gegeniiber dem Vorjahr
(203) nahezu auf ein Drittel reduziert und auch die
Nachweise bei Wildvogeln waren rucklaufig (1.123
versus 1.376 in 2022).

Ab Oktober 2023 kam es zu den ersten Ausbriichen
(insgesamt 24) der Blauzungenkrankheit (Serotyp
BTV-3), zunachst grenznah zu den Niederlanden, in
denen sich die Erkrankung schon ab September sehr
schnell verbreitet hatte.

Ungeachtet der skizzierten Ausbruchsgeschehen ist
der Tiergesundheitsstatus der Nutztierbestande in
Deutschland auf einem sehr hohen Niveau. Dies ist
nicht zuletzt das Ergebnis einer erfolgreichen Zu-
sammenarbeit zwischen Bund und Landern bei der
Verhitung und Bekampfung von Tierseuchen.
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In der Bundesrepublik Deutschland waren gemaR der
notatistik 2023: Tierarzteschaft in der Bundesrepub-
lik Deutschland® zum 31.12.2023 insgesamt 45.163
Tierarztinnen und Tierarzte bei den Kammern ge-
meldet.

Davon waren 33.419 in Deutschland und 426 im Aus-
land tierarztlich tatig. Von den im Inland tierarztlich
Tatigen waren 23.122 in der tierarztlichen Praxis
(einschlieBlich Assistentinnen und Assistenten sowie
Vertreterinnen und Vertretern) und 7.214 im Beam-
ten- (1.476) und Angestelltenverhaltnis (5.738) im
offentlichen Dienst tatig. Weitere Tierarzte waren
in der Industrie, bei der Bundeswehr und in anderen
tierarztlichen Tatigkeiten beschaftigt.

Der Dachverband aller Tierarzte in Deutschland ist
die

Bundestierarztekammer

Franzosische StraBe 53, 10117 Berlin
Tel. 030/201 4338-0

Telefax: 030/201 4338-88

E-Mail: geschaeftsstelle@btkberlin.de.

Das offentliche Veterinarwesen ist der offentliche
Dienst, der die im allgemeinen Interesse liegenden
veterinarmedizinischen Aufgaben zum Schutz der
Gesundheit von Tier und Mensch wahrnimmt.

Die grundlegenden Aufgabenfelder des offentlichen
Veterinarwesens sind:

= Uberwachung, Pravention und Bekampfung von
Krankheiten, insbesondere von ubertragbaren
Krankheiten der Tiere

= Schutz des Menschen vor Gefahren und Schadi-
gungen durch Tierkrankheiten

= Schutz des Menschen vor Gesundheitsgefahrdung
und -schadigung sowie vor Irrefihrung und Tau-
schung durch Lebensmittel, darunter Erzeugnisse
tierischer Herkunft

» Schutz des Lebens und Wohlbefindens der Tiere
sowie Verhutung von Schmerzen, Leiden und
Schaden

» Schutz der Umwelt vor den von Tieren sowie tie-
rischen Erzeugnissen und Nebenprodukten ausge-
henden schadlichen Einflussen

Die Aufgaben des Veterinarwesens decken somit das
Prinzip "vom Stall bis zum Tisch" als grundlegendes
Prinzip der Lebensmittelsicherheit vollstandig ab.
Die Aufgaben werden in Abstimmung mit anderen
Fachverwaltungen, vor allem mit der Gesundheits-
verwaltung und der Landwirtschaftsverwaltung,
durchgefihrt. Die Durchflihrung des liberwiegenden
Teils der o.g. Aufgaben obliegt den zustandigen Be-
hordern der Lander.

Auf Grundlage der Verordnung (EU) Nr. 2021/690
des Europaischen Parlaments und des Rates vom
28. April 2021 zur Aufstellung eines Programms fir
den Binnenmarkt, die Wettbewerbsfahigkeit von Un-
ternehmen, einschlieBlich kleiner und mittlerer Un-
ternehmen, den Bereich Pflanzen, Tiere, Lebens-
mittel und Futtermittel sowie europaische
Statistiken (Binnenmarktprogramm) beteiligt sich
auch die Europaische Union finanziell an verschie-
denen MaBnahmen des deutschen offentlichen Ve-
terinarwesens. Mit der genannten Verordnung wer-
die Modalitaten der

Beteiligung der Union fir

den wu.a. finanziellen
— DringlichkeitsmaBnahmen im Veterinarbereich,
—  Programme zur Tilgung, Bekampfung und Uber-

wachung von Tierseuchen und Zoonosen
festgelegt.

FLI | 2023 | 5


mailto:geschaeftsstelle@btkberlin.de

Kapitel 1 Der Viehbestand
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Bestandsentwicklung und aktuelle Bestandszahlen fiir Rinder, Schweine, Schafe, Ziegen, Pferde und Geflu-

gel in Deutschland

Denzin, N.; Homeier-Bachmann, T.; Wysocki, P.; Knittler, H

Vorbemerkungen
Auf der
(AgrStatG) finden regelmaBige Erhebungen der Be-

Grundlage des Agrarstatistikgesetzes
standszahlen fir Rinder, Schweine, Schafe, Ziegen
und Geflugel statt. Diese Erhebungen werden zwei-
mal jahrlich in allen Bundeslandern mit Ausnahme
der Stadtstaaten durchgefiihrt und finden im Rah-
men einer Agrarstrukturerhebung, die wechselweise
als Vollerhebung oder als Stichprobenbefragung
durchgeflihrt wird, statt. Die Erhebungen zum Rin-
derbestand werden zweimal jahrlich am 3. Mai und
am 3. November als Auszug aus dem Herkunfts- und
Informationssystem fir Tiere (HIT-Datenbank) er-
stellt und fir statistische Zwecke ausgewertet. Im
Rahmen der Viehbestandserhebung Schweine wer-
den reprasentativ Betriebe mit mindestens
50 Schweinen oder 10 Zuchtsauen jeweils zum Stich-
tag 3. Mai und 3. November befragt. Hierzu wird
eine geschichtete Stichprobe einmal jahrlich gezo-
gen. Zur Erhebung uber die Schweinebestande am
3. Mai 2010 wurden die Erfassungsgrenzen auf
50 Schweine oder 10 Zuchtsauen angehoben, um
insbesondere die kleineren Betriebe zu entlasten.
Daher sind die Schweinebestande zu den Vorerhe-
bungen nur begrenzt vergleichbar und die Betriebs-
zahlen sind nicht vergleichbar. Im Rahmen der Vieh-
bestandserhebung fiir Schafe werden reprasentativ
Betriebe mit mindestens 20 Schafen jeweils zum
Stichtag 3. November befragt. Hierzu wird eine ge-
schichtete Stichprobe einmal jahrlich gezogen. Die
Stadtstaaten Berlin, Bremen und Hamburg nehmen
bei der Viehbestandserfassung eine Sonderstellung
ein. Dort finden seit Mai 2005 alle vier Jahre repra-
sentative Erhebungen fir Rinder, Schweine, Schafe,
Pferde und Gefligel statt, die seit Mai 2003 durch

eine im Vierjahresabstand durchgefiihrte Totalzah-
lung aufgefiihrter Tierbestande erganzt werden.

Die Erhebung ist an die BetriebsgroBe gekoppelt,
wobei nur landwirtschaftliche Betriebe im Sinne von
Artikel 2 Buchstabea der Verordnung (EG)
Nr. 2018/1091 berucksichtigt werden. Es werden
nur Tierbestande der Betriebe erfasst, die entweder
uber eine landwirtschaftliche Nutzflache (LF) von
mindestens 5 ha oder uber eine Waldflache (WF) von
mindestens 10 ha verfiigen oder die folgenden Be-
standszahlen erreichen oder Uberschreiten:

jeweils 10 Rinder

50 Schweine oder 10 Zuchtsauen
20 Schafe oder 20 Ziegen

oder 1.000 Stuck Gefliigel

Die Anzahl gehaltener Einhufer wird in diesen Be-
trieben gegebenenfalls miterfasst (§ 27 Absatz (1)
Abschnitt 5 (d) - AgrStatG). Fur die Geflugelstatistik
werden Einzelerhebungen in Britereien, Unterneh-
men mit Legehennenhaltung und in Gefligelschlach-
tereien durchgefiihrt.

Die letzten Erhebungsdaten fiir Rinder, Schweine
und Schafe basieren auf dem Zensus vom 3. Novem-
ber 2023. Die Zahlen fir das Gefligel, die Ziegen
und Einhufer entstammen der Zahlung vom
1. Marz 2023 (Agrarstrukturerhebung - ASE).

Im Jahr 2010 wurde in Deutschland eine Landwirt-
schaftszahlung (LZ) durchgefiihrt. Die nach dem Ag-
rarstatistikgesetz durchzufiihrende GroBRzahlung soll
alle zehn Jahre stattfinden. Seit dem Jahr 1999 bis
zum Jahr 2007 wurde eine Agrarstrukturerhebung
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(ASE) im Zweijahres-rhythmus durchgefiihrt, sie
wurde 2010 in die LZ 2010 integriert. Seit dem Jahr
2010 soll die ASE nur noch im dreijahrlichen Abstand
als Stichproben-erhebung mit 80.000 Erhebungsein-
heiten durch-gefiihrt werden. Die aktuellsten ASE-
Daten wurden im ersten Halbjahr 2023 erhoben.

Langzeitentwicklung des Viehbestandes

Die Darstellung der Langzeitentwicklung des Vieh-
bestandes beruht auf Daten des Statistischen Bun-
desamtes und wurde bis einschlieBlich 2022 den Sta-
tistiken und Datentabellen der Fachserie 3, Reihe
4.1 - Land- und Forstwirtschaft, Fischerei - Viehbe-
stand entnommen (Erscheinungsfolge: jahrlich,
letztmals erschienen am 03. November 2022, Arti-
kelnummer: 2030410225324 Herausgeber: Statisti-
sches Bundesamt, Destatis, Wiesbaden). Fir das Be-
richtsjahr 2023 wurden die Daten der die Fachserien
ersetzenden Datenbank GENESIS-Online (Statisti-

sches Bundesamt, Wiesbaden, https://www.desta-

tis.de/DE/Home/_inhalt.html) enthommen.

Die seit dem Jahr 1990 zu beobachtende kontinuier-
liche Abnahme des Rinderbestandes (Abb. 1a) hat
sich im Jahr 2023 gegentiiber den Vorjahren fortge-
setzt. Die Gesamtzahl gehaltener Rinder im Jahr
2023 hat um knapp 1,4 % gegeniiber dem Vorjahr ab-
genommen und liegt jedoch immer noch bei rund
11,0 Mio. Tieren. Ein Vergleich mit dem Jahr 2001
ergibt einen deutlichen Riickgang der Rinderzahlen
um ca. 26,0 Prozent oder etwa 3,8 Mio. Rinder (14,6
Mio. Rinder im Jahr 2001).

Allerdings sind diese Zahlenvergleiche mit gewissen
Einschrankungen zu bewerten, da sich die Erfas-
sungssysteme geandert haben und man seit dem
Jahr 2008 die Erhebung der Zahlen fiir den Rinder-
bestand aus den Meldungen in der HI-Tier Rinderda-
tenbank (Halterbestande) bezieht.

In der Riickschau zeigt sich, dass es einen Trend zu
groBeren Milchkuhbestanden gibt und gleichzeitig
die Zahl der Milchkuhhaltungen insgesamt abnimmt.
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Wahrend es 2010 durchschnittlich 45 Milchkiihe pro
Halter in Deutschland gab, sind es aktuell etwa 73
Tiere.

Der Schweinebestand (Abb. 1a) betrug bei der No-
vemberzahlung des Jahres 2023 21,2 Mio. Tiere
(ohne Stadtstaaten). Der Bestand hat somit im Ver-
gleich zum Vorjahr (21,4 Mio. Schweine) nur leicht
abgenommen. Allerdings manifestiert sich damit ein
deutlicherer Riickgang gegeniiber den Jahren vor
2022, in denen der Bestand bei jeweils liber 25 Mio.
Tieren lag.

Eine ausfiihrliche Darstellung der Schweine-be-
standszahlen der einzelnen Bundeslander bietet die
Tabelle 3.


https://www.destatis.de/DE/Home/_inhalt.html
https://www.destatis.de/DE/Home/_inhalt.html
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Abb. 1a:Langzeitentwicklung im Viehbestand Deutschlands fiir Rinder und Schweine. Quellen: Statistisches Bundes-
amt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2021 sowie GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt), 2023

Fir Pferde (Abb. 1b) wurden im Berichtszeitraum
Daten im Rahmen der ASE mit Stichtag 01. Marz 2023
erhoben. Es wurden 486.500 Pferde gezahlt. Die
letzten davor verfiigbaren Zahlen stammen aus der
ASE vom 01. Marz 2020. Damals wurden 453.662
Pferde erfasst.

Die Anzahl der Pferdehaltungen betragt 41.200 in
der ASE 2023 (41.423 in der ASE 2020). Bei statisti-
schen Erhebungen zur Pferdehaltung werden aus-
schlieBlich in landwirtschaftlichen Betrieben gehal-
tene Pferde erfasst. Klein- und Hobbyhaltungen
gehen nicht in die Erhebung ein. Deshalb ist mit ei-
ner sehr groBen Dunkelziffer nicht erfasster Pferde
mindestens im GroBenordnungs-bereich der erhobe-
nen Bestandszahlen zu rechnen. Bestandsschatzun-
gen fir die Pferdepopulation Deutschlands liegen
seit dem Jahr 2007 bei ca. 1 Mio. Pferde.

Bezuiglich der Schafpopulation (Abb. 1b) wurden im
Jahr 2023 bei der Novembererhebung 1,56 Mio.
Schafe erfasst (hier fehlen jedoch die Angaben fir
die Stadtstaaten). Gegenuber dem Vorjahreswert
(1,52 Mio.) ergibt sich erneut, wie im Vorberichts-
zeitraum, ein leichter Anstieg. Legt man die Zahlen
aus der LZ 2010 zu Grunde, damals wurden 2,09 Mio.
Schafe in Deutschland gehalten, so ist dies ein deut-
licher Riickgang um uber 25 Prozent. Ein Vergleich
der aktuellen Zahlen mit denen der letzten Erfas-
sung im Jahr 2009 (2,44 Mio.) lasst eine noch gro-
Bere Abnahme erkennen (etwa 38 %). Genauere An-
gaben zur Schafpopulation der Bundeslander sind in
der Tabelle 4 wiedergegeben.

Fir den Ziegenbestand wurden im Berichtszeitraum
ebenfalls Daten im Rahmen der ASE mit Stichtag 1.
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Marz 2023 erhoben. Im Marz 2023 betrug der Ziegen-
bestand 162.600 Ziegen (154.906 Tiere nach der ASE
2020) (Abb. 1 b).

Beim Geflugel (Abb. 2) beruhen die letzten Zahlen
ebenfalls auf der Agrarstrukturerhebung im
Marz 2023. Bei der ASE ist zu bedenken, dass sich
die Daten nur auf einer Stichprobenerhebung von
80.000 Betrieben stiitzen. Nach der ASE 2023 betrug
der Gefligelbestand am 01. Marz 2023 insgesamt
156,3 Mio. gehaltene Hiihner (159,1 Mio./ASE 2020),

in 1000 Stiick

davon waren 55,8 Mio. Legehennen (54,5 Mio./ASE
2020) und 88,1 Mio. Masthahnchen (92,5 Mio./ASE
2020). Weiterhin wurden 9,0 Mio. Puten (11,6
Mio./ASE 2020), 1,59 Mio. Enten (2,13 Mio./ASE
2020) und 0,41 Mio. Stiick sonstiges Geflugel inklu-
sive Ganse (Schatzwert der Erhebung 2023 zu unsi-
cher, um Zahlen spezifisch fir Ganse auszuweisen;
ASE 2020: 0,50 Mio. Ganse) gehalten.
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Abb. 1b:Langzeitentwicklung des Pferde-, Schaf- und Ziegenbestands in Deutschland. Quellen: Statistisches Bundes-
amt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2021, Fachserie 3, Reihe 2.1.3, 2021 sowie GENESIS-Online (DESTATIS, Statis-
tisches Bundesamt, 2023)
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Tabelle 1: Anzahl Rinderhalter Deutschlands nach BestandsgroBenklassen am 03. November 2023

Anzahl Rinderhalter in genannten GroRenklassen

Bundesland

1-9 10-19  20-49 50-99 100-199 200-499 =500 Insgesamt
Baden-Wirttemberg 3.732 2.368 3.217  2.175 1.939 992 58 14.481
Bayern 6.330 4.890 8.826  8.856 7.774 2.352 85 39.113
Berlin 14 7 6 5 32
Brandenburg 1.749 458 474 311 280 319 245 3.836
Bremen 9 6 10 12 22 10 1 70
Hamburg 21 19 16 17 5 6 2 86
Hessen 2.004 1.469 1.836 968 657 400 39 7.373
Mecklenburg-Vorpommern | 1.406 370 400 231 229 290 257 3.183
Niedersachsen 4.091 2.063 2.855 2.323 3.073 3.560 660 18.625
Nordrhein-Westfalen 4.109 2.091 3.118  2.190 2.200 1.631 233 15.572
Rheinland-Pfalz 1.184 702 937 666 563 357 26 4.435
Saarland 185 82 138 76 68 46 6 601
Sachsen 3.739 844 710 321 310 261 227 6.412
Sachsen-Anhalt 1.500 351 276 175 161 209 158 2.830
Schleswig-Holstein 1.342 743 980 760 1.073 1.435 318 6.651
Thiiringen 2.310 576 389 171 163 182 165 3.956
Deutschland 33.725 17.039 24.188 19.257 18.517 12.050 2.480 127.256

Quelle: GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt), November 2023
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Tabelle 2: Anzahl Rinder in Deutschland nach BestandsgroBenklassen in 1.000 Tieren am 03. November 2023

Bundesland Anzahl Rinder in genannten GroRenklassen (in 1.000 Tieren)

1-9 10-19 20-49 50-99 100-199 200-499 =500 Insgesamt
Baden-Wiirttemberg 18,7 33,0 104,1 154,0 276,3 282,0 37,7 905,7
Bayern 31,9 69,3 293,9 634,5 1.083,6 633,7 57,5 2.804,4
Berlin 0,1 0,1 0,2 0,4 - - - 0,7
Brandenburg 6,4 6,4 15,0 22,2 40,2 103,9 242,6 436,7
Bremen - 0,1 0,3 0,9 3,2 2,8 - 8,1
Hamburg - 0,2 0,4 1,3 0,8 1,6 - 5,6
Hessen 10,2 20,6 57,4 67,0 93,1 113,9 27,5 389,7
Mecklenburg-Vorpommern | 5,2 5,0 12,6 16,6 33,4 93,4 290,4 456,7
Niedersachsen 18,6 28,7 92,2 168,6 449,7 1.069,0 492,3 2.319,0
Nordrhein-Westfalen 18,9 29,4 999 1574 314,0 481,0 162,2 1.262,8
Rheinland-Pfalz 5,7 9,8 30,1 47 1 80,1 103,2 19,1 295,1
Saarland 0,8 1,1 4,5 5,4 9,8 13,4 3,8 39,0
Sachsen 14,0 11,5 21,8 22,7 43,1 84,0 235,1 432,1
Sachsen-Anhalt 5,4 4,8 8,7 12,7 23,2 67,4 149,2 271,4
Schleswig-Holstein 6,3 10,3 31,7 55,3 157,2 4457 227,7 934,1
Thiiringen 9,0 7,9 11,9 11,8 23,5 58,2 153,0 275,2
Deutschland 151,2 238,2 784,7 1.377,9 2.631,2 3.553,2 2.098,1 10.836,3

Quelle: GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt), Stand: November 2023

Tabelle 3: Anzahl Schweine insgesamt, Ferkel, Jung-, Mast- und Zuchtschweine nach Bundeslandern (in 1.000
Stlick) im November 2023 (ohne Stadtstaaten)

Bundesland Ferkel Jungsochhr\]/;e;_r:?k;lSO e Mastschweine Zuchtschweine Insgesamt
Baden-Wiirttemberg 445,70 203,70 503,60 103,20 1.256,20
Bayern 678,80 425,90 1.170,80 160,10 2.435,60
Brandenburg 257,30 81,00 141,80 57,70 537,80
Hessen 93,90 65,30 188,60 23,40 371,20
Mecklenburg-Vorpommern | 194,60 125,30 187,30 60,80 568,00
Niedersachsen 1.822,70 1.306,00 3.545,20 363,90 7.037,80
Nordrhein-Westfalen 1.656,50 1.096,40 2.761,20 336,80 5.850,90
Rheinland-Pfalz 24,50 18,10 44,90 5,70 93,20
Saarland 0,10 0,60 1,10 - 1,80
Sachsen 176,80 106,60 120,80 53,00 457,20
Sachsen-Anhalt 481,80 136,00 233,60 120,40 971,80
Schleswig-Holstein 241,90 194,70 510,30 59,50 1.006,40
Thiiringen 336,30 71,90 157,40 70,40 636,00
Deutschland 6.410,90 3.831,50 9.566,60 1.414,90 21.223,90

Quelle: GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt), Stand: November 2023
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Tabelle 4: Anzahl Schafe insgesamt mit Unterkategorien (in 1.000 Stiick) im November 2023 (ohne Stadt-

staaten)
Weibliche Weibliche ..
Bundesland SEMIE Zuchtschafe:  Zuchtschafe: seiEiiEE ATEETE Insgesamt
< 1 Jahr . zur Zucht Schafe
Milchschafe Andere
Baden-Wiirttemberg 55,1 3 149 2,9 211,6
Bayern 68,1 2,6 186,8 4,2 264,6
Brandenburg 16,1 0,4 53,7 1,3 72,9
Hessen 30,2 0,7 84,3 1,7 2,3 119,1
Mecklenburg-Vorpommern 18,2 0 45,5 1,3 66,4
Niedersachsen 51,9 109 3,7 5,1 171,7
Nordrhein-Westfalen 39,6 101,5 3,5 4 150,9
Rheinland-Pfalz 15,7 48,6 1,2 0,9 66,9
Saarland 1,6 0 3,9 0,2 0,2 5,9
Sachsen 15,5 0,5 47,3 1,1 1,9 66,3
Sachsen-Anhalt 16,6 0,3 41,6 0,9 60,1
Schleswig-Holstein 61 131,3 3,5 198
Thiringen 19,2 83,9 1,2 105,2
Deutschland 408,8 7,5 1086,4 26,7 14,4 1559,6
Quelle: GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt), November 2023
in Mio.
160
Hithner
140 Gesamt
156,31
120
Broiler
100 88,10
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Abb. 2: Gefliigelbestand nach Nutzungsrichtung, Quelle: GENESIS-Online (DESTATIS, Statistisches Bundesamt),

Stand: 01.03.2023
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Handelsverkehr
Bei der Beurteilung des Viehbestandes spielt der
Handel eine nicht unerhebliche Rolle.

Innergemeinschaftliches Verbringen nach Deutsch-
land

War in den Jahren 2005 bis 2006 eine kontinuierliche
Zunahme der Anzahl innergemeinschaftlich nach
Deutschland verbrachter Rinder zu verzeichnen, hat
sich der Trend in den Folgejahren 2007 und 2008
umgekehrt. Seitdem ist ein Abwartstrend der Ver-
bringungen von Zucht- und Schlachtrindern in die
Bundesrepublik zu beobachten. Der bisherige Tief-
punkt wurde im Jahr 2019 mit 34.004 Stiick Vieh er-
reicht. Die absoluten Werte sind in Tabelle 5 darge-
stellt. Im Vergleich mit den frihen 2010er Jahren
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bleiben die Importe damit weiterhin auf niedrigem
Niveau.

Aus insgesamt 14 Mitgliedstaaten wurden Rinder in-
nergemeinschaftlich nach Deutschland verbracht,
wobei im Betrachtungszeitraum der Jahre 2015 bis
2023 erhebliche Verschiebungen bei den Herkunfts-
landern zu verzeichnen waren. Die Hauptlieferlan-
der im Jahr 2023 waren die Tschechische Republik,
Osterreich, die Niederlande, Frankreich und Luxem-
burg. Insgesamt sind die Importe im Jahr 2023 wie-
der zuriick-gegangen. Dies insbesondere durch den
Ruckgang der Importe aus den Niederlanden und der
Tschechischen Republik. Die Importe aus Osterreich
haben sich dagegen nahezu verdreifacht.
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Tabelle 5: Verbringungen von Rindern nach Deutschland aus EU-Landern und der Schweiz 2015 - 2023

Verbringungslander 2015 2016 2017 | 2018 | 2019 | 2020 2021 2022 2023

Belgien 1.464| 1.296 806| 1.340 386 501 754 565 963
Bulgarien 0 0 150 0 0 0 0 0 0
Danemark 1.373 141 566 359 165 415 1170 631 2.987
Estland 3.907| 3.085| 1.175 0 0 0 0 3 0
Frankreich 7.023| 7.769| 8.538| 4.901| 3.486| 4.346| 5.553 5.632| 5.689
Irland 889 12 64 49 24 50 88 0 0
Italien 365 88 3 0 1 1 41 2.073 56
Kroatien 0 13 0 0 0 399 0 0 0
Lettland 1.208| 1.591| 1.555 356 0 0 0 0 23
Litauen 3.107| 1.198 325 0 0 0 0 0 0
Luxemburg 5.646| 5.401| 5.363| 5.495| 3.985| 3.022| 3.418| 3.620| 3.609
Niederlande 6.289| 13.552|24.783| 12.203| 2.608| 2.574| 6.069| 11.042| 7.104
Osterreich 11.343| 7.083| 5.448| 5.683| 4.211 1.898| 2.227| 2.762| 8.264
Polen 845 591 83 62 0 85 6 9 368
Rumanien 605 799 86 25 2 6 0 24 1
Schweden 0 0 0 0 0 0 0 0 5
Schweiz 27 78 22 32 30 33 24 26 206
Slowakei 229 129 62 0 402 0 312 0 0
Slowenien 25 0 0 0 0 0 0 154 0
Spanien 229 476 0 0 0 0 0 0 0
Tschechische Republik 18.488 | 23.962|25.947| 21.282|18.691| 22.468| 25.485| 23.513| 13.931
Ungarn 0 0 897 708 12 110 78 92 53
Vereinigtes Konigreich* 1.020 537 540 130 1 0 -* -* -*
Gesamtverbringung Rinder 64.082 | 67.801|76.391| 52.625|34.004| 35.908| 45.225| 50.146| 43.259

(Quelle Eurostat, ab 2023 TRACES)

* 2020 aus EU ausgetreten
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Abb. 3: Verbringungen von Rindern nach Deutschland aus EU-Ldndern und der Schweiz (ab 2021 ohne Vereinigtes Ko-
nigreich) in Stlick Vieh kumuliert 2016 - 2023 (Quelle: Eurostat und TRACES (2023))

Innergemeinschaftliches Verbringen aus Deutsch-
land und Exporte in Drittstaaten:

Beim Verbringen von Schlacht- und Zuchtrindern aus
Deutschland in EU-Mitgliedstaaten und die Schweiz
kehrte die Anzahl der Verbringungen, nach einer
deutlicheren Reduktion im Jahr 2022, auf das lang-
jahrige Niveau von um die 750 Tausend Verbringun-
gen zuruck. Das Allzeithoch aus dem Jahr 2017
wurde in 2023 aber nicht erreicht.

Deutschland verbrachte innergemeinschaftlich im

Jahr 2023 Rinder in 25 EU-Mitgliedslander, nur nach
Finnland und Zypern wurden keine Verbringungen
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durchgefihrt. Die Verbringungen in das Nicht-EU-
Land Schweiz lagen im zweiten Jahr in Folge bei
etwa 600 Tieren und stabilisieren damit auf hohe-
rem Niveau gegeniiber den Jahren vor 2021. Die Nie-
derlande sind nach wie vor der Hauptempfanger fur
deutsche Rinder, auch wenn die Anzahl der Verbrin-
gungen gegeniuber den Vorjahren etwas ricklaufig
ist. Weitere wichtige Empfanger, allerdings mit er-
heblichem Abstand zum Handelsvolumen mit den
Niederlanden, sind Belgien, Ungarn, Polen, Italien
und Spanien, wobei die Verbringungen nach Belgien
und Ungarn gegeniiber 2022 erheblich, um den Fak-
tor 4 bis 5, zugenommen haben (siehe Tabelle 6).
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Tabelle 6: Verbringungen von Rindern aus Deutschland in EU-Lander und in die Schweiz 2015 - 2023 (Quelle
Eurostat, ab 2023 TRACES)

Verbringungslander 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023
Belgien 44,597 | 30.034| 47.572| 61.622| 27.156| 10.373| 10.315 6.683| 35.936
Bulgarien 251 744 3.331 682 378 519 484 157 311
Danemark 45 21 39 29 27 188 22 117 158
Estland 538 1.440 864 467 178 0 25 3 259
Frankreich 422 6.330 227 2.833 439 434 5 2.285 1.529
Griechenland 825 605 524 608 339 94 91 97 548
Irland 359 205 683 321 531 1.317 1.546 264 382
Italien 22.750| 25.390| 21.967 | 21.015| 17.217| 19.796| 20.828| 10.681| 26.351
Kroatien 835 292 698 714 1.658 484 461 367 672
Lettland 245 1.077 1.563 1.125 361 556 1.042 203 473
Litauen 236 110 27 79 18 242 474 282 340
Luxemburg 1.462 2.086 1.959 2.309 1.945 2548 1.809 1.804 3.153
Malta 0 1 0 0 119 0 0 0 67
Niederlande 572.239 | 576.229 | 589.500 | 579.590 | 667.318 | 634.326 | 656.765 | 615.526 | 569.830
Osterreich 969 1.530| 11.092 7.829 1.290 3.142 1.201 1.394 1.547
Polen 16.791| 14.673| 14.131| 10.711| 10.295| 13.744| 21.401| 24.713| 28.433
Portugal 68 74 68 34 170 187 34 88 224
Rumanien 2.029 3.221 2.816 3.077 1.116 738 683 579 2.145
Schweden 1 0 0 1 0 0 0 1 2
Schweiz 209 302 203 277 306 378 807 598 607
Slowakei 17 0 556 63 228 62 258 32 1.919
Slowenien 1 14 105 0 83 69 48 23 162
Spanien 65.166 | 71.778| 69.525| 66.558 | 26.491| 20.144| 22.475| 12.246| 17.479
Tschechische Republik 392 205 625 240 978 1.080 551 276 8.034
Ungarn 21.796 | 19.910| 13.558 8.742 7.841 7.672 6.031 7.485| 35.000
Vereinigtes Konigreich* 3.470 4.443 2.945 3.677 4.048 4.843 - -* -*
Zypern 0 99 98 0 558 461 31 0 0
Gesamtverbringung 755.713760.813 | 784.473 | 772.603 | 771.088 | 723.397 | 753.546 | 685.932 | 747.690

* 2020 aus EU ausgetreten
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Abb. 4: Verbringungen von Rindern aus Deutschland in EU-Lédnder (ab 2021 ohne Vereinigtes Konigreich) und die
Schweiz in Stiick Vieh kumuliert 2016 - 2023 (Quelle: Eurostat und TRACES (2023))

In den Jahren 2015 bis 2023 exportierte Deutschland
Rinder in 38 Drittstaaten, wie die Daten von EUROS-
TAT und TRACES (2023) zeigen. Im Berichtsjahr 2023
wurden Rinder jedoch lediglich in 14 Drittstaaten
ausgefiihrt (Daten ab Berichtsjahr aus TRACES). Mit
insgesamt 12.129 Tieren wurde der Vorjahreswert
(2022: 14.073) abermals unter-schritten. Ursache
fur den massiven Riickgang der Exporte in den letz-
ten Jahren ist der fast vollstandige Zusammenbruch
des Handels mit der Russischen Foderation. Der wei-
tere Rickgang von 2022 auf das Berichtsjahr 2023
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beruht jedoch im Wesentlichen auf dem Ausbleiben
jedweder Rinderexporte nach Agypten, das im Vor-
jahr noch das Haupt-Empfangerland war. Die
Haupt- Empfangerlander 2023 waren Marokko, das
Vereinigte Konigreich und die Tirkei, letztere mit
einem sehr deutlichen Anstieg der Exporte. Insge-
samt zeigen sich fir die einzelnen Lander uber den
Beobachtungszeitraum von 2015 bis 2023 starke
Schwankungen.
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Tabelle 7: Rinderexporte aus Deutschland in Drittlander 2015 - 2023 (Quelle Eurostat, ab 2023 TRACES)

AUSFUHR DRITTLANDER 2015 | 2016 | 2017 | 2018 | 2019 | 2020 | 2021 | 2022 2023

Agypten 2.865| 2.146 986 750| 1.000| 2.492| 2.570| 4.816 0
Albanien 0 0 33 96 367 495 229 99 263
Algerien 3.986| 2.457 567 | 3.122| 3.299| 5.867 0 0 0
Armenien 322 0 124 0 0 66 0 0 0
Aserbaidschan 4.872| 1.607| 2.137| 2.956| 1.104 192 0 0 1
Bosnien-Herzegowina 2.260 43 0 0 0 92 186 581 737
Nord Mazedonien 195 0 0 0 0 96 0 265 99
Eritrea 0 0 660 310 156 844 0 0 0
Georgien 130 128 0 164 625 68 0 0 0
Indien 76 0 0 0 0 228 0 0 0
Irak 165 0 331 446 98 0 0 0 0
Iran 0 4 0 0 528 841 0 0 0
Jordanien 2.048 0| 1.856 0 0 0 0 0 0
Kasachstan 0| 1.024| 1.220| 2.845 553 0 0 0 0
Katar 0 0 330 10 0| 1.132 306 0 0
Kirgistan 86 0 0 0 0 0 0 0 0
Kosovo 238 360 300 119 222 516 660 514 761
Kuwait 1.849 596 | 1.319 713 0 0 0 0 0
Libanon 6.989 [ 11.144 | 4.485 980 536 1.137 306 121 199
Libyen 98 292 426 33 66 462 0 0 0
Marokko 1.724| 6.881| 5.180| 5.738| 5.266| 6.841| 4.542| 2.942 3362
Mauretanien 0 0 33 0 0 0 0 0 0
Moldawien 365 134 193 118 162 248 99 87 126
Montenegro 10 136 40 110 28 0 0 61 0
Nigeria 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Norwegen 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Russische Foderation 4.634| 7.730(17.923|21.164|27.373|12.506 | 14.975 284 578
Serbien 189 232 45 151 117 37 24 0 20
Syrien 0 0| 2.079| 1.545 0 0 0 0 0
Tadschikistan 0 245 0 365 0 0 0 0 0
Tunesien 558 128 65 515 435 185 32 132 127
Tirkei 22.610|29.368|30.230|15.450| 1.951| 1.405 288 231 1.806
Turkmenistan 516 545| 1.714| 1.192 455 68 0 0 0
Ukraine 35 407 951 | 1.101 0 0 0 0 0
Usbekistan 4,617 | 4.554| 6.865| 8.321| 7.484 746 0 0 0
Vereinigte arabische Emirate 0 0 656 0 165 0 5 4 0
Vereinigtes Konigreich* -* -* -* -* -* -*1 6.159| 3.936| 3.185
WeibBrussland 0 0 39 201 198 656 586 0 865
Gesamtausfuhr Rinder 61.632|70.161|81.050 | 68.515 | 52.188 | 37.220 | 30.967 | 14.073 | 12.129

*erst 2020 aus der EU ausgetreten, (Quelle: Eurostat, TRACES (2023))
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Kapitel 2 Fallstatistiken

Vorkommen von anzeigepflichtigen Tierseuchen und meldepflichtigen Tierkrankheiten im Jahr 2023

Denzin N.

Anzeigepflichtige Tierseuchen

Einfuhrung

Die Verordnung lber anzeigepflichtige Tierseuchen
umfasste im Berichtszeitraum 2023 insgesamt 54
Tierseuchen (Verkiindigungsstand 31. Marz 2020),
wovon 22 noch nie in Deutschland aufgetreten sind.
Im Jahr 2023 wurden Neuausbriiche von 17 anzeige-
pflichtigen Tierseuchen im Tierseuchen-nachrich-
tensystem (TSN) dokumentiert (Tabellen 1 und 2).
Die Zahl der Ausbriiche der Amerikanischen Faulbrut
der Bienen hat sich gegeniiber den Jahren vor 2021
auf relativ niedrigem Niveau stabilisiert. Bei der
Zahl der BVD-Ausbriiche setzte sich der Abwarts-
trend deutlich fort, es wurden nur noch neun Aus-
briiche gemeldet (2022: 23). Das bereits im Herbst
2021 begonnene Gefliigelpestgeschehen setzte sich
bis in das Jahr 2023 fort.
schwachte sich das Geschehen zwar ab, aber im Ge-

Uber die Sommer

gensatz zu den Vorjahren gab es keine Monate ohne
Nachweise (zumindest bei Wildvogeln) mehr.

Es fanden sich keine Hinweise, welche auf das Vor-
kommen des Erregers der klassischen Schweinepest
schlieBen lieBen, wohingegen sich das Ausbruchsge-
schehen der afrikanischen Schweinepest seit dem
erstmaligen Auftreten im September 2020 iiber den
gesamten Berichtszeitraum hinweg im Wildschwein-
bereich fortsetzte. Nachweise erfolgten wieder in
den schon zuvor betroffenen Bundeslandern Sachsen
und Brandenburg, in letzterem Bundesland kam es
auch zu einem Ausbruch in einem Hausschweinebe-
stand.

Insgesamt wurden 18 Fledermaustollwutinfektionen
in neun Bundeslandern bestatigt. In vier Bundeslan-
dern wurden insgesamt sechs Ausbriiche der atypi-
schen Scrapie amtlich festgestellt. Das West-Nil-Vi-
rus wurde in 21 Tierhaltungen (sieben Vogel- und 14
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Einhuferhaltungen) und bei 14 Wildvogeln in acht
Bundeslandern nachgewiesen.

Aviare Influenza

Im Jahr 2023 wurden im Rahmen des routinemaRi-
gen Wildvogel- und Geflugelmonitorings 699 (2022:
639) Geflugelhaltungen und 9.831 (2022: 5.261)
Wildvogel (aktive Uberwachung) untersucht.

a) Hochpathogene aviare Influenza (HPAI)

Die Anzahl der Ausbriiche bei gehaltenem Gefligel
ging gegeniiber dem Vorjahr deutlich zuriick (74 ver-
sus 203 in 2022). Die Ausbriiche erfolgten vor allem
im Winter, Frihjahr und Herbst, aber auch iiber den
Sommer kam das Seuchengeschehen nicht vollstan-
dig zur Ruhe mit einem Ausbruch im Juli. Die Anzahl
der Nachweise bei Wildvogeln entsprach mit 1.112
in 2023 nahezu dem Vorjahreswert (1.173). Im Wild-
vogelbereich lag der Schwerpunkt der Nachweise im
ersten Halbjahr bis zum Juni. Es gab keinen Monat
ohne Nachweise mit einem Minimum im Oktober
2023 (n = 3). Im Berichtsjahr waren besonders Kiis-
ten- und Mowenvogeln, auch in Brutkolonien, be-
troffen, gefolgt von Wildgansen, Greifvogeln und
Schwanen. In geringerem Umfang gab es auch Nach-
weise bei anderen Spezies. Insgesamt deuten die
Daten auch aus anderen europaischen Landern da-
rauf hin, dass HPAIV H5N1 seit 2022 einen enzooti-
schen Status in europaischen Wildvogelpopulation
erreicht haben durfte. Somit ware in Europa ganz-
jahrig mit einem erhohten Infektionsdruck fir Ge-
fligelhaltungen durch direkte und mittelbare Kon-
takte zu Wildvogeln zu rechnen.



b) Niedrigpathogene aviare Influenza (NPAI)

Anzeigepflichtige Infektionen mit aviaren In-
fluenzaviren niedriger Pathogenitat wurden 2023 in
vier Haltungen detektiert (LPAIV H5N4 (1), H5N2 (1);

H5NX (1) und H5N1 (1)).

Afrikanische und klassische Schweinepest
Entsprechend der Schweinepest-Monitoring-Verord-
nung zur Friherkennung der klassischen Schweine-
pest wurden im Jahr 2023 57.230 (Vorjahr: 60.304)
gesund erlegte Wildschweine serologisch sowie
1.495 (Vorjahr: 2.148) verendet aufgefundene und
415 (Vorjahr: 661) krank erlegte Wildschweine viro-
logisch mit negativem Ergebnis auf klassische
Schweinepest untersucht.

Virologisch auf afrikanische Schweinepest (ASP)
wurden 120.290 (Vorjahr: 125.064) gesund erlegte,
2.724 (Vorjahr: 3.916) verendet aufgefundene sowie
450 (Vorjahr: 712) krank erlegte sowie 2.343 verun-
fallte und 2.656 Wildschweine ohne detaillierte An-
gaben untersucht. Von diesen Tieren waren 53 der
gesund erlegten, 728 der verendet aufgefundenen,
25 der krank erlegten, drei der verunfallten sowie
keine der Tiere ohne detaillierte Angaben in der vi-
rologischen Untersuchung positiv fur das Virus der
ASP.

Nachweise erfolgten im Wildschweinbereich wieder
in den schon in den Vorjahren betroffenen Bundes-
landern Brandenburg und Sachsen, mit etwa der
gleichen Anzahl von Fallen beim Wildschwein. Im
Hausschweinbereich kam es nur zu einem Ausbruch
in einer sehr kleinen Mischhaltung in Brandenburg.

West-Nil-Virus Infektion bei Vogel oder Pferd

Nachdem es im Jahr 2018 erstmals zu Fallen von
West-Nil-Virus Infektion bei Vogel und Pferd kam
und der Erreger sich in den Folgejahren erfolgreich
ausbreitete, erfolgten im Jahr 2023 insgesamt 35
Anzeigen der Infektion. Betroffen waren 14 einzelne
Wildvogel
Eule), neun weitere Vogel (Uberwiegend Eulen) aus

(ganz uberwiegend Greifvogel, eine
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sieben Wildgehegen sowie 17 Pferde aus insgesamt
14 Haltungen. Die Anzeigen stammten aus den acht
Bundeslandern Berlin (n = 9), Brandenburg (n = 9),
Sachsen-Anhalt (n = 8), Sachsen (n = 5) sowie Nie-
Rheinland-Pfalz,
und Thiringen (je n = 1).

dersachsen, Schleswig-Holstein

BHV1-Infektion

Mit dem Durchfiihrungsbeschluss (EU) 2017/888 der
Kommission vom 22. Mai 2017 wurde die Bundesre-
publik Deutschland insgesamt der Status ,,frei von
der infektiosen bovinen Rhinotracheitis* zuerkannt.
Im Jahr 2023 wurde dennoch in vier Fallen in Nord-
rhein-Westfalen (n= 3) und Bayern (n=1) der Aus-
bruch amtlich festgestellt.

Tollwut

Zur Aufrechterhaltung des tollwutfreien Status ge-
maB den WOAH-Kriterien wurden im Jahr 2023 bun-
desweit insgesamt 5.352 Tiere (davon 2.735 Fuchse)
mit negativem Ergebnis auf Tollwut (Rabies Virus,
RABV) getestet.

Daneben wurden insgesamt 18 Fledermaus-tollwut-
falle aus den Bundeslandern Niedersachsen (n = 8),
Brandenburg und Sachsen-Anhalt (jeweils n = 2) so-
wie Bayern, Berlin, Nordrhein-Westfalen, Sachsen,
Schleswig-Holstein und Thiringen (jeweils n = 1) ge-
meldet. Bei allen Fallen konnte mittels Sequenzie-
rung EBLV-1 als Erreger identifiziert werden.

Transmissible Spongiforme Enzephalopathie (TSE)
Scrapie bei Schaf und Ziege

Im Rahmen des TSE-Uberwachungsprogramms ge-
maBR den MaBgaben der Verordnung (EG) Nr.
999/2001 wurden im Jahr 2023 18.978 Schafe (Vor-
jahr: 20.585) und 2.230 Ziegen (Vorjahr: 2.268) ge-
testet. Es wurden im Jahr 2023 sechs Ausbriiche aty-
pischer Scrapie in vier Bundeslandern amtlich
festgestellt.
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Bovine Spongiforme Enzephalopathie beim Rind
(BSE)

Basierend auf der Untersuchung von 170.167 Rin-
dern (Vorjahr: 163.715) gema den MafRgaben der
Verordnung (EG) Nr. 999/2001 wurde im Jahr 2022
kein BSE-Fall diagnostiziert.
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Tab. 1: Neuausbriiche anzeigepflichtiger Tierseuchen in den Jahren 2014 bis 2023 gemal TSN
(Stand: 20.11.2024)

Anzeigepflichtige Tierseuchen 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023
Afrikanische Schweinepest - gesamt - - - - - - 403 2.724 1603 888
Hauschweine - - - - - - - 4 3 1

Wildschweine (Falle) - - - - - - 403 2.720 1.600 887

Amerikanische Faulbrut 266 150 174 159 136 203 162 91 74 90

Ansteckende Blutarmut der Einhufer 2 5 - 14 1 - 1

Aujeszkysche Krankheit* 1 3 2 4 5 1

Blauzungenkrankheit - - - - 1 59 2 1 - 24

Bovine Herpesvirus Typ-1-Infektion
(alle Formen)

Bovine Virus Diarrhoe 1.068 562 338 142 129 97 65 29 23 9
Brucellose der Rinder, Schweine,

19 22 20 14 10 2 2 14 25 4

Schafe und Ziegen 1 4 ! 3 ! 2 ) >
Gefliigelpest (HPAI) - gesamt 3 4 613 738 5 543 1.587 1376 1.186
Geflugel, gehaltene Vogel 3 4 28 79 2 3 282 203 74
Wildvogel (Falle) - - 585 659 3 512 1.305 1.173 1.112

Infektiose Hamatopoetische Nekrose
der Salmoniden

Koi Herpesvirus-Infektion der Karpfen 49 68 60 158 94 51 51 45 34 35
Milzbrand 1 - - - - - - 2

Newcastle Krankheit - - - - - - - 2 4 20
Niedrigpathogene aviare Influenza bei

16 21 5 5

-
o

20 32 81 14 19

einem gehaltenen Vogel 3 11 3 ] ! 2 4 ? 4
Rauschbrand 6 3 7 9 6 2 3 4 6 1
Salmonellose der Rinder 70 66 101 109 98 131 93 74 68 85
Tollwut - klassisch - - - - - - - 1

- Fledermaus 7 13 23 15 18 8 7 17 6 18

Transmissible Spongiforme Enzepha-
lopathie (alle Formen)

Tuberkulose der Rinder (Mykobakte-
rium bovis und Mykobakterium caprae)

13 12 2 3 6 3 10 9 4 3

Vibrionenseuche der Rinder 2 2 - - 1

Virale Hamorrhagische Septikamie der

Salmoniden 19 24 27 32 35 12 6 14 6 9
West-Nil-Virus Infektion bei Vogel od

Pf(:d il-Virus Infektion bei Vogel oder 12 90 - o 65 35

*gemeldete Fdlle geniigen aufgrund der Wildtier-Assoziation nicht der Falldefinition
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Tab. 2: Monatliche Neuausbriiche anzeigepflichtiger Tierseuchen im Jahr 2023 gemaRB TSN
(Stand: 20.11.2024)

Anzeisenflichtice Ti -
nzeigepflichtige Tierseu Jan Feb Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Ges.

chen
Afrik. Schweinepest - ges. 216 150 116 8 70 75 48 58 15 8 23 21 888
Hausschweine - 1 - - - - - - - - - - 1
Wildschweine (Falle) 216 149 116 88 70 75 48 58 15 8 23 21 887
Amerikanische Faulbrut - - 3 13 13 5 8 17 24 7 - - 90
Blauzungenkrankheit - - - - - - - - - 5 10 9 24
Bovine Herpesvirus Typ 1-
Infektion (alle Formen) 1 1 1 1 1 4
Bovine Virus Diarrhoe - 1 2 - 1 - 2 - - 1 2 - 9
Gefliigelpest (HPAI) - ges. 114 228 196 104 201 158 84 16 10 3 29 43 1.186
Gefliugel, gehalt. Vogel 23 15 8 4 2 - 1 - - - 7 14 74

Wildvogel (Falle) 91 213 188 100 199 158 83 16 10 3 22 29 1.112

Infektiose Hamatopoeti-
sche Nekrose der Salmoni- - - - 2 2 1 1 - 4 2 7 - 19
den

Koi Herpesvirus-Infektion

der Karpfen 1 2 2 1 6 15 4 3 1 35
Niedrigpathogene aviare

Influenza bei einem gehal- - 1 1 - - - - - - 2 - - 4
tenen Vogel

Newcastle Krankheit - - 5 - - 1 1 1 - 4 3 5 20
Rauschbrand - - - - - - - - 1 - - - 1

Salmonellose der Rinder 6 1 3 3 2 9 7 7 11 9 10 17 85

Tollwut - klassisch

- Fledermaus - - - - - 1 1 6 7 2 1 - 18
Transmissible Spongiforme
Enzephalopathie (alle For- - 4 - - 1 - - - 1 - - . 6
men)
Tuberkulose der Rinder
(Mykobakterium bovis und 1 - 1 - - - - - - - - 1 3

Mykobakterium caprae)

Virale Hamorrhagische
Septikamie der Salmoni- 2 - - 2 1 2 1 1 - - - - 9
den

West-Nil-Virus Infektion
bei Vogel oder Pferd
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Meldepflichtige Tierkrankheiten

Einfuhrung

GemaB der Verordnung uber meldepflichtige Tier-  die Transmissible Virale Gastroenteritis des Schwei-
krankheiten (in der Fassung der Bekanntmachung vom  nes (TGE), den Rauschbrand der Schafe und Ziegen
11. Februar 2021) unterlag im Jahr 2023 der diagnos-  und SARS-CoV-2 wurden 2023 fur alle Tierkrankheiten
tische Nachweis von 26 Tierkrankheiten durch die un-  Nachweise in TSN erfasst

tersuchenden Einrichtungen der Meldepflicht. Bis auf

Tab. 3: Zusammenfassende Darstellung der meldepflichtigen Tierkrankheiten seit dem Jahr 2018 gemalR TSN
(Stand: 18.11.2024)

Meldepflichtige Tierkrankheit 2018 2019 2020 2021 2022 2023
Ansteckende Metritis des Pferdes (CEM) 25 32 43 46 61 41
Bornavirus-Infektionen der Saugetiere* - - 3 12 7 4
Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) 965 858 1.218 1.901 1.076 860
Chlamydiose 179 158 158 141 150 136
Echinokokkose 121 230 95 141 111 124
Equine Virus-Arteritis 8 6 38 4 9 1
Gumboro Krankheit 6 4 11 1 5 1
Infektiose Laryngotracheitis des Gefliigels (ILT) 32 36 44 33 26 25
Leptospirose 75 64 80 76 112 110
Listeriose (Listeria monocytogenes) 153 128 154 155 126 142
Maedi/Visna 45 49 58 61 56 73
Mareksche Krankheit (akute Form) 58 65 91 129 111 96
Niedrigpathogene aviare Influenza der Wildvogel 2 7 7 9 15 11
Paratuberkulose 466 333 359 371 296 288
Q-Fieber 174 189 193 135 115 110
Salmonellose (Salmonella spp auBer Rind) 2.058  2.133 1.894 1.911 1.652 1.676
SARS-CoV-2-Infektion bei Haustieren* - - 4 13 4
Saugerpocken (Orthopoxinfektion) 9 30 22 10 6 11
Schmallenberg-Virus-Infektion 21 34 46 45 54 32
Toxoplasmose 11 31 41 67 57 50
e T g sk w®
Tularamie 75 208 146 155 79 107
Verotoxin (=Shiga-Toxin)-bildende Escherichia coli 155 132 76 128 116 131
Vogelpocken (Avipoxinfektion) 30 14 17 12 7 8

*Meldepflicht 2020 neu- oder wieder eingefiihrt
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1. Afrikanische Schweinepest - African Swine Fever
Blome, S., Staubach, C., Schulz, K., Beer, M., Sauter-Louis, C.

Summary

In 2023, African swine fever (ASF) continued to
spread throughout Europe, affecting a total of 14 EU
Member States. The virus was identified for the first
time in Sweden and Croatia, and disseminated to
new regions within Italy. In comparison to the pre-
ceding year, the number of wild boar cases in-
creased by 10 %. However, this trend was not ob-
served in Germany, where the number of recorded
cases was significantly lower than in the previous
year. By the end of the year, 887 cases in wild boar
had been officially documented. The federal states
of Brandenburg, Saxony and Mecklenburg-Western
Pomerania were impacted. Additionally, an out-
break occurred in domestic pigs in Brandenburg. The
virus variants that were observed during the initial
introduction into Germany were subsequently inves-
tigated using genomic epidemiology.

Zusammenfassung

Die Afrikanische Schweinepest (ASP) eroberte auch
2023 neue Gebiete in Europa und betraf insgesamt
14 EU-Mitgliedstaaten. Das Virus wurde erstmals
auch in Schweden und Kroatien nachgewiesen und
breitete sich auf neue Gebiete in Italien aus. Insge-
samt stiegen die Falle beim Wildschwein im Ver-
gleich zum Vorjahr um 10 %. Dieser Trend war je-
doch in Deutschland nicht zu verzeichnen, wo
deutlich weniger Falle verzeichnet wurden, als im
Vorjahr. Bis Ende des Jahres wurden 887 Falle bei
Wildschweinen offiziell gemeldet. Betroffen waren
die Bundeslander Brandenburg, Sachsen und Meck-
lenburg-Vorpommern. Dariiber hinaus gab es einen
Ausbruch bei Hausschweinen in Brandenburg. Die
bei der Einschleppung in Deutschland beobachteten
Virusvarianten wurden weiter verfolgt und fir die
genomische Epidemiologie genutzt.
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Labordiagnostische Untersuchungen
Die Routineuntersuchungen zur Afrikanischen
Schweinepest werden inzwischen von den veterinar-
medizinischen Untersuchungseinrichtungen in den
Bundeslandern durchgefiihrt. Das NRL wird bei Ver-
dachtsfallen und Nachweisen sowie abklarungs-
pflichtigen Sachverhalten hinzugezogen. Die einge-
setzten Methoden sind in der Amtlichen
Methodensammlung aufgefiihrt und entsprechen
den Empfehlungen des EU Referenzlabors. Die kom-
merziellen Kits zur Genom- und Antikorperdetektion
bediirfen der amtlichen Zulassung.

Die serologische Diagnostik gewann durch das anhal-
tende Seuchengeschehen an Bedeutung. Die ent-
sprechenden Testkits wurden vergleichend getestet

und flankierende Testsysteme wurden etabliert.

Statistische Angaben

Im Berichtsjahr wurden insgesamt 128.463 Wild-
schweine virologisch mittels PCR auf ASP unter-
sucht. Darunter befanden sich 120.290 gesund er-
legte Tiere, 2.724 verendet aufgefundene, 450
krank erlegte, 2.343 verunfallte sowie 2.656 Tiere
ohne detaillierte Angaben.

Von diesen waren 53 der gesund erlegten, 728 der
verendet aufgefundenen, 25 der krank erlegten und
3 der verunfallten Wildschweine positiv fur virales
Genom. Der passiven Surveillance kommt daher die
grote Bedeutung zu.

Epidemiologische Untersuchungen

Im Jahr 2023 wurden weitere ASP-Falle in Branden-
burg und Sachsen entlang der Grenze zu Polen fest-
gestellt. Dariiber hinaus traten weitere Falle in der
Region um MeiBen auf.

Die Erkrankungsdynamik in Sachsen wurde in einer
detaillierten, inzwischen publizierten Studie analy-
siert (Schulz et al., 2024). Der Fokus lag auf zwei



Regionen: den ostlichen Landkreisen an der polni-
schen Grenze, in die das Virus vermutlich durch in-
fizierte Wildschweine eingeschleppt wurde und den
Daten aus dem Landkreis MeiBen, in dem ein durch
Menschen verursachter Eintrag vermutet wurde. Die
Daten aus der aktiven und passiven Uberwachung
wurden sowohl deskriptiv als auch mittels eines
Bayes’schen Raum-Zeit-Modells analysiert. In den
ostlichen Landkreisen wurden hohere Pravalenz-
schatzungen verzeichnet, was auf eine hohere Virus-
last hindeutet.

Ende Februar 2023 musste Brandenburg einen ASP-
Ausbuch in einem Hausschweinebetrieb (Bio-Land-
hof) in der Nahe von Cottbus melden. Das Virus
zeigte alle Marker der Linie IV, die in der Region in
Wildschweinen vorherrschte.

Forschung

Das NRL-ASP ist in diverse drittmittelgeforderte For-
schungsprojekte eingebunden und aktives Mitglied
der Global African swine fever Research Alliance
(GARA). Forschungsschwerpunkte sind derzeit die
Ableitung von Schutzkorrelaten nach Impfung und
Uberstandener Infektion, das Verstandnis pathoge-
netischer Mechanismen sowie die Optimierung von
pragmatischen Diagnoseverfahren. Im Rahmen eines
Gemeinschaftsprojektes mit der IUCN SSC Wild Pig
Specialist Group, dem europaischen Verband der
Zoo- und Wildtierarzte (EAZWV / European Associa-
tion of Zoo and Wildlife Veterinarians), sowie der
Tapir and Suiform Taxon Advisory Group (TAG) der
EAZA wurde die Wirts-Virus-Interaktion voll emp-
fanglicher europaischer Schweinearten mit der re-
sistenter, afrikanischer Schweinearten verglichen.
Des Weiteren wurden in einem durch die Europai-
sche Behorde fur Lebensmittelsicherheit (EFSA) ge-
forderten Projekt die Stabililtat des ASP-Virus auf
verschiedenen Futtermitteln und Einstreu- bzw. Be-
schaftigungsmaterialien sowie in Arthropoden un-
tersucht.
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Staatliche MaBnahmen

Auf EU-Ebene bildet die Durchfiihrungsverordnung
(EU) 2023/594 zur Festlegung besonderer MaBnah-
men zur Bekampfung der Afrikanischen Schweine-
pest den rechtlichen Rahmen.

@  Feststellung Hausschwein
® Feststellung Wildschwein

[ Bundestander

Kreise

Abb. 1: Geographische Darstellung der im Jahr 2023 in
Deutschland gemeldeten ASP-Fille bei Hausschweinen
(1) und Wildschweinen (887)
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2. Amerikanische Faulbrut der Honigbienen -

Schafer, M. O.

Summary

With 90 affected apiaries the number of outbreaks
of American foulbrood (AFB) in Germany in 2023 was
slightly higher compared to 74 reported outbreaks
in the year before. However, the number is well be-
low the average over the last 25 years, which is now
221 outbreaks per year. The agent, Paenibacillus
larvae, is detected by microbiological and molecu-
lar biological methods.

Zusammenfassung

Die Zahl der Ausbriiche der Amerikanischen Faulbrut
(AFB) in Deutschland lag im Jahr 2023 mit 90 be-
troffenen Bienenstanden leicht Uber den in 2022 ge-
meldeten 74 Ausbriichen. Jedoch liegt die Zahl weit
unter dem Durchschnitt der letzten 25 Jahre, wel-
cher jetzt bei 221 Ausbriichen pro Jahr liegt (die Da-
ten sind ab 1995 im TSN verfligbar). Der Erreger, Pa-
enibacillus larvae, wird mit mikrobiologischen und
molekularbiologischen Methoden nachgewiesen.

Labordiagnostische Untersuchungen

Die Untersuchungen auf AFB werden in den einzel-
nen Bundeslandern von veterinarmedizinischen Un-
tersuchungsamtern bzw. von beauftragten Untersu-
chungsstellen durchgefiihrt. Das NRL wird nur in
einzelnen Fallen zur Absicherung des Befundes her-
angezogen. Die hierbei verwendeten mikro-biologi-
schen und molekularbiologischen Methoden sind in
der amtlichen Methodensammlung, auf der Web-
seite des Referenzlabors fur Bienengesundheit der
Europaischen Union (EURL) und im ,,Manual of Diag-
nostic Tests and Vaccines for Terrestrial Animals*
der WOAH aufgefihrt.

Statistische Angaben

In Deutschland werden von ca. 142.858 Imkern ca.
963.881 Bienenvolker gehalten. Die meisten Imker
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American foulbrood

betreiben die Bienenzucht als Hobby oder im Neben-
erwerb, nur sehr wenige sind Berufsimker. Die Zahl
der Bienenstande, auf welchen die AFB ausgebro-
chen ist, ist mit 90 Neuausbriichen im Jahr 2023
leicht hoher als im Vorjahr (Tab. 1). Der Durch-
schnitt der letzten 25 Jahre liegt aktuell bei 221 ge-
meldeten Ausbriichen.

Staatliche MaBnahmen

Die Amerikanische Faulbrut ist eine anzeigepflich-
tige Tierseuche nach der Verordnung (EU) 2016/429
des Europaischen Parlaments und des Rates vom 9.
Marz 2016 zu Tierseuchen und zur Anderung und
Aufhebung einiger Rechtsakte im Bereich Tier-
gesundheit (,,Tiergesundheitsrecht*) und allen spe-
zifischen Rechtsvorschriften, die entsprechend die-
ser Verordnung erlassen wurden. Die AFB wird nach
den Bestimmungen der Bienenseuchen-Verordnung
in der Fassung der Bekanntmachung vom 3. Novem-
ber 2004 (BGBI. | S. 2738), die zuletzt durch Artikel
7 der Verordnung vom 17. April 2014 (BGBL. | S. 388)
geandert worden ist, in der jeweils geltenden Fas-
sung staatlich bekampft. Ein Ausbruch der Seuche
liegt vor, wenn die AFB amtlich festgestellt worden
ist. Hierfir ist neben einem Auftreten von klinischen
Symptomen im Bienenvolk der Nachweis des Erre-
gers Paenibacillus larvae im Labor erforderlich. Die
klinischen Symptome der AFB konnen je nach Erre-
gertyp und begleitenden Infektionen variieren. Je
friher infizierte Larven nach der Infektion sterben,
desto wahrscheinlicher werden diese von Arbeite-
rinnen bemerkt und aus den Brutzellen ausgeraumt,
wodurch ein luckiges Brutbild entsteht. Sterben die
Larven erst nach der Verdeckelung der Brutzellen
und werden diese nicht bemerkt und nicht ausge-
raumt, wird in diesen Zellen in der Regel entweder
eine breiige, milchkaffeebraun verfarbte, fadenzie-



hende Masse vorgefunden oder der Zellinhalt ist be-

reits zu einem fest an der Zellwand haftenden Faul-
brutschorf eingetrocknet. Leider bestehen Diskre-
panzen zwischen nationalem und EU-Recht, was
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dazu fihrt, dass teilweise auch AFB-Ausbriiche ge-

meldet werden, welche lediglich durch ein positives

Untersuchungsergebnis im Labor begriindet werden.
Die Zahl der AFB-Ausbriiche mit klinischer Relevanz
liegt somit unter der Zahl der gemeldeten.

Tabelle 1: Zahl der Ausbriiche der Amerikanischen Faulbrut der Bienen in Deutschland seit 2010
(TSN; Stichtag: 20.06.2024)

Jahr

2010

2011

2012

2013

2014

2015

2016 | 2017

2018

2019

2020

2021

2022 | 2023

Bienenstande

193

207

268

229

266

150

172| 159

136

203

162

91

74| 90

@ Feststellung

‘:I Bundeslander

Kreise

Abb. 1: Geographische Verteilung der im Jahr 2023 angezeigten Neuausbriiche der Amerikanischen Faulbrut

der Bienen (TSN; Stichtag: 10.12.2024)
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3. Aviare Influenza bei Geflugel und Wildvogeln - Avian influenza in poultry and wild

birds
Harder, T.

Summary

The year 2023 was characterised by continuing pres-
ence of the Asian goose/Guangdong (gs/GD) lineage
of highly pathogenic avian influenza viruses (HPAIV)
of subtype H5N1 in Germany. Overall, a more even-
distributed occurrence of virus infections in wild
birds and outbreaks in poultry farms was observed
throughout the year, and seasonal clusters, espe-
cially in summer in colony-breeding seabirds, were
less significant. The main colony-breeding species
affected in 2023 was the black-headed gull; how-
ever, as this is not tied to coastal waters, outbreaks
occurred throughout Germany. Overall, the data
confirm a continued enzootic status of HPAIV H5N1
in local wild bird populations in 2023. This results in
a year-round, increased infection pressure for poul-
try farms due to direct and indirect contacts with
wild birds, which led to a total of 74 outbreaks in
kept birds. Phylogenetically, the HPAIV situation in
Germany is characterised by a high fluctuation of
different genotypes within the H5N1 subtype (Figure
1). Over the course of the year, the spectrum
changed fundamentally and previously dominant
genotypes such as "euBB" were completely replaced
by new reassortants. The introduction of preventive
vaccination of kept birds against HPAIV continues to
be the subject of lively discussions. However, the
unclear effects on international trade relations are
still a major obstacle to a positive assessment.

Zusammenfassung

Das Jahr 2023 war durch eine fortlaufende Anwesen-
heit der asiatischen goose/Guangdong (gs/GD) Linie
hochpathogener aviarer Influenzaviren (HPAIV) des
Subtyps H5N1 gekennzeichnet. Insgesamt war uber
das Jahr verteilt ein gleichmaBigeres Auftreten von
Virusinfektionen bei Wildvogeln und Ausbriichen in
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Geflugelhaltungen zu beobachten, und saisonale
Haufungen, vor allem im Sommer bei koloniebriten-
den Wildvogeln, fielen weniger stark ins Gewicht.
Im Wesentlichen war als koloniebritende Art noch
die Lachmowe betroffen; da diese allerdings nicht
an Kustengewasser gebunden ist, resultierten Aus-
briiche im gesamten Bundesgebiet. Insgesamt besta-
tigen die Daten einen auch in 2023 fortgesetzten en-
zootischen Status des HPAIV H5N1
Wildvogelpopulationen. Hieraus resultiert ein ganz-

in hiesigen

jahriger, erhohter Infektionsdruck fur Geflugelhal-
tungen durch direkte und mittelbare Kontakte zu
Wildvogeln, der zu insgesamt 74 Ausbriichen bei ge-
haltenen Vogeln fiihrte. Phylogenetisch bleibt in
Deutschland eine hohe Fluktuation verschiedener
Genotypen innerhalb des Subtyps H5N1 kennzeich-
nend; im Verlauf des Jahres veranderte sich das
Spektrum wiederum grundlegend, und zuvor domi-
nierende Genotypen wie ,,euBB* wurden vollstandig
durch neue Reassortanten verdrangt (Abbildung 1).
Die Einfihrung praventiver Impfungen bei gehalte-
nen Vogeln gegen HPAIV wird weiter angeregt disku-
tiert. Die unklaren Auswirkungen auf internationale
Handelsbeziehungen stehen jedoch als wesentliches
Hemmnis einer positiven Bewertung noch entgegen.
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T T
2023 March May July September MHovember 2024 March

Abbildung 1. Genotypen des HPAIV H5N1 in Deutschland seit dem 01.01.2023 (Gefliigel und Wildviogel). Jede Farbe
stellt einen distinkten Genotyp dar; die Hohe der Sdulen stellt die relative Hdufigkeit des jeweiligen Genotyps im
Untersuchungsgut dar (Datenquelle: https://microreact.org/project/hpaiv-genotypes-in-germany).
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Tab. 1: Virologischer Nachweis von Al Infektionen in Bestanden gehaltener Vogel in Deutschland, 2023
(Quelle: TSN, FLI, Institut f. Epidemiologie, NRL-Al, FLI, Institut f. Virusdiagnostik)

Bundesland Influenzavirus Pathotyp Anzahl Bestande

Anzeigepflichtige HP

Baden-Wirttemberg H5N1 HP 3
Bayern H5N1 HP 12
Berlin H5N1 HP 0
Brandenburg H5N1 HP 2
Bremen H5N1 HP 0
Hamburg H5N1 HP 2
Hessen H5N1 HP 1
Mecklenburg-Vorpommern H5N1 HP 11
Niedersachsen H5N1 HP 20
Nordrhein-Westfalen H5N1 HP 1
Reinland-Pfalz H5N1 HP 2
Saarland H5N1 HP 0
Sachsen H5N1 HP 0
Sachsen-Anhalt H5N1 HP 6
Schleswig-Holstein H5N1 HP 9
Thiringen H5N1 HP 5
Gesamt 74
Anzeigepflichtige LP
Niedersachsen H5N4 LP 1
Sachsen-Anhalt H5N2 LP 1
Gesamt 2
Nicht anzeigepflichtig
Bayern H11N9 1
Hessen H6N1 1
Mecklenburg-Vorpommern H4N6 1
H6N2 1
H6N8 1
H11N9 1
Niedersachsen H6N1 1
H6N2 1
HON2 1
Nordrhein-Westfalen HIN2 1
Gesamt 10
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Labordiagnostische Untersuchungen
Untersuchungen von gehaltenen Vogeln und Wildvo-
geln zur aviaren Influenza werden in den einzelnen
Bundeslandern von den veterinarmedizinischen Un-
tersuchungsamtern, jedoch im Bereich der Gefliigel-
wirtschaft auch von Privatlaboren im Rahmen sog-
nannter Eigenkontrollen als Teil einer aktiven
Surveillance durchgefiihrt. Das nationale Referenz-
labor (NRL) wird bei allen Verdachtsfallen und Nach-
weisen aviarer Influenzaviren bei Gefliigel und Wild-
vogeln sowie bei Nachweisen von Antikorpern gegen
anzeigepflichtige AIV (Subtypen H5, H7) bei Geflu-
gel zur Absicherung und Spezifizierung des Befundes
hinzugezogen. Die Methodik ist in der amtlichen Me-
thodensammlung aufgefuhrt und entspricht den Vor-
gaben des europaischen Tiergesundheitsrechtsakts
in der geltenden Version bzw. folgen den spezifi-
schen Empfehlungen des Europaischen Referenzla-
bors fiir aviare Influenza, Padua, Italien. Aufgrund
der Variabilitat der Influenzaviren bleibt insbeson-
dere die molekular orientierte Diagnostik fortge-
setzten Anpassungen unterworfen. Kommerzielle
Testkits bediirfen der Zulassung durch das FLI. Eine
Liste der fur Al zugelassenen Kits sowie gultiger
Chargen kann Uber die Homepage der Zulassungs-
stelle abgerufen werden
(https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulas-
sungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf).

Statistische Angaben

AIV-Monitoringprogramme bei Wildvogeln (passiv,
virologisch) und Geflugel (aktiv, serologisch) wer-
den gemal den Vorgaben des europaischen Tierseu-
chenrechts durchgefiihrt. Die Festlegung der Bepro-
bungsdichte bezogen auf die Bundeslander sowie die
Stratifizierung nach Geflugelnutzungsrichtung bzw.
Wildvogelspezies erfolgt in einem risikobasierten
Ansatz durch das FLI in enger Kooperation mit den
Bundeslandern und dem Bundesministerium. Die
Auswahl einzelner Geflugelbestande sowie die inti-
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ale Untersuchung der Proben obliegt den Bundeslan-
dern. Die ermittelten Daten werden im NRL gesam-
melt und in aggregierter Form (Gefliigelmonitoring)
bzw. gesondert fir jede Einzelprobe (Wildvogelun-
tersuchungen) der European Food Safety Agency
(EFSA) gemeldet. Im EFSA-Meldeverfahren steht in
Kirze ein Systemwechsel bevor, der eine detaillier-
tere Darstellung der Epidemiologie der aviaren In-
fluenza in der EU ermoglichen soll.

Epidemiologische Untersuchungen
Nachweis anzeigepflichtiger avidrer
(HPAI) bei Gefliigel in Deutschland, 2023
Fuir 2023 wurden in Deutschland 74 HPAI Ausbriiche
bei gehaltenen Vogeln registriert. Vorwiegend wa-

Influenza

ren Kleinhaltungen betroffen (Tabelle 1). Bei den
kommerziellen Haltungen ergab sich ein im Ver-
gleich zu den Vorjahren ausgeglicheneres Verhaltnis
der verschiedenen Geflugelarten und -haltungsfor-
men (Abbildung 2). Sekundare Verbreitungsszena-
rien spielten im Bereich kommerzieller Haltungen
keine Rolle. Lediglich zwei Falle anzeigepflichtiger
(H5)-LPAIV Infektionen wurden 2023 in Deutschland
gemeldet (Tabelle 1); einer davon betraf einen Zoo.
Daruber hinaus wurden zehn weitere Falle von In-
fektionen mit non-H5/H7 AIV bei gehaltenen Vogeln
diagnostiziert (Tabelle 1).

Im aktiven (serologischen) Monitoring gehaltener
Vogel wurden 2023 in Deutschland 699 Bestande un-
tersucht (Tabelle 2). Die risikobasiert gehaufte Be-
probung von Bestanden in Niedersachsen und Nord-
rhein-Westfalen wird deutlich. In 58 Haltungen
ergaben sich Hinweise auf AlV Infektionen; 22 davon
wurden dem Subtyp H5 zugeordnet, einer dem Sub-
typ H7. In 10 dieser Bestande wurde AIV durch PCR
Untersuchungen nachgewiesen.
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Tab. 2: Umfang und Ergebnisse des aktiven Monitorings in Gefligelbestanden in Deutschland, 2023
(Quelle: Bundeslander).

Bundesland Haltungenf sero- Haltungen, seropositiv’

5N Non H5/H7 H5 H7

BB 27(39, 32) 0 2 0
BE 0 0 0 0
BW 41 (33, 36) 1 0 0
BY 55 (56, 53) 9 2 0
HB 01,3) 0 0 0
HE 21 (13, 15) 0 1 0
HH 28 (2, 2) 0 1 0
MV 26 (17, 23) 2,1 1,9 0
NI 226 (182, 228) 18 1 0
NW 97 (101, 85) 2 2 0
RP 6 (6, 10) 0 0 0
SH 37 (41, 37) 0 0 0
SL 35 (4, 5) 0 0 0
SN 38 (40, 33) 0 0 0
ST 49 (42, 53) 3 2 1
TH 13 (17, 16) 0 0 0
Gesamt 699 35 22 1

"Schwarze Ziffern bezeichnen Ergebnisse aufgrund serologischer Tests, blaue Ziffern kennzeichnen PCR Ergebnisse
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Abb. 2 Ausbriiche bei gehaltenen Végeln in Deutschland, stratifiziert nach Geographie und Gefliigelart bzw. -hal-
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Monitoring von Wildvégeln in Deutschland, 2023

In 2023 waren Wildvogel weiter massiv von HPAIV
Infektionen betroffen (insgesamt 1112 registrierte
Falle; Abbildung 3). Insgesamt wurden in Deutsch-
land 9831 Wildvogel (Vorjahre: 9935, 15556, 7489)
auf AIV Infektionen untersucht (Tabelle 3). Gegen-
Uber dem Vorjahr sind die Untersuchungszahlen na-
hezu konstant auf einem sehr hohen Niveau verblie-
ben. Der zuvor ausgepragt saisonale Charakter der
Surveillanceaktivitat mit hohen Untersuchungszah-
len vor allem in den Herbst- und Wintermonaten
weicht einer ausgeglichenen Tendenz, wobei vor al-
lem in den Kistenlandern Schleswig-Holstein und
Niedersachsen eine Tendenzumkehr zu den Som-
mermonaten zu beobachten ist. Dies wurde auch
2023 durch vermehrte Todesfalle von Seevogeln im
Bereich der Nordseekiste verursacht. Kofinanzie-
rungsfahig sind Untersuchungen im Rahmen der pas-
siven Surveillance. Diese belaufen sich auf n=5108.
In Relation zur Gesamtzahl untersuchter Proben er-
hohte sich der Anteil des passiven Monitorings mit
52,1% gegenuber dem Vorjahr (47,1%) leicht.

Im aktiven Monitoring fokussierten die Untersuchun-
gen weiterhin vor allem auf Proben von Wildgansen.
Zusatzlich wurde eine groBere Anzahl von Watvo-
geln untersucht. Bei den aktiv beprobten Wildenten
stammt ein GroBteil aus der Jagdstrecke. Im passi-
ven Monitoring bleibt die Zahl tot aufgefundener
Greifvogel (einschlieBlich Eulen) hoch; hier sind ins-
besondere aasfressende Arten zu nennen (z.B. Mau-
sebussard, Seeadler), die sich durch Fressen an infi-
zierten Vogelkadavern infizieren. Bei den Arten, die
auf lebende Beute angewiesen sind, fallen vor allem
Wanderfalken mit HPAIV Infektionen auf; bei dieser
im Fortbestand stark gefahrdeten Art stellen todlich
verlaufende HPAIV Infektionen weiterhin eine Be-
standbedrohung dar. Aufgrund der ganzjahrigen An-
wesenheit des HPAI Virus kam es auch zu Nestlings-
sterben bei Greifvogeln (z.B. Uhu), aufgrund von am
Horst verfutterten infizierten Beutevogeln. Im Jahr
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2023 standen daruber hinaus Lachmowen als kolo-
niebriitende Art im Vordergrund der Infektionen bei
Wildvogeln, wobei in betroffenen Kolonien erhebli-
che Sterblichkeit beobachtet wurde.
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@ Feststellung

:l Bundeslander

Abbildung 3. HPAIV H5N1 Ausbriiche bei Wildvégeln in Deutschland, stratifiziert nach Geographie.
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Tabelle 3. Untersuchungsumfang in Bezug auf aviare Influenzaviren bei Wildvogeln in den Bundeslandern

Deutschlands, 2023 (Quelle: Al-DB, FLI, Institut f. Epidemiologie; NRL-AI, FLI, Institut f. Virusdiagnostik)

Bundesland Jan Feb Mar Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Gesamt
Baden - Wlrt- 543 399 376 149 130 92 52 26 102 123 96 153  1.841
temberg

Bayern 54 133 157 119 156 67 35 28 20 57 94 40 960
Berlin 2 4 7 3 6 3 8 14 4 6 6 10 73
Brandenburg 24 12 2 11 33 15 24 8 108 6 17 4 384
Bremen 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1
Hamburg 35 27 45 32 51 17 M3 4 5 13 16 34 322
Hessen 168 157 165 156 165 157 168 117 137 135 122 0O 1.647
Mecklenburg -

Voraommen 18 5 7 16 51 61 18 6 2 3 66 10 263
Niedersachsen 128 89 46 29 57 156 90 103 160 262 158 121  1.399
Nordrhein - 176 142 118 68 46 92 98 22 35 143 140 105  1.185
Westfalen

Rheinland - 6 12 7 15 10 12 5 1 4 6 8 7 93
Pfalz

Saarland 1 10 12 2 0 1 1 0 0 0 2 0 39
Sachsen 19 16 33 48 64 30 16 26 19 8 3710 326
sachsen - An- 0 45 g 16 9 5 7 6 2 10 7 6 97
halt

schleswig - 170 62 100 17 70 223 79 43 68 73 79 90  1.074
Holstein

Thiiringen 18 9 1 3 3 9 " 24 2 12 8 17 127
Summe 1.043 1.017 1.114 684 851 1.040 666 428 668 857 856 607  9.831
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Tabelle 4. Nachweis avidrer Influenzaviren in Wildvogelproben, 2023

Sub- und Pathotyp
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Das Spektrum subtypspezifisch charakterisierter
Proben ist 2023 ahnlich breit wie im Vorjahr (Ta-
belle 4). Die Mehrzahl der non-H5/H7-AlIV Nach-
weise in Wildvogeln rihrt vor allem aus Untersu-
chungen von Wildgansen und -enten her und zeigt
ein Spektrum von Subtypen, die haufig in Mitteleu-
ropa bei anseriformen Wildvogeln anzutreffen sind
(H6, H9, H1; Tabelle 4).

Forschung

Forschungsbeteiligungen des NRL bezogen sich 2023
u.a. auf die Epidemiologie und Pathogenese von
HPAIV Infektionen bei koloniebriitenden Seevogeln
(Pohlmann et al., 2023), wildlebenden Fleischfres-
sern in Deutschland (Bachlein et al., 2023). Haus-
schweine erwiesen sich in einem Infektionsexperi-
ment als wenig empfanglich auch gegeniiber sehr
hohen Virusdosen eines weit verbreiteten Genotyps
des HPAIV H5N1 (Graaf et al., 2023). Als Partner im
Netzwerk international operierender Referenzla-
bore der WOAH und FAO war das NRL 2023 vor allem
mit Aspekten der HPAI Impfung und der Uberwa-
chung geimpfter Bestande befasst. Hierzu wurden in
internationalen Kooperationen Uberblicke und
Richtlinien erarbeitet (EFSA, 2023; Harder et al.,
2023).

Staatliche MaBnahmen

MaBnahmen zum Schutz vor bzw. zur Bekampfung
von anzeigepflichtigen AIV Infektionen sind direkt
aus den einschlagigen delegierten Rechtsakten der
EU abzuleiten. Mit der Inkraftsetzung der delegier-
ten EU-Verordnung 2023/361 bestehen nunmehr
auch gesetzliche Regelungen zur Durchfuihrung von
HPAIV Impfungen bei gehaltenen Vogeln. Das FLI ist
an einer einer Bund-Lander-Kommission zu den Risi-
ken und Moglichkeiten der Impfung von Geflugel ge-
gen HPAIV in Deutschland beteiligt.
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Zoonosepotential

AlV sind uUberwiegend wirtsspezifisch und an einen
Infektionszyklus in Vogeln adaptiert. In seltenen Fal-
len kann es jedoch zu Ubertragungen iiber Spezies-
grenzen hinweg auch auf Saugetiere und den Men-
schen kommen. Die sporadische Infektion eines
Saugetieres kann ein erhohtes zoonotisches Poten-
tial eines AlV signalisieren. In diesem Zusammen-
hang sind naturliche Infektionen von Fichsen und
anderen terrestrischen Fleischfressern sowie von
marinen Saugern wie Seehunden bzw Kegelrobben
zu nennen, die auch 2023 vereinzelt europaweit und
auch in Deutschland von HPAIV H5N1 Infektionen be-
troffen waren. Als Ursache der Infektionen wird vor
allem die orale Virusaufnahme durch das Fressen in-
fizierter Wildvogel vermutet. Infektionen des Men-
schen mit HPAIV H5N1 wurden 2023 nur sehr verein-
zelt weltweit, jedoch nicht aus Europa, gemeldet.
Bei der Entsorgung infizierter Wildvogel und anderer
Wildtiere (insbesondere Fleischfresser) sowie bei
der Raumung von Ausbriichen betroffener Gefliigel-
betriebe sind geeignete Hygiene- und SchutzmaB-
nahmen fur das Personal umzusetzen. Hierzu novel-
liert der Ausschuss fur biologische Arbeitstoffe,
ABAS,
(https://www.baua.de/DE/Angebote/Regel-
werk/TRBA/Beschluss-608.html).

seine Empfehlungen

Abkiirzungen

Al Aviare Influenza

Al-DB Wildvogelmonitoring-Datenbank

AlV Aviares Influenzavirus

NRL Nationales Referenzlabor

HPAIV Hochpathogenes aviares In-
fluenzavirus

LPAIV Niedrigpathogenes aviares In-

fluenzavirus
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4. Beschalseuche der Pferde - Dourine
Schares, G.

Summary

Dourine is a classical venereal infection of equines
caused by the protozoal parasite Trypanosoma
equiperdum. It mostly presents as chronic disease
with an irregularly long incubation time, possibly of
several months. Dourine is a notifiable disease and
has been eradicated from Germany several decades
ago. To prevent an introduction of the pathogen,
the importation of equids into the EU is permitted
exclusively from approved third countries, where
dourine has not occurred for at least 6 months. This
also applies to the holdings of origin of equids if an-
imals are moved from one EU member state to an-
other one. According to the import regulations of
the EU, testing of animals prior to import is based
on complement fixation test (CFT; prescribed test
according to OIE) to detect specific serum antibod-
ies. However, the close relationship to T. evansi,
causing “Surra” in camelids, but also infections in
horses (with symptoms similar to dourine) and other
animal species, may induce cross-reactions in sero-
logical tests, since the antigen recommended for
CFT consists of a whole-cell lysate of T. equiper-
dum. Detection and isolation of the pathogen itself
is rarely successful, even during the acute stage of
the disease.

Zusammenfassung

Die Beschalseuche ist eine durch den einzelligen Pa-
rasiten Trypanosoma equiperdum hervorgerufene,
meist chronisch verlaufende klassische Deckinfek-
tion bei Equiden mit einer unregelmalig langen In-
kubationszeit von bis zu mehreren Monaten. Sie
zahlt zu den anzeigepflichtigen Tierseuchen und ist
seit vielen Jahrzehnten in Deutschland getilgt.

Um Einschleppungen des Erregers zu verhindern,
dirfen Equiden gemaB unionsrechtlicher Bestim-

41 | FUI | 2023

mungen nur aus zugelassenen Drittlandern impor-
tiert werden, in welchen seit mindestens sechs Mo-
naten keine Beschalseuche aufgetreten ist. Letzte-
res gilt auch fir die Herkunftsbetriebe von Equiden
im Fall des innergemeinschaftlichen Verbringens. Im
Rahmen unionsrechtlich vorgeschriebener Import-
untersuchungen muss ferner eine Untersuchung mit-
tels Komplement-Bindungsreaktion (KBR; von der
OIE empfohlene Methode) auf spezifische Serum-An-
tikorper erfolgen. Die enge Verwandtschaft des Er-
regers mit T. evansi, dem Erreger der ,Surra® bei
Kameliden sowie von Infektionen bei Equiden (mit
Symptomen ahnlich der Beschalseuche) und anderen
Tierarten, kann jedoch zu serologischen Kreuzreak-
tionen fuhren, da das fur die KBR empfohlene Anti-
gen aus einem Gesamtzell-Lysat von T. equiperdum
besteht. Ein direkter Nachweis und die Isolierung
des Erregers sind sogar im akuten Stadium der Er-
krankung nur selten erfolgreich.

Labordiagnostische Untersuchungen
In Tabelle 1 sind die Ergebnisse der Aktivitaten des
NRLs aufgelistet.

Staatliche MaBnahmen

Equiden, bei welchen im Blutserum Antikorper ge-
gen das T. equiperdum-Antigen nachgewiesen wer-
den, sind von der Zucht ausgeschlossen und werden
unter Quarantane gestellt. Das Referenzlabor hat
die Aufgabe, den Landesuntersuchungsamtern fir
die Durchfiihrung der serologischen Untersuchungen
mittels KBR das entsprechende Antigen sowie Kon-
trollseren zur Verfiigung zu stellen. Ferner fuhrt das
Referenzlabor Bestatigungsuntersuchungen einge-
sandter Verdachtsproben durch. Daher wird nach
Bedarf im Abstand von ein bis zwei Jahren lyophili-
siertes Voll-Antigen in praparativem MaBstab aus ei-
nem Referenzstamm von T. equiperdum hergestellt.



Der Referenzstamm (festgelegt nach Ubereinkunft
des Europaischen Referenzlabors, ANSES 2013) so-
wie das Antigen werden regelmafig nach MaRgabe
der internationalen Literatur mittels molekularer
Methoden sowie in internationalen Ringversuchen
Uberpruft. Dem Referenzlabor stehen derzeit drei
Trypanosomen-Referenzstamme, (ein T. equiper-
dum- und zwei T. evansi-Stamme) zur Verfligung.
Das im NRL produzierte Antigen wird auf Nachfrage
und bei Verfuigbarkeit auch an Institutionen in ande-
ren Mitgliedstaaten und Drittlandern gesandt.

Forschung

Im Rahmen eines vom Bundesministerium fur Bil-
dung und Forschung geforderten Forschungsprojek-
tes (Forderkennzeichen: 0316009C) wurden Bedin-
gungen fir die Antigenherstellung mittels in vitro-
Kultivierung von T. equiperdum erarbeitet, um den
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derzeit notwendigen Tierversuch verzichtbar zu ma-
chen. Dieses Vorhaben konnte erfolgreich abge-
schlossen werden. Die Methode zur in vitro-Kultivie-
rung als Alternative zum Tierversuch ist in das
WOAH Manual of Diagnostic Tests and Vaccines for
Terrestrial Animals aufgenommen worden.

Zoonosepotential

Der Erreger der Beschalseuche besitzt nach heuti-
gem Wissen keine zoonotische Bedeutung. Der ihm
nah verwandte Erreger T. evansi, der durch Arthro-
poden ubertragen wird, wurde im Jahr 2005 erst-
mals in Indien als Infektionserreger des Menschen
identifiziert. Er verursachte eine fluktuierende Pa-
rasitamie mit Fieberepisoden lUber mehrere Monate
und induzierte die Bildung von spezifischen Antikor-
pern im Blutserum.

Tabelle 1: Diagnostische Untersuchungen und weitere Aktivitaten zur Erfullung der hoheitlichen Aufgaben

Probeneingange/ Untersuchungen Spezifizierung Anzahl
Einsendungen Blutserum 0
Erregernachweis Blut / Gewebe 0
Antikorpernachweis Komplement-Bindungsreaktion 0
Positiver Antikorpernachweis Komplement-Bindungsreaktion 0
Positiver Erregernachweis Polymerase-Kettenreaktion 0
Zulassungsuntersuchungen/ Chargenpriifungen Antigenherstellung und -priifung 0
Abgabe Referenzmaterial Antigen 16
Positivkontrollserum 6
Negativkontrollserum 3
Ringtest Tei'lnahme .an.einer Laporver- 0
gleichsstudie international
Ringtest Durchfiihrung einer Laborver- 0

gleichsstudie national
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5. Bovine Virusdiarrhoe/Mucosal Disease - Bovine viral diarrhea/Mucosal disease
Wernike, K., Gethmann, J. M., Sauter-Louis, C., Beer, M.

Summary

Bovine viral diarrhea (BVD) causes high economic
losses in the cattle population worldwide. In Ger-
many, BVD is a notifiable disease since 2004. In De-
cember 2008, a regulation for an obligatory nation-
wide control program was decreed by BMEL which
came into force in January 2011. Since 2011 more
than 50,000 BVDV-infected animals were removed
from the cattle population, while about 55 million
animals were classified as “unsuspicious”. In 2023,
a total of only 9 BVD outbreaks were reported to the
German animal disease notification system (TSN).
Since 2021, BVD is regulated on European level, as
implemented in the EU Animal Health Law. In De-
cember 2020, all German federal states submitted
applications to the EU Commission to either grant
the status “free from BVD” or for approval of an
eradication program for BVD. The applications have
been approved. In the following years, some of the
districts with an approved eradication program ap-
plied for the status “free from BVD”. All BVD-free
regions and areas with an authorized BVD eradica-
tion program are listed in the Commission Imple-
menting Regulation (EU) 2021/620.

Zusammenfassung

Die Bovine Virusdiarrhoe (BVD) zahlt zu den wirt-
schaftlich bedeutendsten Erkrankungen der Rinder
weltweit. In Deutschland wird diese anzeigepflich-
tige Tierseuche seit 2011 verpflichtend bekampft.
Von 2011 bis einschlieBlich 2023 wurden mehr als
50.000 BVDV-infizierte Tiere aus der Rinderpopula-
tion eliminiert, wobei im gleichen Zeitraum unge-
fahr 55 Mio. Rinder den Status ,,unverdachtig“ er-
hielten. Im Jahr 2023 wurden im TSN insgesamt nur
noch 9 Ausbriche von BYD/MD gemeldet.
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Mit dem neuen EU-Tiergesundheitsrecht wird die
BVD seit 2021 auch auf EU-Ebene geregelt. Alle Bun-
deslander haben im Dezember 2020 Antrage bei der
EU-Kommission entweder zur Gewahrung des Status
,»frei von BVD“ oder zur Genehmigung von ,,BVD-Til-
gungsprogrammen* gestellt, um den damit verbun-
denen AuBenschutz schnellstmoglich zu erhalten.
Alle Antrage wurden genehmigt. In den folgenden
Jahren haben etliche Landkreise mit genehmigten
Tilgungsprogrammen den Antrag zur Gewahrung des
Status ,,frei von BYD“ gestellt. Alle BVD-freien Regi-
onen und Gebiete mit einem anerkannten BVD-Til-
gungsprogramm sind in der Durchfiuihrungsverord-
(EU) 2021/620 und den dazugehorigen
Anderungsverordnungen gelistet.

nung

Allgemeine Informationen

Die Bovine Virusdiarrhoe/Mucosal Disease (BVD/MD)
ist eine durch das Bovine Virusdiarrhoe Virus (BVDV)
verursachte Infektionskrankheit bei Rindern. Es
werden drei selbstandige Virusspezies unterschie-
den (BVDV-1 [syn. Pestivirus bovis], BVDV-2 [syn.
Pestivirus tauri], BVDV-3 oder HoBi-like Pestiviren
[syn. Pestivirus brazilense]), weitere Subtypisierun-
gen sind moglich. Weiterhin unterscheidet man nach
dem Verhalten in Zellkulturen die beiden Biotypen
»Zytopatogen
gen“ (ncp).
Die Ubertragung des Virus erfolgt horizontal, meist

(cp)“ und »hicht-zytopatho-

oronasal, Uber verschiedene Korpersekrete oder
vertikal als diaplazentare Infektion. In Abhangigkeit
vom Infektionszeitpunkt kann es zu einer transien-
ten oder, nach einer in utero-Infektion vor etwa
dem 90. Trachtigkeitstag, einer dauerhaften (per-
sistierenden) Infektion kommen.

Bei transienten BVDV-Infektionen hangt die Auspra-
gung der Krankheitserscheinungen vom Alter und



dem Trachtigkeitszustand des Einzeltieres ab. Wah-
rend die Infektion nicht tragender Tiere in der Regel
klinisch inapparent verlauft, Ausnahmen stellen ver-
einzelt perakute Verlaufsformen mit einem hamorr-
hagischen Syndrom dar, kann eine Infektion serone-
gativer trachtiger Rinder zu Fruchtretentionen,
Aborten, Missbildungen oder der Entstehung von
persistent infizierten (Pl) Kalbern fuhren. Diese PI-
Kalber scheiden das Virus lebenslang aus und spielen
damit fiur die Aufrechterhaltung von Infektketten in
Bestanden oder Regionen eine zentrale Rolle. Eine
in der Regel todlich verlaufende Spatform der Er-
krankung stellt die Mucosal Disease (MD) dar, die
entsteht, wenn der ncp-Biotyp im PI-Tier zum cp-
Virus mutiert oder wenn PI-Tiere mit einem sehr nah
verwandten cp-BVDV infiziert werden.

Labordiagnostische Untersuchungen

Die Labordiagnostik der BVD erfolgt in den veteri-
narmedizinischen Untersuchungseinrichtungen der
Bundeslander mittels zugelassener Testkits und auf
der Grundlage der amtlichen Methodensammlung.
Der Schwerpunkt der Diagnostik liegt auf dem Virus-
bzw. Genomnachweis, wobei kolostrale Antikorper
die Erkennung von PI-Tieren testabhangig und in Ab-
hangigkeit von der Probenmatrix beeintrachtigen
konnen (sog. ,,diagnostische Lucke“). Um ein mog-
lichst frihes Ergebnis zu erhalten, wird die erste
BVDV-Untersuchung eines Tieres mit Hilfe von Haut-
stanzproben, die beim Einziehen der Ohrmarke ge-
Antikorpernach-

wonnen werden, durchgefiihrt.

weise Uber sogenannte Jungtierfenster
(serologische Blutuntersuchung von Tieren nach
dem Abklingen von kolostralen Antikorpern) oder
Tankmilchtestung werden in Pilotstudien und in zu-
nehmendem Rahmen in Monitoringprogrammen
durchgefiihrt. Sie sollen zukiinftig eine deutlich gro-

Rere Bedeutung erlangen.

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Statistische Angaben
Im TSN wurden im Jahr 2023 insgesamt nur noch 9
Ausbriiche von BYD/MD gemeldet (Abbildung 1).

® Feststellung

|:| Bundeslander

Kreise

Abb. 1: Geographische Verteilung der im Jahr 2023 an-
gezeigten BVD-Ausbriiche (TSN; Stichtag: 12.12.2024)

Epidemiologische Untersuchungen

Die Bestimmung des BVDV-Subtypes und die epide-
miologische Einordnung (= molekulare Epidemiolo-
gie) BVDV-positiver Proben erfolgt am BVD-NRL, In-
sel Riems. Dazu bittet das NRL um Ubersendung
BVDV-positiver Proben. In den von 2018 bis 2023 ty-
pisierten Proben waren die Subtypen BVDV-1d
und -1b vorherschend, weiterhin wurden vereinzelt
die Subtypen BVDV-1a, -1e, -1f und -1h detektiert.
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Staatliche MaBnahmen

Seit dem 03.11.2004 unterliegt die BVD/MD in
Deutschland der Anzeigepflicht. Nach dem neuen
EU-Tiergesundheitsrecht (,,Animal Health Law*)’
gehort die BVD zu den ,gelisteten Seuchen“ und
wird damit seit 2021 auch auf EU-Ebene geregelt.
Bei der Kategorisierung wurde die BVD als eine op-
tional zu tilgende Seuche (Kategorie C) einstuft?.
Die gelisteten Arten, flir die die seuchenspezifi-
schen Bestimmungen gelten, sind Bison ssp. (Bison,
Wisent), Bos ssp. (eigentliche Rinder) und Bubalus
ssp. (Buffel).

Alle Bundeslander haben im Dezember 2020 Antrage
bei der EU-Kommission entweder zur Gewahrung des
Status ,,frei von BVD“ oder zur Genehmigung von
,BVD-Tilgungsprogrammen® gestellt. Die Antrage
der Bundeslander wurden genehmigt und die BVD-
freien Regionen und Gebiete mit einem anerkannten
BVD-Tilgungsprogramm sind in der Durchfiihrungs-
verordnung (EU) 2021/6203 gelistet und in der Abbil-
dung 2 dargestellt. Weitere Informationen und Kar-
in den anderen EU-

ten, die die Situation

Mitgliedstaaten darstellen, finden sich unter
https://food.ec.europa.eu/animals/animal-dise-
ases/surveillance-eradication-programmes-and-
disease-free-status_en.

Die seuchenspezifischen Regelungen zu BVD-Til-
gungsprogrammen und zur Gewahrung und Auf-
rechterhaltung des Status ,frei von BVD“ (analog
zum bisherigen Status ,,BVDV-unverdachtig®) in Be-

zug auf gehaltene Rinder sind in der Delegierten

" Verordnung (EU) 2016/429 des europaischen Parlaments
und Rates vom 9. Marz 2016 zu Tierseuchen und zur Ande-
rung und Aufhebung einiger Rechtsakte im Bereich der
Tiergesundheit (,,Tiergesundheitsrecht“)

2 Durchfiihrungsverordnung (EU) 2018/1882 der Kommis-
sion vom 3. Dezember 2018 iiber die Anwendung bestimm-
ter Bestimmungen zur Seuchenpravention und -bekamp-
fung auf Kategorien gelisteter Seuchen und zur Erstellung
einer Liste von Arten und Artengruppen, die ein erhebli-
ches Risiko fur die Ausbreitung dieser gelisteten Seuchen
darstellen

3 Durchfiihrungsverordnung (EU) 2021/620 der Kommis-
sion vom 15. April 2021 mit Durchfiihrungsbestimmungen
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frei von BVD
Tilgungsprogramm

Abb. 2: BVD-freie Gebiete (griin) und Gebiete mit einem
genehmigten Tilgungsprogramm (orange) (Stand:
31.12.2023)

Verordnung (EU) 2020/689* niedergelegt. Sie bezie-
hen sich auf die Betriebsebene und auf die Ebene
von Mitgliedstaaten oder Zonen und adressieren die
Verantwortlichkeiten der Tierhalter sowie der zu-
standigen Behorden.

zur Verordnung (EU) 2016/429 des Europaischen Parla-
ments und des Rates hinsichtlich der Genehmigung des
Status ,,seuchenfrei“ und des Status der Nichtimpfung fur
bestimmte Mitgliedstaaten oder Zonen oder Komparti-
mente dieser Mitgliedstaaten in Bezug auf bestimmte ge-
listete Seuchen und der Genehmigung von Tilgungspro-
grammen fur diese gelisteten Seuchen

4 Delegierte Verordnung (EU) 2020/689 der Kommission
vom 17. Dezember 2019 zur Erganzung der Verordnung
(EU) 2016/429 des Europaischen Parlaments und des Rates
hinsichtlich Vorschriften betreffend Uberwachung, Til-
gungsprogramme und den Status ,seuchenfrei“ fir be-
stimmte gelistete und neu auftretende Seuchen (ABL. L
174 vom 3.6.2020, S. 211).

Stand 23.11,2023



Hinsichtlich der Aufrechterhaltung des Status ,.frei
von BVD“ haben sich die Lander verstandigt, am be-
wahrten Testverfahren, d.h. der Untersuchung aller
neugeborenen Kalber mittels Hautstanzproben, vor-
laufig festzuhalten. Im Unterschied zu den Vorgaben
der deutschen BVDV-Verordnung missen die Proben
gemal den EU-Regelungen spatestens bis zum
20. Lebenstag entnommen werden. Die Proben sind
mit einer in der amtlichen Methodensammlung be-
schriebenen Methode auf BVDV-Antigen oder -Ge-
nom zu testen. Das Ergebnis der Untersuchungen
und der damit verbundene Einzeltierstatus werden
in das Bestandsregister und in das Herkunftssiche-
rungs- und Informationssystem fiir Tiere (HIT) ein-
getragen. Bestande, in denen ein infiziertes Rind
nachgewiesen worden ist, unterliegen einem gene-
rellen Verbringungsverbot von Rindern aus dem Be-
stand. Nach einem bestatigten BVD-Fall kann der
Status ,,frei von BVD“ erst wiedererlangt werden,
wenn alle positiv auf BVDV getesteten Tiere ent-
fernt wurden, der BVD-Status jedes im Betrieb ge-
haltenen Rindes bestimmt wurde und alle Kalber,
die in utero mit BVDV hatten infiziert werden kon-
nen, in Isolation geboren und gehalten wurden, bis
sie negativ auf BVDV-Antigen oder -Genom getestet
wurden.

In Betrieben bzw. Regionen, die ein Tilgungspro-
gramm durchfiihren, und mit dem Status ,,frei von
BVD* besteht ein Impfverbot und BVD-freie Betriebe
in einem BVD-freien Land oder Landkreis dirfen
keine geimpften Tiere einstallen. In Ausnahmefallen
kann eine Impfung fir einzelne Bestande von der zu-
standigen Behorde genehmigt werden.

Tiergesundheitsjahresbericht 2023
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6. Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) - Campylobacteriosis

EL-ADAWY, H. H.

Summary

Campylobacter species are ubiquitously distributed
and colonize the mucous membranes of the intesti-
nal tract, the oral mucosa or the urogenital tract in
animals and humans. Various species are pathogenic
and cause disease in both animals and humans.
Twelve of the 17 Campylobacter species are associ-
ated with human diseases. Of these species, the
thermophilic C. jejuni and C. coli are the most im-
portant pathogens of Campylobacter enteritis (cam-
pylobacteriosis) in terms of public health. Campylo-
bacteriosis is a zoonosis which, in contrast to
humans, is usually asymptomatic in birds, poultry
and many mammals. Campylobacterioses in various
animal species caused by the thermophilic Campyl-
obacter species including C. jejuni, C. coli, C. lari
and C. upsaliensis are notifiable.

Zusammenfassung

Campylobacter-Spezies sind ubiquitar verbreitet
und kolonisieren die Schleimhaute des Intestinal-
trakts, die Mundschleimhaut oder den Urogenital-
trakt bei Tier und Mensch. Verschiedene Spezies
sind pathogen und fihren zu Erkrankungen beim Tier
und auch beim Menschen. 12 der 17 Campylobacter-
Spezies sind mit humanen Erkrankungen assoziiert.
Unter diesen Spezies besitzen die thermophilen C.
jejuni und C. coli als wichtigste Erreger der Campy-
lobacter-Enteritis (Campylobacteriose) die groBte
gesundheitspolitische Bedeutung. Die Campylobac-
teriose ist eine Zoonose, die im Gegensatz zum Men-
schen bei Vogeln, Geflugel und vielen Saugetieren
meist asymptomatisch verlauft.
Campylobacteriosen, verursacht durch die thermo-
philen C.-Spezies C. jejuni, C. coli, C. lari und C.
upsaliensis, sind meldepflichtig.

47 | FUI | 2023

Labordiagnostische Untersuchungen

Es wurde eine Arbeitsanleitung zur Diagnostik der
Campylobacteriose erarbeitet, welche in der amtli-
chen Methodensammlung des FLI zu finden ist. Auf-
grund der Empfindlichkeit der Campylobacter ge-
gen-uber Sauerstoff sollten fur den Transport spezi-
elle Transportmedien verwendet werden (z.B.
»Amies Agar Gel with Charcoal“). Das Untersu-
chungsmaterial (Wasser, Milch, Kotproben, Leber-
oder Zakumproben, Futterproben und Fleisch- oder
Kloakentupfer etc.) muss frisch sein und spatestens
nach 6 h sollte die Kultivierung auf mCCDA-Platten
mit Zusatz von 10 % Schafblut begonnen werden.
Die Agarplatten werden bei 41,5°C in mikroaerober
Atmosphare (85 % N, 10 % CO,, 5% 0,) bebriitet und
nach 44+4h auf Campylobacter-verdachtige Kolo-
nien untersucht.

AnschlieBend werden die Campylobacter-lsolate
phanotypisch und molekularbiologisch charakteri-
siert. In den meisten konventionellen biochemi-
schen Tests sind Campylobacter relativ inaktiv und
es gibt keine geeigneten Methoden, die eine einfa-
che Differenzierung aller Spezies ermoglichen. Die
Tests zur Differenzierung sind bisher nur teilweise
standardisiert und in der Literatur weit verstreut
(On, 1996). Methodische Hinweise zur Durchfiihrung
und Bewertung der Reaktionen finden sich bei Lan-
der, Gill (1985) sowie Nachamkin (1999). Die An-
wendbarkeit kommerzieller
(z.B. API
unterschiedlich bewertet. Diese Systeme erreichen

Differenzierungssys-
teme Campy, bio-Mérieux) wird
nicht die Aussagekraft konventioneller Tests.

Campylobacter-lsolate konnen mit MALDI-TOF MS
identifiziert werden, wenn entsprechende Refe-
renzspektren in der Datenbank vorhanden sind. Die
Praparation erfolgt mit dem Ethanol-Extraktionsver-

fahren (entsprechend dem Protokoll der Fa. Bruker



Dal-tonics). Nach 20 min in Ethanol sind die Campy-
lobacter abgetotet und die Ubliche Praparation kann
gefahrlos erfolgen. Das Picken und das direkte Auf-
tragen der Kolonien auf das Target werden nicht
empfohlen.

Zur molekularbiologischen Identifizierung von
Campylobacter spp., C. jejuni und C. coli hat sich
eine konventionelle Multiplex-PCR bewahrt (El-
Adawy et al., 2012).

Die Gesamtgenomsequenzierung von Campylobacter
jejuni-lsolaten mit anschlieBender bioinformatori-
scher Datenanalyse ist in vielen Landern bereits
Standard bei der Isolat-basierten Feintypisierung,
bei Ausbruchsanalysen und zur Detektion geneti-
scher Marker fur bestimme Phanotypen (Antibiotika-
resistenz, Virulenz) in der phanotypischen Charak-
terisierung von Campylobacter jejuni (El-Adawy et
al., 2023).

Entsprechend den gesetzlichen Vorgaben (TAHAV §
12c, d), ist bei Einsatz eines Antibiotikums ein Anti-
biogramm des isolierten Erregers nach qualifizierter
Probennahme zu erstellen. Die Empfindlichkeitspru-
fung der Campylobacter gegeniiber antibakteriellen
Wirkstoffen kann nach verschiedenen national oder
international anerkannten Verfahren wie der Agar-
diffusion, der Bouillondilution oder mittels Epsilo-
meter (E) Test durchgefiihrt werden. Die Methoden
und die Interpretationskriterien orientieren sich am
Standard fur antimikrobielle Empfindlichkeitstes-
tung fir Bakterien des Clinical and Laboratory Stan-
dards Institute (CLSI, 2018) (El-Adawy et al., 2012;
El-Adawy et al., 2015; El-Adawy et al., 2023).

Statistische Angaben

Die Zahl der Neuausbriiche dieser Tierseuche betrug
im Jahr 2023 insgesamt 860 Falle (siehe Tabelle und
Abbildungen).

Die meisten Campylobacteriose-Ausbriiche wurden
2023 in den Bundeslandern Bayern, Sachsen und
Nordrhein-Westfalen festgestellt (Tabelle 2).

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Epidemiologische Untersuchungen

Ein wesentlicher Schwerpunkt der Aufgaben des NRL
Campylobacteriose sind Untersuchungen zur Epide-
miologie der Campylobacter in Tierbestanden. Da-
mit sollen auch allgemeingiiltige Erkenntnisse ge-
wonnen werden, um eine bessere Beratungsfunktion
gewahrleisten zu konnen. Im Jahr 2023 wurden
durch das NRL Campylobacteriose in Zusammenar-
beit mit den zustandigen Veterinarbehorden und
den Untersuchungsamtern nach einer entsprechen-
den Anfrage zahlreiche Ausbriiche an Campylobac-
teriose begleitet. Dariiber hinaus steht das NRL
Campylobacteriose bei Riickfragen zur Diagnostik,
Epidemiologie, Prophylaxe und Bekampfung von
Ausbrichen an Campylobacteriose bei allen anderen
landwirtschaftlichen Nutztieren beratend zur Verfu-

gung.

Forschung

Im letzten Jahr lag der Schwerpunkt weiterhin auf
der bioinformatischen Analyse von Gesamtgenomda-
ten. Weiterhin wurde die antimikrobielle Empfind-
lichkeit getestet. Zielstellung ist es, die Moglichkei-
ten der molekularen Epidemiologie weiter
auszubauen und Antibiotikaresistenzen besser ab-
klaren zu konnen. Eine bioinformatische Pipeline
zur Genotypisierung von Campylobacter jejuni
wurde auf GitHub publiziert und ist offentlich und
kostenlos zuganglich. Ein Link zu der Linux-basier-
ten Pipeline fir die automatische Analyse von Ge-
samtgenomdaten von Campylobacter jejuni findet
sich hier: https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/WGSBAC.

Letztere Pipeline wurde zur genomischen Charakte-

risierung von aus kommerziellen Putenherden in
Deutschland isolierten Campylobacter jejuni ange-
wendet (El-Adawy et al., 2023).

Ziel der Untersuchung war es, die Epidemiologie und
genetische Heterogenitat von C. jejuni aus kommer-
ziellen Putenbetrieben in Deutschland mittels Ge-
samtgenomsequenzierung zu bewerten (El-Adawy et
al., 2023). Die Illumina MiSeq®-Technologie wurde
verwendet, um 66 C. jejuni-lsolate zu sequenzieren,
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die zwischen 2010 und 2011 aus kommerziellen Pu-
tenherden in zehn deutschen Bundeslandern gewon-
nen wurden. Die Isolate wurden 28 verschiedenen
Sequenztypen (ST) zugeordnet und 11 klonale Kom-
plexe (CC) zeigten einen hohen genetischen Unter-
schied zwischen den Isolaten. Dreizehn virulenzas-
soziierte Gene wurden in den C. jejuni-lsolaten
identifiziert. Das mit dem Guillain-Barré-Syndrom
assoziierte wlaN-Gen wurde bei neun (13,6 %) Isola-
ten nachgewiesen. Die Gene fiir die Resistenz gegen
Ampicillin (blagxs), Tetracyclin [tet(O)], Neomycin
[aph(3')-1lla], Streptomycin (aadE) und Streptothri-
cin (sat4) wurden in isolierten C. jejuni mittels
whole genome sequencing (WGS) nachgewiesen. Ein
Gencluster aus den Genen sat4, aph(3')-llla und aadE
war in sechs Isolaten vorhanden. Die einzelne
Punktmutation T861 im Housekeeping-Gen gyrA, die
eine Resistenz gegen Chinolone verleiht, wurde in
93,6 % der phanotypisch fluorchinolonresistenten
Isolate gefunden. Ein Sortiment von 13 B-Lactam-
Resistenzgenen (blagxs-Varianten) wurde in 58 C. je-
Jjuni-lsolaten nachgewiesen. Von den 66 sequenzier-
ten Isolaten trugen 28 (42,4 %) plasmidgebundene
Contigs. Sechs Isolate beherbergten einen pTet-ahn-
lichen, plasmidgestiitzten Contig, der das tet(O)-
Gen tragt.

Die bioinformatorischer Datenanalyse erfolgte unter
Nutzung vorgenannter Pipeline. Wahrend die Se-
quenzierung mittels Verfahren der zweiten Genera-
tion (next generation sequenzing) etabliert ist, be-
finden sich Verfahren der dritten Generation erst in
der Validierungsphase. Fur Sequenzierung und Da-
tenanalyse sollte der Leitfaden ISO: 23418 in der je-
weiligen aktuellen Fassung beachtet werden. DNS-
Isolierung und Erstellung von Sequenzierbibliothe-
ken (engl. Libraries) sollten nach Herstellerangaben
durchgefiihrt werden. Die Datenanalyse beginnt mit
einer Qualitatskontrolle. Dabei sollten 70 % 80 % der
Basen einer Probe einen Qualitatswert (Phred Score)
von mindestens 30 aufweisen. Quantitativ sollte
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eine Coverage von mindestens 30 angestrebt wer-
den, wobei moglichst mindestens 70 % der Reads ta-
xonomisch dem Genus Campylobacter zugeordnet
werden sollten. In der Datenanalyse folgt nun meist
die Assemblierung der Reads zur Vorhersage von
Contigs. Die assemblierten Genome sollten eine
GroBe von 1,4 bis 1,7 MB und einen N50-Wert von 15
kB aufweisen. Basierend auf den assemblierten Ge-
nomen konnen genetische Faktoren fir Resistenz
gegen Antibiotika, Virulenz und mobile genetische
Elemente durch Vergleich mit entsprechenden Da-
tenbanken detektiert werden (z.B. AMRFinderPlus,
VFDB, Plasmidfinder). Zur groben Typisierung ist das
klassische Multi Locus Sequence Typing (MLST, 7
Gene), basierend auf der Genomsequenz, maoglich.
Hochauflosende Phylogenie kann einerseits durch
die Bestimmung von Einzelnukleotidanderungen Sin-
gle Nucleotide Polymorphism (SNPs) durchgeflihrt
werden. Andererseits haben sich Verfahren basie-
rend auf Kerngenom-MLST etabliert. Hier bietet sich
die kostenfreie Software Chewiesnake (Deneke et
al., 2021) oder die lizenzierte Software Ridom Se-
gSphere+ (Jinemann et al., 2013) an.

Staatliche MaBnahmen

Aufgrund der Verordnung uiber meldepflichtige Tier-
krankheiten in der Fassung der Bekanntmachung
vom 11. Februar 2011 (Bundesgesetzblatt | Seite
522), sind Campylobacteriose (thermophile Campy-
lobacter) meldepflichtig.
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Tabelle 1: Zahl der Ausbriiche der Campylobacteriose in Deutschland in den Jahren 2016 - 2023 nach TSN
(Stand 28.10.2024)

(o] ~ ©0 o o - o~ m
Jahr S & & & o S S )

(o] o~ (o] (o] (o] (o] o~ o~
Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) 1033 881 965 859 1222 1902 1076 860

Tabelle 2: Zahl der Ausbriiche der Campylobacteriose in Bundeslandern fur das Jahr 2023 nach TSN (Stand
28.10.2024)

Bundesland 2023
Baden-Wirttemberg 64
Bayern 213
Berlin 14
Brandenburg 29
Hamburg 9
Hessen 22
Mecklenburg-Vorpommern 12
Niedersachsen 29
Nordrhein-Westfalen 132
Rheinland-Pfalz 16
Saarland 3
Sachsen 210
Sachsen-Anhalt 44
Schleswig-Holstein 49
Thiiringen 14
Summe 860

Tabelle 3: Monatsubersicht der Ausbriiche der Campylobacteriose in Deutschland fur das Jahr 2023 nach

TSN (Stand 28.10.2024)
Name Jan Feb Mar Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Summe

Campylobacteriose
(thermophile Campy- 94 67 74 63 63 57 85 78 68 83 66 62 860
lobacter)
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Abb. 1: Geografische Verteilung der 2023 gemeldeten Campylobacteriose-Fdille (TSN; Stichtag: 28.10.2024)
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7. Echinokokkose - Echinococcosis
Maksimov, P.

Summary

Infections of humans with the larval stage of the
small fox tapeworm Echinococcus (E.) multilocularis
are regarded as one of the most dangerous parasitic
zoonoses in Central Europe.

Since 9 November 2004, infections of animals with
E. spp. have been reportable in Germany. E. multi-
locularis is a parasite with an indirect life cycle. In-
fected definitive hosts (Canidae, also Felidae; in Eu-
rope in most cases the red fox [Vulpes vulpes], but
also the raccoon dog [Nyctereutes procyonoides]),
harbor the mature, 1-3 mm sized tapeworm, whose
numbers can range from a few to several 100,000,
in their small intestines. They excrete tapeworm
eggs, which are also infectious for humans, with
their feces. The eggs remain infectious for months
in the environment, e.g. on the vegetation covering
the soil. Regular intermediate hosts are rodents,
which become infected by oral uptake of infective
E. multilocularis eggs. In most cases of alveolar
echinococcosis, larval stages of the parasite are
found in the liver of the intermediate hosts. The life
cycle of E. multilocularis is completed when defini-
tive hosts ingest tissues from infected intermediate
hosts containing larval stages (metacestodes) with
fertile protoscolices. In 2023, a total of 124 cases of
echinococcosis were reported, which were recorded
in 12 German federal states. The National Reference
Laboratory (NRL) for Echinococcosis examined 158
intestine mucosa, 10 liver, 260 faecal samples, and
two blod samples. Infection with the parasite were
confirmed in 35 submitted samples (Table 1).

Zusammenfassung

Infektionen von Menschen mit dem Larvenstadium
des Kleinen Fuchsbandwurms Echinococcus (E.) mul-
tilocularis gelten als eine der gefahrlichsten parasi-
tar bedingten Zoonosen Mitteleuropas. Infektionen
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bei Tieren mit E. spp. sind seit dem 9. November
2004 meldepflichtig (Verordnung tiber meldepflich-
tige Tierkrankheiten). E. multilocularis hat einen
obligaten Wirtswechselzyklus. Infizierte Endwirte
(Canidae, auch bedingt Felidae; in Europa vor allem
der Rotfuchs [Vulpes vulpes], aber auch der Marder-
hund [Nyctereutes procyonoides]) beherbergen we-
nige bis zu mehreren 100.000 geschlechtsreife, 1 bis
3 mm lange Bandwiirmer im Diinndarm. Sie scheiden
die auch fiir den Menschen infektiosen Eier mit dem
Kot aus. Die Eier konnen uber Monate in der Umwelt
infektionsfahig bleiben, zum Beispiel an der boden-
nah wachsenden Vegetation. Regulare Zwischen-
wirte sind Nager, die sich durch eine orale Auf-
nahme der Bandwurmeier infizieren und das
Larvenstadium in nahezu allen Fallen der Infektion
in der Leber und gelegentlich in der Lunge beher-
bergen. Der Lebenszyklus schlieBt sich liber die Rau-
ber-Beute-Beziehung der End- und Zwischenwirte.
Im Jahre 2023 wurden im Tierseuchennachrichten-
system (TSN) insgesamt 124 Falle von Echinokokkose
gemeldet, die in zwolf Bundeslandern bei End- und
Zwischenwirten diagnostiziert worden waren. Das
Nationale Referenzlabor (NRL) fur Echinokokkose
untersuchte 158 Darmschleimhaute, 10 Lebendpro-
ben, 260 Kotproben und zwei Blutproben. Eine In-
fektion mit dem Parasiten wurde in 35 eingesandten
Proben bestatigt (Tabelle 1).

Labordiagnostische Untersuchungen

Die Untersuchungen auf Echinokokkose werden in
den Bundeslandern von den veterinarmedizinischen
Untersuchungsamtern bzw. von beauftragten Unter-
suchungsstellen durchgefiihrt.

An das NRL fur Echinokokkose werden Gewebe-/Kot-
proben entweder fur eine direkte Untersuchung, o-
der fir die Bestatigung einer bereits befundeten



Echinokokkose bei End- bzw. Zwischenwirten ge-
sandt. Der Nachweis einer Echinokokkose bei End-
wirten wird post mortem mit Hilfe der Intestinal
Scraping Technique (IST) durchgefiihrt. Diese Me-
thodik ist in der amtlichen Sammlung der Verfahren
zur Probenahme und Untersuchung von Untersu-
chungsmaterial tierischen Ursprungs fur melde-
pflichtige Tierseuchen (Methodensammlung) be-
schrieben und kann Uber TSN oder die Homepage
des FLI unter https://www.fli.de/de/publikationen
/amtliche-methodensammlung/ abgerufen werden
kann. Des Weiteren wird eine Echinococcus-Infek-
tion bei Endwirten intra vitam mit Hilfe von Sedi-
mentations-/Flotationsverfahren und anschlieBen-
der Mikroskopie auf Eier vom Taenientyp sowie
molekularbiologischer Bestimmung der Parasiten-
spezies diagnostiziert.

Statistische Angaben

Im Jahre 2023 wurden in TSN insgesamt 124 Falle
von Echinokokkose bei End- und Zwischenwirten ge-
meldet, die in zwolf Bundeslandern diagnostiziert
worden waren (Tabelle 2).

Die meisten Falle wurden aus Thiringen (n=33),
Sachsen-Anhalt (n=29), und Mecklenburg-Vorpom-
mern (n=13) gemeldet (Tabelle 2).

Die gemeldeten Echinokokkose-Falle der oben ge-
nannten Bundeslander spiegeln jedoch die wahre
Verteilung von Echinococcus spp. in Deutschland
nicht wieder, sondern sind das Ergebnis einer akti-
ven Uberwachung der Echinokokkose bei End- und
Zwischenwirten, die in verschiedenen Bundeslan-
dern in unterschiedlicher Intensitat durchgefiihrt
wird. Echinokokkose wurde bei Flichsen (n=83),
(n=24), Marderhunden (n=2),
(n=5), Hausschweine (n=3), Schwarzwild (n=2), ei-

Hunden Nagetiere

nem Einufer sowie sechs sonstigen, nicht naher de-
finierten Tierarten nachgewiesen.

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Staatliche MaBnahmen

Die Echinokokkose ist eine meldepflichtige Erkran-
kung bei Menschen (8 7 Abs. 3 IfSG) und Tieren (§ 26
Absatz 3 TierGesG). Weitergehende staatliche MaB-
nahmen zur Bekampfung sind nicht vorgesehen.
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Tabelle1: Diagnostische Untersuchungen und weitere Aktivitaten zur Erfiillung der hoheitlichen Aufgaben.

Probeneingange/ Untersuchungen Spezifizierung Anzahl

Darmschleimhaut/Gewebematerial/Hy-

Einsendungen datidenflissigkeit/Kot/DNA 485
Erregernachweis (DNA von E. multilocularis) PCR 35
Erregernachweis (E. multilocularis Wirmer) IST (Intestinal Scrapping Technique) 2
Erregernachweis (E. multilocularis Wirmer) iicc'll;(es)edmentat]on and Counting Tech-

Erregernachweis (E. multilocularis Eier) Sedimentations-/Flotationsverfahren

Antikorpernachweis gegen E. multilocularis Immunoblot

Antikorpernachweis gegen E. granulosus

Zulassungsuntersuchungen/Chargenpriifungen

Ringtest (Teilnahme) Laborvergleichsstudie 1

Tabelle 2: Zahl der in TSN gemeldeten Echinokokkose-Falle im Jahr 2023 pro Bundesland und Monat
Bundesland Jan Feb Mrz Apr Mai Jun  Jul Aug Sep Okt Nov Dez Gesamt
Baden-Wiirt-

temberg 3 1 2 1 3 2 12
Bayern 2 2 2 1 1 1 1 10
Hamburg 2 3 1 1 7
Hessen 3 2 5
Mecklenburg-

Vorpommern 1 6 6 13
Niedersachsen 1 1
Nordrhein-

Westfalen 1 1
Rheinland-Pfalz 1 1 3 1 2 1 1 10
Saarland 1 1 2
Sachsen 1 1
Sachsen-Anhalt 7 5 2 1 6 1 2 5 29
Thiiringen 8 1 9 7 1 5 2 33
Gesamt 17 9 17 15 5 2 10 7 9 10 9 14 124
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8. Hantaviren in Mitteleuropa - Hantaviruses in Central Europe

Drewes, S. und Ulrich, R.G.

Summary

During the years 2001-2023 a total of 16,384 human
hantavirus cases were registered by the Robert
Koch-Institut (Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI
2.0, https://survstat.rki.de, data as of 06.11.
2024). The number of recorded cases shows strong
oscillations between the years with major peaks in
2007, 2010, 2012, 2017, 2019 and 2021. At least nine
hantavirus species are present in Germany: Human
infections by the striped field mouse-associated Do-
brava-Belgrade orthohantavirus (DOBV, species Or-
thohantavirus dobravaense), genotype Kurkino,
were documented in northern, north-eastern and
eastern Germany. Tula orthohantavirus (TULV, spe-
cies Orthohantavirus tulaense) was detected by mo-
lecular analysis in the reservoir, the common vole
Microtus arvalis, but frequently also in other vole
species. In 2021 a human disease case due to TULV
infection was molecularly detected. Traemmersee
virus was detected in a field vole (Microtus agrestis)
from Brandenburg; this virus is highly related to
Rusne virus discovered in the root vole (Microtus
oeconomus) from Lithuania and field vole-associ-
ated Tatenale virus (TATV, species Orthohantavirus
tatenalense) in Great Britain. Furthermore, a hu-
man infection with Seoul orthohantavirus (SEOV,
species Orthohantavirus seoulense) was identified
that was transmitted by a pet rat (Rattus norvegi-
cus). The majority of human cases are caused by Pu-
umala orthohantavirus (PUUV, species Orthohanta-
with  the bank
(Clethrionomys glareolus syn. Myodes glareolus) as

virus  puumalaense) vole
reservoir. In addition to the five rodent-borne han-
taviruses further hantaviruses have been identified
in Germany in shrews, mole and bat; their patho-

genicity to human is still unknown.

Zusammenfassung

In den Jahren 2001-2023 wurde durch das Robert
Koch-Institut eine Gesamtzahl von 16.384 humanen
Hantavirus-Erkrankungen erfasst (Robert Koch-Insti-
tut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Ab-
fragedatum: 06.11. 2024). Die Anzahl der gemelde-
ten Falle zeigte starke Schwankungen mit den
hochsten Fallzahlen in den Jahren 2007, 2010, 2012,
2017, 2019 und 2021. In Deutschland kommen min-
destens neun Hantavirus-Arten vor: Humane Infekti-
onen mit dem Brandmaus-assoziierten Dobrava-Bel-
(DOBV,
Orthohantavirus dobravaense), Genotyp Kurkino,

grad-Orthohantavirus Species
wurden in Nord-, Nordost- und Ostdeutschland ge-
funden. Das Tula-Orthohantavirus (TULV, Species
Orthohantavirus tulaense) wurde bei molekularen
Analysen im Reservoirwirt, der Feldmaus Microtus
arvalis, aber auch in verwandten Wihlmausarten
nachgewiesen. Im Jahr 2021 wurde in einem huma-
nen Erkrankungsfall molekular eine TULV-Infektion
detektiert. Das Traemmerseevirus wurde in einer
Erdmaus (Microtus agrestis) aus Brandenburg ent-
deckt; dieses Virus ist eng verwandt mit dem in der
nordischen Wihlmaus (Microtus oeconomus) in Li-
tauen gefundenen Rusnevirus und mit dem in GroB-
britannien vorkommenden, Erdmaus-assoziierten
Tatenalevirus (TATV, Species Orthohantavirus ta-
tenalense). Darliber hinaus wurden ein humane In-
fektionen mit dem Seoul-Orthohantavirus (SEQV,
Species Orthohantavirus seoulense) in Deutschland
entdeckt; die Ubertragung erfolgte jeweils durch
Heimtierratten (Rattus norvegicus). Die Mehrzahl
der humanen Erkrankungen wird durch das Puumala-
Orthohantavirus (PUUV, Species Orthohantavirus
puumalaense) verursacht, das von der Rotelmaus
(Clethrionomys glareolus syn. Myodes glareolus)
Ubertragen wird. Neben den Nagetier-assoziierten
Hantaviren kommen in Deutschland auch weitere
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Hantaviren bei Spitzmausen, Maulwurf und Fleder-
maus vor, Uber deren Humanpathogenitat jedoch
bisher nichts bekannt ist.

Erreger/Epidemiologie

Bei den Vertretern der Familie Hantaviridae, Ord-
nung Bunyavirales, handelt es sich um behiillte Vi-
ren mit einem segmentierten Negativstrang-RNA-
Genom. Hantaviren sind urspringlich vor allem in
unterschiedlichen Nagetierarten, aber in den ver-
gangenen Jahren auch in Insektenfressern (Spitz-
mause und Maulwirfe) und Fledermausen sowie
Reptilien und Fischen entdeckt worden; deren Hu-
manpathogenitat ist jedoch bisher unklar. Die bei
Saugetieren vorkommenden Hantaviren (Unterfami-
lie Mammantavirinae) werden vier Gattungen zuge-
ordnet: Die Gattung Orthohantavirus umfasst Nage-
tier-,  Spitzmaus- und  Maulwurf-assoziierte
Hantaviren, wahrend die anderen Gattungen Thot-
timvirus, Mobatvirus und Loanvirus Hantaviren von
Spitzmausen, Maulwirfen und Fledermausen bein-
halten.

Verschiedene Nagetiere bilden das Reservoir fur hu-
manpathogene Hantaviren. Die persistent infizier-
ten Reservoirtiere scheiden das Virus mit Speichel,
Kot und Urin aus. Das Virus scheint auBerhalb des
Wirtes Uber mehrere Wochen stabil zu sein. Entspre-
chend kann eine indirekte Ubertragung durch aero-
gene Aufnahme von Virus-kontaminiertem Staub er-
folgen. Bei humanen Infektionen kann es zu
unterschiedlich schweren Krankheitsverlaufen kom-
men, die durch Fieber, grippale Symptome, akutes
Nierenversagen und/oder schwere Lungenfunktions-
storungen gekennzeichnet sind (siehe ,,Steckbrief
“Hantavirus-Infektionen”“). Die geografische Ver-
breitung der Viren folgt in der Regel dem Vorkom-
men des jeweiligen Reservoirs.

Humane Hantavirus-Infektionen wurden in Deutsch-
land erstmals in den 1980er Jahren beschrieben
(Ulrich et al., 2004). Seit der Einfiihrung der Melde-

pflicht wurden dem Robert Koch-Institut fur den
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Zeitraum 2001-2023 insgesamt 16.384 Hantavirus-
Erkrankungen gemeldet, wobei die Zahl der gemel-
deten Falle zwischen den Jahren stark schwankte
(Tabelle 1; Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI 2.0,
https://survstat.rki.de, 06.11.
2024).

Die Mehrzahl der gemeldeten Falle ist auf autoch-

Abfragedatum:

thone Infektionen mit dem Puumala-Orthohantavi-
rus (PUUV, Species Orthohantavirus puumalaense)
zuriickzufiuhren und wurde bisher in Baden-Wiurt-
temberg, Bayern, Nordrhein-Westfalen, Niedersach-
sen und Hessen registriert. Die geografische Vertei-
lung der gemeldeten Falle zeigt Landkreise mit sehr
hohen Inzidenzen, wahrend in einigen Landkreisen
bisher keine oder nur wenige Hantavirus-Infektionen
gemeldet wurden. Die Ungleichverteilung des PUUV
in Deutschland ist wahrscheinlich auf die nacheis-
zeitliche Besiedlung Deutschlands mit der westli-
chen evolutionaren Linie der Rotelmaus zuriickzu-
fuhren. Die umfangreichen molekularen Studien
zeigten eine Assoziation des mitteleuropaischen
PUUV mit der westlichen Linie der Rotelmaus; die
vermutliche nordliche und ostliche Verbreitungs-
grenze des Virus verlauft durch Niedersachsen,
Sachsen-Anhalt und Thiringen (Drewes et al.,
2017). In Regionen mit einem gleichzeitigen Auftre-
ten der ostlichen bzw. karpatischen Linie der Rotel-
maus konnte PUUV auch in diesen Linien nachgewie-
sen werden. Interessanter Weise wurde ein PUUV-
Erkrankungsausbruch in einem Unternehmen in Nie-
dersachsen zu einer ungewohnlichen Zeit, Ende des
Jahres 2021, beobachtet; eine starke Vermehrung
des Rotelmausreservoirs im Hantavirus-Ausbruchs-
jahr 2021 ist sehr wahrscheinlich die Ursache dafur
(Princk et al., 2022).

Gemeinsame Studien des Nationalen Konsiliarlabors
fir Hantaviren (Humanmedizin) der Charité - Uni-
versitatsmedizin Berlin, dem Nationalen Referenzla-
bor fiir Hantaviren (Veterinarmedizin) am Friedrich-
Loeffler-Institut (FLI) zusammen mit Kliniker*innen
und Labormediziner*innen, lokalen und regionalen



Gesundheitsbehorden zeigten autochthone humane
Infektionen mit dem Seoulvirus (SEQV, Species Or-
thohantavirus seoulense), die durch Heimtierratten
(Rattus
(Hofmann et al., 2020; Hofmann et al., 2024), sowie

norvegicus) Ubertragen worden sind
den molekularen Nachweis einer durch Tulavirus
(TULV, Species Orthohantavirus tulaense) verur-
sachten Hantavirus-Erkrankung (Hofmann et al.,
2021). Umfangreiche Untersuchungen zum Vorkom-
men des TULV in Deutschland bestatigten die Feld-
maus als Reservoirwirt und fuhrten zur Identifizie-
rung von Faktoren, die die Durchseuchung in den
Feldmauspopulationen beeinflussen (Jeske et al.,
2021; Schmidt et al., 2021). Daneben wurde das mit
dem groBen Abendsegler (Nyctalus noctula) assozi-
ierte Brno-Loanvirus (Species Loanvirus brunaense)
erstmals in Deutschland beschrieben (Dafalla et al.,
2023).

Forschung

Im Rahmen des Netzwerkes ,Nagetier-iibertragene
Pathogene* wurde die seit 2005 laufende Longitudi-
nalstudie zur raumlichen und zeitlichen Dynamik des
PUUV in lokalen Populationen der Rotelmaus im
Landkreis Osnabriick, einem Hantavirus-Endemiege-
biet in Niedersachsen (Binder et al., 2020), in Zu-
sammenarbeit mit dem Niedersachsischen Landes-
amt fur Verbraucherschutz und Lebensmittel-
sicherheit (LAVES), dem Gesundheitsamt Osnabriick
und dem Niedersachsischen Landesgesundheitsamt
(NLGA, Hannover), fortgesetzt. In einer Pilotstudie
an Rotelmausen aus dieser Region wurde eine hohe
Koinfektionsrate von PUUV-infizierten Rotelmausen
mit den Endoparasiten Hepatozoon spp. und Sar-
cocystis (Frenkelia) spp. beobachtet (Schlohsarczyk
et al., 2023).

In einer gemeinsamen Studie mit dem Julius Kiihn-
Institut wurde auf der Basis von Daten zur Zusam-
mensetzung von Kleinsaugerpopulationen in vier
verschiedenen Bundeslandern (2010-2013) der Ein-
fluss von Populationsveranderungen auf die PUUV-
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Pravalenz im Reservoirwirt Rotelmaus untersucht.
Interessanterweise hatte die Abundanz von Spitz-
mausen einen negativen Einfluss auf die Rotel-
mausabundanz. Die Rotelmausabundanz hatte einen
positiven Einfluss auf die PUUV-Seropravalenz, wah-
rend eine erhohte Abundanz der Nichtreservoirarten
Waldmaus (Apodemus sylvaticus) und Gelbhalsmaus
(Apodemus flavicollis) zu einer reduzierten PUUV-
Seropravalenz im Reservoirwirt fiihrte. Diese Ergeb-
nisse zeigten fir PUUV in Rotelmausen einen durch
erhohte interspezifische Kompetition verursachten
Verdiinnungseffekt (,dilution effect) (Bujnoch et
al., 2024).

Im Rahmen des vom DZIF-geforderten Projektes
,CORoPa“ wurden Hantavirus-Untersuchungen in
Ratten fortgesetzt (Heuser et al., 2023). Wahrend
eine humane Erkrankung mit SEQV auf Heimtierrat-
ten zurickgefuhrt wurde; wurde in wildlebenden
Ratten und in Haltungen von wildlebenden Ratten in
Deutschland kein SEQV nachgewiesen.

Da fur Hantaviren nach wie vor keine kausale The-
rapie und kein zugelassener Impfstoff zur Verfiigung
stehen, kommt der Expositionsprophylaxe weiterhin
grolRe Bedeutung zu (Faber et al., 2019). Im Rahmen
der Offentlichkeitsarbeit des RoBoPub-Verbundes,
des Netzwerkes ,,Nagetier-iibertragene Pathogene“
und des Nationalen Referenzlabors fir Hantaviren
(Veterinarmedizin) wurden mehrere Ubersichtsar-
beiten zu Hantaviren und anderen Nagetier-assozi-
ierten Zoonoseerregern sowie zu den zur Verfligung
stehenden diagnostischen Hantavirus-Antigenen
veroffentlicht (Aviziniene et al., 2023; Beermann et
al., 2023; Schmitz et al., 2023; Ulrich et al., 2023).

Ausblick

Die im Rahmen des Netzwerkes ,,Nagetier-ubertra-
gene Pathogene“ (Ulrich et al., 2009) durchgefiihr-
ten Untersuchungen zu Orthopockenviren, Rickett-
sien, und weiteren Erregern sollen mit den
Untersuchungsergebnissen zur Hantavirus- und Lep-

tospira-Durchseuchung zusammengefiihrt werden,
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um mogliche Effekte von Koinfektionen im Nagetier-
reservoir aufzudecken. Daruber hinaus sollen ver-
gleichende Untersuchungen zukiinftig den mogli-
chen Einfluss der Biodiversitat auf die
Ubertragungswahrscheinlichkeit von Hantaviren und
anderen Erregern sowohl innerhalb der Nagetierre-
servoirpopulationen als auch auf den Menschen kla-

ren.

Zusatzliches Infomaterial

Steckbrief Hantavirus-Infektionen:
https://www.openagrar.de/servlets/MCRFileNode-
Servlet/openagrar_derivate 00024165/Steck-
brief_Hantavirus-Infektionen_2019-11-06.pdf

oder https://bit.ly/2YvW27J

Informationen zur Vermeidung von Hantavirus-In-
fektionen:
https://www.openagrar.de/servlets/MCRFileNode-
Servlet/openagrar_derivate 00020232 /Hantavirus-
Informationsblatt_2019.pdf
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Tabelle 1: Zahl der gemeldeten Hantavirusfalle in Deutschland seit Einfuhrung des Infektionsschutzgesetzes am 01. Januar 2001

Quelle: Robert Koch-Institut, SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Abfragedatum: 06.11.2024.

Bundesland 2001 | 2002 | 2003 | 2004 | 2005 | 2006 | “tli/ | 2008 | 2009 | “{ii/1| 2011 | “1k7| 2013 | 2014 | 2015 | 2016 | 11/ | 2018 | 11k | 2020 | /1) ‘ 2022 | 2023
Baden-Wurttemberg 58 | 164 | 65 120 | 110 | 22 83 128 44 | 224 | 474 66
Bayern 29 17 18 61 40 12 21 46 53 65 | 134 81
Berlin 0 1 0 1 2 1 0 0 1 0 1 0
Brandenburg 0 0 1 0 3 0 0 6 3 4 5 1
Bremen 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0
Hamburg 1 0 0 0 1 0 2 1 2 0 2 3
Hessen 21 8 13 5 34 4 4 13 5 8 54 26
Mecklen.-Vorpommern 4 8 4 4 4 1 12 5 7 15 10 5
Niedersachsen 10 5 3 11 75 6 16 23 14 67 35 66
Nordrhein-Westfalen 51 19 30 29 143 18 32 62 22 161 62 73
Rheinland-Pfalz 2 2 3 3 10 2 1 7 1 6 11 6
Saarland 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Sachsen 0 1 0 2 2 1 0 3 2 9 4 0
Sachsen-Anhalt 1 1 3 2 2 0 1 1 0 5 7 1
Schleswig-Holstein 0 1 1 2 7 5 9 6 1 8 6 6
Thiringen 3 1 3 1 14 0 0 4 6 2 24 3
Unbekannt 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Gesamt 182 | 228 | 144 | 242 | 447 72 181 | 72kls| 305 [kl 161 | 574 | 829 337

Falle entsprechend der Referenzdefinition, Meldepflicht gemaB Infektionsschutzgesetz (IfSG).
Hantavirusausbruchsjahre mit >1.000 humanen Fallen sind dunkelgrau und mit <1.000 humanen Fallen hellgrau hervorgehoben.
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9. Kontagiose Equine Metritis (CEM)
Melzer, F.

Summary

Contagious equine metritis (CEM) is an infectious
disease of the genital tract of horses caused by the
bacterium Taylorella (T.) equigenitalis. The infec-
tion is often asymptomatic but highly contagious.
Economic damage may occur due to reduced fertil-
ity performance and possible trade restrictions.
Germany is one of the countries with the highest re-
ported infection numbers. Accordingly, in 2023,
there were 41 outbreaks reported via the Animal
Disease Notification System (TSN).

Zusammenfassung
Die Kontagiose Equine Metritis (CEM) ist eine Infek-

tionskrankheit des Geschlechtsapparates von Pfer-
den, verursacht durch das Bakterium Taylorella (T.)
equigenitalis. Die Infektion verlauft haufig asymp-
tomatisch, ist aber hochkontagios. Ein wirtschaftli-
cher Schaden kann aufgrund verminderter Frucht-
barkeitsleistungen und moglicher

Handelsrestriktionen entstehen.

Deutschland ist eines der Lander mit den hochsten
gemeldeten Infektionszahlen. Im Jahr 2023 gab es
danach 41 Uber das Tierseuchennachrichtensystem
(TSN) gemeldete Ausbriiche.

Labordiagnostische Untersuchungen

Zur Untersuchung auf CEM werden bei Hengsten ne-
ben Samen-, Vorsekret- oder Harnrohrenproben zu-
satzlich Eichelgrubentupferproben und bei Stuten
Tupferproben aus dem Klitorisbereich und der Zer-
vix entnommen. Das Probenmaterial wird auf spezi-
ellen Nahrboden auf Wachstum von T. equigenitalis
untersucht. Molekularbiologische Methoden sind
ebenfalls fir den Nachweis von T. equigenitalis ge-
eignet. Vom FLI sind aktuell zwei kommerziell ver-
flgbare PCR- Kits durch das FLI fiir die CEM Diagnos-
tik zugelassen.
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(https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulas-
sungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf).
Isolierte Stamme sollten an das NRL Kontagiose

Equine Metritis im FLI gesendet werden, um weitere
wissenschaftliche Untersuchungen zu ermaoglichen.
Fir Exportuntersuchungen ist Ublicherweise der An-
zuchtversuch durchzufiihren, wenn dies nicht durch
spezielle Vereinbarungen zwischen Export- und Im-
portland gesondert geregelt wurde.

Statistische Angaben

In Deutschland gab es in 2023 ca. 81.000 eingetra-
gene Zuchtstuten, 7.800 Zuchthengste und 42.000
registrierte Fohlen. Der GrofRte Teil davon sind
Warmbliter, sowie Ponys und Kleinpferde. Insge-
samt gibt es basierend auf Hochrechnungen der
Deutschen Reiterlichen Vereinigung etwa 1,3 Millio-
nen Pferde in Deutschland.

Die CEM gehort zu den meldepflichtigen Tierkrank-
heiten. Im Jahr 2023 wurden iber TSN 36 Primar-
und 5 Sekundarausbriiche gemeldet. Bei den be-
troffenen Betrieben handelte es sich um Stamm-
buchhaltungen und kleinere Pferdehaltungen. Als
Griinde fur die Untersuchung wurden relativ haufig
»klinischer Seuchenverdacht im Tierbestand“ oder
»sonstiger Untersuchungsgrund® genannt.

Epidemiologische Untersuchungen

Die meisten Primarausbriiche gab es in den ,,pferde-
reicheren® Bundeslandern Baden-Wiirttemberg (4),
Bayern (7), Hessen (3), Niedersachsen (8) und Nord-
rhein-Westfalen (9).

Hinzu kamen je zwei Ausbriiche in Rheinland-Pfalz
und Schleswig-Holstein sowie ein Ausbruch in Thu-
ringen. In funf Fallen kam es zu Sekundarausbrichen
im selben Betrieb. Die Befundung basierte in 16 Fal-
len auf positiver Bakterienisolierung und in 17 Fallen
auf PCR Ergebnissen. Bei sieben Ausbriichen war
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eine Kombination dieser beiden Methoden Grund-
lage fur die Befundung.

Forschung

In den letzten Jahren wurden verschiedene Real-
time PCR Methoden entwickelt und validiert, um ei-
nen Direktnachweis der Erreger-DNA in Tupfermate-
rial durchzufuhren. Diese Herangehensweise ist
mittlerweile in vielen Laboren etabliert. Allerdings
bleibt die Anzucht des Erregers und die damit ver-
bundene Moglichkeit weiterfiihrende Untersuchun-
gen an den Isolaten durchzufiihren, ein wichtiger
Grundstein fiur Forschungsarbeiten. So wurden Se-
quenzdatenanalysen durchgefiihrt, die zeigen, dass
bestimmte standardisierte Herangehensweisen z.B.
bei cgMLST sehr gute Moglichkeiten zur epidemiolo-
gischen Ausbruchsanalyse auch uber Landergrenzen
hinweg bieten. Ein weiteres Themengebiet befasst
sich mit Taylorella asinigenitalis. Hierbei handelt es
sich um eine Spezies, die vor allem beim Esel vor-
kommt, aber vereinzelt auch bei Pferden isoliert
werden konnte.

Staatliche MaBnahmen

Die Kontagose Equine Metritis ist nach dem Europa-
ischen Tiergesundheitsrechtsakt eine Tierseuche
der Kategorie D und E. Das bedeutet, es missen
MaBnahmen ergriffen werden, um ihre Ausbreitung
im Zusammenhang mit dem Eingang in die EU oder
mit Verbringungen zwischen den Mitgliedsstaaten zu
verhindern (Kategorie D). Als Seuche der Kategorie
E muss sie innerhalb der Union Uberwacht werden.
In Deutschland ist die CEM meldepflichtig. Untersu-
chungsmethoden und Falldefinition sind im Metho-
denhandbuch des FLI aufgefiihrt. Abgesehen von in-
ternen Regeln von Zuchtverbanden sind
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konkrete Rechtsvorschriften bisher nur in der Dele-
gierten Verordnung 2020/686 vom 17. Dezember

2019 fur Spenderequiden (Samen oder Eizel-

len/Embryonen) festgelegt. Zur Einfuhr bestimmte
registrierte Equiden sowie Zucht- und Nutzequiden
mussen frei von klinischen Symptomen der CEM sein
und diirfen nicht aus einem Betrieb, der in den letz-
ten zwei Monaten des Befalls mit der CEM verdach-
tig war, stammen. Die rechtliche Grundlage hierfir
bildet die Binnenmarkt-Tierseuchenschutzverord-
nung i. V. m. der Richtlinie 2009/156/EG i. V. m.
der Entscheidung 93/197/EWG.

Zoonosepotential

Taylorella equigenitalis wurde unter Feldbedingun-
gen bisher nur bei Pferden isoliert. Die CEM ist keine
Zoonose.
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10. Paratuberkulose - Paratuberculosis (Johne "s Disease)

Kohler, H. und Mobius, P.

Summary

Paratuberculosis is distributed in cattle herds all
over Germany; goat and sheep flocks as well as wild
and zoo ruminants are also affected (Fig. 1). In
2023, 288 cases in ruminants were reported in TSN.
The majority of the cases was identified by disease
monitoring (n=136) or by clinical suspicion of dis-
ease (n=101).

The molecular diversity of Mycobacterium avium
subsp. paratuberculosis (MAP) in four goat herds in
Thuringia was examined by different genotyping
methods resulting in combined MAP genotypes. The
herds were affected by different MAP genotypes, in-
dicating that no transmission between the herds had
occurred.

Zusammenfassung

Die Paratuberkulose (ParaTB) ist in Rinderbestanden
in ganz Deutschland verbreitet, betrifft aber ebenso
Schaf- und Ziegenbestande sowie Wild- und Zoowie-
derkauer (Abb. 1). Im Jahr 2023 wurden im TSN 288
Falle bei Wiederkauern erfasst. Die Mehrzahl der
Falle wurde im Rahmen von Monitoringuntersuchun-
gen (n=136) oder infolge eines klinischen Verdachtes
(n=101) identifiziert.

Die molekulare Diversitat von MAP-Isolaten aus vier
Thiiringer Ziegenherden wurde mit verschiedenen
Genotypisierungsmethoden untersucht, die jeweils
in einem kombinierten MAP Genotyp zusammenge-
fuhrt wurden. In den Herden wurden jeweils unter-
schiedliche MAP-Genotypen nachgewiesen. Dies
deutet darauf hin, dass es keine Ubertragung zwi-
schen den Herden gab.

Labordiagnostische Untersuchungen

Die Primardiagnostik der ParaTB erfolgt in Deutsch-
land in den Untersuchungsamtern der Lander bzw.
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der Tiergesundheitsdienste. Das NRL sieht seine Auf-
gaben in der Entwicklung und Implementierung
neuer diagnostischer Tests sowie in der Unterstlit-
zung der Untersuchungsamter bei der Sicherung der
Qualitat etablierter diagnostischer Methoden.
Weiterhin ist das NRL an der Zulassung und Chargen-
prufung kommerziell verflgbarer diagnostischer
Tests beteiligt. Im Jahr 2023 wurden 22 Chargenprii-
fungen von insgesamt 9 ELISA- und gPCR-Kits durch-
gefihrt.

Die labordiagnostischen Untersuchungen konzen-
trierten sich auf die Abklarung unklarer serologi-
scher Befunde bei Rindern und auf den MAP-Nach-
weis in Kot- und Organproben von kleinen Wieder-
wild-
wiederkauern aus zoologischen Garten und Tier-

kauern, Neuweltkamelen sowie von

parks mit ParaTB-Verdacht.

Statistische Angaben

Im Jahr 2023 wurden im TSN 261 Falle von ParaTB
bei Rindern, 17 Falle bei Schafen und 5 Falle bei Zie-
gen erfasst (Tab. 1), die in ganz Deutschland auftra-
ten (Abb. 1). Aus Niedersachsen wurden keine Falle
beim Rind gemeldet. Die Mehrzahl der Meldungen
beim Rind resultierte aus Monitoring-Untersuchun-
gen (n=136), wobei 94,1 % (n=128) aus Sachsen ka-
men. Als zweithaufigster Untersuchungsgrund
wurde klinischer Seuchenverdacht (n=101) benannt.
Vergleichsweise haufig traten klinische Verdachts-
falle in Baden-Wirttemberg (n=10), Bayern (n=15),
Sachsen (n=29) und Schleswig-Holstein (n=14) auf.
Bei 25 Fallen wurde der Untersuchungsgrund nicht
mitgeteilt. Die Meldungen basierten in 172 Fallen
auf PCR-Untersuchungen, in 80 Fallen auf Bakterien-
isolierung und in 12 Fallen auf einer Kombination
beider Verfahren. Bei Monitoring-Untersuchungen

wurde Uberwiegend die PCR als diagnostische Me-



thode eingesetzt (n=121). Obwohl gemaB Falldefini-
tion der Antikorpernachweis nur den Verdacht auf
ParaTB begrundet, wurde bei 18 Feststellungen An-
tikorpernachweis mittels ELISA als primare diagnos-
tische Methode angegeben.

Epidemiologische Untersuchungen

Durch spezifische Anspriiche an das Kulturmedium
bei der Isolation von MAP-S-Typ Stammen und deren
sehr langsames Wachstum werden diese moglicher-
weise oft nicht identifiziert bzw. gefunden. Seit
2003 ist es gelungen, aus Schafen (inklusive Kreis-
hornschafen) und Schraubenziegen in Deutschland
insgesamt sechs verschiedene MAP-S / Typ |l
Stamme mit unterschiedlichen Genotypen zu isolie-
ren. In einem Schafbestand in Niedersachsen wur-
den aus einem Tier 2023 aus mesenterialen Lymph-
MAP-Stamme
isoliert, welche mittels Genotypisierung dem Schaf-

knoten und dem Diinndarm zwei

Typ (MAP-S / Typ lll) zugeordnet wurden und zwei
verschiedene MIRU-VNTR und SSR-Profile besaBen.
Das deutet darauf hin, dass die betreffende Schaf-
herde mit diesen verschiedenen Stammen infiziert
ist.

Aus einem Rind von einem ParaTB unverdachtigen
Rinderbestand in Thiringen mit Schafkontakt wurde
MAP isoliert und typisiert. Der Erreger gehorte zum
Rinder-Typ (MAP-C) und zeigte einen in Thiiringen in
drei weiteren Rinderherden vorkommenden Genoty-
pen mit dem MIRU-VNTR-Profil INMV1, dem SSR-Pro-
fil 7-4-4 und der Zugehorigkeit zur phylogenetischen
Gruppe 9 innerhalb der Subgruppe A.

Forschung

Von der ParaTB sind deutschland- und weltweit
Haus- und Wildwiederkauer, vor allem Milch- und
Fleischrinder, aber auch kleine Wiederkauer wie
Ziegen und Schafe betroffen. Um die Epidemiologie
dieser Krankheit besser verstehen und um wirksame
Kontrollstrategien entwickeln zu konnen, ist es
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wichtig, den Erreger durch die Identifikation des Ge-
notyps einzelner Stamme zu charakterisieren. Das
Ziel einer Studie war die Bestimmung der molekula-
ren Diversitat von MAP in vier Milchziegenherden aus
verschiedenen Landkreisen in Thiringen, bei denen
seit mehreren Jahren ParaTB auftrat. Dabei wurde
insbesondere die Verteilung der MAP-Genotypen un-
ter den Tieren der am starksten von ParaTB be-
troffenen Herde (Herde 1) und deren Stallumgebung
untersucht.

Die Studie umfasste 196 Isolate aus dem Kot von 121
mit MAP infizierten Ziegen, aus verschiedenen Ge-
weben von 13 klinisch an ParaTB erkrankten Ziegen
und aus 29 Umweltproben aus dem Stallgebaude von
Herde 1 und zusatzlich 22 Isolate aus unterschiedli-
chen Matrizes aus den Herden 2 bis 4. Die Isolate fur
diese Studie stammten aus verschiedenen Bepro-
bungen, die zwischen 2018 und 2022 durchgeflihrt
wurden. MAP wurde mit Hilfe der standardisierten
Methoden des NRLs fur ParaTB isoliert. Die Charak-
terisierung der lIsolate erfolgte durch molekulare
Genotypisierung mittels Mycobacterial Interspersed
Repetitive Unit-Variable-Number Tandem-Repeat
(MIRU-VNTR)-Analyse,
(SSR)-Analyse, und einem auf Single-Nucleotide-Po-
lymorphism (SNP) basierenden Test (SNP-based As-
say) fur die phylogenetische Eingruppierung. Die Er-

Short-Sequence-Repeat

gebnisse der Analysen wurden zu einem
kombinierten Genotyp fiir jedes Isolat zusammenge-
fasst.

Alle Isolate gehorten zur MAP-Rindertyp-Gruppe
(MAP-C). In den Kot-, Gewebe und Umweltproben
von Herde 1 wurde ein vorherrschender Genotyp T1
bestimmt, wahrend zwei weitere Genotypen (T2
und T3) sehr selten und nur in Kot- und Umweltpro-
ben gefunden wurden. In den Herden 2 bis 4 wurde
jeweils einer von drei weiteren Genotypen (T4, T5,
und T6) detektiert. Damit wurde in jeder Herde ein
dominant vorkommender MAP-Stamm identifiziert.

Die Ergebnisse zeigten keinen epidemiologischen
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Zusammenhang zwischen den untersuchten Ziegen-
herden. Basierend auf epidemiologischen Zusatzin-
formationen zu den vier Betrieben und den Genoty-
pisierungsdaten von MAP aus Rindern und Ziegen in
Deutschland werden als mogliche Infektionsquellen
MAP-kontaminierte Stalle und Weiden, die zuvor von
mit MAP infizierten Rindern genutzt wurden, und
der Kauf von subklinisch infizierten Ziegen, auch aus
dem Ausland, angenommen.

Staatliche MaBnahmen

Im Europaischen Tiergesundheitsrechtsakt ist Pa-
raTB als eine Seuche der Kategorie E gelistet, d.h.,
als eine Seuche, die innerhalb der EU lberwacht
werden muss. Gelistete Arten bzw. Artengruppen
umfassen Bison ssp., Bos ssp., Bubalus ssp., Ovis
ssp., Capra ssp., Camelidae und Cervidae. In
Deutschland besteht Meldepflicht fiir Rind, Schaf,
Ziege und andere Tierarten. Ein flachendeckendes
Monitoring erfolgt nicht und ParaTB ist nicht be-
kampfungspflichtig. Die ,,Empfehlungen fir hygieni-
sche Anforderungen an das Halten von Wiederkau-

[

ern enthalten die deutschlandweite
Bekampfungsstrategie, die in den ,,MaBnahmen zum
Schutz gegen die ParaTB in Rinderhaltungen® formu-
liert ist. In 7 Bundeslandern werden, z.T. schon seit
mehr als 10 Jahren, freiwillige Programme zur Kon-
trolle bzw. Bekampfung durchgefiihrt. Seit Novem-
ber 2017 ist in Niedersachsen als einzigem Bundes-
land eine ,,Verordnung zum Schutz der Rinder gegen

Paratuberkulose* in Kraft.
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Zoonosepotential

Es gibt auch weiterhin keine wissenschaftlich gesi-
cherten Erkenntnisse uUber einen ursachlichen Zu-
sammenhang zwischen Morbus Crohn des Menschen
und der ParaTB bei Wiederkauern.
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Tabelle 1: Im TSN gemeldete Paratuberkulose-Falle 2023 (Stichtag 25.11.2024)

Jahr Rind Schaf Ziege Andere Tierarten/Boviden Gesamt

2023 261 17 5 5 288

@® Feststellung

|:| Bundeslander

Abb 1: Regionale Verteilung der im Jahr 2023 in Deutschland gemeldeten Paratuberkulosefille (TSN)
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11.Q-Fieber - Q (query) Fever
Mertens-Scholz, K.

Summary

Coxiella burnetii, the etiological agent of the zoon-
osis Q (query) fever, is an obligate intracellular
gram-negative bacterium with a broard host spec-
trum. Infections in animals are often asymptomatic
and may cause reproductive disorders. Ruminants
are considered as the main reservoir and shed the
bacteria within milk, feces, urine and especially
with birth products in very high numbers. Infections
of humans are inseparable linked to ruminants, es-
pecially to goats and sheep. The bacteria are trans-
mitted via contaminated aerosols, but also ticks are
considered as vectors. An infection with C. burnetii
in humans manifests as an acute often self-limiting
flu-like illness (acute Q fever) or as chronic disease
(chronic Q fever), which may present as endocardi-
tis. Diagnosis of Q fever in animals is carried out by
serology, DNA detection of the etiological agent us-
ing real time PCR (qPCR) or bacterial isolation from
birth products and milk as confirmatory approach.

Zusammenfassung

Coxiella burnetii, das atiologische Agens der Zoo-
nose Q- (query) Fieber, ist ein obligat intrazellulares
und gramnegatives Bakterium mit einem sehr brei-
ten Wirtsspektrum. Infektionen bei Tieren sind
meistens asymptomatisch und konnen Reprodukti-
onsstorungen, z.B. Aborte auslosen. Wiederkauer
werden als Hauptreservoir angesehen und scheiden
den Erreger uber Milch, Urin, Faeces und inbeson-
dere uber Geburtsprodukte aus. Infektionen beim
Menschen werden oft durch kleine Wiederkauern
verursacht. Eine Ubertragung findet durch kontami-
nierte Aerosole statt, aber auch Zecken werden als
Vektoren genannt. Beim Menschen kann eine Infek-
tion eine oft selbstlimitierende, akute, Grippe-ahn-
liche Erkrankung auslosen (akutes Q-Fieber) oder
sich als chronische Erkrankung manifestieren, z.B.
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als Endokarditis (chronisches Q-Fieber). Bei der ve-
terinarmedizinischen Diagnostik wird der serologi-
sche Nachweis mittels ELISA und die bakterielle De-
tektion mittels real time PCR (qPCR) gefuhrt. Die
Isolierung des Erregers selbst kann als Bestatigungs-
diagnostik aus Milchproben und Geburtsmaterialien
durchgefiihrt werden.

Labordiagnostische Untersuchungen
Diagnostische Untersuchungen auf Q-Fieber werden
von den veterinarmedizinischen Untersuchungsam-
tern bzw. vergleichbaren Einrichtungen der einzel-
nen Bundeslander durchgefiihrt. Dem Nationalen
Referenzlabor werden meist nur Proben zur Bestati-
gung und Erreger-lsolierung zugesandt. Im Jahr 2023
wurden insgesamt 475 Proben vom Rind (n=136),
Schaf (n=16), Ziege (n=6), Lama (n=164), Alpaka
(n=147) und Hund (n=6) untersucht. Hauptsachlich
wurden eingeschickte Milchproben und Vaginaltup-
fer, sowie DNA-Proben, Gewebe, und Kot mittels
gPCR und Seren mittels ELISA untersucht (Tabelle
1). Davon konnten 2 von 4 DNA-Proben, 0 von 8 Ge-
webeproben, 4 von 93 Tupfer, 7 von 34 Milchen und
1 von 156 Kotproben als positiv fur C. burnetii-spe-
zifische DNA bestatigt werden (Tabelle 2). Von allen
eingesandten 178 Serumproben konnten 3 Tiere als
positiv bestatigt werden.



Tabelle 1: Art und Anzahl der eingesandten Proben
zum Nachweis von C. burnetii im Jahr 2023

Eingesandte Proben Anzahl

DNA 4
Gewebe (Organe, Nachge-
burten, Aborte) 8
Milch/Einzelgemelk 34
Serum 178
Vaginaltupfer 95
Kot 156
Gesamt 475

Tabelle 2: Anteil positiver Proben fur C. burnetii-
spezifische DNA oder Antikorper des eingesandten
Probenmaterials im Jahr 2023

Anzahl
Proben- Proben/positive Proben
material Rind Schaf Ziege NWK?
DNA 2/0 2/2
Gewebe 1/0 7/0
Milch 3477
Serum 4/1 7/0 4/0 157/2
Vaginal- 93/4
tupfer
Kot 2/0 154/1
Gesamt 134/12 16/0 6/2 311/3

aNWK, Neuweltkamele

Statistische Angaben

Das Q Fieber gehort entsprechend der Delegierten
Verordnung EU 2018/1629 zu den gelisteten Seuchen
der Kategorie E. Die Anzeigepflicht nach Durchfih-
rungsverordnung EU 2018/1882 erstreckt sich auf
die Tierarten Bison spp., Bos spp. und Bubalus
spp.sowie auf Ovis spp. und Capra spp. Die Diagnos-
tik wird im Einklang mit der Verordnung EU
2017/625 und der Delegierten Verordnung EU

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

2020/689 durchgefiihrt. Das Q-Fieber ist in Deutsch-
land auch eine meldepflichtige Tierkrankheit. Im
Jahr 2023 wurden insgesamt 111 Falle gemeldet (Ta-
belle 3, Abbildung 1). Davon 107 Falle fur Rinder, 3
Falle beim Schaf und ein Fall bei Ziegen. Im 10 Jah-
restrend ist kein Anstieg der gemeldeten Falle seit
2013 zu verzeichnen (Tabelle 3). Gehauft treten Q-
Fieber-Falle im sudlichen Bayern und Baden-Wiurt-
temberg, in Nordrhein-Westfalen und im nordlichen
Kistengebiet von Niedersachsen auf. Dies wird ins-
besondere in der Darstellung der gemeldeten Falle
von Q-Fieber der letzten zehn Jahre deutlich (Abbil-
dung 1A). Im Vergleich wurden 102 humane Falle
von Q-Fieber im Jahr 2023 gemeldet (SurvStat@RKI
2.0, Stichtag 11.12.2024).

Zoonosepotential

Q-Fieber ist eine hoch infektiose zoonotische Krank-
heit, die weltweit in allen Landern, auBer in Neu-
seeland, vorkommt. Das Wirtsspektrum von C. bur-
netii ist extrem vielfaltig, wobei Hauswiederkauer
als Hautreservoir fur Infektionen beim Menschen im
Vordergrund stehen. Der Erreger wird mit Urin, Fa-
eces, Milch und Geburstmaterialien, z.T in sehr ho-
hen Mengen, auch von asymptomatischen Tieren
ausgeschieden. Erschwerend kommt hinzu, dass
C. burnetii resistent gegeniuber Umwelteinflussen
ist und Uiber einen langeren Zeitraum infektios in der
Umwelt verbleibt. Der Erreger kann bis zu mehrere
Kilometer mit dem Wind verbreitet werden, bei ei-
ner aerogene Infektionsdosis von <10 Bakterien.
Personen mit engem Kontakt zu Wiederkauern, z.B.
Tierarzte, Schafscherer usw. tragen ein erhohtes Ri-
siko, sich mit C. burnetii zu infizieren.Aber auch auf
Tierausstellungen, auf Hoffesten, in Streichelzoos,
kann der Erreger von infizierten Tieren auf den Men-
schen ubertragen werden. Dies kann zu kleineren o-
der sehr groBen Ausbriichen in der Humanpopulation
fuhren, wie z.B. der bisher weltweit groBte be-
schriebene Q-Fieberausbruch in den Niederlanden
mit ca. 4.000 akuten humanen Fallen.
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Aufgrund der hohen Stabilitat bzw. Tenazitat und
der Moglichkeit zur Verbreitung uber die Luft, wird
C. burnetii zu den bioterroristisch relevanten Erre-
gern gezahlt. Es gibt weltweit, ausgenommen Aust-
ralien, keinen zugelassenen Impfstoff. Eine Thera-
pie mit Antibiotika ist moglich.
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Tabelle 3: Anzahl gemeldeter Falle von Q-Fieber pro Jahr und Tierart fiir Deutschland von 2013 bis 2023
(TSN; Stichtag 11.12.2024).

Tierart 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023 Summe

Rind 198 273 291 195 142 150 178 159 279 108 107 2080

Schaf 5 17 16 14 3 18 10 1 7 7 3 101
Ziege 1 1 3 1 - 7

2 1 1 1 18
Gesamt 204 291 310 210 145 175 188 162 287 116 111 2199

® Feststellung

:I Burdeslander

| Kraise

Abbildung 1: Geographische Verteilung der gemeldeten Fdlle von Q-Fieber innerhalb der (A) Jahre 2013 bis 2023 und
fiir das (B) Jahr 2023 (TSN; Stichtag 11.12.2024).
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Verbesserte molekulare Uberwachung und Be-
wertung der Wirtsadaption und Virulenz von
Coxiella burnetii in Europa

Fuchs, S., Brangsch, H., Menge, C., Hager, J.D.,
Mertens-Scholz, K.

Ziel des Projekts ist es, Unterschiede im zoonoti-
schen Potenzial und in der klinischen Relevanz von
C. burnetii-lsolaten aus zu identifizierenden geno-
mischen Merkmalen abzuleiten. Um dies zu ermog-
lichen soll zunachst die Verfiigbarkeit von Isolaten
erhoht werden. Hierfur werden Protokolle fur die
Isolierung und Kultivierung von C. burnetii aus posi-
tiven Probenmaterial optimiert. Der Fokus liegt
hierbei auf Stammen, die aktuell in Europa zirkulie-
ren. Zur besseren Isolierung der Bakterien wurde ein
Protokoll mit Homogenisierung und sequenzieller
Filtration etabliert. Des Weiteren erwies sich eine
Behandlung mit den Antibiotika Ampicillin und Van-
comycin sowie den Antimykotika Amphotericin B
und Nystatin als geeignet, um Kontaminationen
wahrend der Kultivierung zu begrenzen. Neben neu
isolierten C. burnetii lIsolaten sollen auch archi-
vierte Isolate fur eine phylogenetische Analyse se-
quenziert werden. Darauf aufbauend sollen die Iso-
late phanotypisch charakterisiert werden, um
phanotypische und genotypische Merkmale in Bezug
zu setzen und verschiedenen Isolate miteinander zu
vergleichen. Eine Single Nucelotide Polymorphism
(SNP)-Analyse von 34 C. burnetii-Isolaten ergab zwei
Hauptcluster, die den Genomgruppen Il und Il zuge-
ordnet wurden. Letztere besteht hauptsachlich aus
Isolaten von Rindern. Fur die phanotypische Analyse
wurde ein Vollblutmodell etabliert. Vollblut von
Wiederkauern wurde mit dem Referenzstamm
C. burnetii Nine Mile Phase Il inokuliert und an-
schlieBend die Interkation zwischen Wirt und Erre-
ger anhand einer PCR basierten Transkriptionsana-
lyse von immunrelevanten Genen untersucht. Die
bisherigen Daten zeigen, dass das Vollblutmodell
vielversprechende Ergebnisse liefert, um schnelle
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und zuverlassige Informationen uber die Virulenz
von C. burnetii-Isolaten fur verschiedene Wirtsspe-
zies zu erhalten. Untersuchungen mit C. burnetii-
Isolaten von unterschiedlichen Wirten und Krank-
heitsmanifestationen werden derzeit durchgefiihrt.

Epidemiology of tick-borne zoonotic diseases in
livestock Punjab, Pakistan
Alvi, H.; Mertens-Scholz, K.

Ectoparasites, especially ticks, are widely acknowl-
edged as vectors for pathogens that cause viral, bac-
terial, and protozoan diseases through livestock,
which represent a major risk for the livestock indus-
try. Tick-borne diseases are prevalent in cattle, buf-
faloes, goats, and sheep in Pakistan. Babesiosis,
theileriosis, and anaplasmosis are the most promi-
nent protozoal diseases linked to tick infestation.
Ticks also transmit several bacterial and viral zoon-
otic diseases, including Lyme disease, rickettsiosis,
Crimean-Congo Haemorrhagic Fever (CCHF), and
tick-borne encephalitis, making them of significant
public health importance.

The current study was designed to determine the
impact of various risk factors on tick infestation and
molecular epidemiology of various tick-borne zoon-
otic diseases in four districts (Lahore, Kasur,
Chakwal and Bahawalpur) of Punjab Pakistan. Thus,
a total of 96 farms, rearing four main livestock spe-
cies (cattle, buffaloes, goats and sheep) and distrib-
uted evenly among the selected districts, were ran-
domly chosen. The epidemiological survey was
conducted on selected farms to determine the tick
infestation and their risk factors. The blood and
ticks were collected from the selected livestock
species present at the farms for serological and mo-
lecular epidemiology of ticks borne diseases.

Total of 768 serum samples were aseptically col-
lected from different livestock species (cattle, buf-
falo, sheep and goat) present at selected 96 farms.

These serum samples were screened for various tick



borne or tick associated diseases such Coxiellosis
and Anaplasmosis using commercially available
ELISA kits.

The ticks collected from the livestock species were
morphologically identified using various taxonomic
keys under stereomicroscope. Furthermore, the
ticks were pooled based on their species and gen-
der, with each pool consisting of three to five ticks.
Genomic DNA was extracted using the NucleoSpin®
Insect Kit (Macherey-Nagel GmbH Germany), follow-
ing the manufacturer's protocol with slight modifi-
cations. Tick pools were screened for various tick-
borne or tick associated bacterial pathogens such as
Coxiella burnetii, Borrelia burgdorferi and Ana-
plasma spp. using qPCR and conventional PCR. The
DNA amplified by PCR will be sent for sequencing for
confirmation and analysing genetic variations.
Results:

The epidemiological survey-based study identified
that high tick infestation was found in 85.4% (82/96)
of farms in selected districts. By location, Bahawal-
pur showed 100% (24/24) tick infestation, followed
by Chakwal with 22 (91.7%), Kasur with 20 (83%) and
Lahore with 16 (66.7%). The Pearson’s chi-square
analysis showed a statistically significant associa-
tion (p < 0.05) between tick infestation and loca-
tion. A multivariable logistic regression model was
used to identify significant risk factors. The model
outcome indicated that using soft bedding materi-
als, e.g., wheat straw, leaf litter or plain soil posed
a significant risk of tick infestation and larger herds
tended to have a lower probability of tick infesta-
tion (OR = 0.87, coefficient estimate -0.13), Addi-
tionally, the absence of quarantine measures, open
sheds and inadequate drainage were found as con-
tributing factors in univariable analysis. The results
of epidemiological survey based study were pub-
lished in peer reviewed journal.

Serological and molecular testing for tick-borne
pathogens is ongoing, with results currently under
analysis.
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12.Rauschbrand - Blackleg
Seyboldt, C.

Summary

Blackleg is an acute, infectious, but non-contagious
gas oedema with an epizootic course. Young cattle
are most commonly affected. However, younger
calves, older cattle as well as sheep and goats of
any age may become infected as well.

Blackleg is a notifiable disease in Germany. Since
10.04.2020, Blackleg of sheep and goats is subject
to mandatory reporting. The causative agent is Clos-
tridium (C.) chauvoei, which has to be differenti-
ated from other gas oedema causing bacteria, espe-
cially C. septicum, the infectious agent of malignant
oedema. Further Clostridium species have to be
considered in differential diagnosis.

Since 1950, the beginning of the statistical record-
ing of blackleg outbreaks, a downward trend in the
yearly number of outbreaks was observable until the
1990ies and again from 2010 to 2020 (Tab.1, Tab.
2). In 2023 one outbreak was noted.

Zusammenfassung

Der Rauschbrand, verursacht durch Clostridium (C.)
chauvoei, ist eine seuchenhaft und akut verlau-
fende, infektiose, aber nicht ansteckende Gasodem-
krankheit, die Rinder und gelegentlich kleine Wie-
derkauer befallt. Der Rauschbrand der Rinder ist
anzeigepflichtig, wahrend der Rauschbrand der
Schafe und Ziegen seit dem 10.04.2020 der Melde-
pflicht unterliegt. Zur Ausbruchsfeststellung ist der
Nachweis von C. chauvoei erforderlich, differential-
diagnostisch sind weitere Clostridienspezies zu be-
ricksichtigen. Seit 1950, dem Beginn der statisti-
schen Erfassung der Rauschbrandausbriiche in
Deutschland war bis in die 1990er Jahre und erneut
von 2010 bis 2020 ein Abwartstrend in der jahrlichen
Zahl der Ausbriiche zu beobachten (Tab.1, Tab. 2).
Im Jahr 2023 wurde ein Neuausbruch von Rausch-
brand angezeigt.
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Labordiagnostische Untersuchungen

Bei den Gasodeminfektionen sind weitere Clostri-
dienspezies, wie C. septicum, C. novyi, C. perfrin-
gens, C. histolyticum, C. sordellii und C. fallax dif-
ferentialdiagnostisch zu berlicksichtigen, daruber
hinaus ist Milzbrand auszuschlieBen. Die Abgrenzung
von C. chauvoei und C. septicum mit traditionellen
mikrobiologischen Methoden ist problematisch, da
sich die beiden Erreger in vielen Eigenschaften glei-
chen. Eine Differenzierung ist iiber die Wuchsform
und biochemische Tests sowie die direkte Immunflu-
oreszenz moglich, doch bringen nicht alle Reaktio-
nen immer eindeutige Ergebnisse. Alternativ, bzw.
zur Erganzung und Bestatigung der mikrobiologi-
schen Diagnose von C. chauvoei eignen sich konven-
tionelle PCR-Methoden (z.B.: Sasaki et al. 2000, Sa-
saki et al. 2001) und Realtime PCR-Methoden (z.B.:
Lange et al. 2010). Die Identifikation von Isolaten
mittels MALDI-TOF-MS ist ebenfalls moglich.

Bei der Laborvergleichsuntersuchung zur Rausch-
branddiagnostik 2023 wurden 6 Tupfer mit Kultur-
material (4-mal C. chauvoei, 1-mal C. septicum, 1-
mal C. sporogenes) an 27 teilnehmende Labore ver-
schickt. Zu allen versandten Proben wurden kor-
rekte Ergebnisse zuriickgemeldet, die anaerobe An-
zucht war durchgehend erfolgreich und die
Speziesidentifikation von C. chauvoei gelang allen
Laboren. Die Identifikation der ,,nicht Ziel“ Spezies
C. septicum und C. sporogenes wurde von allen La-
boren mit MALDI-TOF Massenspektrometrie er-
reicht. Die bisherigen Laborvergleichsuntersuchun-
gen belegen ein hohes Niveau der Diagnostik in den
teilnehmenden Laboren. Die Teilnehmerzahl stieg
von 16 im Jahr 2013 auf 27 im Jahr 2023. Ein metho-
discher Trend zur MALDI-TOF Massenspektrometrie
ist feststellbar, wahrend traditionelle biochemi-
schen Methoden und IF an Bedeutung verloren.



Statistische Angaben

Seit der statistischen Erfassung der Rauschbrand-
Ausbriiche im Jahr 1950 lieB sich in den beiden Jahr-
zehnten von 1980 bis 1999 ein tendenzieller Riick-
gang der Neuausbriiche pro Jahr beobachten, von
1999 bis 2009 sank die Zahl im langjahrigen Mittel
nicht weiter. In den Jahren 2010 bis 2019 war ein
weiterer Rickgang der Neuausbriiche zu verzeich-
nen (Tab.1, Tab. 2). Im Jahr 2023 wurde ein Neu-
ausbruch von Rauschbrand angezeigt.

Epidemiologische Untersuchungen

Der Rauschbrand ist eine seuchenhaft und akut ver-
nicht
Gasodemkrankheit, die meist junge Rinder sowie ge-

laufende, infektiose, aber kontagiose
legentlich Schafe bzw. Ziegen befallt. Die metasta-
tische Bildung von Gasodemen in den groBen Mus-
kelpartien ist dabei charakteristisch. Betroffene
Tiere werden meist tot aufgefunden, ohne dass vor-
her Krankheitssymptome bemerkt wurden. Der seu-
chenhafte Verlauf beim Rind begriindet die vorran-
gige Bekampfung des Rauschbrandes verglichen mit
anderen Clostridieninfektionen. In Deutschland tritt
der Rauschbrand als bodengebundene Krankheit fast
ausschlieBlich in den kistennahen Weidegebieten
der norddeutschen Tiefebene und in der Voralpen-
region auf (Abb.1). In den so genannten Rausch-
branddistrikten kann die Krankheit beim Weidevieh
jahrlich unterschiedliche, in Ausnahmejahren auch
erhebliche Verluste verursachen. Auch nach Jahr-
zehnten ist ein Wiederauftreten in betroffenen Ge-
bieten moglich, wie ein Anstieg der Ausbruchszahlen
nach dem Ende der Pflichtimpfung fiir Rauschbrand-
Almen in Bayern verdeutlicht (1995 bis 2014: 6 Aus-
briche, 2015 bis 2023: 26 Ausbrliche). Ausbriiche
sind nicht ausschlieBlich auf Weidevieh beschrankt,
auch Stallausbriiche konnen beobachtet werden,
diese konnen groBere AusmaBe annehmen und auch
auBerhalb der pradestinierten Gebiete auftreten.

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Forschung

Ein wichtiges Forschungsziel ist die kontinuierliche
Erweiterung der Stammsammlung.

Zur Verbesserung der molekularen Diagnostik aus in-
fiziertem bzw. verdachtigem Gewebe sowie zur
Identifikation von lIsolaten wurde eine Real Time
PCR zur Detektion von C. chauvoei und C. septicum
entwickelt (Lange et al. 2010).

Um Typisierungsmethoden durch Gesamtgenom-Se-
quenzierungen zu evaluieren wurde eine verglei-
chende Genomanalyse von 64 C. chauvoei-Stammen
durchgefihrt, von denen die meisten europaischen
Ursprungs waren, neben einigen auBereuropaischen
und solchen unbekannten Ursprungs. Die Pangenom-
analyse ergab, dass die Art keine neue Gene er-
wirbt. Eine auf Einzelnukleotid-Polymorphismen
(SNP) basierende Phylogenie und Clusterbildung des
Pangenoms lieB verschiedene Cluster erkennen, die
mit der geografischen Herkunft zusammenhangen.
Die bekannten Virulenzfaktoren waren bei den
Stammen konserviert (Thomas et al., 2021). Zwei
Typisierungsoptionen fiir die C. chauvoei-Stamme
wurden genauer evaluiert. Dies war zum einen die
Typisierung anhand einer CRISPR-Spacer-Sequenz-
matrix (Rychener et al., 2017) und zum anderen
eine neu entwickelte cgMLST (Thomas et al., 2021).
Dabei konnte die Anwendbarkeit von cgMLST bei der
Typisierung von Stammen ahnlicher geografischer
Herkunft und bei der Untersuchung von Ausbriichen
gezeigt werden (Thomas et al., 2021). Der CRISPR-
basierte Typisierungsansatz kann die genetische
Verwandtschaft in einem allgemeineren Muster dar-
stellen (Rychener et al., 2017).

Staatliche MaBnahmen

Ein Ausbruch des Rauschbrandes im Sinne der Ver-
ordnung zum Schutz gegen den Milzbrand und den
Rauschbrand liegt vor, wenn dieser durch bakterio-
logische oder serologische Untersuchung festgestellt
ist. C. chauvoei muss dabei von anderen Gasodemer-
regern, insbesondere von C. septicum, dem Erreger
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des Pararauschbrandes, abgegrenzt werden. Die
Verordnung sieht einen gewissen Ermessensspiel-
raum bei der Anordnung von Schutzmalfregeln gegen
den Rauschbrand vor. In den letzten Jahren wurde
teilweise von der moglichen Anordnung der Impfung
fur Tiere, die auf so genannte Rauschbrandalpen o-
der -weiden in der Voralpenregion aufgetrieben
werden sollten Gebrauch gemacht. Seit 01.01.2015
wird die Rauschbrand-Impfung in Bayern nicht mehr
angeordnet und die Kosten nicht mehr von der Bay-
erischen Tierseuchenkasse erstattet. Eine freiwil-
lige Impfung wird empfohlen. Seit dem 10.04.2020
ist der Rauschbrand der Schafe und Ziegen melde-
pflichtig. Der Rauschbrand der Rinder ist weiterhin
anzeigepflichtig.

Tabelle 1: Rauschbrandausbriiche 1950 bis 2019

Zoonosepotential
Im Jahr 2008 erschien der erste Bericht zu einem
humanen Gasodemfall der durch C. chauvoei verur-
sacht wurde (Nagano et al. 2008). Zwei weitere Fall-
berichte wurden im Jahr 2011 (Weatherhead and
Tweardy 2012) und 2023 (Ko et al. 2023) veroffent-
licht. Obwohl bisher wenige Fallbeschreibungen be-
kannt sind, muss C. chauvoei als potentiell human-
betrachtet
humanmedizinische

pathogen werden. Da die

Gasodem-Diagnostik  meist
keine genaue Speziesidentifikation einschlieft, ist

eine Untererfassung wahrscheinlich.

Rauschbrand 1950- 1960- 1970- 1980- 1990- 2000- 2010-
1959 1969 1979 1989 1999 2009 2019
< 64,1 64,9 64,8 29,7 18,1 19,9 8,3
Neuausbriiche/Jahr
Tabelle 2: Rauschbrandausbriiche 2010 bis 2023
Rauschbrand 2010 (2011 {2012 [2013 |2014 |2015 |2016 {2017 (2018 {2019 |2020 |2021 ({2022 [2023

Neuausbriiche 22 13 10 6 6 3

Quelle: Jahresstatistiken TSN (Stand: 11.11.2024).

Die Fallzahlen der Jahrgange 1950 - 1990 beziehen sich ausschlieBlich auf das Gebiet der alten (11) Bundes-

lander. Ab 1991 werden die Fallzahlen fiir das gesamte Bundesgebiet (16 Bundeslander) wiedergegeben.
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Kreise

Abb. 1: Rdumliche Verteilung der Rauschbrandausbriiche
bei Rindern (n = 363) 01.01.1995 bis 31.12.2023, Stand
22.11.2024
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13.Salmonellose der Rinder - Salmonellosis in cattle

Methner, U.

Summary

In Germany, outbreaks of salmonellosis in cattle
herds officially confirmed by the competent author-
ity are notifiable. In 2023, 87 outbreaks of bovine
salmonellosis were recorded (Table 1). The number
of outbreaks in the federal states between 2019 and
2023 is shown in Table 2. The regional distribution
of salmonellosis outbreaks in cattle herds between
2020 and 2023 is presented in Figure 1.

While the serovar Salmonella (S.) Typhimurium
caused ca. 50 % of the annually reported outbreaks
of salmonellosis from 1995 to 2002 and thus repre-
sented the most important serovar, this percentage
decreased in the following years to <40 %. After an
increase of S. Typhimurium outbreaks in 2019, fol-
lowed by a drop until 2022, in 2023 a percentage of
43 % was reached again (Table 3). The share of out-
breaks caused by the host-adapted serovar S. Dublin
amounted to 32 % in 2023. S. Enteritidis caused 7 %
of all registered outbreaks. The summarised group
of all other serovars was the reason for 18 % of all
outbreaks of salmonellosis in cattle. The distribu-
tion of the serovars in the reported outbreaks re-
veals considerable differences between the federal
states in Germany. The finding that the host-
adapted serovar S. Dublin is not detected in some
federal states but repeatedly the cause of the ma-
jority of salmonellosis outbreaks in some other fed-
eral states is an indicator that this serovar is en-
demic in several regions.

Zusammenfassung

In der Bundesrepublik Deutschland wurden im Jahr
2023 insgesamt 87 Ausbriiche (Stand: 25.04.2024) an
Salmonellose beim Rind angezeigt (Tab. 1). Die An-
zahl der angezeigten Rinder-Salmonellose-Ausbrii-
che in den Bundeslandern in den Jahren 2019 bis
2023 zeigt Tabelle 2. Die regionale Verteilung der
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Rinder-Salmonellose-Ausbriiche in Deutschland ist in
Abbildung 1 dargestellt.

Wahrend die Serovar Salmonella (S.) Typhimurium
von 1995 bis 2002 mit einem Anteil von ca. 50 % an
den angezeigten Ausbriichen die Hauptursache fir
die Salmonellose der Rinder in Deutschland war,
verringerte sich dieser Anteil in den nachfolgenden
Jahren auf unter 40 %. Nach einem leichten Anstieg
der S.-Typhimurium-Ausbriiche in 2019 und einem
erneuten Rickgang in den nachfolgenden Jahren,
betrug der Anteil in 2023 wieder 43 %. Die an das
Rind adaptierte Serovar Dublin verursachte im Be-
richtsjahr 32 % aller Salmonellose-Ausbriiche. Der
Anteil der S.-Enteritidis-Ausbriche beim Rind war in
den letzten Jahren riicklaufig, seit 2018 wurden ca.
10 Ausbriiche/ Jahr durch diese Serovar angezeigt,
in 2023 wurden 6 Ausbriiche registriert. Die zusam-
mengefasste Gruppe aller anderen Serovaren weist
seit 2006 einen ansteigenden Trend auf, in den letz-
ten Jahren wurden durch diese Gruppe ca. 20 % aller
Rinder-Salmonellose-Ausbriche verursacht. Im Jahr
2023 betrug der Anteil 18 %. Es muss jedoch betont
werden, dass keine einzelne Serovar aus dieser
Gruppe einen ansteigenden Trend aufweist. Die Ver-
teilung der Salmonella-Serovaren nach Bundeslan-
dern weist auf teilweise betrachtliche regionale Un-
Wahrend die
S. Typhimurium sowohl 2022 als auch 2023 in fast

terschiede hin. Serovar
allen Bundeslandern mit Salmonellose-Ausbriichen
nachgewiesen wurde, bestehen bei den anderen Sal-
monella-Serovaren Unterschiede.

Die Tatsache, dass die an das Rind adaptierte Sero-
var Dublin in einigen Bundeslandern nicht nachge-
wiesen wird, in anderen Bundeslandern jedoch den
groBten Anteil der gemeldeten Rinder-Salmonel-
lose-Ausbriiche verursacht, ist ein Hinweis darauf,
dass diese Serovar in einigen Regionen nur aus-
nahmsweise oder gar nicht vorkommt, in anderen



Bundeslandern jedoch zumindest in bestimmten
Landkreisen endemisch ist.

Labordiagnostische Untersuchungen

Seit Februar 2011 werden die Serotypisierung, die
Lysotypie, die Antibiotikaresistenztestung, die
Impfstamm-Wildstamm-Differenzierung und die mo-
lekularbiologische Feintypisierung von Salmonella-
Stammen des Rindes am NRL Salmonellose der Rin-
der in Jena durchgefiihrt. Im Jahr 2023 wurden ins-
gesamt 250 eingesandte Salmonella-Stamme typi-
siert. Weitere Aufgaben umfassen die Beratung bei
Ausbriichen an Salmonellose der Rinder. Vom NRL
Salmonellose der Rinder wurde der Artikel ,,Salmo-
nellose der Rinder: Empfehlungen zur Vorgehens-
weise nach Feststellung eines Ausbruchs® in der
Zeitschrift Amtstierarztlicher Dienst und Lebensmit-
telkontrolle (4/2012, 253-260) veroffentlicht. In
2021 erschien eine Publikation zur epidemiologi-
schen Situation von Salmonella Dublin in der Rinder-
population in Deutschland (Microbiol Spectr. 2021
Oct 31;9(2): e0033221. Epub 2021 Sep 15.), in 2023
eine Publikation zur epidemiologischen Analyse von
Salmonella Dublin in der Rinderpopulation in Schles-
wig-Holstein (Microorganisms 11, 122, 2023, 3-11
https://doi.org/10.3390/microorganisms11010122)
sowie eine Publikation zum potenziellen Infektions-

risiko von Salmonella Dublin fir den Menschen
(Front Vet Sci, 2023 doi:
10.3389/fvets.2023.1081611. eCollection 2023).
Daruber hinaus erfolgen durch das NRL Salmonellose
der Rinder umfangreiche Chargenpriifungen sowie
Untersuchungen zur Zulassung von Diagnostika. In
2023 wurden insgesamt 27 Chargenprifungen von
ELISA- und RT-PCR-Tests zur Diagnostik von Salmo-
nella-Infektionen beim Gefligel und beim Schwein
sowie Untersuchungen im Rahmen von zwei Zulas-
sungsverfahren durchgefiihrt.
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Statistische Angaben

In der Bundesrepublik Deutschland wurden im Jahr
2023 insgesamt 87 Ausbriiche (Stand: 25.04.2024)
an Salmonellose beim Rind angezeigt (Tab. 1). Die
regionale Verteilung der Rinder-Salmonellose-Aus-
briiche von 2020 bis 2023 ist in Abbildung 1 darge-
stellt. Der in Deutschland seit dem Jahr 2002 beo-
bachtete Riickgang der angezeigten Ausbriiche der
Salmonellose beim Rind erfolgte bis 2015. Von 2016
bis 2020 schwankte die Anzahl der Ausbriiche um
den Wert 100. In den Jahren 2021 und 2022 zeigte
sich ein Riickgang auf 74 bzw. 68 angezeigte Ausbru-
che, in 2023 jedoch erneut ein Anstieg um fast 20 %
auf 87 Ausbrliche.

In den meisten Bundeslandern ist die Anzahl der
jahrlich angezeigten Ausbriiche relativ konstant. Ein
starkerer Anstieg oder Riickgang der Anzahl der Aus-
briiche in einzelnen Jahren tritt in mehreren Bun-
deslandern auf (Tab. 2), eine kontinuierliche Ent-
wicklung uber mehrere Jahre ist selten. In
Brandenburg, Hessen und Niedersachsen wird je-
doch seit 2019 ein kontinuierlicher Riickgang der an-
gezeigten Rinder-Salmonellose-Ausbriiche beobach-
tet.

Es ist offen, inwieweit die Anzahl der amtlich fest-
gestellten Rinder-Salmonellose-Ausbriiche in
Deutschland das Vorkommen von Salmonellen in der
Rinderpopulation tatsachlich widerspiegelt. Wah-
rend die Serovar Salmonella (S.) Typhimurium von
1995 bis 2002 mit einem Anteil von ca. 50 % an den
angezeigten Ausbriichen die Hauptursache fir die
Salmonellose der Rinder in Deutschland war, verrin-
gerte sich dieser Anteil in den Jahren 2003 und 2004
auf 38 % bzw. 39 %. In den nachfolgenden Jahren
stabilisierte sich dieser Wert, so dass gegenwartig in
Deutschland ca. 30 %-40 % aller Ausbriche an Sal-
monellose der Rinder durch S. Typhimurium verur-
sacht werden. Daruber hinaus kann festgestellt wer-
den, dass S. Typhimurium die einzige alleinige
Serovar ist, die mit wenigen Ausnahmen in jedem
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Jahr in fast allen Bundeslandern nachgewiesen wird
(Tab. 4).

Die an das Rind adaptierte Serovar Dublin verur-
sachte im Berichtsjahr 32 % aller Salmonellose-Aus-
briche. Die Anzahl der S.-Enteritidis-Ausbriiche
beim Rind war in den letzten 15 Jahren stark riick-
laufig. Im Jahr 2014 wurden jedoch wieder funf, in
den Jahren 2016-2022 acht bis vierzehn und in 2023
sechs Ausbriiche durch diese Serovar angezeigt. Da-
her kann festgestellt werden, dass ca. 7 %-10 % aller
Salmonellose-Ausbriche in Deutschland durch die
Serovar S. Enteritidis hervorgerufen werden. Die
zusammengefasste Gruppe aller anderen Serovaren
weist seit 2006 einen ansteigenden Trend auf, in den
Jahren 2020 und 2021 wurden durch diese Gruppe
21 % bzw. 28 % und in 2022 bzw. 2023 insgesamt
19 % bzw. 18 % der Rinder-Salmonellose-Ausbriiche
verursacht. Es muss jedoch betont werden, dass
keine einzelne Serovar aus dieser Gruppe einen an-
steigenden Trend aufweist. Es wird eher beobach-
tet, dass die Serovaren in dieser Gruppe nahezu
jahrlich wechseln.

Eine Ubersicht liber die Verteilung der Salmonella-
Serovaren nach Bundeslandern weist auf teilweise
betrachtliche regionale Unterschiede hin (Tab. 4).
Wahrend die Serovar S. Typhimurium bis auf ein-
zelne Ausnahmen in fast allen Bundeslandern mit
Salmonellose-Ausbriichen vorkommt, bestehen bei
den anderen Salmonella-Serovaren Unterschiede.
Die Tatsache, dass die an das Rind adaptierte Sero-
var Dublin in einigen Bundeslandern nicht nachge-
wiesen wird und z. B. in anderen Bundeslandern seit
Jahren den groBten Anteil der gemeldeten Rinder-
Salmonellose-Ausbriiche verursacht, ist ein Hinweis
darauf, dass diese Serovar in einigen Bundeslandern
nur ausnahmsweise oder gar nicht vorkommt, spezi-
ell in Bayern und Schleswig-Holstein jedoch zumin-
dest in bestimmten Landkreisen endemisch ist. Das
wurde insbesondere durch den sehr starken Anstieg
der S.-Dublin-Ausbriiche in Bayern in 2017 und in
Schleswig-Holstein in 2018 und 2019 deutlich. Diese
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wiederholte Haufigkeit unterstreicht den endemi-
schen Charakter von S. Dublin in diesen beiden Bun-
deslandern. Andere einzelne Salmonella-Serovaren
scheinen keine besonderen Verbreitungs-gebiete zu
besitzen, da die Nachweisrate von z.B. S. Enteriti-
dis in den letzten Jahren sowohl zwischen den Bun-
deslandern als auch innerhalb der Bundeslander er-
heblichen Schwankungen unterliegt. Die Gruppe der
anderen Serovaren verursachte nach einem Rick-
gang im Jahr 2014 auf nur 7 Ausbriiche im Jahr 2016
insgesamt 23, in 2018 nur 11, in 2022 und 2023 je-
doch wieder 13 bzw. 16 Ausbriiche an Rinder-Salmo-
Dabei
Schwankungen zwischen den Bundeslandern sowohl

nellose. traten jedoch starke jahrliche
hinsichtlich der ausbruchsverursachenden Serovaren
als auch deren prozentualer Anteile auf. Eine zuneh-
mende Tendenz einzelner Serovaren aus dieser
Gruppe ist nicht erkennbar.

Fir die Immunprophylaxe von Kalbern gegen die Sal-
monellose des Rindes stehen keine kommerziellen
Salmonella-Lebendimpfstoffe mehr zur Verfiigung.
Gegen Salmonella-Infektionen fir den Einsatz bei
Kalbern besteht die Moglichkeit der Umwidmung ei-
nes fir das Schwein zugelassenen Salmonella-Ty-
phimurium-Lebendimpfstoffes, fiir den Einsatz bei
alteren Tieren und adulten Rindern mdussen be-
standsspezifische Inaktivatimpfstoffe hergestellt
werden. Ein prophylaktischer Einsatz von Salmo-
nella-lmpfstoffen sollte insbesondere in Gebieten
erfolgen, in denen bestimmte Serovaren endemisch
auftreten und wiederholt Salmonellose-Ausbriiche
verursachen.

Epidemiologische Untersuchungen

Ein Schwerpunkt der Aufgaben des NRL Salmonellose
der Rinder sind Untersuchungen zur Epidemiologie
der Salmonellose in Rinderbestanden. Damit sollen
auch allgemeingiiltige Erkenntnisse gewonnen wer-
den, um eine bessere Beratungsfunktion gewabhrleis-
ten zu konnen.



Im Jahr 2023 wurden durch das NRL Salmonellose
der Rinder in Zusammenarbeit mit den zustandigen
Veterinarbehorden und den Untersuchungsamtern
nach einer entsprechenden Anfrage zahlreiche Aus-
briche an Rinder-Salmonellose begleitet. Darliber
hinaus steht das NRL Salmonellose der Rinder bei
Rickfragen zur Diagnostik, Epidemiologie, Prophy-
laxe und Bekampfung von Ausbriichen an Salmonel-
lose der Rinder bzw. Salmonella-Infektionen bei al-
len anderen landwirtschaftlichen Nutztieren
beratend zur Verfiigung.

Das Ziel dieser Untersuchungen besteht insbeson-
dere darin, die Ubertragungswege und die Ursachen
fur das Zirkulieren der Salmonellen in den Bestan-
den zu analysieren, um danach effektive herdenspe-
zifische Barrieresysteme einzurichten. Es hat sich
klar gezeigt, dass eine wirksame Bekampfung der
Salmonellose der Rinder eine kritische Analyse der
hygienischen Bedingungen im Betrieb und die Etab-
lierung bzw. Wieder-Etablierung von effektiven Hy-
gieneregimen zur nachhaltigen Unterbrechung der
betriebsinternen Salmonella-Ausbreitungswege er-
fordert.

Zoonosepotenzial

Salmonellen gehoren weltweit zu den wichtigsten
von Tieren auf den Menschen ubertragbaren Krank-
heitserregern. AnteilmaRig besitzen dabei die durch
kontaminierte Lebensmittel hervorgerufenen Infek-
tionen die groBte Bedeutung. Nach dem bis zum
Jahr 1992 erfolgten Anstieg (ca. 195.000 gemeldete
Infektionen) der Salmonellosen beim Menschen in
der Bundesrepublik Deutschland hat sich die Anzahl
der Infektionen kontinuierlich verringert.

Im Jahr 2017 kam es nach einem sehr langen Zeit-
raum erstmals wieder zu einem Anstieg der gemel-
deten Salmonella-Infektionen beim Menschen auf
14.074 Falle.
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In den nachfolgenden Jahren wurde auch pandemie-
bedingt ein weiterer Riickgang der Infektionen auf
8.220 Falle in 2021 beobachtet, in 2022 und 2023
erhohte sich die Anzahl humaner Infektionen jedoch
wieder auf 9.153 bzw. 10.564. S. Typhimurium und
S. Enteritidis sind nach wie vor die Serovaren mit
der groten Bedeutung. Unter Beriicksichtigung epi-
demiologischer Daten Uber das Vorkommen von Sal-
monellen in verschiedenen Lebensmitteln kann ge-
S.-Enteritidis-
Infektionen des Menschen vorwiegend durch Eier,

schlussfolgert  werden,  dass
Eiprodukte und Geflugelfleisch und S.-Typhimu-
durch

Schweinefleischerzeugnisse hervorgerufen werden.

rium-Infektionen Schweinefleisch  bzw.
Der genaue Anteil an Salmonella-Infektionen des
Menschen durch vom Rind stammende Lebensmittel
ist nicht bekannt. In 2021 kam es zu einem in meh-
reren Landern nachgewiesenen Ausbruch durch
S.- Enteritidis-kontaminiertes Rindfleisch, das aus
Deutschland stammt und in diese Lander exportiert
wurde. Daruber hinaus wird regelmafig Uber S.-Dub-
lin-Infektionen beim Menschen berichtet, die nach-
weislich von Rindern verursacht wurden. Das NRL
Salmonellose der Rinder veroffentlichte in 2023 eine
Studie zum potenziellen Infektionsrisiko von Salmo-
nella Dublin fur den Menschen (Front Vet Sci, 2023
doi: 10.3389/fvets.2023.1081611. eCollection
2023). Insbesondere zum Rohverzehr bestimmte Le-
bensmittel (Rohmilch, Rohkase) aus Rinder-Bestan-
den mit nachgewiesenen oder moglicherweise nicht
erkannten Salmonella-Infektionen stellen ein hohes
Gesundheitsrisiko, besonders fiir Risikogruppen
(Kleinkinder, Schwangere, altere Menschen, immun-
supprimierte Personen) dar. Um das Infektionsrisiko
fur den Verbraucher so gering wie moglich zu hal-
ten, muss das Inverkehrbringen von Rohmilch aus
mit Salmonellen infizierten Rinderbestanden ausge-

schlossen werden.
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Tabelle 1: Anzahl angezeigter Rinder-Salmonellose-Ausbriiche in der Bundesrepublik Deutschland

2012 2013 2014 2015 2016 2017

2018 2019

2020

2021 2022

2023

102 77 68

65 100 106

98 131

94

74 68

87

Tabelle 2: Anzahl angezeigter Rinder-Salmonellose-Ausbriiche in den Bundeslandern (2019 bis 2023)

Bundesland 2019 2020 2021 2022 2023
Berlin

Brandenburg 10 4 3 2 1
Baden-Wirttemberg 17 14 19 10 14
Bayern 23 25 20 22 19
Hessen 8 5 5 5 1
Mecklenburg-Vorpommern 5 3 2 1 7
Niedersachsen 25 15 8 9 6
Nordrhein-Westfalen 8 4 4 3 10
Rheinland-Pfalz 2 1 2 2
Saarland 1 1
Schleswig-Holstein 18 14 5 6 8
Sachsen 10 7 5 3 7
Sachsen-Anhalt 3 2 1 2 5
Thiringen 2 1 3 6
Gesamt 131 94 74 68 87
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Tabelle 3: Nachgewiesene Salmonella-Serovaren bei Ausbriichen in den Jahren 2021 bis 2023 in der Bun-

desrepublik Deutschland

Salmonella-Serova- 2021 2022 2023
ren

Anzahl Aus- % Anzahl Aus- % Anzahl Aus- %

briiche briiche briiche

Typhimurium 24 33 23 34 37 43
Dublin 19 26 23 34 28 32
Enteritidis 10 13 9 13 6 7
Salmonella ssp. 21 28 13 19 16 18
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Tabelle 4: Anteil von Salmonella-Serovaren an angezeigten Ausbriichen in den Bundeslandern in den Jahren 2022 und 2023

Bundes- Anzahl (n) Ausbriiche Salmonella-Serovaren

land gesamt Typhimurium Dublin Enteritidis S. ssp.
2022 2023 2022 2023 2022 2023 2022 2023 2022 2023

B

BB 2 1 - 1 1 - - - 1

BW 10 14 5 9 - - 3 1 2 4

BY 22 19 4 3 12 9 1 2 5 5

HE 5 1 2 1 - - 3

Mv 1 7 4 1 2 1

NI 9 6 5 4 2 2 2

NW 3 10 2 3 1 5 - 2

RP 2 2 - 2 - - 1 - 1

SL - 1 - - - - - - - 1

SH 6 8 1 2 4 6 1

SN 3 7 3 3 - - - 1 - 3

ST 2 5 - 3 1 2 - - 1

TH 3 6 1 2 1 2 - - 1 2

Gesamt 68 87 23 37 23 28 9 6 13 16
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2022: 68 Ausbriiche 2023: 87 Ausbriche

Abb. 1: Regionale Verteilung der Rinder Salmonellose-Ausbriiche in der Bundesrepublik Deutschland in den Jahren
2020 bis 2023 (TSN; Stichtag: 06.11.2024)
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14. Shigatoxin-bildende Escherichia coli [(STEC, syn. Verotoxin-bildende E. coli (VTEC)] -
Shiga toxin-producing E. coli (Vero toxin-producing E. coli)

Berens, C., Weber, M., Menge, C.

Summary

Shiga toxin-producing Escherichia coli (STEC, also
referred to as Verotoxin producing E. coli [VTEC],
including enterohaemorrhagic E. coli [EHEC] associ-
ated with haemorrhagic colitis [HC] and haemolytic-
uraemic syndrome [HUS]), are among the most im-
portant food-borne bacterial zoonotic infections.
Cattle, other farmed ruminants, such as sheep and
goats, and wildlife ruminants represent the main
STEC/EHEC reservoir. Undercooked beef, raw milk
and products thereof, non-pasteurized milk and
other beef or dairy products are major sources of
human infections. Food items such as cooked sau-
sages secondarily contaminated by chilled products
(meat) handled nearby, contaminated cold-pressed
fruit juices and contaminated flour and vegetables
are also reported sources of infection. Furthermore,
pastures contaminated with faeces of ruminants
shedding the pathogen and cultivable land fertilized
with cattle manure, where STEC/EHEC strains can
survive for several months, bathing waters or drink-
ing water (wells) contaminated with STEC/EHEC,
e.g. from neighbouring pastures, can pose a signifi-
cant risk of infection as does direct contact with an-
imals (petting zoos, visits to agricultural enter-
prises, agrotourism) and faecal-oral transmission
between humans, especially in shared accommoda-
tions.

STEC producing Shiga toxin (Stx) of the Stx2e sub-
type and expressing F18ab fimbriae are the causa-
tive agent of edema disease that occurs preferen-
tially in piglets during the first two weeks after
weaning. Edema disease occurs worldwide in inten-
sive pig farming with significant economic impact.
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In Germany, suspected human infections, human
disease or death from enteropathic HUS are notifia-
ble by name pursuant to Article 6 of the Infection
Protection Act. Non-HUS EHEC diseases must be no-
tified separately. In these cases, direct or indirect
detection of EHEC strains is also notifiable by name,
if the bacteria are considered causative for acute
disease (Article 7 of the Infection Protection Act).

Zusammenfassung

Shigatoxin-bildende Escherichia coli [STEC, syn.
Verotoxin-bildende E. coli (VTEC)], zu denen auch
die mit der hamorrhagischen Colitis (HC) und dem
hamolytisch-uramischen Syndrom (HUS) assoziierten
enterohamorrhagischen E. coli (EHEC) gezahlt wer-
den, gehoren zu den bedeutendsten durch Lebens-
mittel Ubertragenden bakteriellen Zoonosen. Das
Hauptreservoir fur STEC/EHEC stellen Rinder, an-
dere landwirtschaftlich genutzte Wiederkauer wie
Schafe und Ziegen sowie Wildwiederkauer dar. Un-
zureichend gegartes Rindfleisch, Rohmilch und Roh-
milchprodukte bzw. nicht pasteurisierte Milch sowie
andere Produkte von Rindern werden als hauptsach-
liche Infektionsquelle fiir den Menschen beschrie-
ben. Aber auch Kontaminationen, die von Kuhlware
(Fleisch) auf unbelastete Lebensmittel wie Koch-
wurst Ubergingen, kontaminierte, kalt gepresste
Fruchtsafte sowie kontaminiertes Mehl oder Gemiuise
sind bestatigte Quellen menschlicher Infektionen.
Weiterhin sind durch erregerhaltigen Rinderkot kon-
taminierte Weiden sowie mit Rindergiille gedlingte
Anbauflachen, auf denen sich STEC/EHEC-Stamme
mehrere Monate halten konnen, mogliche Infekti-
onsquellen. STEC/EHEC, die von dort aus in anlie-
gende Badegewasser bzw. ins Trinkwasser (Brunnen-
anlagen) gelangen, konnen ein erhebliches Infek-
tionsrisiko darstellen. Daneben darf aber auch das



Risiko von Infektionen durch direkten Kontakt zu
Tieren (Streichelzoos, Besuche in landwirtschaftli-
chen Betrieben, ,,Ferien auf dem Bauernhof*) sowie
die fakal-orale Ubertragung von Mensch zu Mensch,
besonders in Gemeinschaftseinrichtungen, nicht

Ubersehen werden.

STEC-Stamme, die Shigatoxin (Stx) des Subtyps
Stx2e bilden und uber Fimbrien vom Typ F18ab ver-
fugen, sind Verursacher der weltweit in Intensivhal-
tungen von Schweinen verbreiteten Odemkrankheit,
die vorzugsweise bei Ferkeln wahrend der ersten
beiden Wochen nach dem Absetzen auftritt und zu
bedeutenden okonomischen Schaden fiihren kann.

Labordiagnostische Untersuchungen

Die Untersuchungen auf STEC werden in den Bundes-
landern von den veterinarmedizinischen Untersu-
chungsamtern bzw. von beauftragten Untersu-

chungsstellen durchgefihrt.

An das NRL fur VTEC konnen E. coli-Isolate fur eine
weitere Charakterisierung bzw. Feintypisierung ein-
gesandt werden. Das angebotene Methodenspekt-
rum reicht von konventioneller PCR bis zur Ge-
nomsequenzierung. Fur epidemiologische Fragestel-
lungen werden Multi-Lokus-Sequenz-Typisierungen
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(MLST) und Vollgenomanalysen (WGS) angeboten.
Der Nachweis des Stx mittels ELISA bzw. Zytotoxizi-
tatstest (Verozelltest) steht ebenfalls zur Verfu-

gung.

Das NRL fiir VTEC sollte in Verfolgungsuntersuchun-
gen in Tierbestanden, die im Zusammenhang mit hu-
manen EHEC-Erkrankungen stehen, einbezogen wer-
den. Das NRL am FLI stimmt sich bei Empfehlungen
eng mit dem Nationalen Referenzzentrum fir Sal-
monellen und andere bakterielle Enteritiserreger
am Robert Koch-Institut und dem Nationalen Refe-
renzlabor fir Escherichia coli einschlieBlich veroto-
xinbildende E. coli (VTEC) am Bundesinstitut fur Ri-
sikobewertung ab.

Statistische Angaben

Im Jahr 2023 wurden STEC-Nachweise aus 131 Be-
standen in TSN gemeldet (Tab. 1). Die haufigsten
Nachweise erfolgten dabei in Schweinebestanden
(n=92). AuBerdem wurden aus 15 Rinder- , zwei Zie-
gen- und vier Schafbestanden, sowie von vier Pfer-
den und sechs Hunden STEC isoliert und gemeldet.
Die gemeldeten Nachweise spiegeln jedoch die
wahre Verbreitung von STEC in Deutschland nicht
wieder und sind eher das Ergebnis von Zufallsbefun-
den.
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Tab. 1: Ubersicht iiber die in 2023 festgestellten Nachweise von STEC bei Tieren (TSN; Stichtag 06.11.2024)

Bundesland gem:ilc‘i‘z::lFélle betroffene Tierarten
Baden-Wirttemberg 17 Schwein, Ziege, Rind, Hund
Bayern 21 Schwein, Rind

Berlin Rind, Hund
Brandenburg Schwein, Pferd
Bremen

Hamburg

Hessen 5 Schwein, Ziege, Hund
Mecklenburg-Vorpommern 10 Schwein, Rind
Niedersachsen 31 Schwein, Rind, Hund
Nordrhein-Westfalen 13 Schwein, Rind, Pferd
Rheinland-Pfalz 1 Rind

Saarland

Sachsen 4 Schaf

Sachsen-Anhalt 9 Schwein, Hund
Schleswig-Holstein 10 Schwein, Rind, Pferd
Thiringen 4 Schwein

Gesamt 131 -

Epidemiologische Untersuchungen

Zur Abklarung moglicher neuartiger Reservoire flr
STEC in Deutschland wurden Neuweltkameliden
(NWK; Alpakas und Lamas)
Beliebtheit hierzulande stetig zunimmt. Sie werden

untersucht, deren
im neuen Tiergesundheitsgesetz als Nutztiere gelis-
tet und in der Durchfiihrungsverordnung 2018/1882
der EU-Kommission als Arten, die Seuchen auf Tiere
und Menschen Ubertragen konnen. Obwohl sie hau-
fig in engem Kontakt zu Nutztieren und Menschen
gehalten werden und bekannt ist, dass sie und an-
dere Camelidae als Reservoir fiir STEC dienen, gibt
es kaum Daten Uber das Auftreten von STEC bei die-
sen Tieren. In einer Pilot-Querschnittsstudie in Mit-
teldeutschland (Sachsen, Sachsen-Anhalt und Thi-
ringen) wurden daher Sammelkotproben von NWK
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auf STEC untersucht. Von 94 Proben aus 43 Betrie-
ben waren 17 PCR-positiv fur stx7 und/oder stx2.
Aus diesen Proben isolierte STEC-Stamme waren
eae-negativ und gehorten nicht zu den Serovaren
0157:H7, 026:H11, 045:H2, 0103:H11, 0111,
0121:H19, 0145 oder 0104:H4. In einer weiteren,
longitudinal ausgerichteten Studie wurde in Koope-
ration mit der Justus-Liebig-Universitat GieBen
(JLU) in zehn Herden jeweils 20 Tiere einmal be-
probt. Neun dieser zehn Herden wurden weiter an
drei verschiedenen Zeitpunkten beprobt. Nach Aus-
wertung der Beprobungen betrug die ermittelte
Herdenpravalenz fiir STEC in der ersten Probennah-
merunde 90 % und in allen weiteren Beprobungsrun-
den 100 %. Insgesamt 707 Proben einzelner Tiere
wurden bisher auf das Vorhandensein von stx-Genen
getestet und 37 Proben (5,2 %) waren PCR-positiv



fur stx1, 139 fir stx2 (19,7 %) und 55 fir beide Gene
(7,8 %).
schwankte stark und reichte von 0-95 % in den Be-

Die Pravalenz innerhalb der Herden
probungsrunden. Bei den identifizierten stx-Gen-
Subtypen handelte es sich liberwiegend um stx7c (88
%; 81/92) und stx2b (79 %; 154/194), bei denen ein
geringes Risiko fir die Auslosung schwerer Erkran-
kungen beim Menschen gilt. Einige wenige Tiere wa-
ren PCR-positiv fir stx1a, stx2a, stx2c, stx2d, stx2e,
stx2f und stxg. In 1.1 % der Proben mit positivem
stx1-Gen Signal (1/92) wurden Signale fur 2 stx1-Al-
lele nachgewiesen, in 18 % der Proben mit stx2-Gen
positivem Signal (35/194) mehrere Signale des stx2-
Subtyps. Bei 23 Proben (12 %) konnte bisher kein
stx2-Subtyp identifiziert werden. Obwohl die Ge-
fahrdung durch STEC gering zu sein scheint, sollten
weitere Analysen zur VergroBerung der Datenbasis
durchgefiihrt werden, um die Bedeutung von NWK
als Infektionsquelle fur den Menschen besser ein-
schatzen zu konnen.

Forschung

Eine vollstandige Eliminierung von STEC aus den Re-
servoirwirten erscheint derzeit nicht erreichbar, je-
doch zielt die Forschung auf eine Reduzierung der
Erreger im Rind ab. Dabei werden verschiedene
Strategien verfolgt. Eigene, langjahrige Studien ha-
ben gezeigt, dass neben den sporadisch auftreten-
den STEC auch STEC-Klone, die in einzelnen Tieren
oder Herden Uber einen langen Zeitraum persistie-
ren konnen, nachweisbar sind. Da Shigatoxin auf
Bakteriophagen kodiert wird, konnen aus persistie-
renden STEC-Klonen heraus jederzeit neue Klone
mit unkalkulierbarem humanem Gefahrdungspoten-
tial entstehen. Deshalb werden Interventionsstrate-
gien auf solche Klone ausgerichtet, die als bakteri-
elles Reservoir fir stx-konvertierende Phagen im
Gastrointestinaltrakt von Rindern dienen.

Gemeinsam mit kanadischen Kollegen gehen wir der
Frage nach, inwieweit endemische Haufungen von
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EHEC-Infektionen oder HUS-Fallen in Gebieten mit
intensiver Rinderhaltung eher auf die Ubertragung
von bei Rindern sporadisch oder persistierend kolo-
nisierenden Stammen verursacht werden. Neben der
Analyse der komplexen Mechanismen flir das Persis-
tenzvermogen der Klone sollen die Regelkreise zwi-
schen dem genetischen Hintergrund der STEC, sowie
ihren Adharenz-Eigenschaften, den Klon-spezifi-
schen Wirtszell-Antworten und der Wirts-induzier-
ten bakteriellen Genexpression aufgeklart werden.
Mit dem Shigatoxin haben wir bereits einen bakteri-
ellen Faktor identifiziert, der uber die Manipulation
des bovinen Immunsystems der persistierenden
STEC-Infektion und -Ausscheidung durch Rinder Vor-
schub leistet. Diese Ausscheidung kann durch eine
Kombination aus aktiver und passiver Immunisierung
von Kalbern mit genetisch inaktivierten, rekombi-
nanten Shigatoxoiden reduziert werden. Ein neuar-
tiger bioinformatischer Ansatz soll nun die Bedeu-
tung von Mutationen in metabolischen Genclustern
bei persistenten STEC aufklaren. Hierfir werden
eine genomweite Assoziationsstudie mit Modellie-
rungsansatzen aus der Systembiologie kombiniert.
Die Ergebnisse waren ein weiterer Schritt die gene-
tischen Faktoren der Anpassung von STEC an den
Rinderdarm zu verstehen.

In Deutschland wurden und werden immer wieder
STEC in Mehl und Mehlprodukten wie Backmischun-
gen und Teigen nachgewiesen. Derzeit ist weitge-
hend unklar, welchen Ursprungs diese Kontaminati-
onen sind und welche Eintragswege in das Mehl bzw.
die Mehlprodukte existieren. Es wird vermutet, dass
Kontaminationen auf dem Feld durch den Eintrag
von kontaminiertem Dinger oder den Kot von Wild-
tieren geschehen konnen. So wurde von uns bei ei-
ner aus 34 Kotproben von wildlebenden Nagetieren
im Thuringer Becken STEC nachgewiesen. Das Isolat
(091:H14, ST33, stx1a/stx2b) war einem anderen
Isolat sehr ahnlich, das zeitgleich aus vom selben
Feld aufgesammeltem Schafskot isoliert werden
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konnte. Im Rahmen eines Kooperationsprojektes mit
dem Bundesinstitut fur Risikobewertung (BfR), dem
Max-Rubner-Institut (MRI), der Deutschen Miiller-
schule Braunschweig und der Justus-Liebig-Universi-
tat (JLU) wird derzeit versucht mogliche Eintrags-
quellen und Ubertragungswege von STEC in Mehl
entlang der Mehlproduktionskette in einem weitge-
hend geschlossen arbeitendem Rinder-haltenden
Betrieb mit eigenem Futteranbau (Versuchsstation
des Instituts fur Tierernahrung, FLI, Braunschweig)
aufzuklaren.

Staatliche MaBnahmen

Nachweise von STEC bei Tieren sind seit dem Jahr
2005 nach der Verordnung uber meldepflichtige
Tierkrankheiten (in der Fassung der Bekanntma-
chung vom 08. Juli 2020, BGBL. | S. 1604) melde-
pflichtig.

In der Verordnung (EU) 2016/429 vom 9. Marz 2016
(,, Tiergesundheitsrecht®) Infektionen mit

Verotoxin bildende E. coli in Anhang Il (Seuchen fiir

waren

die die spezifischen Bestimmungen zur Pravention
und Bekampfung der Verordnung gelten) zunachst
gelistet. Artikel 2 Absatz 2 der Verordnung sieht vor,
dass sie fur Seuchen, einschlieBlich Zoonosen, unbe-
schadet der Bestimmungen des Beschlusses Nr.
1082/2013/EU, der Verordnung (EG) Nr. 999/2001,
der Richtlinie 2003/99/EG und der Verordnung (EG)
Nr. 2160/2003 gilt. Da jedoch unter anderem Infek-
tionen mit Verotoxin bildenden E. coli bereits durch
sektorspezifische Vorschriften abgedeckt sind, wur-
den sie durch die Delegierte Verordnung (EU)
2018/1629 vom 25. Juli 2018 wieder aus der Liste in
Anhang Il der Verordnung (EU) 2016/429 gestrichen.
In der Durchfiihrungsverordnung (EU) 2018/1882
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vom 3. Dezember 2018 uber die Anwendung be-
stimmter Bestimmungen zur Seuchenpravention und
-bekampfung auf Kategorien gelisteter Seuchen und
zur Erstellung einer Liste von Arten und Artengrup-
pen, die ein erhebliches Risiko fiir die Ausbreitung
dieser gelisteten Seuchen darstellen, sind Infektio-
nen mit STEC/EHEC/VTEC beim Tier entsprechend
nicht als kategorisierte Tierseuche gefiihrt.

Zoonosepotential
Shigatoxin-bildende Escherichia coli [STEC, syn.
Verotoxin-bildende E. coli (VTEC)], zu denen auch
die mit der hamorrhagischen Colitis (HC) und dem
hamolytisch-uramischen Syndrom (HUS) assoziierten
enterohamorrhagischen E. coli (EHEC) gezahlt wer-
den, gehoren zu den bedeutendsten durch Lebens-
mittel Ubertragenden bakteriellen Zoonosen. In der
Humanmedizin sind in Deutschland nach § 6 des In-
fektionsschutzgesetzes (IfSG) der Krankheitsver-
dacht, die Erkrankung sowie der Tod an enteropa-
thischem HUS namentlich meldepflichtig. Vom HUS
abgegrenzt werden in der Meldepflicht die anderen
EHEC-bedingten Erkrankungen. In diesen Fallen ist
nach § 7 IfSG der direkte oder indirekte Nachweis
von EHEC-Stammen, soweit er auf eine akute Infek-
tion hinweist, ebenfalls namentlich zu melden. Die
Meldezahlen flir 2023 ergeben nach dem Hochstwert
im Jahre 2011, das durch einen mehrere Bundeslan-
der betreffenden Ausbruch gekennzeichnet war,
eine im Vergleich zu mehreren Vorjahren deutlich
erhohte Zahl betroffener Patienten. Eine Bewertung
durch das Robert Koch-Institut im Infektionsepide-
miologischen Jahrbuch 2023 steht zum Zeitpunkt
der Drucklegung noch aus.
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Tab. 2: Nach IfSG gemeldete Falle humaner EHEC-Erkrankungen in den Jahren 2013 bis 2023

Mykobakterien Spezies 2013 2014 2015

2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023

HUS (Hamolytisch-uramisches 77 85 70

Syndrom), enteropathisch

VAl 97 67 73 60 54 73 73

EHEC-Erkrankung 1623 1656 1639

1827 2024 2229 1885 1377 1611 1829 3445

Gesamt 1700 1741 1709

1898 2121 2296 1958 1437 1665 1902 3518

Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Abfragedatum: 06.11.2024
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15. Toxoplasmose - Toxoplasmosis
Schares G.

Summary

Toxoplasmosis is a reportable animal disease in Ger-
many. In 2023, a total of 50 cases were reported (40
in cats; 4 in dogs; 1 in a fox; 3 in sheep; 1 in a mon-
key; 1 in a non-classified zoo animal). However,
there are indications of under-reporting. The re-
gional distribution of the reported cases is similar to
earlier published data for T. gondii positive feline
fecal samples (HERRMANN et al. 2010).

Einleitung

Die Toxoplasmose zahlt zu den meldepflichtigen
Tierkrankheiten. Sie ist eine Infektionskrankheit,
die durch den einzelligen Parasiten Toxoplasma gon-
dii hervorgerufen wird. T. gondii vermehrt sich ob-
ligat intrazellular. Die Endwirte von T. gondii sind
Feliden. Sie konnen mit dem Kot umweltresistente
Stadien (Oozysten) des Parasiten ausscheiden, die
warmblitige Tiere, welche als Zwischenwirte fun-
gieren, mit der Nahrung aufnehmen. In infizierten
Zwischenwirten persistiert T. gondii wahrscheinlich
lebenslang unter Bildung von Gewebezysten. Infek-
tionen des Menschen werden vor allem durch den
Verzehr von rohem oder nicht ausreichend erhitz-
tem Fleisch infizierter Tiere verursacht, das Gewe-
bezysten mit lebenden Parasitenstadien enthalt.
Eine Ansteckung kann auch durch die Aufnahme von
Nahrungsmitteln oder Wasser erfolgen, die mit
Oozysten aus dem Kot infizierter Feliden kontami-
niert sind. Viele Tierarten zeigen nach einer Infek-
tion mit T. gondii in der Regel keine klinischen
Symptome. Bei Schafen und Ziegen kann es zu Abor-
ten kommen. Bestimmte Tierarten, die hierzulande
in Zoos gehalten werden, aber auch einige einhei-
mische Wildtiere konnen schwer an Toxoplasmose
erkranken und sterben.
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Epidemiologische Untersuchungen

An das Nationale Referenzlabor flir Toxoplamose ge-
sendete Gewebe infizierter Zwischenwirte und ver-
dachtige Kotproben wurden mit Hilfe der PCR auf T.
gondii untersucht und die darin nachgewiesenen
T. gondii-Stadien mittels PCR-RFLP-Verfahren typi-
siert (HERRMANN et al. 2010, 2012 a, b). Das Natio-
nale Referenzlabor flir Toxoplasmose hat sich an in-
Studien
serologische Verfahren zu validieren (PARDINI et al.,
2012; TSANIDAKIS et al., 2012; MORE et al., 2012).

ternationalen beteiligt, um eigene

Labordiagnostische Untersuchungen

Infektionen lassen sich bei der histologischen oder
koproskopischen Untersuchung oder durch Er-
regerisolierung nachweisen. Allerdings ist bei diesen
direkten Nachweisverfahren eine anschlieBende Be-
statigung der Erregeridentitat mittels PCR erforder-
lich. Uber spezifische Antikorper gegen Tachyzoiten
von T. gondii (z. B. im Immunfluoreszenztest, ELISA,
Westernblot oder Agglutinationstest) konnen Infek-
tionen indirekt nachgewiesen werden. Im Nationa-
len Referenzlabor fur Toxoplasmose werden vor-
zugsweise der Immunfluoreszenztest und ein
Immunblot, der auf affinitatschromatographisch ge-
reinigtem Antigen (TgSAG1) basiert, zur serologi-
schen Diagnose eingesetzt. Die Untersuchungszah-

len aus dem Jahr 2023 sind in der Tabelle

angegeben.

Anzahl
Einsendungen 476
Erregernachweise 54 von 296
Antikorpernachweise 0 von 180
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[ eundestander
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Abb.: Im Jahr 2023 iiber TSN mitgeteilte Toxoplasmose-
Félle (n = 50; Stand 02.12.2024)

Statistische Angaben

Gemal der im Tierseuchennachrichtensystem hin-
terlegten Falldefinition gelten folgende Vorausset-
zungen fir die Feststellung der Toxoplasmose: 1.
histologischer Erregernachweis mit Bestatigung der
Erregeridentitat bei Tierarten, die der Lebensmit-
telgewinnung dienen, oder 2. kulturelle Erregeriso-
lierung mit Bestatigung der Erregeridentitat bei
Tierarten, die der Lebensmittelgewinnung dienen,
oder 3. koproskopischer Erregernachweis bei End-
wirten (Feliden) mit Bestatigung der Erregeridenti-
tat oder 4. indirekter Nachweis der Infektion bei
Tieren, die der Lebensmittelgewinnung dienen.

Im Jahr 2023 wurden 50 Falle gemeldet (40 bei Kat-
zen; 4 bei Hunden; 1 bei einem Fuchs; 3 bei Schafen;
1 bei einem Affen; 1 in einer anderen Zootierart
ohne Zuordnung). Die Verteilung der gemeldeten
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Falle in Deutschland ist heterogen (Abbildung). Eine
ahnliche Verteilung wurde in einer vorausgehenden
Studie auch bei positiven Katzenkotproben beo-
bachtet (HERRMANN et al. 2010). Es gibt Hinweise,
dass nicht alle nachgewiesenen Falle gemeldet wur-
den.

Forschung

Das NRL Toxoplasmose fiihrt epidemiologische Un-
tersuchungen zum Vorkommen der Toxoplasmose
bei Tieren durch, deren Ergebnisse teilweise bereits
verdffentlicht sind (MAKSIMOV et al. 2011; MORE et
al., 2012; PARDINI et al., 2012; TSANIDAKIS et al.,
2012; STELZER et al., 2019). Serologische und di-
rekte Nachweisverfahren werden weiterentwickelt
(HERRMANN et al. 2011). Das NRL Toxoplasmose be-
schaftigt sich ferner mit der Typisierung von T. gon-
dii und mit der Identifizierung und Validierung von
Markern, die Aussagen iiber die Virulenz genetisch
verschiedener T. gondii-Isolate zulassen (HERR-
MANN et al. 2010, 2012 a, b; Joeres et al., 2023).

Staatliche MaBnahmen

Die Toxoplasmose ist gemaB der Verordnung Uber
meldepflichtige Tierkrankheiten in Deutschland
eine meldepflichtige Tierkrankheit. Sie wird durch
die Erfassung der Falle im Tierseuchennachrichten-

system passiv Uiberwacht.

Zoonosepotential

Die meisten Primarinfektionen beim Menschen ver-
laufen asymptomatisch; manche Patienten erkran-
ken an einer Lymphadenopathie oder einer okularen
Toxoplasmose. Eine primare, wahrend der Schwan-
gerschaft erworbene Infektion kann den Foten
schwer schadigen. Bei immunsupprimierten Patien-
ten kann eine Reaktivierung latenter Infektionen zu
lebensbedrohlichen Enzephalitiden fuhren. Der
Nachweis kongenital erworbener Toxoplasmosen
des Menschen ist nach § 7 Abs. 3 Nr. 6 des Infekti-
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onsschutzgesetzes zu melden. In einigen Bundeslan-
dern sind auch postnatal erworbene Toxoplasmosen
meldepflichtig.

Literatur

Herrmann et al. 2010. Atypical Toxoplasma gondii
genotypes identified in oocysts shed by cats in Ger-
many, Int. J. Parasitol. 40, 285-292.

Herrmann et al. 2011. Comparison of different com-
mercial DNA extraction kits to detect Toxoplasma
gondii-like oocysts in cat faeces. Berl. Muench.
Tieraerztl. Wochenschr. 124, 497-502.

Herrmann et al. 2012a. Toxoplasma gondii in foxes
and rodents from the German federal states of Bran-
denburg and Saxony-Anhalt: Seroprevalence and
genotypes. Vet. Parasitol. 185:78-85.

Herrmann et al. 2012b. Genetic characterisation of
Toxoplasma gondii isolates from European beavers
(Castor fiber) and European wildcats (Felis silvestris
silvestris). Vet Parasitol. 191:108-11.

Maksimov et al. 2011. Serological survey and risk
factors for Toxoplasma gondii in domestic ducks and

95 | FLI | 2023

geese in Lower Saxony, Germany. Vet. Parasitol.
182, 140- 149.

Moré et al. 2012. Toxoplasma gondii infection in
sentinel and free-range chickens from Argentina.
Vet. Parasitol. 184, 116-121.

Tsanidakis et al. 2012. Toxoplasma gondii in sheep
and goats: seroprevalence and potential risk factors
in Greece. Vet. Parasitol. 190:340-8.

Pardini et al. 2012. Evaluation of an in-house
TgSAG1 (P30) IgG ELISA for diagnosis of naturally ac-
quired Toxoplasma gondii infection in pigs. Vet. Par-
asitol. 189:204-10.

Schliter et al. 2014. Animals are key to human tox-
oplasmosis. Int. J. Med. Microbiol. 304: 917-29.

Stelzer et al. 2019. Toxoplasma gondii infection and
toxoplasmosis in farm animals: Risk factors and eco-
nomic impact. Food and Waterborne Parasitology,
https://doi.org/10.1016/j.fawpar.2019.e00037

Joeres et al. 2023 A ring trial to harmonize Toxo-
plasma gondii microsatellite typing: comparative
analysis of results and recommendations for optimi-
zation. Eur J Clin Microbiol Infect Dis 2023 Vol. 42
Issue 7 Pages 803-818



Tiergesundheitsjahresbericht 2023

16. Tuberkulose der Rinder - Bovine Tuberculosis

Barth, S. A.

Summary

Tuberculosis (TB) in cattle caused by Mycobacte-
rium (M.) bovis or M. caprae is a notifiable disease.
Both pathogens are members of the Mycobacterium
tuberculosis complex (MTC) which additionally con-
sists of M. tuberculosis and M. africanum (tubercu-
losis in humans), M. microti (tuberculosis in mice)
and M. pinnipedii (tuberculosis in pinnipeds). Under
new EU animal health legislation, as of April 21,
2021, infections with M. tuberculosis, M. bovis or M.
caprae (MTBC) in cattle (including genera Bison ssp.,
Bos ssp. and Bubalus ssp.) are among the "listed dis-
eases” of category B, D and E, with the aim of erad-
icating them throughout the Union.

Based on the shared sequence of their 16S rDNA all
members of the MTC taxonomically are very closely
related. Due to this close relationship, complex mo-
lecular methods are applied to differentiate be-
of the MTC. Spoligotyping,
MIRU/VNTR (mycobacterial interspersed repetitive

tween members
unit/variable number of tandem repeat) typing and
whole genome sequence (WGS) analysis are nowa-
days the most frequently used methods for molecu-
lar epidemiology of MTC members.

All members of the MTC possess zoonotic potential,
since they may cause tuberculosis not only in their
primary hosts but also in other mammalian species,
occasionally even in pet birds (psittacids). The most
important driver of disease transmission is the
chronic, long lasting (weeks, months, years) subclin-
ical course of the disease, during which unperceived
excretion of the pathogen may occur. Therefore,
pasteurization of milk, regular meat inspection, im-
munological monitoring, culling of positive animals
as well as attention to clinical symptoms compatible
with tuberculosis in cattle and other animal species

(companion animals, zoo animals, captive and free-
ranging wild animals) are prerequisites for efficient
control of zoonotic tuberculosis. In 1996, Germany
was declared officially free of bovine tuberculosis
(Commission decision 97/76/EC) which means that
at least 99.9 % of the cattle holdings per year are
TB-free and since then this status was maintained.
Also under the new EU legislation and the Imple-
menting Regulation (EU) 2021/620, Germany contin-
ues to have "disease-free" status from infections
with MTBC.

Four outbreaks were reported in 2023, all of them
in farms in Bavaria. Three herds were affected by
strains of the species M. caprae and one by a strain
of the species M. bovis.

Zusammenfassung

Die Tuberkulose der Rinder ist eine anzeigepflich-
tige Tierseuche, hervorgerufen durch Mycobac-
terium (M.) bovis oder M. caprae. Beide sind Ange-
horige des M. tuberculosis-Komplexes (MTC) und als
Erreger der Rindertuberkulose in Deutschland von
vergleichbarer Bedeutung. Allerdings unterscheiden
sie sich in ihrer geographischen Pravalenz (Abb. 7).
Dem MTC gehoren auBerdem auch M. tuberculosis
und M. africanum (Tuberkulose des Menschen), M.
microti (Tuberkulose der Maus) und M. pinnipedii
(Tuberkulose der Robben) an. Mit M. orygis (Anti-
lope), M. suricattae (Erdmannchen), M. mungi
(Mungo) und dem Dassie bacillus (Klippschliefer)
wurden in jlungerer Zeit weitere exotische Mitglie-
der des MTC beschrieben. Nach dem neuen Tier-
gesundheits-Recht der EU zahlen seit dem 21. April
2021 Infektionen mit M. tuberculosis, M. bovis oder
M. caprae (MTBC) bei Rindern (einschlieBlich der
Gattungen Bison ssp., Bos ssp. und Bubalus ssp.) zu
den ,gelisteten Seuchen“ der Kategorie B, D und E,

FLI | 2023 | 96



Tiergesundheitsjahresbericht 2023

mit dem Ziel diese innerhalb der gesamten Union zu
tilgen.

Punkte
@ Mycobacterium bovis
@ Mycobacterium caprae
@ Mycobacterium

[]Bundeslander

Kreise

Abb. 1: Geographische Verteilung der gemeldeten Ausbriiche der Tuberkulose der Rinder (A) in den Jahren 2000 bis
incl. 2023 (n=253) und (B) fiir das Jahr 2023 (n=4) mit weitergehender Typisierung des Erregers (TSN, Stichtag

04.11.2023 und eigene Analysen).

Durch konsequente Bekampfung auf Basis der Tuber-
kulin-Reaktion wurde in Deutschland zwischen den
Jahren 1952 und 1961 (West) bzw. 1959 und 1978
(Ost) der Status der amtlich anerkannten Freiheit
von Tuberkulose erreicht. Nach der Vereinigung im
Jahr 1990 wurde der Status am 17. Dezember 1996
durch EU-Entscheidung (Entscheidung der Kommis-
sion 97/76/EG) bestatigt. Deutschland ist auf Grund
dieser Entscheidung seit dem 1. Juli 1996 amtlich
anerkannt frei von Rindertuberkulose. Auch nach
dem neuen EU-Recht und der Durchfiihrungs-
2021/620 hat das
Hoheitsgebiet Deutschlands weiterhin den Status

verordnung (EU) gesamte

»seuchenfrei“ in Bezug auf Infektionen mit MTBC.
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Labordiagnostische Untersuchungen

Die Untersuchung auf Rindertuberkulose erfolgt in
den einzelnen Bundeslandern durch die dort ansas-
sigen veterinarmedizinischen Untersuchungsamter
bzw. beauftragten Untersuchungsstellen. Hierbei
kommen insbesondere real-time PCR- und kulturell-
bakteriologische Verfahren zum Einsatz, deren Me-
thoden in der amtlichen Methodensammlung nieder-
gelegt sind. Das NRL steht zur Abklarung des Befun-
des zur Verfiigung.

Neben der Rindertuberkulose werden auch Tuberku-
loseverdachtsfalle bei anderen Tierarten unter-
sucht, bei welchen immer wieder Erreger des MTC,



aber auch andere, nicht tuberkulose Mykobakterien-
spezies nachgewiesen werden. Alle im NRL vorhan-
denen MTC-Isolate von Tieren werden einer moleku-
largenetischen Feintypisierung unterzogen, um die
epidemiologische Nachverfolgung zu unterstiitzen.
Im Vordergrund stehen hierbei die Spoligotypisie-
rung, DNS-Sequenzanalysen einzelner Gene, PCR-
Reaktionen (u.a. RD [region of difference]-Typisie-
rung) und die Analyse der MIRU/VNTR (mycobacte-
rial interspersed repetitive unit/ variable number of
tandem repeat)-Sequenzen. Die Sequenzierung
kompletter Genome und nachfolgende Analyse der
SNPs (single nucleotide polymorphisms) im Gesamt-
genom und/oder der cgMLST (core genome multi-
locus sequence tying) zur Beantwortung molekular-
epidemiologischer Fragestellungen gewinnt mehr
und mehr an Bedeutung. In Ausnahmefallen werden
Interferon-Gamma-Freisetzungstests (IGRA) mit Rin-
derblutproben, sowie Antikorpernachweise (nicht

bei Proben von Rindern) durchgefiihrt.

Die Tabelle 1 listet das im NRL eingegangene Pro-
benmaterial auf und die Tabelle 2 die Ergebnisse der
kulturell-bakteriologischen und molekulargeneti-
schen Untersuchungen. AuBerdem wurden eine Blut-
probe von einem Rind im IGRA getestet. Serologisch
wurden 7 Katzen, 4 Wildschweine, 5 Lamas, 14 Mah-
nenrobben, 4 Seelowen und ein Elefant auf Antikor-
per gegen MTC getestet. Bei einer Katze und zwei
Wildschweinen war das Ergebnis nicht negativ.

Tabelle 1: Im Jahr 2023 an das NRL eingeschicktes
Probenmaterial zur Untersuchung auf Tuberkulose.

Eingesandte Probenmaterialien Anzahl
Gewebe, Kot, Spiil-, Tupferproben 232
Stamme 10
Umweltproben 15
DNS-, Formalin-, Paraffinproben 359
Blut-, Serum-, Plasmaproben 44
Gesamt 660
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Statistische Angaben

Zum Stichtag 03.11.2023 wurden in Deutschland
10.836.195 Rinder in 127.256 Betrieben gezahlt
(Statistisches Bundesamt). Im Vergleich zu den vor-
herigen Jahren mit 3 bis 10 Ausbriichen blieb die An-
zahl der Ausbriiche mit vier im Jahr 2023 wieder auf
ahnlichem Niveau (Tabelle 3). Die Ausbriiche traten
alle in Bayern auf (n=4). Als Erreger wurde in 3 Aus-
briichen die Spezies M. caprae, in einem Ausbruch
M. bovis identifiziert.

Bundesweit lag der Anteil der Betriebe mit positi-
vem Tuberkulose-Nachweis damit bei 0,003 %. Die-
ser Wert liegt unterhalb des gemaB Anhang IV Teil Il
Kapitel 2 Abschnitt 1 der Delegierte VO (EU)
2020/689 festgelegten Grenzwertes von 0,2 % und
so bleibt der Status ,,seuchenfrei“ erhalten.

Epidemiologische Untersuchungen

Die molekulare Epidemiologie der Tuberkulose des
Rindes wird mit Hilfe von Spoligotypisierung und
Multi-Locus-Varianzanalysen der isolierten Erreger
erfasst. Hierdurch konnen Infektionsketten besta-
tigt und Zusammenhange zwischen scheinbar unab-
hangigen Ausbrichen aufgeklart werden. Sofern
dem NRL MTC-Isolate oder Probenmaterial, aus dem
MTC-Isolate angeziichtet werden konnen, zuge-
schickt werden, werden zur weiteren Analyse auch
Ganzgenomsequenzierungen vorgenommen.

Aus Bayern wurde DNS von 5 M. caprae-Isolaten ein-
geschickt. Hierbei konnten 2 Rind- und 2 Rotwildiso-
late in Zusammenhang gebracht werden, da alle
dem Subtyp Lechtal mit identischem Spoligotyp
(SB0418) und MIRU-VNTR-Profil zugeordnet wurden.
Ein weiteres Rotwildisolat vom Subtyp Karwendel
wies den Spoligotyp SB2174 auf und grenzte sich von
den vier erstgenannten Isolaten ab.

Aus dem seit 2022 laufenden Rindertuberkulose-
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Ausbruch in einem Thiringer Milchviehbetrieb wur-
den 2022/2023 insgesamt 31 M. bovis-Isolate von 24
Rindern und einem Waschbaren gewonnen und je-
weils ein Isolat je Tier genomsequenziert. Der bei
allen Isolaten nachgewiesene Spoligotyp SB0134
wurde in Deutschland erstmals bei MTC-Isolaten von
Tieren detektiert. SNP- und cgWGS-Vergleichsanaly-
sen zeigten eine hohe Homololgie der Isolate (ein
Cluster) und erbrachten den Nachweis, dass alle Iso-
late des Ausbruchs sich auf ein einzelnen Eintrags-
ereignis zuruckfuhren lassen. Auch das Isolat des
Waschbaren wurde diesem Cluster zugeordnet (spil-
lover event).

Ebenfalls den Spoligotyp SB0134 wiesen drei M. bo-
vis-Isolate von zwei Nasen- und einem Waschbaren
aus einem Zoo in Brandenburg auf. Anhand der Ge-
samtgenomanalysen wurde aber deutlich, dass diese
Isolate keine Verwandtschaft zu den lIsolaten aus
Thiringen aufweisen, sondern der Eintrag unabhan-
gig erfolgt sein muss.

Von zwei Katzen aus einem Haushalt in Nordrhein-
Westfalen wurden ebenfalls M. bovis-Isolate analy-
siert. Diese wiesen beide den Spoligotyp SB0120 auf
und grenzten sich von den bisher in der Datenbank
des NRL vorhandenden SB0120-Isolaten deutlich ab.
Da beide Tiere aus dem Ausland stammten, ist eine
Infektion auBerhalb Deutschlands zu vermuten.

Tabelle 2: Untersuchungsergebnisse von Probenmaterial zum kulturellen und/oder molekulargenetischen

Nachweis von Mykobakterien im Jahr 2023.

Anzahl unter-

Anzahl Tiere ohne

Anzahl positive Tiere

Eingesandte Proben R

nach Tierart suchte Nachweis von My- M. avium ssp. M. avium ssp. andere Myko-
Proben/Tiere kobakterien MTC pominissuis avium bakterien

Rind 44 24 1 232

Schwein 8 8 0 8

Neuweltkamele ' 2 2 0 2°b

sonstige Artiodactyla 2 14 11 9 2

Gefliigel/Vogel 32 20 1 2 6 11f

Katze 19 10 4 2¢ 3 - 18

Hund 22 5 1 1h

Reptilien/Fische 3 6 2 21

Kaninchen 1 1 0 1]

Zootiere 4 127 54 36 8d 1 - 9k

Wildtiere > 22 6 2 4¢

Wildvogel © 303 303 302 1!

Umwelt 7 15 2 0 1 - 1!

Gesamt 612 452 366 39 17 7 27

Tierarten: 1) Alpaka; 2) Okapi, Gnu, Antilope, Sitatunga, Nyala, Ziege; 3) Schildkréte, Schlange, Zebrafisch; 4) Ele-
fant, Nashorn, Lowe, Tapir, Seeléwe, Robbe, Waschbdr, Nasenbdr, Tasmanischer Teufel, Orang-Utan, Zwergseide-
ndffchen; 5) Rehwild, Rotwild, Waschbdr; 5) Reh, Waschbdr; 7) Umweltproben (Wasser, Erde, Holzschnitzel, Torf)
aus 2 Betrieben

Identifizierte Mykobakterienspezies: a) M. bovis, M. caprae; b) M. tuberculosis; c¢) M. bovis; d) M. bovis, M. tuber-
culosis-Komplex; e) M. bovis, M. caprae; f) M.genavense, M. avium-Komplex; g) lepraemurium; h) conceptionense;

i) M. chelonae, M. icosiumassiliensis; j) M.genavense; k) M. agri, M. chitae, M. fortuitum, M. mucogenicum, M. mori-
okaense, M. nivoides, M. nonchromogenicum, M. porcinum; ) M. avium-Komplex.
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Tabelle 3: Festgestellte Tuberkulose-Ausbriiche bei Rindern in den Jahren 2005 bis 2023.

Anzahl Ausbriiche je Jahr und Erregerspezies

MTCSpezies 8 ¢ 5 @ g 2 ¢ & = ¥ @ 2 & = o g 5 o Qg
© © ©6 © 6 © O O O © O O O O o o o o o
o~ o~ o~ o~ o~ ~N ~N o~ o~ o~ o~ o~ o~ ~N ~N o~ ~N N N

M. bovis 2 4 3 15 9 6 3 4 4 3 3 1 3 1 1

M. caprae 2 1 7 8 10 4 1 5 27 10 7 2 3 5 2 10 6 3 3

Nicht typisiert 1 1 2 4 1 1 20 9 2 1

Gesamt 5 5 12 23 23 11 5 24 46 13 12 2 3 3 10 9 4 4

TSN; Stichtag: 01. November 2024

M. tuberculosis wurde von zwei Alpakas aus einer
Herde in Baden-Wiirttemberg isoliert. Beide Isolate
wiesen den Spoligotypen IT131 aus der T1-Lineage
auf und unterschieden sich durch 3 SNPs.

Forschung

Das Auftreten von Mykobakterieninfektionen bei an-
deren Tierarten als beim Rind (kleine Haustiere,
Tiere aus zoologischen Einrichtungen, Gehegewild
und freilebende Wildtiere) wird wegen ihrer Bedeu-
tung als potenzielle Infektionsquelle fur den Men-
schen und Rinder (einschlieBlich der Gattungen Bi-
son ssp., Bos ssp. und Bubalus ssp.) untersucht. Ein
Wildtierreservoir, das sich durch Vorkommen von M.
caprae vor allem bei Rotwild manifestiert, besteht
im Allgau und angrenzenden Gebieten der oOsterrei-
chischen Alpen. In anderen Regionen Deutschlands
wurde M. bovis / M. caprae in der Vergangenheit bei
Wildtieren nur sehr sporadisch gefunden, wohinge-
gen Tuberkulose hervorgerufen durch M. microti bei
karni- und omnivoren Wildtieren sowie Haustieren
mit Zugang zur freien Natur und Zootieren mit Zu-
gang zu AuBengehegen nicht selten nachgewiesen
werden kann.

Uber Kooperation mit dem Institut fiir Virusdiagnos-
tik des FLI, Insel Riems, standen aus den Jagdsaiso-
nen 2021/2022 und 2022/2023 insgesamt 231 Seren
von potentiellen Reservoirtieren fur MTC (Reh-, Rot-

und Muffelwild) aus Nordrhein-Westfalen zu Verfi-
gung. Diese wurden mit dem vom Europaischen Re-
ferenzlabor (EU-RL) fiir Neuwelkamele vorgegebe-
nen ELISA auf Tuberkulose-spezifischen Antikorpern
untersucht. Die Seren von 10 Tieren zeigten ein
nicht negatives Ergebnis (4,3 %). Bei keinem der 10
Tiere waren aber Tuberkulose-verdachtige Verande-
rungen dokumentiert worden.

In Kooperation mit der Vetmeduni Wien, Osterreich,
wurden DNS-Extraktionen aus Lungengewebe oder
Kloakentupfern von 303 Raubvogeln (u.a. Greifvo-
gel, Falkenartige, Eulen) auf MTC-spezifische Se-
quenzen untersucht. In keiner Probe wurde ein po-
sitiver MTC-Nachweis gefihrt.

In einer von der Justus-Liebig-Universtitat Giefen
initiierten Studie wurden Serumproben von je 20
Neuweltkamelen (Alpakas, Lamas) aus 10 Betrieben
gewonnen. Neun dieser Betriebe wurden noch drei
weitere Male beprobt. In keinem der Betriebe waren
bei einem der Neuweltkamele Symptome feststell-
bar, die auf Tuberkulose hinweisen konnten. Alle
739 Seren wurden in dem vom EU-RL vorgegebenen
ELISA auf das Vorhandensein von Tuberkulose-spezi-
fischen Antikorpern untersucht. Dabei zeigte sich,
dass 35 Proben (4,7 %), die sich auf alle 10 Betriebe

verteilten, nicht negative Ergebnisse erzielten.
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Nach Entblindung konnten die Proben 30 verschie-
denen Neuweltkamelen zugeordnet werden (6,7 %).
Bei der Nachuntersuchung in einem anderen TB-
ELISA, wurde nur eine der 35 Proben erneut als nicht
negativ befundet.

Staatliche MaBnahmen

Das 2013/2014 bundesweit durchgefiihrte einmalige
Monitoring ergab, dass der OTF-Status auch mehr als
15 Jahre nach Beendigung der regelmafigen und fla-
chendeckenden Tuberkulinisierung der Rinder nicht
gefahrdet ist. Der seltene Fall, dass M. tuberculosis
bei hauttestpositiven Rindern nachgewiesen bzw.
vermutet wurde, fiihrte zu einer Uberarbeitung der
Tuberkulose-Verordnung, die 2017 in Kraft trat und
in der neben den Nachweisen von M. bovis und M.
caprae auch die Nachweise von M. tuberculosis,
M. africanum und M. microti bei Rindern beriick-
sichtigt.

Zoonosepotential

Als Erreger der klassischen Tuberkulose besitzen
alle Mitglieder des MTC zoonotisches Potenzial. Sie
sind zwischen Mensch und Tier sowie zwischen ein-
zelnen Saugetierarten, unter bestimmten Bedingun-
gen sogar auf Vogel, ubertragbar und konnen

schwere Erkrankungen hervorrufen. Beim individu-

ellen Patienten (Mensch) lasst sich eine durch M. bo-
vis oder M. caprae verursachte Tuberkulose nicht
von einer durch M. tuberculosis induzierten Tuber-
kulose unterscheiden. Durch die Einflihrung der Pas-
teurisierung der Milch und die Tilgung der Tuberku-
lose in den Rinderbestanden wurde die Anzahl der
Falle boviner Tuberkulose beim Menschen bis auf ca.
1 % aller Tuberkulosefalle reduziert (Tabelle 4). Da-
bei handelt es sich bei in Deutschland geborenen
und lebenden Personen haufig um Reaktivierungen
alter Infektionen bei Menschen in hoherem Lebens-
alter oder um Menschen mit Migrationshintergrund.
Zoonotische Ubertragungen sind jedoch auch heute,
vor allem bei Personen mit engem Bezug zur Land-
wirtschaft nicht ausgeschlossen.

Weitere Infektionsquellen fir den Menschen konnen
andere Nutztiere als das Rind, kleine Haustiere
(z.Bsp. Hund und Katze), Zootiere, Gehege-Wild o-
der Kamele darstellen, die unerkannt infiziert in en-
gem dauerhaftem Kontakt mit dem Menschen leben.
Unter ungiinstigen Bedingungen ist auch eine Uber-
tragung von Mensch zu Mensch moglich. Je nach-
dem, ob es sich um die klassische Tropfchen-Infek-
tion oder den oralen Infektionsweg handelt, kann es
eher zur Lungentuberkulose oder zu einer extrapul-
monalen Manifestation kommen.

Tab. 4: Nach IfSG gemeldete Falle humaner Tuberkulose in den Jahren 2013 bis 2023

Mykobakterien Spezies 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023
M. bovis / M. caprae 48 51 54 64 48 65 53 38 44 42 48
M. tuberculosis 3111 3096 3793 3857 3589 3651 3160 2879 2633 2550 2499
andere bzw. nicht spezifi-

zierte Mykobakterien 1181 1376 1991 2053 1951 1799 1617 1275 1260 1466 1954
Gesamt 4340 4523 5838 5974 5588 5515 4830 4192 3937 4058 4501

Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Abfragedatum: 04.11.2024
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17. Tularamie - Tularemia
Tomaso, H., Linde, J.

Summary

Tularemia is an infectious disease caused by Fran-
cisella (F.) tularensis. In Germany, mainly rodents,
and hares are affected, but many animals can be in-
fected.

The pathogen can be transmitted to humans and
causes different clinical forms of the disease de-
pending on the route of infection.
Whole-Genome-Sequencing allows high-resolution
typing which allows the precise discrimination
among strains. Highly similar strains are often found
in local foci but may also spread over large dis-
tances. In 2023, no new genotypes were found.

Zusammenfassung

Tularamie ist eine Infektionskrankheit, die durch
Francisella (F.) tularensis verursacht wird. In
Deutschland sind vor allem Nagetiere und Hasen be-
troffen, es konnen aber auch viele andere Tiere be-
troffen sein.

Der Erreger kann auf den Menschen ubertragen wer-
den und verursacht je nach Infektionsweg unter-
schiedliche klinische Krankheitsformen.

Die Sequenzierung des gesamten Genoms ermog-
licht eine hochauflosende Typisierung, die eine pra-
zise Unterscheidung zwischen Stammen ermoglicht.
Sehr ahnliche Stamme kommen haufig in lokalen
Herden vor, konnen sich aber auch iber groBe Ent-
fernungen ausbreiten. Im Jahr 2023 wurden keine
neuen Genotypen gefunden.

Labordiagnostische Untersuchungen

Untersuchungen auf Tularamie werden in den Unter-
suchungsamtern bzw. vergleichbaren Einrichtungen
der Bundeslander durchgefiihrt. Dem NRL werden
Isolate zur Bestatigung der Identifikation und weite-
ren Charakterisierung zugesandt. Die hierbei ver-
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wendeten mikrobiologischen und molekularbiologi-
schen Methoden sind in der amtlichen Methoden-
sammlung und im ,Manual of Diagnostic Tests and
Vaccines for Terrestrial Animals*“ der WOAH aufge-
fuhrt. Es wurden vorwiegend Materialien (DNA-Ex-
trakte, Isolate, Organstiicke, Seren) von Hasen (183)
und Nagetieren (114) untersucht, dazu kamen Pro-
ben von sieben Hunden, zwei Kaninchen, zwei Aguti,
einer Katze und einem WeiBhandgibbon.

Statistische Angaben

Die Zahl der gemeldeten Tularamie-Falle stieg ge-
ringfugig gegenuber dem Vorjahr. Im Jahr 2018 wur-
den jedoch nahezu doppelt so viele Falle gemeldet
(Tabelle 1). Die Hasenpopulation nimmt seit 2017 zu
und so ist auch mit einer Zunahme an Tularamie-
Fallen zu rechnen. Jahrliche Schwankungen konnen
mit den jeweiligen Witterungsbedingungen zusam-
menhangen. Die meisten Tularamie-Falle wurden
2023 in den Bundeslandern Nordrhein-Westfalen und
Baden-Wirttemberg festgestellt (Abb. 1). Am hau-
figsten wurden Falle im Herbst gemeldet (Tabelle
2).

Epidemiologische Untersuchungen

Alle eingesandten lIsolate wurden mit Gesamt-Ge-
nom-Sequenzierung und anschlieBender bioinforma-
tischer Analyse untersucht. Diese epidemiologischen
Sammelfunde wurden fur die Isolate der jeweiligen
Einsendelabore am Anfang des Folgejahres erstellt.
Es wurden nur bereits bekannte, in Deutschland en-
demische Genotypen gefunden.

Forschung

Im letzten Jahr war der Schwerpunkt weiterhin auf
der bioinformatischen Analyse von Gesamtgenomda-
ten, um die molekulare Epidemiologie besser abkla-
ren zu konnen. Fur einen Methodenvergleich wurden



Isolate mit Illumina und Oxford Nanopore Techno-
logy (ONT) Sequenzier-Instrumenten untersucht und
die gewonnenen Sequenzdaten verglichen. Dabei
konnte gezeigt werden, dass ONT Sequenzierungen
bei F. tularensis eine hochauflosende Genotypisie-
rung ermoglichen, die mit den Ergebnissen von Illu-
mina-Laufen vergleichbar ist.

Die aus einem WeiBhandgibbon gewonnene Gesamt-
genomsequenz eines Isolates von F. tularensis in ei-
nem Zoo war eng verwandt mit friheren Sequenzen
der Unterklade B.281, die aus Hasen aus Baden-
Wirttemberg gewonnen wurden.
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Tabelle 1: TSN-Meldungen zur Tularamie seit 2011 (TSN; Stichtag: 18.4.2024)

Jahr 2011 | 2012 | 2013 | 2014 | 2015 | 2016 | 2017 | 2018 | 2019 | 2020 | 2021 | 2022 | 2023

aaramie |\ 38 | 44 | 119 | 97 | 63 | 56 | 75 | 208 | 146 | 155 | 79 | 107

Tabelle 2: TSN-Meldungen zur Tularamie 2023 (TSN; Stichtag: 18.4.2024)
Name Jan Feb Mar Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez >
Baden-Wirttemberg 1 1 2 4 2 1 4 2 4 7 7 4 39
Bayern 2 1 1 1 1 1 1 4 1 13
Hessen 1 1 2
Niedersachsen 1 1 1 1 1 5
nordrhein-Wesfa- 2 5 9 2 1 2 1 7 10 6 45
Rheinland-Pfalz 1 1 1 3
Summe 3 5 9 15 7 4 5 5 6 15 22 11 107
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Abbildung 1: Geographische Verteilung der TSN-Meldungen zur Tularédmie in 2023.
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18. Usutu-Virus-Infektion - Usutu virus infection

Ziegler, U.

Summary

Usutu virus (USUV) is an arthropod-borne (arbo), sin-
gle-stranded RNA virus belonging to the Japanese
encephalitis virus serogroup within the family Fla-
viviridae. After the initial detection of USUV in Ger-
man mosquitoes in August 2010, the virus spread in
the first years and caused epizootics among wild and
captive birds (mainly blackbirds) in southwestern
Germany. The virus continued to extend in the fol-
lowing years. In 2018, there was a particularly heavy
USUV outbreak among wild and zoo birds and the
virus was detected nationwide for the first time.
From 2019 to 2023, the outbreak intensity was sig-
nificantly lower, but even here, USUV detection was
nationwide. Strong USUV activity was recorded
again under wild and zoo birds in 2024.

Zusammenfassung

Das Usutu-Virus (USUV) ist ein Arbo-Virus (Abkir-
zung fur ,,arthropod borne“)), mit einzelstrangiger
RNA und zugehorig zur Japan-Enzephalitis-Virus-Se-
rogruppe in der Familie der Flaviviridae. Nach dem
erstmaligen Auftreten von USUV in einem Micken-
pool in Baden-Wirttemberg (Weinheim) im Sommer
2010, hat sich das Virus in den ersten Jahren haupt-
sachlich in Sudwestdeutschland unter Wildvogeln,
vorrangig Amseln, weit verbreitet. In den Folgejah-
ren breitete sich das Virus weiter aus. Im Jahr 2018
kam es zu einem besonders starken USUV-Ausbruch
unter Wild- und Zoovogeln und das Virus wurde erst-
mals bundesweit nachgewiesen. Von 2019 bis 2023
war die Ausbruchsintensitat deutlich geringer, aber
auch hier wurde USUV bei Vogeln bundesweit nach-
gewiesen. Im Jahr 2024 wurde erneut eine starke
USUV-Aktivitat unter den Wild- und Zoovogeln fest-
gestellt.
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Epidemiologie / Erreger

Das USUV ist eng verwandt mit dem in Sudeuropa
schon langer vorkommenden West-Nil-Virus (WNV)
und dem im asiatischen Raum beheimateten Japan-
Enzephalitis-Virus aus der Familie der Flaviviridae.
Das USUV hat seinen Ursprung in Afrika suidlich der
Sahara und galt lange als ein Virus mit rein afrikani-
scher Bedeutung. Hauptwirte sind in der Regel Vo6-
gel, obwohl in Afrika in der Vergangenheit kein
USUV-assoziiertes Vogelsterben beobachtet wurde.
Seit fast 30 Jahren hat es sich inzwischen in Europa
etabliert und seit Uber 10 Jahren ist das Virus in
Deutschland prasent.

Epidemiologie / Klinische Symptomatik

In retrospektiven Studien konnte nachgewiesen wer-
den, dass USUV auBerhalb Afrikas bereits 1996 in Ita-
lien vorkam (Weissenbock et al. 2013). Jedoch mar-
kant bleibt der Eintrag des Virus 2001
Osterreich, wo es in den nachfolgenden Jahren im

nach

Osten des Landes zu einem massiven Vogelsterben,
vorrangig bei Amseln, aber auch bei anderen Vogel-
spezies filhrte.

Als Hauptvektor fur das Virus in Europa gilt die orni-
thophile Culex-Miicke (Culex pipiens sp.). Eine Viel-
zahl von Wildvogeln dienen als natirliche Wirte und
das Virus kursiert in einem Vogel-Stechmicken-Vo-
gel-Kreislauf.

USUV-Infektionen verlaufen bei den meisten Vogeln
symptomlos, jedoch tritt bei hochempfanglichen
Vogelspezies wie Amseln oder Eulen (vorrangig Bart-
kauzen) haufig auch eine deutliche klinische Symp-
tomatik, vorrangig neurologisch, gefolgt von vielen
Todesfallen auf.

USUV wurde bisher nur ein marginales zoonotisches
Potenzial zugeschrieben, es gibt aber Berichte Uber
vereinzelt neurolgische Komplikationen (Cadar and



Simonin, 2022). In Deutschland sind bisher keine kli-
nischen USUV-Erkrankungen beim Menschen be-
kannt, auch nicht bei immunsupprimierten Patien-
ten. Jedoch wurden bei Untersuchungen von
Blutspenden positive USUV-RNA Nachweise festge-
stellt (RKI-Epidemiologisches Bulletin 25/2020).
Erstmalig im Jahr 2020 wurde eine Doppelinfektion
mit West-Nil-Virus (WNV) und USUV bei einem Blut-
spender in Deutschland festgestellt (Frank et al.
2022). Weitere Auswertungen zum Vorkommen von
USUV beim Menschen finden sich jahrlich auf den
Seiten des RKI.

Labordiagnostische Untersuchungen / Forschung
Nach dem Nachweis von USUV in Deutschland in ei-
nem Muckenpool im Jahr 2010 (Jost et al. 2011) kam
es im darauffolgenden Jahr zu einem massiven Vo-
gelsterben im Bereich der nordlichen Ober-
rheinebene und in den benachbarten Gebieten der
Pfalz und des Neckartales (Becker et al. 2012).
USUYV breitete sich in den ersten Folgejahren beson-
ders in Sudwestdeutschland unter Wildvogeln, vor-
rangig Amseln, aus. Auch zahlreiche Zoovogel, vor-
rangig Eulenvogel in Volierenhaltung, waren
betroffen (Ziegler et al. 2015).

Im Sommer/Herbst 2018 kam es zu einer besonders
heftigen USUV-Epidemie unter Wild- und Zoovogeln,
in bisher nie dagewesenem AusmaB. Hierbei sind
schatzungsweise mehrere zehntausende Amseln an
der Infektion verendet, aber auch eine Vielzahl an-
derer Vogel (vorrangig Bartkauze). Zudem wurde
das USUV im Jahr 2018 erstmalig bundesweit nach-
gewiesen. Die genaue Datenerfassung aller an USUV
verendeten Vogel (Wild- und Zoovogel) fir ganz
Deutschland mit bestatigter Labordiagnostik bezif-

fert sich auf 1.183 Falle (Quelle FLI + BNITM).

Das deutschlandweite Netzwerk zum Monitoring von
Blutproben von Wild- und Zoovogeln auf das Vor-
kommen von verschiedenen Arboviren ergab, dass
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die Pravalenz von USUV-Antikorpern in Ostdeutsch-
land in den Jahren 2017 und 2018 sehr hoch war. Im
Gegenteil dazu wurden in Norddeutschland erstmals
2018 hohe Seropravalenzen beobachtet, die in ei-
nem engen Zusammenhang mit dem ersten Auftre-
ten von USUV in dieser Region stehen (Michel et al.
2019). Fur die Jahre 2019 bis 2022 sank die USUV
Seropravalenz deutschlandweit wieder zwischen 3 %
bzw. 9 % ab (Ziegler et al. 2022, Schopf et al. 2024).
Die Auswertung der Wildvogelproben der Jahre 2019
bis 2021 ergab, dass eine USUV-RNA-Zirkulation in
verschiedenen Regionen Deutschlands gefunden
wurde, mit einem Schwerpunkt auf die beiden
USUV-Linien Europa 3 und Afrika 3 (Ziegler et al.
2022, Bergmann et al. 2023). Verstarkte Hinweise
auf die Zirkulation der USUV-Linie Europa 2 wurde
in Ostdeutschland festgestellt (Abbildung 1). Fir das
Jahr 2022 konnte eine Verbreitung dieser USUV-Li-
nie erstmals nach Westdeutschland aufgezeigt wer-
den (Schopf et al. 2014).

FLI | 2023 | 108



Tiergesundheitsjahresbericht 2023

NI
i i

v /\E/\}

Usutu virus (USUV) whole gencme sequencing
USUV lineages:

Eurcpe 2
A Europe 3

4

5 Africa 3

Federal States of Germany:
BB Brandenburg
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HH Hamburg
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NI Lower Saxony

NW North Rhine-Westphalia

RP Rhineland-Palatinate
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SL Saarland
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TH Thuringia

Abbildung 1: Verbreitung der verschiedenen USUV-Linien in Deutschland in den Jahren 2017 bis 2021. Die verschiede-
nen USUV-Linien sind als farbige Dreiecke dargestellt: rot = USUV-Linie Europa 3, blau = USUV-Linie Afrika 3 und lila
= USUV-Linie Europa 2 (aus Bergmann et al. 2023).
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Year 2021

-

i USUV RNA positive (35)

@ total number of
investigated birds {1.791)

Year 2022
& USUY RNA positive (39)

@ total number of
investigated birds (1.318)

Abbildung 2: Herkunft der jdhrlich untersuchten Vogel aus der ,,Westnilfieber* Datenbank fiir die Jahre 2021 (A) und
2022 (B). Die farbigen Punkte zeigen die Herkunft der Vigel an, die positiven (orange Punkte) das Vorhandensein von
USUV-spezifischer RNA im Verhdltnis zu den negativen Vogeln (griine Punkte). Die Symbole wurden nach dem Zufalls-
prinzip innerhalb des entsprechenden Postleitzahlengebiets platziert (aus Schopf et al. 2024)

Besonders wichtige Hinweise zur jahrlichen USUV-
Verteilung in Deutschland bietet die Datenauswer-
tung aus der im Jahr 2019 eingefiihrten ,,Westnilfie-
ber Datenbank“ des FLI
ber.fli.de),
bundesweit untersuchten Vogel beziiglich USUV und

(https:\\westnil-fie-
zum Zweck der Erfassung aller
WNV und deren geografischen Herkunft. Hierzu
konnten jetzt fur die Jahre 2021 und 2022 die Aus-
wertungen abgeschlossen werden und eine Uber-
sichtskarte wurde dazu kiirzlich publiziert (Abbil-
dung 2 bzw. in Suppl. Material von Schopf et al.
2024).

Wir bitten weiterhin alle Untersuchungseinrichtun-
gen um eine zeitnahe Dateneinspeisung der neuen
Ergebnisse aus den Jahren 2023 / 2024 und aller fol-

genden Jahre (winschenswert vierteljahrlich), da-
mit auch weiterhin das Ausbruchsgeschehen von
USUV jahrlich verfolgt werden kann.

Ausblick

Gemeinsam mit vielen Kooperationspartnern der
Avifauna fiihrt das FLI umfangreiche Uberwachungs-
studien an Wildvogeln durch, um die Ausbreitung
bekannter Arboviren und ein erstmaliges Auftreten
anderer Arboviren rechtzeitig aufzudecken. Seit
dem Jahr 2018 wurden die Standorte zur Sammlung
von Wildvogelblutproben deutlich ausgeweitet und
ein sog. deutschlandweites Wildvogelnetzwerk im
Rahmen eines DZIF-Projektes systematisch ausge-
baut. Weiterhin wurden in den letzten Jahren auch
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die systematische jahrliche Untersuchung von Zoo-
vogeln in dieses Netzwerk eingebunden.

Die gleichzeitige Zirkulation von verschiedenen
USUV-Linien in einer Region birgt die Gefahr einer
Beschleunigung der Veranderungen innerhalb der
Usutu-Viren. Deshalb kann der weitere Verlauf und
das USUV-Geschehen unter den Vogeln nicht vorher-
gesagt werden, die Verbreitung und die Zirkulation
der USUV-Linien soll aber auch zukiinftig mit dem
deutschlandweiten Wild- und Zoovogelnetzwerk und
in Kombination mit der ,,Westnilfieber Datenbank*
Uiberwacht werden.

Eine starkes Vorkommen von USUV unter den Wild-
und Zoovogeln und deren wiederum fast deutsch-
landweite Verbreitung zeigen die ersten Untersu-
chungen fir das Jahr 2024 auf.
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19.Vibrionenseuche der Rinder - Bovine genital campylobacteriosis

EL-ADAWY, H. H.

Summary

Bovine genital campylobacteriosis (BGC) is a vene-
real dis-ease of cattle that is rarely diagnosed in
Germany and is subject to mandatory notification.
BGC characterized by infertility, early embryonic
death, and abortion in cattle. The causative agent
is Campylobacter fetus subsp. venerealis. This bac-
terium must be distinguished from C. fetus subsp.
fetus by suitable diagnostic methods due to its dif-
ferent epidemiology and clinical significance and
the resulting consequences. A third subspecies,
Campylobacter fetus subsp. testudinum, was de-
scribed in 2014 and is mainly found in reptiles (Fitz-
gerald et al., 2014). In 2022, C. fetus subsp. vene-
realis was not reported in Germany.

Zusammenfassung

Bei der Vibrionenseuche der Rinder handelt es sich
um eine venerische Erkrankung der Rinder, die in
Deutschland selten diagnostiziert wird und der An-
zeigepflicht unterliegt. Das verursachende Agens ist
Campylobacter fetus subsp. venerealis. Dieses Bak-
terium ist wegen unterschiedlicher Epidemiologie
und klinischer Bedeutung und der daraus resultie-
renden Konsequenzen durch geeignete Diagnostik-
methoden von C. fetus subsp. fetus zu unterschei-
den. Eine dritte Subspezies, Campylobacter fetus
subsp. testudinum, wurde 2014 beschrieben und
wird hauptsachlich bei
(Fitzgerald et al., 2014).
Im Jahr 2023 wurde C. fetus subsp. venerealis in

Reptilien nachgewiesen

Deutschland nicht gemeldet.

Labordiagnostische Untersuchungen

Es wurde eine Arbeitsanleitung zur Diagnostik der
BGC erarbeitet, welche in der amtlichen Methoden-
sammlung des FLI zu finden ist. Das Untersuchungs-
material (Praputialspulproben, Vaginaltupfer etc.)
muss frisch sein und nach spatestens 6 h sollte die

Kultivierung auf Skirrow-Medium oder Mueller-Hin-
ton-Agar mit Zusatz von 10 % Schafblut begonnen
werden. Die Anzucht erfolgt bei 37°C mikroaerophil
(85 % Ny, 10 % CO,, 5 % O,) Uber 5 bis 7 Tage.

Die traditionelle Differenzierung der Subspezies von
C. fetus basiert auf ihrer unterschiedlichen Toleranz
gegenuber 1 % Glycin (Schulze et al., 2006). Alterna-
tiv wird zur phanotypischen Differenzierung die PCR
verwendet. Mit einer konventionellen Duplex-PCR
wird zum einen die Spezies C. fetus identifiziert,
zum anderen ist es moglich, eine Subspezies-Diffe-
renzierung von C. fetus subsp. fetus und C. fetus
subsp. venerealis durchzufuhren (Hum et al., 1997).
Eine weitere Moglichkeit zur Differenzierung der
beiden Campylobacter fetus-Subspezies fetus und
venerealis bietet eine PCR basierend auf dem Nach-
weis des C. fetus venerealis-spezifischen Insertions-
elementes ISCfe1 (Abril et al., 2007).

Die Sequenzierung des gesamten Genoms kann fur
die Subtypisierung von Campylobacter fetus ver-
wendet werden (Abdel-Glil et al., 2020). Entspre-
chend den Ergebnissen von Abdel-Glil et al., 2020
wurde zur Auswertung von Gesamtgenomsequenzen
(https://git-
durch

eine  bioinformatische  Toolbox
lab.com/FLI_Bioinfo/cfvcatch/-/issues/1)
das NRL zur Verfiigung gestellt.

Gesamtgenom-Sequenzierung mit anschlieBender
bioinformatorischer Datenanalyse ist in vielen Lan-
dern bereits Standard bei der Isolat-basierten Fein-
typisierung, fur Ausbruchsanalysen und zur Charak-
Wahrend

Sequenzierung mittels Verfahren der zweiten Gene-

terisierung von Campylobacter fetus.

ration (next generation sequencing) etabliert ist,
befinden sich Verfahren der dritten Generation in
der Validierungsphase. DNS-Isolation und Erstellung
von Libraries sollten nach Herstellerangaben durch-
gefuhrt werden. Die Datenanalyse beginnt mit einer
Qualitatskontrolle. Dabei sollten mindestens 80 %
der Basen einer Probe einen Qualitatswert (Phred
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Score) 30 aufweisen. Quantitativ sollte eine
Coverage von mindestens 30 angestrebt werden,
wobei mindestens 70 % der Reads taxonomisch dem
Genus Campylobacter zugeordnet werden sollten. In
der Datenanalyse folgt nun meist die Assemblierung
der Reads zur Vorhersage von Contigs. Die assemb-
lierten Genome sollten eine GroBe von ~1.8 Mbp =
25 % und einen N50-Wert von 15kB aufweisen. Zur
Typisierung ist das klassische MLST (7 Gene), basie-
rend auf der Genomsequenz, moglich. Hochauflo-
sende Phylogenie ist durch die Bestimmung von Ein-
zelnukleotidanderungen (SNPs) moglich.
Entsprechend den gesetzlichen Vorgaben (TAHAV §
12c, d), ist bei Einsatz eines Antibiotikums ein Anti-
biogramm des isolierten Erregers nach qualifizierter
Probennahme zu erstellen.

Die Empfindlichkeitspriifung der Campylobacter ge-
genuber antibakteriellen Wirkstoffen kann nach ver-
schiedenen national oder international anerkannten
Verfahren wie der Agardiffusion, der Bouillondilu-
tion oder mittels Epsilometer (E) Test durchgefiihrt
werden. Die Methoden und die Interpretationskrite-
rien orientieren sich am Standard fur antimikrobi-
elle Empfindlichkeitstestung flir Bakterien des Clini-

cal and Laboratory Standards Institu-te (CLSI, 2018).

Statistische Angaben

Die BGC stellt eine in Deutschland nur selten auftre-
tende Tierseuche dar. Die Zahl der Neuausbriiche
dieser Tierseuche war in den letzten Jahren immer
kleiner als zehn (Tab. 1). Im Jahr 2023 wurde kein
Fall einer Infektion durch C. fetus subsp. venerealis
gemeldet. Die Verdachtsproben erwiesen sich alle
als C. fetus subsp. fetus.

Epidemiologische Untersuchungen

Die Vibrionenseuche der Rinder ist eine durch Infer-
tilitat, frihe embryonale Mortalitat und Abort cha-
rakterisierte, venerische Erkrankung. Heute wird sie
als bovine genitale Campylobacteriose (BGC) be-
zeichnet. Der Erreger der BGC ist Campylobacter
(C.) fetus subsp. venerealis (enzootischer Abort). Es
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ist ein Bakterium mit ausgepragtem Tropismus fur
den Genitaltrakt des Rindes. Der Praputialsack kli-
nisch gesunder Bullen ist das natirliche Reservoir
fur den Erreger. Abzugrenzen von der BGC sind In-
fektionen mit C. fetus subsp. fetus, der seinen na-
turlichen Standort im Intestinaltrakt von Rindern
hat und gleichfalls Aborte auslosen kann. Eine dritte
Subspezies stellt C. fetus subsp. testudinum dar,
welche aus Menschen und Reptilien isoliert wurde
(Fitzgerald et al., 2014).

Die Erregeriibertragung beim Rind erfolgt haupt-
sachlich durch den natirlichen Deckakt. Bullen zei-
gen meist keine Krankheitsanzeichen. Da der Erre-
ger im Samen enthalten sein kann, besteht die
Gefahr der Ubertragung durch kiinstliche Besamung.
Bei weiblichen Tieren sind die Hauptsymptome
Fruchtbarkeitsstorungen, Aborte in jedem Trachtig-
keitsstadium und Sterilitat.

Die Unterschiede in der Epidemiologie und der klini-
schen Bedeutung der Subspezies von C. fetus erfor-
dern eine exakte Identifizierung und Differenzie-
rung. Bei Aborten sind differenzialdiagnostisch
Brucellose, Trichomoniasis und Salmonellose auszu-
schlieBen.

In Deutschland wurde die Bovine genital campy-
lobacteriosis (BGC) bereits in den 1920er Jahren en-
demisch nachgewiesen, kurz nachdem der Erreger
und die Krankheit erstmals beschrieben worden wa-
ren. Es ist davon auszugehen, dass BGC in den Vor-
gangerstaaten Deutschlands schon lange unkontrol-
liert, im Kontext der damaligen politischen
Gegebenheiten und der vorherrschenden Handels-

strukturen, zirkulierte, (El-Adawy et al., 2023).

Forschung

Im letzten Jahr lag der Schwerpunkt weiterhin auf
der bioinformatischen Analyse von Gesamtgenomda-
ten. Zudem wurde die antimikrobielle Empfindlich-
keit getestet, um die molekulare Epidemiologie und
Antibiotikaresistenz besser abklaren zu konnen.
Eine bioinformatische Pipeline zur Genotypisierung



von Campylobacter fetus subsp. venerealis wurde
publiziert und ist offentlich kostenlos zuganglich.
Genomische Epidemiologie von Campylobacter fe-
tus subsp. venerealis aus Deutschland

Abdel-Glil MY, Hotzel H, Tomaso H, Didelot X,
Brandt C, Seyboldt C, Linde J, Schwarz S, Neubauer

H, El-Adawy H.

Campylobacter fetus subsp. venerealis (Cfv) verur-
sacht die genitale Campylobakteriose der Rinder
(BGC), eine von der Weltorganisation fur Tier-
(WOAH)
Krankheit, die durch schwerwiegende Reprodukti-

gesundheit gelistete, handelsrelevante
onsverluste wie Unfruchtbarkeit, friihen Embryo-
nentod und Abort bei Rindern gekennzeichnet ist.
BGC hat erhebliche wirtschaftliche Auswirkungen,
die mehrere Lander dazu veranlasst haben, strenge
Tilgungs- und UberwachungsmaBnahmen zur Ein-
dammung der Krankheit zu ergreifen. In Deutsch-
land ist die Inzidenz von BGC-Fallen in den letzten
28 Jahren gering gewesen. Ziel dieser Studie war es,
die genomische Vielfalt deutscher Cfv-Stamme, die
aus verschiedenen deutschen Bundeslandern isoliert
wurden, zu untersuchen. In dieser Studie wurden 63
Cfv-Stamme, die zwischen 1985 und 2015 gesam-
melt wurden, mittels Gesamtgenomsequenzierung
analysiert und mit Genomdaten von 91 internationa-
len Cfv-Isolaten verglichen. Die phylogenetische
Analyse zeigte, dass die Cfv-Population genetisch
konserviert ist und geografische Cluster aufweist. In
Deutschland wurde eine phylogenetische Linie iden-
tifiziert, die alle Stamme umfasst. Diese deutsche
Linie gehorte zu einer Subklade, die wahrscheinlich
im neunzehnten Jahrhundert entstand und sich im
Laufe der Zeit diversifizierte. Die Ergebnisse dieser
Studie deuten auf eine nicht wiederkehrende grenz-
Uberschreitende Einfihrung von Cfv in Deutschland
hin. Die BGC-BekampfungsmaBnahmen in Deutsch-
land konnen als erfolgreich angesehen werden, da
seit 2015 keine Ausbriche mehr gemeldet wurden.
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Staatliche MaBnahmen

Bei der BGC handelt es sich um anzeigepflichtige
Tierseuche. Rechtsgrundlage der Untersuchungen
zum Vorkommen von C. fetus subsp. venerealis sind
die Verordnung uber anzeigepflichtige Tierseuchen
und die Verordnung zum Schutz gegen ubertragbare
Geschlechtskrankheiten der Rinder vom 3. Juni 1975
(Deckinfektionen-Verordnung - Rinder) in der je-
weils geltenden Fassung.

Im Gegensatz zu C. fetus subsp. fetus und C. fetus
subsp. testudinum, welchen zoonotisches Potential
zugeschrieben wird, fehlt dieses der Subspezies ve-
nerealis. Diese Subspezies wurde bisher ausschlieB-
lich bei Rindern nachgewiesen.
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Tabelle 1: Zahl der Ausbriiche der BGC in Deutschland in den Jahren 2006 - 2023 nach TSN (Stand
29.10.2024)
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20.Virale Hamorrhagische Septikamie (VHS) und Infektiose Hamatopoetische Nekrose
(IHN) - Viral Haemorrhagic Septicaemia and Infectious Haematopoietic Necrosis

Schutze, H.

Zusammenfassung

Die Virale Hamorrhagische Septikamie (VHS) und die
Infektiose Hamatopoetische Nekrose (IHN) sind
rhabdovirale Erkrankungen der Salmoniden. Welt-
weit gelten IHN und VHS als anzeigepflichtige Seu-
chen. Entsprechend der Delegierten Verordnung
(EU)2018/1882 der Kommission sind die IHN und VHS
als Seuchen der Kategorie C+D+E gelistet. Vom ,,Na-
tionalen Referenzlabor (NRL) fiir die VHS und IHN*
am Friedrich-Loeffler-Institut (FLI) auf der Insel
Riems wird jahrlich ein Bericht tiber den Umfang und
die Struktur der Aquakultur mit Angaben zur Epide-
miologie, Diagnostik und Bekampfung der VHS und
IHN sowie zum Umfang und zu den Ergebnissen der
Laboruntersuchungen  beziglich  virusbedingter
Fischkrankheiten erarbeitet (§ 27 Tiergesundheits-

gesetz, TierGesG).

Labordiagnostische Untersuchungen

Grundlage fir die Probenahme und Diagnosemetho-
den zur Bestatigung des Vorliegens oder zur Ausrau-
mung eines Verdachts der als Kategorie C+D+E gelis-
teten Fischseuchen IHN und VHS ist die Delegierte
Verordnung (EU) 2020/689 Anhang VI Teil Il Kapitel
1.

Das Auftreten der IHN und/oder der VHS gilt als be-
statigt, wenn eine oder mehrere Diagnosemethoden
positive Befunde flir den Erregernachweis ergeben.
Als Diagnosemethode zulassig sind 1) der Virusnach-
weis, d.h., die Isolierung des Erregers in der Zellkul-
tur mit Bestatigung durch immunochemische oder
molekularbiologische Nachweisverfahren oder 2)
der Genomnachweis mittels RT-(q)PCR. Der erste
Fall der IHN und/oder VHS in einem zuvor anerkannt
seuchenfreien Aquakulturbetrieb muss durch den Vi-
rusnachweis oder den Genomnachweis einschlief-
lich der Sequenzierung des Amplifikationsproduktes

bestatigt werden. Die entsprechend zugelassenen
Diagnosemethoden sind detailliert in der amtlichen
Methodensammlung des FLI veroffentlicht.

Die Diagnostik erfolgt prinzipiell in den von den zu-
standigen Behorden mit der Untersuchung von

IHN und/oder VHS beauftragten Laboratorien der
Bundeslander. Die Klarung fraglicher Befunde, ins-
besondere im Rahmen von Untersuchungen eines
Betriebes mit dem bisherigen Status ,,anerkannt
seuchenfrei“ in Bezug auf IHN und/oder VHS, er-
folgt am FLI nach den gesetzlichen Vorgaben. Zur
Unterstlitzung epidemiologischer Nachforschungen
der IHN und/oder VHS werden entsprechende Vi-
rusisolate vom NRL fur IHN und VHS genetisch cha-
rakterisiert.

Gemal §27 des TierGesG organisierten die NRL fir
gelistete Fischseuchen im Jahr 2023 den jahrlichen
Ringvergleich zur Diagnostik der viralen Erreger der
als Kategorie C+D+E gelisteten Krankheiten. Ziel des
Ringvergleichs war u.a. die Diagnostik von [HN-
und/oder VHS-Erregern auf Grundlage der Delegier-
ten Verordnung EU EU2020/689 und der amtlichen
Methodensammlung des FLI. Am nationalen Labor-
vergleich beteiligten sich 18 in Deutschland fur die
Diagnostik der IHN und VHS benannte und zugelas-
sene Labore der Bundeslander und die NRL (3x) fir
gelistete Fischseuchen am FLI. Die teilnehmenden
Labore wahlten dabei selbst, ob der Erregernach-
weis mittels Zellkulturverfahren und anschlieBender
Bestatigung durch immunhistochemische Techniken
und/oder mittels Genomnachweis des Erregers
durchgefihrt wurde. In 14 Laboren erfolgte der Vi-
rusnachweis der IHN- und VHS-Erreger. Zehn teil-
nehmende Laboratorien verwendeten die Titration
zur Bestimmung des Virusgehalts im Probenmate-
rial. Der Genomnachweis mittels RT-qPCR flir IHNV
und VHSV erfolgte in 20 der insgesamt 21 teilneh-
menden Labore.
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Die Ergebnisse des 2023 vom FLI durchgefiihrten na-
tionalen Laborvergleiches bestatigen, dass die Un-
tersuchungseinrichtungen in Deutschland eine sehr
gute Diagnostik etabliert haben. Alle teilnehmenden
Labore identifizierten entsprechend ihrer Akkredi-
tierung die Erreger korrekt. Die Verfahren zum Ge-
nomnachweis von [HNV und VHSV sind in allen ak-
kreditierten  Laboren  erfolgreich  etabliert.
Unterschiede bestehen, wie in den letzten Jahren
auch, bei der Bestimmung des Virusgehaltes mittels

Titration und RT-qPCR (Abb. 1).

Virusnachweis: Titer Genomnachweis: cg-Werte

ml
2

TCID!
g
cg-Wert

T T T T
A3: IHNY Ad: VHSV/IPNV AJ: THNV Ad: YHSV
* NRL

Abb. 1: Ergebnisse des Ringtests FLI_RT2023 zur Bestim-
mung des Virusgehaltes von IHNV und VHSV in der Probe
5 mittels Titration und RT qPCR

Im Berichtszeitraum wurden in den von den Bundes-
landern benannten Untersuchungseinrichtungen ca.
2.200 Proben auf das Vorhandensein von IHNV und
VHSV untersucht. 168 Proben wurden positiv auf
IHNV und 58 positiv auf VHSV bzw. deren Genom ge-
testet. Der diagnostische Nachweis einer IHNV- bzw.
VHSV-Infektion erfolgte in den Untersuchungsam-
tern vorrangig mittels RT-gPCR. Ein positives Ergeb-
nis wurde in den meisten Fallen durch die Errege-
risolierung in den regionalen Laboren und/oder RT-
PCR mit anschlieBender Sequenzierung am NRL fir
IHN und VHS (FLI) bestatigt. Die Identifizierung der
viralen Sequenz ist wichtig fir die Ermittlung der
genetischen Verwandtschaft der Erreger. Die An-
zucht der Erreger in der Zellkultur ist insbesondere
bei fraglichen bzw. nicht eindeutigen Ergebnissen
zum viralen Genomnachweis sinnvoll.
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Das NRL fur IHN und VHS am FLI untersuchte im Jahr
2023 insgesamt 91 Proben von 65 Einsendungen. Die
Einsendungen umfassten sowohl Proben zur Bestati-
gung des Verdachts auf IHN oder VHS und/oder zur
genetischen Charakterisierung als auch Proben von
Fallen nicht gelisteter Krankheiten.

Der Infektionsverdacht wurde bei 36 fur IHNV und
bei 13 fur VHSV bestatigt. Das Einsendungsmaterial
wird am FLI zunachst in der RT-gPCR auf das Vor-
handensein von VHSV-, IHNV- und IPNV-Genom un-
tersucht. Die positiven Ergebnisse des quantitativen
Genomnachweises wurden in den meisten Fallen zu-
satzlich durch die Amplifizierung viraler Genombe-
reiche in der RT-PCR und anschlieBender Sequenzie-
rung bestatigt.

Es ist anzumerken, dass sich mit der Einfiihrung von
Genomnachweisverfahren (RT-gPCR) die Sensitivitat
bei der Befundung von IHN und VHS gegenuiber an-
deren Nachweisverfahren erhoht hat. Die RT-gPCR
ist im Vergleich zu anderen diagnostischen Metho-
den, wie z.B. der Erregerisolierung in Zellkultur eine
sehr schnelle und vor allem sensitive Methode, mit
der eindeutig das Genom der Erreger der IHN und/
oder VHS detektiert wird. D.h., es werden auch sehr
wenige virale Genomkopien detektiert.

Eine Befundbestatigung des positiven Genomnach-
weises mittels RT-qPCR erfolgte am FLI durch Se-
quenzierung eines Genombereiches, der fur das
Nukleoprotein-Gen (N-Gen) kodiert. Diese Analyse
ermoglicht zum einen die Zuordnung des Erregers in
die entsprechende Genogruppe und zum anderen
auch die Identifizierung von Mutationen im N-Gen
Bereich, um die diagnostische RT-qPCR zeitnah ent-
sprechend diesen Veranderungen anzupassen. Bei
hoher Viruslast, d.h., bei niedrigen cq-Werten in der
RT-gPCR sowie nach Isolierung der Erreger in Zell-
kultur ist eine detaillierte genetische Charakterisie-
rung der Erreger basierend auf dem Glykoprotein-
Gen (G-Gen) moglich.



Statistische Angaben

Die Daten flir diesen Bericht werden entsprechend
§4 des TierGesG von den fur das Veterinarwesen zu-
standigen obersten Landesbehorden der Bundeslan-
der (Daten aus den Untersuchungslaboren und von
den Fischgesundheitsdiensten) zugearbeitet und aus
dem TierSeuchenNachrichten-System (TSN, 2) der
Bundesrepublik Deutschland (FLI, Institut fur Epide-
miologie) entnommen. Vom Referenzlabor der EU in
Lyngby, Danemark, werden bei den jahrlich stattfin-
denden Beratungen die Berichte der Mitgliedsstaa-
ten veroffentlicht und ausgewertet. Im Folgenden
wird auf das Ubermittelte Datenmaterial dieser
Quellen sowie Erhebungen des statistischen Bundes-
amtes () zuriickgegriffen.

Im Jahr 2023 wurden ca. 35.184 Tonnen (t) Aquakul-
turerzeugnisse wie Fische, Muscheln, Krebse, Kaviar
und Rogen produziert (Abb. 2).

Aquakultur-Produktion Deutschland
2011-2023
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Abb. 2: Erzeugte Mengen Fisch und Muscheln aus Aqua-
kultur von 2011 - 2023

Dies entspricht einer Steigerung von 24 % gegenuiber
dem Vorjahr. Wahrend sich die Produktion von
Weichtieren mehr als verdoppelte, war die Fisch-
produktion mit -6 % weiterhin leicht riicklaufig.

Der seit 2015 beobachtete Riickgang der Fisch pro-
duzierenden Aquakulturbetriebe setzte sich auch
2023 fort (Abb. 3). Laut Statistischem Bundesamt
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wurden im Jahr 2023 insgesamt 1.987 Fisch produ-
zierende Aquakulturbetriebe des SuBwassers regis-
triert. Dies entspricht einem weiteren Riickgang um
ca. 6% M,

Aquakulturbetriebe mit Fischerzeugung
2011-2023
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Abb. 3: Aquakulturbetriebe mit Fischerzeugung von 2011
bis 2023

Die deutsche Aquakulturlandschaft ist gepragt von
kleinen bis mittleren Betrieben, die teilweise im Ne-
benerwerb bewirtschaftet werden. Etwa 70 % der
Aquakulturbetriebe Deutschlands befinden sich
nach wie vor in Bayern. Obwohl diese Betriebe ins-
gesamt mit etwa 5.181 t ca. 31 % der Fische in
Deutschland erzeugen, ist die durchschnittliche Fi-
scherzeugung mit ca. 3 t pro Betrieb im Vergleich
zum Bundesdurchschnitt am niedrigsten. Die
hochste Fischproduktion je Betrieb wurde in Meck-
lenburg-Vorpommern mit etwa 34 t registriert. In
diesem Bundesland wurden im Jahr 2023 in nur 13
Betrieben rund 453 t Fisch erzeugt.

Insgesamt wurden in Deutschland im Jahr 2023 rund
16.849 t Fisch produziert (Abb. 2). Mit 60 % (10.164
t) entfiel der groBte Teil der Produktion auf Salmo-
niden wie Forellen und Saiblinge. Die Regenbogen-
forelle ist mit einer Produktionsmenge von 5.782 t
nach wie vor die bedeutendste Fischart in Deutsch-
land, gefolgt vom Karpfen mit einer Produktions-
menge von ca. 4.056 t (Abb. 4). Nach einem leichten
Anstieg der Forellenproduktion im Jahr 2022 (2,8 %)

ging diese im Jahr 2023 wieder um 4 % zurick. Auch
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die Karpfenproduktion war ricklaufig. Sie sank um
2 %. Die Bundeslander Bayern (5.181 t), Baden-Wiirt-
temberg (2.804 t), Niedersachsen (2.544 t) und
Sachsen (1.864 t) sind weiterhin fuhrend in der
Fischproduktion. Anhand der Datenerhebungen des
Statistischen Bundesamtes sind regionale Unter-
schiede hinsichtlich der gehaltenen Fischarten er-
kennbar.

Fischerzeugung in Deutschland 2023
(int)

® Salmoniden = Karpfen andere

Abb. 4: Fischproduktion in Tonnen (t) in Deutschland im
Jahr 2023

Karpfenwirtschaften werden vorrangig in den Bun-
deslandern Bayern und Sachsen betrieben. Im Bun-
desland Bayern wurden 2023 ca. 3.240 t (-12 %) Sal-
moniden und 1.660 t Karpfen (+6 %) erzeugt. In
Sachsen stieg die Karpfenproduktion gegeniiber dem
Vorjahr um 2 % (1.482 t), wahrend die Produktion
von Salmoniden um ca. 3 % (116 t) zuriuckging. Nie-
dersachsen und Baden-Wiirttemberg produzierten
1.080 bzw. 2.714 t Salmoniden (-15 bzw. -4 %) und
77 bzw. 34 t Karpfen (+7 bzw. +17 %).

Epidemiologische Untersuchungen

Erreger der IHN und VHS wurden auch 2023 nach kli-
nischem Verdacht und teilweise im Rahmen der
Uberwachung klinisch gesunder Bestinde nachge-
wiesen.

Im Berichtszeitraum wurden 19 IHN-Ausbriiche im
TSN registriert (Abb. 5 und 6). Betroffen waren die
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Bundeslander Baden-Wirttemberg (7x),
(1x), Niedersachsen (1x), Nordrhein-Westfalen (2x),
Rheinland-Pfalz (2x), Sachsen (2x), Sachsen-Anhalt
(2x), Schleswig-Holstein (1x) und Thiringen (1x).
IHN-Geschehen

wurden als Primarausbruch deklariert.

Bayern

Neun der im TSN registrierten

IHN/ VHS in Deutschland 2005-2023

B HNV EVHSV

Abb. 5: Anzahl der IHN und VHS Meldungen in
Deutschland von 2005 bis 2023

® Feststellung

I:l Bundeslander

| Kreise

Abb. 6: Feststellung der IHN in Deutschland 2023 ?



Der Nachweis des Erregers der VHS hat im Berichts-
zeitraum zu seuchenrechtlichen MaBnahmen in neun
Aquakulturbetrieben gefiihrt (Abb. 5 und 7). Die
Feststellungen erfolgten in den Bundeslandern Ba-
den-Wiurttemberg (3x), Bayern (3x), Hessen (1x),
Niedersachsen (1x) und Sachsen (1x). Funf der im
VHS-Geschehen
Primarausbruch deklariert.

TSN  registrierten wurden als

Abb. 7: Feststellung der VHS in Deutschland 2023 %

Auf Grundlage der Verordnung (EU) 2016/429 wur-
den zur Aufklarung der IHN- bzw. VHS- Krankheits-
geschehen in den entsprechenden Bundeslandern
epidemiologische Nachforschungen eingeleitet. Die
Untersuchungen zur Ermittlung von Verbreitungs-
und Einschleppungswegen der Erreger wurden durch
die genetische Charakterisierung der Isolate am FLI
unterstutzt. Das Interesse an diesen Analysen ist bei
den Mitarbeitern der Fischgesundheitsdienste und
den Behorden der Bundeslander sehr hoch. Fir diese
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detaillierten Analysen wird die Sequenz des voll-
standigen Glykoprotein-Gens (ca. 1.500 Nukleotide)
der Erreger identifiziert und mit vorhandenen Daten
aus der nationalen und internationalen Datenbank
verglichen.

Forschung

VHSV

VYon den neun im TSN registrierten VHS-Ausbriichen
im Jahr 2023 wurden Proben aus acht betroffenen
Betrieben an das FLI geschickt. Der Nachweis von
VHSV-Genom
wurde bestatigt.

im eingesandten Probenmaterial
Die 2023 in Deutschland nachgewiesenen VHS-Erre-
ger sind der europaischen Sub-Genogruppe la zuzu-
ordnen.

Die 2023 in Bayern (TSN-SO 23-801-00008, 23-801-
00009) und Baden-Wirttemberg (TSN-SO 23-801-
00001, 23-801-00002) nachgewiesenen Erreger sind
aufgrund der VHSV G-Gensequenzen phylogenetisch
einer Gruppe zuzuordnen, die mit den Viren der
VHS-Ausbriiche 2021 in Baden-Wirttemberg (TSN-SO
21-801-00003) und Niedersachsen (TSN-SO 21-
00007, 21-801-00008) verwandt ist. Aufgrund der
festgestellten 99,9-100%igen Homologie der Erreger
innerhalb des G-Gens ist von einem epidemiologi-
schen Zusammenhang zwischen den jeweiligen VHS-
Ausbrichen in Baden-Wirttemberg (TSN-SO 23-801-
00001 und 23-801-00002) und Bayern (TSN-SO 23-
801-00008 und 23-801-00009) auszugehen.

Von den Erregern des VHS-Ausbruchs in Hessen (TSN-
SO 23-801-00011) konnte nur die Nukleoprotein-
Gensequenz ermittelt werden. Ein Vergleich mit al-
len verfiigbaren Daten bestatigt eine Identitat von
99.9 bis 100 % des Erregers aus Hessen mit den Erre-
gern der aktuellen VHS-Ausbriiche in Baden-Wiurt-
temberg (TSN-SO 23-801-00001 und 23-801-00002).
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Der VHS-Ausbruch in Bayern mit TSN-SO 23-801-
00007 wurde durch einen genetisch verwandten Er-
reger verursacht, der bereits in den Jahren 2014-
2017 in Bayern identifiziert wurde.

In Niedersachsen (TSN-SO 23-801-00004) wurde ein
VHSV nachgewiesen, das sich in 7 bis 10 Nukleotiden
innerhalb des G-Gens von Erregern unterscheidet,
die 2015 in Rheinland-Pfalz und Thiringen, 2016 in
Niedersachsen und 2018 in Bayern identifiziert wur-
den.

Aufgrund der geringen Viruslast in Organmaterial
von VHS-infizierten Forellen aus einer Anlage in
Sachsen (TSN-SO 23-801-00010) war eine detail-
lierte genetische Charakterisierung des Erregers an-
hand des G-Gens nicht moglich. Phylogenetische
Analysen mit der identifizierten N-Gensequenz zei-
gen eine sehr enge genetische Verwandtschaft des
Erregers mit VHS-Viren, die zwischen 2012 und 2022
in Deutschland nachgewiesen wurden.

IHNV

Das FLI erhielt Probenmaterial von 12 der 19 im TSN
registrierten IHN-Falle. Sowohl Organproben als
auch Virusisolate wurden zur Bestatigung der Diag-
nose und/oder zur genetischen Charakterisierung
eingesandt.

Alle im Berichtszeitraum identifizierten IHN-Erreger
sind der europaischen Genogruppe E zuzuordnen.

2023 wurden in Deutschland erneut IHN-Ausbriche
von Erregern verursacht, die seit 2021 sowohl in
Deutschland als auch in Danemark nachgewiesen
wurden. Betroffen waren die Bundeslander Baden-
Wirttemberg (TSN-SO 23-027-00002), Hessen (kein
TSN-SO), Niedersachsen (TSN-SO 23-027-00001),
Sachsen (TSN-SO 27-027-00003, 23-027-00010, 23-
027-00019), Sachsen-Anhalt (TSN-SO 23-027-00016),
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Schleswig-Holstein (TSN-SO 23-027-00019) und Thi-
ringen (TSN-SO 23-027-00015).

Im Berichtszeitraum wurden in Baden-Wirttemberg
in verschiedenen Anlagen (TSN-SO 21-027-00082,
TSN-SO 21-027-00047 und TSN-SO unbekannt) IHN-
Erreger nachgewiesen, die erstmals im Jahr 2021 im
Rahmen des Monitorings und im Jahr 2022 bei Nach-
untersuchungen identifiziert wurden. Es ist davon
auszugehen, dass die in der Anlage (TSN-SO 21-027-
00082)
nicht ausreichend waren, und der Erreger uber infi-
zierte Fische in andere Anlagen (z.B. TSN-SO 21-027-
00047) eingeschleppt wurde oder aus derselben

durchgefiihrten DesinfektionsmaBnahmen

Quelle wie im Jahr 2021 erneut in verschiedene Be-
triebe eingetragen wurde.

Eine Einschleppung des Erregers aus der Anlage in
Baden-Wirttemberg (TSN-SO 23-027-00007) nach
Rheinland-Pfalz (TSN-SO 23-027-00008) konnte auf-
grund der geringen Homologie von 98,8 % der G-
Gensequenzen der Erreger ausgeschlossen werden.
Ein epidemiologischer Zusammenhang mit einem
Betrieb in Nordrhein-Westfalen (TSN-SO 22-027-
00014) ist eher anzunehmen, da die Erreger beider
Betriebe identische G-Gensequenzen aufweisen.

In einer Anlage in Brandenburg (TSN-SO 22-027-
00003) wurde im Berichtszeitraum erneut der glei-
che Erreger wie in den Vorjahren nachgewiesen.

Der Ursprung eines in Baden-Wirttemberg isolierten
(kein  TSN-SO) ist unbekannt. Die
engste genetische Verwandtschaft wurde mit einer

IHN-Erregers

maximalen Identitat von 98,6 % zu Erregern festge-
stellt, die 2021 in Niedersachsen (TSN-SO 21-027-
00029) bzw. zwischen 2009 und 2012 in Italien nach-
gewiesen wurden.

Die genaue Herkunft des bei einem VHS-Ausbruch in
Bayern nachgewiesenen IHN-Erregers (TSN-SO 23-



801-00008) ist ebenfalls unbekannt. Dieses IHN-Vi-
rus unterscheidet sich in mindestens 12 Nukleotiden
innerhalb des G-Gens von den 2018 und 2019 in Bay-
ern isolierten Erregern.

Trotz strenger Vorgaben zur Seuchenbekampfung
werden immer noch Erreger der IHN und VHS durch
den Handel infizierter, klinisch unauffalliger Fische
verbreitet. Dank der auBerst sensitiven Untersu-
chungsmethoden konnten jedoch auch infizierte Be-
stande identifiziert werden, in denen keine Klinik zu
beobachten war. Der vorliegende Bericht bestatigt
erneut die Notwendigkeit einer regelmaRigen Uber-
wachung von Aquakulturbetrieben im Rahmen der
Seuchenbekampfung. Nur durch regelmaBige Kon-
trollen und Probennahmen konnen gelistete Erkran-
kungen in klinisch unauffalligen Bestanden rechtzei-
tig erkannt und eliminiert werden.

Staatliche MaBnahmen
MaBnahmen der EU zur Bekampfung und Verhinde-
rung der Ausbreitung von Tierseuchen wurden mit
der Verordnung (EU) 2016/429 (Tiergesundheits-
recht; gliltig seit 21.04.2021) einschlieBlich der ent-
sprechenden Tertiarrechtsakte (Delegierte Verord-
nungen, Durchfiihrungsverordnungen und
Durchfiihrungsbeschliisse) neu festgelegt. Ziel ist
es, die Gesundheit der Fische beim Inverkehrbringen
von Tieren aus Aquakultur und deren Erzeugnissen
zu schitzen. GemaB der Delegierten Verordnung
(EU)2020/689 werden die Fischhaltungsbetriebe
entsprechend ihres Gesundheitsstatus bewertet.
Unterschieden wird dabei in Fischhaltungsbetriebe,
die
- anerkannt seuchenfrei sind,
- einem Tilgungs-/Bekampfungsprogramm unter-
liegen,
- an einem freiwilligen Uberwachungsprogramm
teilnehmen, sowie
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- nicht anerkannt seuchenfrei sind und keinem Til-
gungs- und/oder Bekampfungsprogramm unter-
liegen.

Laut Umfrage des EU Referenzlabors flir Fischkrank-
heiten waren in Deutschland im letzten Jahr insge-
samt 13.453 Fischhaltungsbetriebe (einschlieBlich
Kleinstbetriebe und Anlagen) registriert.

Die meisten Fischhaltungsbetriebe Deutschlands
sind nicht anerkannt seuchenfrei und unterliegen
auch keinem Tilgungs- und Bekampfungsprogramm.
Laut EU-Abfrage waren im Berichtszeitraum in Be-
zug auf IHN 5.793 Betriebe und auf VHS 5.818 Fisch-
haltungsbetriebe nicht anerkannt seuchenfrei.

Im Rahmen eines freiwilligen Uberwachungspro-
gramms wurden 50 Betriebe im Hinblick auf die Er-
langung des IHN- und/oder VHS-Freiheitsstatus un-
tersucht. In drei Fischzuchtbetrieben wurden
Programme zur Tilgung und Bekampfung der IHN
durchgefiihrt. Zur Bekampfung der VHS wurden
keine Programme umgesetzt.

Im Berichtszeitraum waren 133 Betriebe amtlich
anerkannt frei von VHS und 117 Betriebe amtlich

anerkannt frei von IHN (Abb. 8).

Anerkannt seuchenfreie Betriebe in Deutschland
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Abb. 8: Anzahl der anerkannt IHN- und VHS-freien
Betriebe in Deutschland in den Jahren 2013 bis 2023 (bis
2020 Kategorie |)

In Deutschland zugelassene Schutzgebiete (Zonen

und Kompartimente) mit dem Status ,,seuchenfrei*
nach Artikel 38 der Verordnung (EU) 2016/429
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hinsichtlich der IHN und/oder VHS werden regelma-
Rig im TierSeuchenlnformationsSystem (TSIS) durch
das Referat ,,Tiergesundheit“ (Referat 322) des Bun-
desministeriums fiir Ernahrung und Landwirtschaft
veroffentlicht.

Mit der Verordnung (EU) 2016/429 wurden die Krite-
rien fur die Seuchenpravention und Bekampfung neu
definiert. Entsprechend der Delegierten Verordnung
(EU)2018/1882 der Kommission sind die IHN und VHS
als Seuchen der Kategorie C+D+E gelistet. Arten und
Artengruppen, die nach derzeitigem Kenntnisstand
empfanglich fir IHN und/oder VHS sind oder diese
Erkrankungen ubertragen konnen, sind in den Dele-
gierten Verordnungen (EU) 2018/1882 und 2022/925
zuletzt geandert in der Durchfuhrungsverordnung
(EU) 2024/216 aufgefuhrt. Da die gelisteten Arten
ein erhebliches Risiko bei der Verbreitung der Seu-
chen darstellen, sind geeignete MaBnahmen zur Pra-
vention und Bekampfung, d. h., auch im Rahmen der
Diagnostik, auf diese gelisteten Arten (Empfanger
und Ubertrager) anzuwenden. Bei amtlicher Fest-
stellung der IHN oder VHS in einem Aquakulturbe-
trieb sind MaBnahmen zur Vermeidung der Ver-
schleppung, wie Bestandssperre, Totung
seuchenkranker oder seuchenverdachtiger Fische
(”Stamping-out”) sowie ein Sperr- und Beobach-
tungsgebiet um das Seuchenobjekt festzulegen. Ur-
sachen fir Reinfektionen nach Raumung der Be-
stande sind u.a. eine unvollstandige
Erregereliminierung durch mangelhafte Desinfek-
tion, Verbleib infizierter Fische in der Anlage, eine
Ubertragung durch Wildfische sowie ein Neubesatz
mit nicht oder unsachgemaR untersuchten, infizier-

ten Fischen.

Zoonosepotential

Eine Ubertragung des IHNV und VHSV auf Warmblii-
ter erscheint nicht moglich. Die Viren vermehren
sich ausschlieBlich in Kaltwasser-Fischen. Die opti-
male Vermehrungstemperatur fur die Erreger liegt
in vitro bei etwa 15 °C. Eine Adaptation an hohere
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Temperaturen ist nur bis etwa 25 °C erreichbar. Bei
37 °C erfolgt keine Virusvermehrung.

Besondere MaBnahmen zum Verbraucherschutz sind
nach derzeitigem wissenschaftlichem Kenntnisstand
nicht erforderlich.

Literatur
() Statistisches Bundesamt (Destatis), 2022
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21.West-Nil-Virus-Infektion - West Nile virus infection

Ziegler, U.

Summary

West Nile virus (WNV) is a mosquito-borne viral
pathogen of global importance and is considered to
be the most widespread flavivirus in the world. WNV
is maintained in an enzootic cycle between orni-
thophilic mosquitoes, mainly of the Culex genus,
and certain wild bird species. Other bird species
such as ravens, owls and raptors are highly suscep-
tible to the infection and may develop fatal enceph-
alitis, while other bird species only go through sub-
clinical infection. Humans and horses are dead-end-
hosts and can develop disease post infection, rang-
ing from mild febrile illness (West Nile fever) to en-
cephalitis with fatal outcome.

WNV was detected in Germany for the first time in
2018. Since then, it has occurred annually with var-
ying intensity and spatially limited. Also in 2023, a
certain number of infected birds and horses were
detected in the known endemic areas in the eastern
part of Germany. Extensive molecular phylogenetic
and serological investigations have been carried out
since then and the results are presented in various
publications or summarized in the text below.

Zusammenfassung

Das West-Nil Virus (WNV) ist ein von Micken Uber-
tragendes virales Pathogen mit weltweiter Bedeu-
tung und eines der am meisten verbreiteten Flavivi-
ren Uberhaupt. WNV wird hauptsachlich in einem
enzootischen Zyklus zwischen ornithophilen Mi-
cken, hauptsachlich Stechmiicken der Gattung
Culex, und bestimmten Wildvogelarten aufrecht-
erhalten.

Einige Vogelarten wie z. B. Raben, Eulen und Greif-
vogel sind besonders empfanglich fur eine WNV-In-
fektion und konnen bis hin zu todlichen Enzephaliti-
den entwickeln, wahrend andere Vogelarten nur

subklinische Infektionen durchlaufen. Menschen und

Pferde sind sog. Fehlwirte (,,dead-end-hosts”) der
Erkrankung und konnen milde fieberhafte Symp-
tome (sog. ,,West-Nil-Fieber“) bis hin zu schweren
Gehirnentziindungen mit todlichem Ausgang entwi-
ckeln.

Erstmalig wurde das West-Nil-Virus im Jahr 2018 in
Deutschland nachgewiesen. Seitdem ist es jahrlich
mit unterschiedlicher Intensitat und raumlich be-
grenzt aufgetreten. Auch im Jahr 2023 wurde eine
Vielzahl von infizierten Vogeln und Pferden in den
bekannten Endemiegebieten im ostlichen Teil
Deutschlands detektiert. Umfangreiche molekular-
phylogenetische und serologische Untersuchungen
sind seitdem erfolgt und die Ergebnisse hierzu sind
in verschiedenen Publikationen dargestellt bzw.
nachfolgend auszugsweise im Text erlautert.

Epidemiologie / Erreger

Den Namen erhielt das Virus nach seinem erstmali-
gen Isolierungsort 1937 im West-Nil-Distrikt in
Uganda/Afrika. Das WNV gehort zur Familie der Fla-
viviridae, zu der auch eine grofe Zahl anderer fir
den Menschen gefahrlicher Krankheitserreger zah-
len: z.B. Gelbfiebervirus, Denguevirus Typ 1-4, Ja-
pan-Enzephalitis-Virus, St. Louis-Enzephalitis-Virus,
Friihsommer-Meningo-enzephalitis-Virus  (FSME-Vi-
rus) sowie Hepatitis-C-Virus.

Das Virus wird durch blutsaugende Stechmiicken-
Ubertragen, zirkuliert in einem Vogel-Stechmlicken-
Vogel-Kreislauf und wird somit zu den Arbo-Viren
(Abkiirzung fur ,,arthropod-borne*) gezahlt.

Epidemiologie / Klinische Symptomatik

Bei Vogeln bleibt eine Infektion mit WNV in den
meisten Fallen symptomlos. Eine Reihe von Vogelar-
ten ist jedoch sehr empfanglich fir WNV, so dass es
zu massiven Epidemien mit Todesfallen kommt.

FLI | 2023 | 124



Tiergesundheitsjahresbericht 2023

Hierbei sind besonders Sperlingsvogel (Passerifor-
mes), darunter vor allem die Rabenvogel (Cor-
vidae), aber auch einige Greifvogelarten aus der
Ordnung der Accipitri-/Falconiformes sowie ver-
schiedene Eulenarten (Strigiformes) zu nennen.

Die Mehrzahl der Pferde, die mit WNV infiziert wer-
den, entwickeln ahnlich dem Menschen keinerlei kli-
nische Symptomatik. Einige Tiere hingegen reagie-
Ausfall-
erscheinungen aufgrund von Meningitiden oder En-

ren mit deutlichen zentralnervosen
zephalitiden. Zu den klinisch auffalligen zentralner-
vosen Storungen zahlen Stolpern, Nachhandlahmun-
gen, Ataxien, allgemeine Schwache, Muskelzittern
(Tremor) und Lahmungen bis zum Festliegen der
Tiere. Die erkrankten Pferde zeigen seltener fieb-
rige Allgemeinerkrankungen, diese treten nur in un-
gefahr einem Viertel der infizierten Falle auf.
Pferde mit klinischen Anzeichen konnen die Infek-
tion zwar uberleben, behalten aber oft lebenslang
neurologische Schaden zurlick. Eine spezifische Be-
handlungsmoglichkeit existiert nicht, nur eine
symptomatische Therapie ist moglich. Bei bis zu 40
Prozent der infizierten Tiere kann die Erkrankung

todlich verlaufen.

Labordiagnostische Untersuchungen / Forschung
Die seit vielen Jahren am FLI durchgefiihrten virolo-
gischen und serologischen Untersuchungen von
Wildvogeln auf das Vorkommen von WNV und ande-
ren Arboviren werden jahrlich fortgefiihrt. Hierbei
wurden in den letzten Jahren auch verstarkt Zoovo-
gel in diese Untersuchungen einbezogen.

Nach dem Eintrag von WNV im Jahr 2018 nach
Deutschland kam es zu jahrlich wiederkehrenden Er-
krankungsfallen bei Vogeln, Pferden und Menschen.
Hauptverbreitungsgebiete sind hierbei vorrangig die
ostlichen Gebiete Deutschlands. Diese haufig be-
troffenen Regionen mit den bestatigten Nachweisen
von West-Nil-Virus-Infektionen bei Vogeln und Pfer-
den von 2018 bis 2023 sind in der Abbildung 1 auf
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Landkreisebene farblich markiert dargestellt. Hot-
spots sind hierbei derzeit immer noch die Bundes-
lander Sachsen, Sachsen-Anhalt, Brandenburg und
Berlin.

uuuuuuu

WNV postr

WNV positiv
B Wiy positiviins

B post (6 cor atzian 6 Jaivs )
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Abbildung 1: Geographische Verbreitung der WNV-Nach-
weise bei Vogeln und Pferden seit sechs Jahren (Jahre
2018 bis 2023), dargestellt auf Landkreisebene

Fir das Jahr 2023 wurden 25 Infektionen im Vogel
und 18 Infektionen im Pferd registriert. Hierbei gilt
generell, dass sicherlich einige WNV-infizierte Vogel
und Pferde nicht erkannt werden und die ermittel-
ten jahrlichen NRL-Fallzahlen nur die Spitze des Eis-
berges darstellen (Tabelle 1).

Tabelle 1: Erfasste und bestatigte WNV-Fallzahlen
der Jahre 2018-2023

Jahr (2018|2019| 2020 | 2021 | 2022 | 2023

Pferde | 2 36 22 19 17 18

Wild- 12 76 65 34 54 25
und
Zoo-
vogel

Ebenso ist es auch fir die humanen Erkrankungen,
die in der Mehrzahl asymptomatisch verlaufen und
nur weniger als 1 % der Infizierten neurologisch auf-
fallig werden (Daten dazu siehe RKI-Webseiten).



Im Jahr 2019 gelang es erstmals WNV in Culex pipi-
ens Stechmicken im Raum Berlin nachzuweisen und
kiirzlich erfolgte der Beleg, dass WNV erfolgreich in
adulten Stechmiicken in Deutschland uberwintern
kann. Seitdem werden in den Hotspot-Gebieten re-
gelmaRig WNV-infzierte Stechmiicken detektiert
(Rau et al. 2023).

In Gebieten, wo sowohl WNV als auch USUV in der
Vektorpopulation vorkommen, kann ein hoher Infek-
tionsdruck durch beide Viren in einem raumlich sehr
dichten Gebiet mit vielen empfanglichen Vogelspe-
zies zeitgleich auftreten. Pradisponiert sind hierbei
zoologische Garten und Tierparks. Fur diese konnten
erstmals Nachweise von Ko-Infektionen mit beiden
Arboviren in finf Zoovogeln und einem Wildvogel er-
mittelt und molekularbiologisch/ phylogenetisch so-
wie serologisch belegt werden (Santos et al. 2021).

Dass WNV bisher nur in den ostlichen Gebieten und
in Mitteldeutschland auftrat, untermauerten die
ersten durchgefiihrten Seropravalenzstudien in der
deutschen Pferdepopulation seit dem Jahr 2018. In
einer Publikation konnte belegt werden, dass in der
Region Berlin/Brandenburg deutliche WNV-Seropra-
valenzen zwischen 8,16 % und 13,77 % zu verzeich-
nen sind. Jedoch fur das Vorkommen von WNV in
Nordrhein-Westfalen bestand noch kein Hinweis
(Bergmann et al. 2022). Die beiden anderen Studien
zeigten in den untersuchten Gebieten von Mittel-
deutschland im Jahr 2020 eine Seropravalenz von
5,8 % beziglich WNV in den untersuchten Pferden
auf (Ganzenberg et al. 2022) sowie fir das Jahr 2021
eine WNV-Seropravalenz von 3,3 % (Gothe et al.
2022).

Auch das Wildvogelmonitoring der Jahre 2019 bis
2022 belegt das Vorkommen von WNV-Genom und
WNV-spezifischen Antikorpern in der Standvogelpo-
pulation in den ostlichen Gebieten. Jedoch erste
markante Hinweise in Standvogeln und Teilziehern
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zeigen eine Ausbreitung in westlicher und siidwest-
licher Richtung auf, allerdings bisher nur auf serolo-
gischer Ebene ohne Virusgenomnachweise in leben-
den oder toten Vogeln (Ziegler et al. 2022, Schopf
et al. 2024).

Im Jahr 2023 wurde dann erstmalig WNV-RNA in ei-
nem juvenilen Zoovogel im Rhein-Pfalz-Kreis detek-
tiert. Weiterhin wurde eine Erkrankung bei einem
Pferd im Siiden des Bundeslandes Schleswig-Holstein
(Kreis Herzogtum-Lauenburg) festgestellt, was den
erstmaligen Nachweis in diesem Bundesland bedeu-
tet und in direkter Nachbarschaft zu den vereinzel-
ten Erkrankungsfallen im GroBraum Hamburg aus
dem Vorjahr steht. In gleicher Nachbarschaft ist
auch die nachgewiesene Infektion eines Pferdes im
neu betroffenen Landkreis Sommerda anzusehen,
der an bereits betroffene WNV-Gebiete in Thiringen
aus den Vorjahren angrenzt. Beide Tiere hatten
keine  Reiseanamnese  (siehe dazu unter
https://www.fli.de/de/aktuelles/kurznachrich-
ten/neues-einzelansicht/ueberblick-west-nil-virus-

im-jahr-2023/).

Erste molekularbiologische Untersuchungen der Iso-
late aus 2018 zeigten, dass es sich um ein WNV der
Linie 2 handelte (Ziegler et al. 2019). Eine zweite
detaillierte phylogenetische Studie der Isolate von
2018 und 2019 lasst erkennen, dass in Deutschland
mehrere WNV-Eintragsereignisse stattfanden. Dabei
dominierten in den Jahren 2018 und 2019 die
Stamme einer bestimmten phylogenetischen Clade,
der sog. Eastern German WNV clade (EGC) die Virus-
varianten, die als einzelnes Eintragsereignis in
Deutschland eingefiihrt wurde (Ziegler et al. 2020).
Auch die phylogenetischen Analysen von 44 Voge-
lisolaten und zwei Pferden aus dem Jahr 2020 zeig-
ten, dass nur ein dominantes WNV-Subcluster (ent-
EGC) zur
Aufrechterhaltung diese Infektionsgeschehens in
Deutschland fiihrte (Santos et al. 2023). Auch die
weiterfuhrenden Sequenzierungen der Vogelisolate

spricht der enzootischen
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der Jahre 2021 und 2022 zeigten (Abbildung 2), dass
weiterhin eine stabile enzootische Zirkulation die-
ses dominanten Subcluster in Deutschland stattfin-
det und 95 % der generierten Vollgenomsequenzen
sich dort phylogenetisch eingruppieren (Schopf et
al. 2024).

Abbildung 2: Geografische Herkunft der WNV-Seqgenzen
aus den Jahren 2021 und 2022. Die farbigen Symbole
markieren die geografische Herkunft der WNV-Sequen-
zen aus den Jahren 2021 (links) und 2022 (rechts), die
aus Organmaterial gewonnen wurden. Die verschiedenen
Farben stehen fiir das entsprechende Cluster oder Sub-
cluster der WNV-Linie 2. Das Probenmaterial stammte
von Wildvogeln oder Zoovogeln (siehe Legende). Die
grauen Symbole zeigen die Herkunft der WNV-RNA-posi-
tiven Vogel, die nicht sequenziert wurden (aus Schopf et
al. 2024)

Bleiben die Bedingungen fiir das Virus weiterhin
glinstig - d.h. empfangliche Vogel als Reservoir-
wirte, einheimische Stechmiicken als kompetente
Vektoren und fir den Vermehrungszyklus in der Mi-
ckensaison und die spatere Uberwinterung giinstige
Temperaturen (feuchtes Frihjahr, Uberdurch-
schnittlich heiBe Sommer verbunden mit warmen
Wintern) sind eine Etablierung in den betroffenen
Regionen und eine weitere Ausbreitung von WNV in-
nerhalb Deutschlands in den nachsten Jahren nicht
auszuschlieBen. Hierbei wird fur die WNV-Saison im
Jahr 2024 erstmals eine markante Ausbreitung von
Erkrankungsfallen auBerhalb der bekannten Ende-

miegebiete deutlich sichtbar.
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Die Standige Impfkommission Veterinarmedizin
(StlKo Vet) empfahl bereits im Oktober 2018 eine
Impfung von Pferden, die sich voriibergehend oder
dauerhaft in einem WNV-betroffenen Gebiet in
Deutschland befinden. Dabei wird angeraten, die
Impfung jahrlich vor der Mickensaison im Friihjahr
zu wiederholen, um in der Zeit der wahrscheinlichs-
ten Virusubertragung durch Stechmiicken die hochs-
ten Antikorpertiter zu erzielen. Die StlKo Vet be-
kraftigte  diese  Empfehlung jahrlich zum
Saisonbeginn. Sollten Pferde im Herbst immunisiert
worden sein, kann erwogen werden, das Impfinter-
vall einmalig zu verkiirzen, um dann im Fruhjahr ei-
nen jahrlichen Impfrhythmus aufzunehmen (siehe
unter https://stiko-vet.fli.de/de).

In Europa sind derzeit drei WNV-Impfstoffe fiur die
Anwendung beim Pferd durch die Europaische Arz-
neimittelagentur zugelassen. Fur alle drei Impf-
stoffe (Tabelle 2) gilt, dass sich Pferde trotz der
Impfung mit WNV infizieren konnen, jedoch schut-
zen sie weitgehend vor einer klinischen Auspragun-
gen der Infektion, verkirzen die Dauer der Viramie
sehr deutlich und verringern die Viruslast wahrend
dieser Phase. Weltweit gibt es bislang keine zuge-

lassenen Impfstoffe gegen WNV fiir den Menschen.



Tabelle 2: Auflistung der in Deutschland zugelasse-
nen WNV Impfstoffe fur Pferde

lebend/
Handelsname Zulassungsinhaber inakti-

viert
Equip WNV  Zoetis inakti-
quip viert
Eqmlls West Intervet 1r)akt1-
Nile viert
Proteq West Boehringer Ingel- lebend
Nile heim

Ausblick

Um das Risiko im Hinblick auf Infektionen beim Men-
schen und Tieren sowie die Verbreitung von WNV
und USUV besser einschatzen zu konnen, wird das
seit vielen Jahren am Institut fur neue und neuartige
Tierseuchenerreger (INNT) des FLI bestehende Wild-
vogel-Monitoring Projekt jahrlich weitergefuihrt
(siehe auch Abschnitt zu Usutu-Virus). In Zusammen-
arbeit mit verschiedenen Kooperationspartnern
werden Blutproben und Tierkorper von Wild-, Volie-
ren- und Zoovogeln auf das Vorkommen von ver-
schiedenen Arboviren untersucht. Dieses Wildvogel-
netzwerk dient auch dazu neue WNV-Hot-Spots
regional und zeitlich schneller aufzuzeigen, um da-
mit das Gefahrdungspotential fur den Menschen in
bestimmten Gebieten zeitlich schneller und besser
abschatzen zu konnen.

Der weitere Verlauf der WNV-Erkrankung unter den
Vogeln und Pferden und der Erkrankungshaufigkeit
beim Menschen in Deutschland ist derzeit nicht vor-
herzusagen. Die Erfahrungen mit WNV in suid- und
sudosteuropaischen Landern lassen aber vermuten,
dass das Virus in Deutschland jahrlich auftreten und
sich sehr wahrscheinlich in den nachsten Jahren
weiter ausbreiten wird. Erste markante Hinweise
dazu zeigt die aktuelle WNV-Saison im Jahr 2024
auf, wo erstmals eine deutliche Ausbreitung nach
Westen, Sudwesten und z.T. gen Norden sichtbar
wurde, wobei insbesondere viele Erkrankungsfalle in
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Pferden in Niedersachsen und auch Schleswig-Hol-
stein auftraten sowie einzelne erkrankte Vogel und
Pferde auch in Nordhein-Westfalen, Baden-Wirt-
temberg, Hessen, Rheinland-Pfalz und Bayern de-
tektiert
tps://www.fli.de/de/aktuelles/tierseuchengesche

wurden (siehe dazu unterht-

hen/west-nil-virus/).

Rechtsvorschriften

Die Infektion mit dem WNV bei einem Vogel oder
Pferd (ist) war eine anzeigepflichtige Tierseuche in
Deutschland. Gemal dem seit 21. April 2021 anzu-
wendenden EU-Tiergesundheitsrechtsaktes (Verord-
nung EU 2016/429) wird WNV als gelistete Seuche
der Kategorie ,E“ eingestuft, d.h. eine Uberwa-
chung innerhalb der EU muss erfolgen. Bisher gibt es
national hierzu keine weiteren Regelungen und die
bisherige Anzeigepflicht bleibt derzeit fiir Deutsch-
land bestehen (Stand November 2024).
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Anschriften der Nationalen Referenzlaboratorien (NRL) und Ansprechpartner

(Stand: Dezember 2024)

Nationale Referenzlaboratorien fiir anzeigepflichtige Tierseuchen:

Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Affenpocken

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: PD Dr. D. Hoffmann

E-Mail: donata.hoffmann@fli.de

Afrikanische Pferdepest

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. B. Hoffmann

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Afrikanische Schweinepest

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: PD Dr. S. Blome

E-Mail: sandra.blome@fli.de

Amerikanische Faulbrut der Bienen

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Schafer

E-Mail: marc.schaefer@fli.de

Ansteckende Blutarmut der Einhufer
(Infektiose Anamie der Einhufer)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. P. Konig

E-Mail: patricia.koenig@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Ansteckende Blutarmut der Lachse
(Infektiose Anamie der Lachse)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. H. Schitze

E-Mail: heike.schuetze@fli.de

Aujeszkysche Krankheit

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. T. Muller

E-Mail: thomas.mueller@fli.de

Befall mit Kleinem Bienenbeutenkafer
(Aethina tumida)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Schafer

E-Mail: marc.schaefer@fli.de

Befall mit Tropilaelaps-Milbe

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Schafer

E-Mail: marc.schaefer@fli.de

Beschalseuche der Pferde

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. G. Schares

Email: gereon.schares@fli.de

Blauzungenkrankheit

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. B. Hoffmann

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Bovine Herpesvirus Typ 1-Infektion
(alle Formen)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Prof. Dr. M. Beer

E-Mail: martin.beer@fli.de

Bovine Virus Diarrhoe

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: PD Dr. K. Wernike

E-Mail: kerstin.wernike@fli.de

Brucellose der Rinder, Schweine, Schafe
und Ziegen

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Dr. F. Melzer

E-Mail: falk.melzer@fli.de

Ebola Virus Infektionen

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. S. Diederich

E-Mail: sandra.diederich@fli.de

Enzootische Leukose der Rinder

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. P. Konig

E-Mail: patricia.koenig@fli.de

Epizootische Hamatopoetische Nekrose

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. H. Schiitze

E-Mail: heike.schuetze@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Epizootische Hamorrhagie der Hirsche

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. B. Hoffmann

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Gefligelpest (aviare Influenza)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD

E-Mail: timm.harder@fli.de

Infektiose Epididymitis

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Dr. F. Melzer

E-Mail: falk.melzer@fli.de

Infektiose Hamatopoetische Nekrose der
Salmoniden

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. H. Schiitze

E-Mail: heike.schuetze@fli.de

Infektion mit West-Nile-Virus bei einem Vogel oder
Pferd

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. U. Ziegler

E-Mail: ute.ziegler@fli.de

Koi Herpesvirus-Infektion der Karpfen

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. S. Woelke

E-Mail: soeren.woelke@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Lumpy-skin-Krankheit (Dermatitis nodularis)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. B. Hoffmann

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Lungenseuche der Rinder

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Dr. C. Schnee

E-Mail: christiane.schnee@fli.de

Maul- und Klauenseuche

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Eschbaumer

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de

Milzbrand

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. M. Elschner

E-Mail: mandy.elschner@fli.de

Muschelkrankheiten

Infektion mit Bonamia exitosa,
Infektion mit Bonamia ostreae,
Infektion mit Marteilia refringens,
Infektion mit Microcytos mackini,
Infektion mit Perkinsus marinus

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. S. Woelke

E-Mail: soeren.woelke@fli.de

Newcastle-Krankheit

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: PD Dr. C. Grund

E-Mail: christian.grund@fli.de
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Tierseuche Nationales Referenzlabor

Niedrigpathogene aviare Influenza bei einem Friedrich-Loeffler-Institut

gehaltenen Vogel Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems
Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD
E-Mail: timm.harder@fli.de

Pest der kleinen Wiederkauer Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: Dr. B. Hoffmann
E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Pferdeenzephalomyelitis Friedrich-Loeffler-Institut
(alle Formen) Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: Dr. M. Keller
E-Mail: markus.keller@fli.de

Pockenseuche der Schafe und Ziegen Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: Dr. B. Hoffmann
E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Rauschbrand Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a
07743 Jena
Leiter: Dr. C. Seyboldt
E-Mail: christian.seyboldt@fli.de

Rifttal-Fieber Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: Dr. M. Eiden
E-Mail: martin.eiden@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Rinderpest

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. B. Hoffmann

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de

Rotz

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. M. Elschner

E-Mail: mandy.elschner@fli.de

Salmonellose der Rinder

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: PD Dr. U. Methner

E-Mail: ulrich.methner@fli.de

Schweinepest
(Klassische Schweinepest)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: PD Dr. S. Blome

E-Mail: sandra.blome@fli.de

Stomatitis vesicularis

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Eschbaumer

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de

Surra

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. G. Schares

Email: gereon.schares@fli.de
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Tierseuche

Nationales Referenzlabor

Taura-Syndrom
(exotisch)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. S. Woelke

E-Mail: soeren.woelke@fli.de

Tollwut

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. T. Muller

E-Mail: thomas.mueller@fli.de

Transmissible Spongiforme
Enzephalopathien
(alle Formen)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. C. Fast

E-Mail: christine.fast@fli.de

Trichomonadenseuche
der Rinder

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. L. Sprague

E-Mail: lisa.sprague@fli.de

Tuberkulose der Rinder
(Mykobakterium bovis, M. caprae)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. S. Barth

E-Mail: stefanie.barth@fli.de

Vesikulare Schweinekrankheit

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. M. Eschbaumer

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de
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Tierseuche Nationales Referenzlabor
Vibrionenseuche der Rinder Friedrich-Loeffler-Institut
(bovine genitale Campylobacteriose) Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit

Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Dr. H. El-Adawy
E-Mail: Hosny.ElAdawy@fli.de

Virale Hamorrhagische Septikamie Friedrich-Loeffler-Institut
der Salmoniden Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems
Leiterin: Dr. H. Schitze
E-Mail: heike.schuetze@fli.de

Weilplinktchenkrankheit der Krebstiere Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: N. N.
E-Mail:

Yellowhead Disease Friedrich-Loeffler-Institut

(exotisch) Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems
Leiter: Dr. S. Woelke
E-Mail: soeren.woelke@fli.de

Nationale Referenzlaboratorien fir meldepflichtige Tierkrankheiten:

Tierkrankheit Nationales Referenzlabor
Ansteckende Equine Metritis Friedrich-Loeffler-Institut
(Contagiose Equine Metritis) Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit

Naumburger Str. 96 a
07743 Jena

Leiter: Dr. F. Melzer
E-Mail: falk.melzer@fli.de
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Tierkrankheit

Nationales Referenzlabor

Bornavirus-Infektion der Saugetiere

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: PD Dr. D. Rubbenstroth, PhD

E-Mail: dennis.rubbenstroth@fli.de

Campylobacteriose
(thermophile Campylobacter)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Dr. H. El-Adawy

E-Mail: Hosny.ElAdawy@fli.de

Chlamydiose

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. C. Schnee

E-Mail: christiane.schnee@fli.de

Echinokokkose

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. P. Maksimov

E-Mail: pavlo.maksimov@fli.de

Equine Virus-Arteritis-Infektion

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald -Insel Riems

Leiterin: Dr. P. Konig

E-Mail: patricia.koenig@fli.de

Infektiose Laryngotracheitis des Gefligels (ILT)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald -Insel Riems

Leiter: Dr. W. Fuchs

E-Mail: walter.fuchs@fli.de
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Tierkrankheit

Nationales Referenzlabor

Maedi/Visna

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. P. Konig

E-Mail: patricia.koenig@fli.de

Niedrigpathogene aviare Influenza der
Wildvogel

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD

E-Mail: timm.harder@fli.de

Paratuberkulose

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. H. Kohler

E-Mail: heike.koehler@fli.de

Q-Fieber

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiterin: Dr. K. Mertens-Scholz

E-Mail: katja.mertens-scholz@fli.de

SARS-CoV-2-Infektion bei Haustieren

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

Leiter: Dr. M. Keller

E-Mail: markus.keller@fli.de

Schmallenberg Virus Infektion

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

Leiterin: PD Dr. K. Wernike

E-Mail: kerstin.wernike@fli.de
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Tierkrankheit

Nationales Referenzlabor

Toxoplasmose

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

Leiter: Dr. G. Schares

E-Mail: gereon.schares@fli.de

Tularamie

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: PD Dr. H. Tomaso

E-Mail: herbert.tomaso@fli.de

Verotoxin-bildende Escherichia coli

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a

07743 Jena

Leiter: Prof. Dr. C. Menge

E-Mail: christian.menge@fli.de

Nationale Referenzlaboratorien fir sonstige Tierkrankheiten, die weder der Anzeigepflicht noch der Melde-

pflicht unterliegen:

Tierkrankheit

Nationales Referenzlabor

Bunyavirale Erkrankungen
(inklusive Hanta-Virus Infektion)

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Siuidufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: PD Dr. R. Ulrich

E-Mail: rainer.ulrich@fli.de

Caprine Arthritis und Enzephalitis

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. P. Konig

E-Mail: patricia.koenig@fli.de
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Tierkrankheit

Nationales Referenzlabor

Japanische Enzephalitis

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Prof. Dr. M. Groschup

E-Mail: martin.groschup@fli.de

Krebstierkrankheiten (Crustaceen):

Baculovirose,

Infektiose hypodermale und hamatopoetische Nekrose,
Krebspest,

Spawner-isolated mortality virus disease,

Infektion mit Ranavirus

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: N. N.

E-Mail:

Krim-Kongo-Hamorrhagisches-Fieber

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Siuidufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Prof. Dr. M. Groschup

E-Mail: martin.groschup@fli.de

Muschelkrankheiten (Bilvalvia):
Perkinsus olseni,

Xenohalitiosis californiensis,
Abalone Virussterblichkeit

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiter: Dr. S. Woelke

E-Mail: soeren.woelke@fli.de

Nipah-/Hendra-Virusinfektion

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fiir Tiergesundheit
Sudufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: PD Dr. A. Balkema-Buschmann
E-Mail: anne.buschmann@fli.de

Usutu-Virusinfektion

Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Siidufer 10

17493 Greifswald - Insel Riems

Leiterin: Dr. Ute Ziegler

E-Mail: ute.ziegler@fli.de
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Tierkrankheit Nationales Referenzlabor

durch Zecken iibertragene Krankheiten (ZUK) Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fur Tiergesundheit
Naumburger Str. 96 a
07743 Jena
Leiterin: Dr.K. Mertens-Scholz
E-Mail: katja.mertens-scholz@fli.de

Konsiliarlabor flir Rabbit Haemorrhagic Disease (RHD)-  Friedrich-Loeffler-Institut
Virus Bundesforschungsinstitut fir Tiergesundheit
Sudufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Leiterin: Dr. P. Konig
E-Mail: patricia.koenig@fli.de
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Anlage 2: Abkiirzungsverzeichnis

ABE
ABEV
ABL.
AD/ADV
ADNS
AFB
AGID (AGIDT)
AgrStatG
AGTT
Al-DB
AlV

AK

AKV
AMR
ASE
ATLAS
BAnz.
BBLV
BGBIL.
bgC
BHV-1
BKV

BLV
BMBF
BMEL
BMG
BmTierSSchV
BMVg
BNI

bp

BSE

BTV

BVL
CEM
CFT

cp

Cvo

Ansteckende Blutarmut der Einhufer

Virus der Ansteck. Blutarmut der Einhufer
Amtsblatt

Aujeszky’s disease (virus)

Animal Disease Notification System
Amerikanische Faulbrut
Agargel-Immunodiffusionstest
Agrarstatistikgesetz

Arbeitsgruppe Tierseuchen, Tiergesundheit
Wildvogelmonitoring-Datenbank

Aviares Influenza Virus

Aujeszkysche Krankheit

Virus der Aujeszkyschen Krankheit
Antimikrobielle Resistenz
Agrarstrukturerhebung
Autonomes-Tierseuchen-Lab-on-a-Chip-System
Bundesanzeiger

Bokeloh Bat Lyssavirus

Bundesgesetzblatt

Bovine genitale Campylobakteriose

Bovines Herpesvirus Typ 1
Berufskrankheiten-Verordnung

Bovines Leukosevirus

Bundesministerium fiir Bildung und Forschung
Bundesministerium fiir Ernahrung und Landwirtschaft
Bundesministerium fur Gesundheit
Binnenmarkt-Tierseuchenschutzverordnung
Bundesministerium der Verteidigung
Bernhard-Nocht-Institut

Basenpaar

Bovine Spongiforme Encephalopathie
Bluetongue-Virus

Bundesamt fur Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit
Ansteckende Metritis des Pferdes
Complement fixation test

cytopathogen

Chief Veterinary Officer
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CVUA
DIB
DNA
DOBV
DR
EAV
EBL
EBLV
EHN
EIA
EIAV
ELISA
eRL
EU
EUROSTAT
EUS
FAO
FLI

gB

gk
HGA
HI-Tier
HPAI
HPAIV
IBT
IBR
IDT
IfSG
IFT
IsG
IgM
IHN
IHNV
ilFT
ILT
INDELs
IPNV
IS

ISA
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Chemisches und Veterinaruntersuchungsamt
Deutscher Imkerbund

Desoxyribonucleic acid
Dobrava-Belgrad-Virus

Direct Repeat

Equines Arteritisvirus

Enzootic Bovine Leukosis

European Bat Lyssavirus

Epizootische Hamatopoetische Nekrose
Equine Infektiose Anamie

Virus der Equinen Infektiosen Anamie
Enzyme-Linked-Immunosorbent-Assay
Enzootische Rinderleukose

Europaische Union

Statistisches Amt der Europaischen Union
Epizootisches Ulzeratives Syndrom

Food and Agriculture Organization
Friedrich-Loeffler-Institut

Glykoprotein B

Glykoprotein E

Humane Granulozytare Anaplasmose
Herkunfts- und Identifikationssystem Tier
Hochpathogene aviare Influenza
Hochpathogenes aviares Influenzavirus
Immunoblottingtest

Infektiose Bovine Rhinotracheitis
Immunodiffusionstest
Infektionsschutzgesetz
Immunfluoreszenztest

Immunglobulin G

Immunglobulin M

Infektiose Hamatopoetische Nekrose
Virus der Infekt. Hamatopoetischen Nekrose
indirekter Immunfluoreszenztest
Infektiose Laryngotracheitis des Geflugels
Insertions- und Deletionspolymorphismen
Virus der Infektiosen Pankreasnekrose
Insertionssequenz

Ansteckende Blutarmut der Lachse



ISH
KABS
KBR
KHV
KHVD
KHV-I
LPAIV
LAV

LZ

mAK
MALDI-TOF-MS
MAP
MIRU
MLSSR
MLST
MTC
ncp
NPAI
NPAIV
NRL

NT
OTF-status
PCR
Prv
PUUV
qRT-PCR
rDNA
RFLP
RKI
RNA
RT-PCR
SBV
SDV
SFG
SNP
SNT
SRM
SvC
TierSG
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In-situ-Hybridisierung

Kommunale Aktionsgemeinschaft zur Bekampfung der Schnakenplage e.V.)

Komplement-Bindungsreaktion
Koi-Herpesvirus

koi herpesvirus disease
Koi-Herpesvirus-Infektion
low-pathogenic avian influenza virus
Landerarbeitsgruppe Verbraucherschutz
Landwirtschaftszahlung

monoklonale Antikorper

Matrix-Assisted-Laser-Desorption/lonization-Time-Of-Flight-Mass-Spectrometry

Mycobacterium avium ssp. paratuberculosis
Mycobacterial interspersed repetitive unit
multi-locus short sequence repeat

Multi Locus Sequence Typing

M. tuberculosis-Komplex
nicht-cytopathogen

Niedrigpathogene aviare Influenza
Niedrigpathogenes aviares Influenzavirus
Nationales Referenzlabor
Neutralisationstest

Officially tuberculosis free status
Polymerase Chain Reaction

pseudorabies virus

Puumalavirus

realtime quantitative PCR

rekombinante DNA
Restriktionsfragment-Langenpolymorphismus
Robert Koch-Institut

Ribonucleic acid

Reverse Transkriptase-PCR
Schmallenberg-Virus

Virus der Sleeping Disease

Spotted Fever Group Rickettsiosen

Single Nucleotide Polymorphisms
Serumneutralisationstest

Spezifiziertes Risikomaterial
Frihjahrsviramie der Karpfen

Tierseuchengesetz

FLI | 2023 | 146


http://lexikonn.de/Single_Nucleotide_Polymorphism

Tiergesundheitsjahresbericht 2023

TMF e.V.
TSE
TSN
TULV
TW-VO
usuv
VHS
VHSV
VNTR
VO
WNV
WOAH
ZALF
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Technologie- und Methodenplattform flir die vernetzte medizinische Forschung e.V.
Transmissible Spongiforme Enzephalopathie

TierSeuchenNachrichten

Tulavirus

Tollwut-Verordnung

Usutu-Virus

Virale Haemorrhag. Septikamie d. Salmoniden

Virus der Viralen Haemorrhagischen Septikamie

variable number of tandem repeat

Verordnung

West-Nil-Virus

World Organization for Animal Health, vormals OIE Office International des Epizooties
Leibniz-Zentrum fiir Agrarlandschaftsforschung
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Friedrich-Loeffler-Institut, Bundesforschungsinstitut fiir Tiergesundheit

Hauptsitz Insel Riems

Stidufer 10

D-17493 Greifswald - Insel Riems
Telefon +49 (0) 38351 7-0
Telefax +49 (0) 38351 7-1219

Pressestelle
Telefon +49 (0) 38351 7-1244
Telefax +49 (0) 38351 7-1226

E-Mail: presse@fli.de
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