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Klassische Geflügelpest -
Erreger und Epidemiologie
Die Klassische Geflügelpest, eine Infektion mit hochpathogenen
Varianten der Influenza-A-Virus-Subtypen H5 und H7 (highly
pathogenic avian influenza virus, HPAIV), geht mit einer massi-
ven Mortalität bei Hühnervögeln einher und kann zu hohen wirt-
schaftlichen Verlusten im Geflügelsehor führen (25). Daher
werdenTiere, bei denen derVerdacht auf Klassische Geflügelpest
vorliegt oder die Infektion nachgewiesenwurde, weltweit tierseu-
chenrechtlich streng gemaßregelt (11). In Deutschland bestehen
Anzeige- und Bekämpfungspflicht und ein grundsätzliches Impf-
verbot. Die klinische Uberwachung hochempf?inglicher Geflü-
gelbestände (so genannte Syndrom-Swveillance) wird als wich-
tigste Maßnahme bei der Frtiherkennung der HPAI angesehen (5).
Alle Vogelarten gelten als infehionsempfünglich. Wassergeflü-
gel, vor allem Enten, könnenjedoch im Unterschied zu Hühner-
vögeln (Huhn, Pute, Fasan etc.) auch milde oder klinisch inappa-
rente HPAl-Verlaufsformen zeigen. Wälrend daher bei Hühner-
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vögeln das Prinzip der Syndrom-Surveillance (klinische Beob-
achhurg, rapider Anstieg der Mortalität) als Frühwarnsystem ei-
nes Ausbruchs genutzt werden kann, muss diese Strategie bei
Wassergeflügel zugunsten direkter virologischer oder serologi-
scher Untersuchungen hinterfra$ werden (24).

Influenza-A-Viren zirkulieren in einem hochkomplexen
Netzwerk, wobei wild lebende Wasservögel das zentrale Virus'
reservoir bilden (7). Die Infehionsbiologie dieser Viren bein-
haltet rasche Wirtswechsel zwischen verschiedenen Vogelarten.
Influenza-A-Viren können aber auch Säugetiere (vor allem
Schwein, Pferd Hund) und den Menschen infizieren und in
diesen Wirtsspezies stabile Viruslinien etablieren (21). Die Mu-
tationsfreudigkeit dieser RNA-Viren sowie die aufgrund des
segmentierten Genoms gegebene Möglictrkeit zum Austausch
genetischen Materials durch Reassortierung komplizieren die
Situation hinsichtlich der Einschätzung von Pathogenität, Wirts-
spektrum und Tropismus einzelner Reassortanten. Derzeit wer-
den l6 Subtypen des Hämagglutinins und 9 Subtypen der Neura'
minidase unterschieden. die zumindest theoretisch frei kombi-
nierbar sind (6). In der Natur finden sich dagegen Häufrrngen
bestimmter HANA-Kombinationen. die offensichtlich einen
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Zusammenfassung:
Die ahuell durch das hochpathogene aviäre Influenzavirus vom Subtyp H5Nl ,,Asia" (HPAIV H5N1) ver-
ursachte Klassische Geflügelpest bedroht seit 1997 zunehmend Geflügelbestände weltweit Aufgrund sei'
nes zoonotischen Potentials gefährdet dieser Erreger bei direkter, massiver Exposition auch den Men'
schen sowie empfängliche Haussäugetiere (Katzenl. Der Nachweis des Virus in Wildvogelpopulationen,
drei streunenden Hauskatzen sowie in einzelnen Hausgeflügelbeständen {Huhn, Pute, Pekingenten} in
Deutschland seit 2006 hat einen nachhaltigen Eindruck von der Problematik und Brisanz solcher Aus-
bruchsszenarien vermittelt. lnfektionen des Menschen wurden bislang in Europa nicht beobachtet Der Ar'
t ikel fasst das HPAIV-H5N1-seuchengeschehen der Jahre 2006-2007 unter besonderer Berücksichtigung
der Situation in Deutschland in einer Übersicht zusammen.

Summary:
Highly pathogenic avian influenza virus of subtype H5Nl Asia (HPAIV HsNl l has been threatening poultry
holdings worldwide since 1997. Because of its significant zoonotic potential this virus is also able to infect
humans after direct, close contactwith infected birds.The detection of HPAIV H5Nl inwild bird populations
as well as in several poultry holdings in Germany in 2006 and 2007 highlighted the problems and dangers of
such outbreaks. In this paper, a summary is presented on HPAIV H5Nl infections during 200F2007 with
special emphasis on the situation in Germany.

Highly pathogenic avian influenza H5N1. Summary of the global situation with special emphasis on
outbreaks in Germany
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evolutionären Vorteil bedingen (9). Influenza-A-Virusinfektio-
nen verlaufen bei Wildvögeln meist asymptomatisch. Bei den
HA-Subtypen H5 und H7 kann es jedoch nach Übertragung auf
Hausgeflügel zu spontanen Mutationen im Hämagglutinin-Gen
kommen, wodurch diese Viren eine sprunghafte Virulenzsteige-
rung erfaluen (7,14, l5).

Die hochpathogenen Eneger der Klassischen Geflügelpest
können also stets de novo aus niedrigpathogenenVorläufern (low
pathogenicity avian influenza virus, LPAIV) der Subtypen H5 und
H7 entstehen. Venagen Früherkennungsmaßnahmen, kann das ent-
standene HPAIV aus dem Indexbestand weiterverbreilet werden.

, Solche Epidemien können schnell eine übenegionale und - im Fall
des H5N I -Virus asiatischer Herkunft - sogar eine globale Ausbrei-
tung erfahren. Jtingste Beispiele ausgedehnter HPAIV-Ausbrüche
mit hohen wirtschaftlichenVerlusten stammen aus Italien ffi7N1,
1999; [2]), den Niederlanden (H7N7, 2003; [8]) und Kanada
(H7N3, 200a; []). Ein rigoroses Verbringungsverbot von Haus-
geflügel in den betroffenen Regionen und die Tötung infizierter und
ansteckungsverdächtiger Geflügelbestände sind für eine Eindäm-
mung und Eradikation der Klassischen Geflügelpest erforderlich.
Wie das Geflügelpestgeschehen in denNiederlanden im Jahre 2003
zeigt, müssen in Regionen mit einer hohen Geflügelpopulations-
dichte auch präventive Tötungsmaßnahmen ansteckungswver
dächtiger Geflügelbestände (pre-emptive culling) durchgeführt
werden, um die Weiterverbreitung des Virus zu verhindern (26).

Die bislang nw Nord- und Südamerika sowie den australi-
schen Kontinent aussparende globale Epidemie mit HPAIV H5N I
,,Asia" stellt einen in dieser Form neuen Sonderfall dar. Dies gilt
besonders im Hinblick auf
I die räumlich-zeitliche Dynamik der Ausbreitung der Infek-

tion im Hausgeflügelbereich,
r die Fwrktion von Hausentenbeständen als Protagonisten einer

endemischen Infehion (Südostasien),
r das Aufoeten ausgedehnter Infektionen in Wildvogelbestän-

den und die Verbreitung des Virus durch Wildvögel,
r die wiederholte Übertragung auf Menschen mit einem hohen

Anteil letaler Verläufe.
Im Folgenden wird eine Übersicht zur Situation der aviären
H5Nl-Infektionen präsentiert, wobei sich das Hauptaugenmerk
auf das Seuchengeschehen in Deutschland in den Jahren 2006
und 2007 richtet. Dabei finden im Wesentlichen Meldungen und
Berichte bis einschließlich 3 L l 0.2007 Berücksichtigung.

Globale Situation

Vom erstmaligen Nachweis bis 2006

Das HPAIV des Subtyps H5Nl wurde erstmalig 1997 in Südchi-
na nachgewiesen, wo es in Hongkong zu umfangreichenAusbrü-
chen bei Hausgeflügel gekommen war. Schon im Rahmen dieses
Geschehens wurde die zoonotische Bedeutung diesesVirus durch
l8 lGankheitsfälle bei Menschen deutlich, von denen sechs töd-
lich verliefen. Nach einem scheinbaren Rückgang der diagnos-

tizierten Fälle in den Folgejalnen wurde ab 2003 ein vermehr'
tes Auftreten des Virus registriert. Bis 2004 war HPAIV H5Nl
,sA,sia" jedoch offenbar auf den südostasiatischen Raum (ein-
schließlich China und Japan) begrenzt. Dort entstanden ende-
mische Infektionen bei Hauswassergeflügel (19), die in einigen
Ländern (lndonesien undVietnam) bis heute fortbestehen.

Im Frühjalr 2005 wurde am nordchinesischen Qinghai-See
ein bis dahin in der Geschichte der Geflügelpest unbekannter, hef-
tiger Ausbruch bei wild lebenden Wasservögeln, besonders bei
Streifengänsen (Anser indian), beobachtet (3), dem Ausbrüche
geringeren Umfangs bei Wildvögeln in der Mongolei, in Kasachs-
tan und im Süden Russlands sowie weitere Nachweise bei Haus-
geflügel in denbeiden zuletzt genannten Ldndern fol$en. In der
Russischen Föderation kam es dabei in den folgenden Monaten
vornehmlich im Hausgeflügelbereich zu einer massiven Ausbrei-
tung in westlicher Richtung (10). Mit dem weiteren Vordringen
wurde damit schließlich auch Europa zunehmend durch das Virus
bedroht. Entsprechende Befürchhrngen bestäti$en sich erstmalig
ab Oktober 2005, als ente Seuchenfälle zunächst im europäischen
Teil Russlands, in Kroatien und Rumänien nachgewiesen wurden,
sowie in den darauf folgenden Monaten bis weit in das Frühjahr
2006 hinein in einer Vielzahl europäischer Staaten (2. B. Italien,
Griechenland, Deutschland Östeneich, Schweiz, Frankeich, Dä-
nemark, Schweden) und in der östlichenTürkei. Im gleichen Jabr
erfolgte eine Ausbreihrng auf dem asiatischen Kontinent (Afgha-
nistan, Iran, Irak, Indien und Pakistan), im Nahen Osten (Israel,
Jordanien und Palästinensische Autonomiegebiete) sowie in meh-
rere Länder Afrikas. In Teilen Nigerias und Agyptens ist seitdem
ein kontinuierliches, endemisches Vorkommen von HPAIV H5Nl
in Hausgeflügelbeständen ähnlich wie in Südostasien zu beob-
achten. Eine Übsnicht der Ausbruchs- und Verdachtsfülle von
HPAIV H5Nl ab 2005 findet sich inAbbildung L

Aktuelle Situation von Januar
bis 0ktober2007

In großen Teilen Indonesiens sowie in einzelnen Regionen Viet-
nams, Agyptens und Nigerias wurden durch HPAIV H5N1 verur-
sachte Seuchenfälle auch im Jahr 2007 weiterhin kontinuierlich
festgestellt. Darüber hinaus waren in diesem Jahr mit Algerien,
Kuwait, Togo, Ghana sowie Bangladesh Länder betroffen, in de-
nen das Virus zuvor noch nicht nachgewiesen worden war. Hinzu
kamen weitere Nachweise bei Hausgeflügel oder Wildvögeln in
Afghanistan, China, Deutschland Franlaeich, Indien, Iran, Japan,
Kambodscha, Korea, Kuwait, Laos, Malaysia, Myanmar, Pakis-
tan, der Russischen Förderation, Saudi-fuabien, Thailand, der
Tschechischen Republik, Türkei, Ungarn und dem Vereinigen
Königreich. Aktuelle Nachweise (ab September 2007) wurden
nach offiziellen Angaben in Afghanistan, Agypten, Bangladesh,
China, Deutschland, Indonesien, Myanmar, Nigeria, der Russi-
schen Förderation (europäischer Teil) und Vietnam registriert.

Vermutungen über einen Rückgang des weltweiten HPAIV
H5Nl Seuchengeschehens lassen sich deneit nicht mit Surveil-
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lance-Daten belegen. Inoffiziellen Angaben zufolge ist sogar eine
großflächige Ausbreitung in weiten Teilen Westafrikas zu be-
fürchten.

Situation in Europa

Herbst 2005 bis 2006

Im Herbst 2005 hatte HPAIV H5Nl auch den europäischen Teil
der Russischen Förderation, das Donau-Delta in Rumänien,
Kroatien und die Ukraine (Halbinsel Krim) emeicht. Darüber hi-
naus war das Virus erstmals im Oktober im Westen des asiatischen
Teils der Ttirkei gefunden worden. Das Geschehen setzte sich in
Europa bis Januar 2006 zunächst noch regional begrenzt fort. Ab
Mitte bis Ende Dezember 2005 wurden in der Türkei zahlreiche
Ausbrüche bei Haus- undWildvögeln sowie insgesamt 12 Erkran-
kungen bei Menschen mit engem Kontakt zu Geflügel nach-
gewiesen, davon vier mit tödlichem Ausgang. Zwischen Februar
und Mäz 2006 kam es zu einer großräumigen Verbreitung von
HPAIV H5Nl ,g,sia", wobei weitere 2l europäische Länder, ein-
schließlich Deutschland, hauptsächlich durch Infehionen bei
Wildvögeln betroffen waren (Abb. 2a). Ab April 2006 war das In-
fektionsgeschehen mit HPAIV H5Nl in den meisten betroffenen
Läindem Europas stark rückläufig und schien ab Ende Juni voll-
ständig zum Erliegen gekommen zu sein. Die aus dem Juli (Hau-
bentaucher, Po diceps cristata, Nordspanien) und August (Trauer-
schwan, Chenopis atrata,in Zoo Dresden) stammenden Einzel-
nachweise von HPAIV H5Nl bei wild bzw frei lebenden Was-
servögeln wiesen allerdings auf eine fortgesetzte Präsenz von
HPAIV H5N1 in der Wildvogelpopulation hin, wenngleich im
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umfangreichen Wldvogelmonitoring in Deutschland in dieser
Zeit HPAIV nicht nachgewiesen werden konnte.

Neben Nachweisen bei Wildvögeln wurden zwischen Januar
und Juni 2006 Infektionen mit HPAIV H5Nl auch in Hausgeflü-
gelbeständen in Albanien, Aserbaidschan, Dänemark, Deutsch-
land, Frankeich, Ungarn, Schweden, Rumänien, der Russischen
Förderation (europäischer Teil) und der Ukaine festgestellt. Mit
Ausnahme von Rumänien, der Russischen Förderation und der
Türkei handelte es sich hierbei um vereinzelte Ausbrüche (wobei
Hühner-, Puten- Enten- und Gänsebestände betroffen waren), die
dabei in der Regel auch aufden Indexbestand begrenzt blieben.

Aktuelle Situation von Januar
bis Oktobet 2007

Bis in den Frühsommer 2007 blieben weitere Nachweise von
HPAIV H5Nl bei Wildvögeln in Europa aus. Die ungarischen
Veterinärbehörden meldeten jedoch in der letzten Januarwoche
HPAIV-H5N 1 -Ausbrüche in zwei Hausgänsebeständen im Bezirk
Czongrad im Südosten Ungarns. Laut der Weltorganisation für
Tiergesundheit (O.LE.) wurde als Eintragsquelle ein möglicher
Kontah zu Wldvögeln vermutet (12). Allerdings ergaben sich
aus den Ergebnissen des Wildvogelrnonitorings in Ungarn keine
Hinweise auf die Anwesenheit des Virus in der Wldvogelpopula-
tion. In Ungarn wurden in den Monaten Oktober 2006 bis Januar
2007 landesweit insgesamt 2700 Wildvögel untersucht, alle mit
negativem Befund bezüglich H5N1 HPAIV

Am 03.02.2007 wurde HPAIV H5N1 im Vereini$en König-
reich in einer Putenfarm an der Ostküste Englands im Bezirk Suf-
folk nachgewiesen. Zur Zeit desAusbruchs befanden sich 159 000
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Abb. l
Lokalisation von Ausbruchs-
und Verdachtsfällen von HPAIV
HSNl seit 2005
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Puten in dem Bestand. Von den ca. 7 000 Tieren in der betroffenen
Stalleinheit verendeten innerhalb eines Tages 2440Tiere. Der Be-
trieb gehörte zu einem Unternehmen mit verschiedenen Produk-
tionszweigen im Lebensmittelbereich in mehreren Ländern Eu-
ropas, unter anderem mit Niederlassungen in Deutschland und
Ungarn. Aus dem Monitoring ergaben sich, wie schon zuvor in
Ungarn, keine Anhaltspunkte, die auf eine Anwesenheit von
H5Nl in der benachbarten Wildvogelpopulation hingedeutet hät-
ten. Landesweit wurden im Vereinigten Königreich in den ersten
drei Januarwochen 552 Wildvögel untersucht. In derAusbruchs-
region Suffolk war der Stichprobenumfang mit 31 untersuchten
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Abb.2 Lokalisation von Aus-
bruchs- und Verdachtsfällen
von HPAIV H5Nl in Europa in
den Jahren 200$-2006 {a} und
2007 (bis 31.10.2007) (b)

Wildvögeln (Oktober 2006 und Januar 2007) allerdings selu ge-
ring. Als walrscheinlichste Eintragsursache wurde ein Kontakt
zvm zeitlich vorangegangenen Ausbruchsgeschehen in Ungarn
über eingefülltes infiziertes Fleisch von Puten angenommen, die
sich in der Inkubationsphase befunden haben sollen. Diese Be-
wertung stützte sich vor allem auf die sehr hohe Übereinstim-
mung der Genomsequenzen derViren beiderAusbrüche. Ein Ein-
trag über Wildvögel wurde von den britischen Behörden letztlich
als eher unwah'rscheinlich eingestuft (4).

Weiterhin gab es zu Beginn des Jahres 2007 vermehrte Fest-
stellungen von HPAIV H5N1 in Hausgeflügelbeständen im euro-
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päischen Teil der Russischen Förderation. Für diese Ausbrüche
bei Hausgeflügel im Großraum Moskau könnte der Handel (Ge-
flügeknärkte) eine wesentliche Rolle gespielt haben (13).

Nach einer mehrmonatigen Phase der Ruhe kam es Ende Juni
2007 zu weiteren Ausbrüchen in Hausgeflügelbeständen. Der
erste Nachweis wurde der O.I.E. am 22.06.2007 durch die tsche-
chischen Behörden gemeldet. Es handelte sich um einen Puten-
bestand im Bezirk Pardubicky, Distrikt Üsti nad Orlic mit 6000
Tieren, von denen 3000 verendet waren. lnsgesamt wurden bis
Mitte Juli 2007 die Tiere eines Mastbestands und zweier Zucht-
betriebe in der gleichen Region mit Verdacht auf HPAIV-
H5Nl-lnfehionen getötet. Der Ursprung des Virus blieb unklar.
Erwähnenswert ist jedoch, dass zumindest ein Teil der Betriebe
stundenweise Auslaufhaltung praktizierte. Neben den Meldungen
für die Tschechische Republik sowie Deutschland (siehe unten)
berichteten auch die russischen Behörden Anfang September
2007 übereinenAusbruch in einem Großbestandvon Hühnern im
Gebiet von Krasnodar in der Genzregion zu Georgien.

Ab Ende Juni 2007 wurde HPAIV H5Nl bei insgesamt 326
Wildvögeln in Deutschland nachgewiesen. Im Juli wurde das
Virus dwch die jeweils zuständigen nationalen Behörden auch bei
einem verendeten Höckerschwan (Cygnus olor) in Südmälren
(Tschechische Republik) sowie bei drei Höckerschwänen in Ost-
lothringen, Departement Moselle (Frankreich) nachgewiesen. Bis
August erfolgte im gleichen Departement der Nachweis von
HPAIV H5N I bei weiteren Höckerschwdnen sowie Wldenten un-
bestimmter Spezies (2). Die im Jahr 2007 bislang festgestellten
Fälle sind inAbbildung 2b kartographisch dargestellt und zeigen
eine Häufung von Nachweisen in südostdeutschen Regionen.

Situation in Deutschland

Vom Ersteintrag bis Dezember 2006

In Deutschland wurde HPAIV H5Nl erstmalig am 15. Februar
2006 aufder Insel Rügen amtlich festgestellt. In den folgenden
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Tagen und Wochen stellte sich heraus, dass es sich um einen In-
fehionsherd bei Wildvögeln handelte. Durch das Zufrieren der
Boddengewässer war es zu einer starken Ansammlung überwin-
ternder Zugvögel in wenigen, durch die Strömungen eisfrei ver-
bliebenen Boddenbereichen (2. B. Wttower Fähre) gekommen. In
diesen konzentrierten Ansammlungen diverser Wasservogelarten
waren vor allem Sing- und Höckerschwdne sowie verschiedene
Gänsearten von der HPAIV-HsNl-Infektion betroffen. Von dem
Herd auf Rügen breitete sich das Virus entlang der deutschen
Ostseehiste konzentrisch aus und erreichte schließlich die Elb-
mündung sowie Gebiete in Odernähe im Osten Brandenburgs,
wobei sich das Spektrum der betroffenen Arten erweiterte (ver-
mehrt Greifrögel, Möwen sowie, in Brandenburg, Weißstörche).

Etwa zwei Wochen nach der Feststellung der ersten Fälle an
der nördlichen Küste der Insel Rügen wurde auch in Süddeutsch-
land HPAIV H5Nl bei Wildvögeln nachgewiesen. Infektions-
herde etablierten sich am Bodensee sowie in Franken, wobei abet
anders als an der Ostsee, keine starke zentrifugale Verbreihrng
auszugehen schien. Das Artenspektrum entsprach dem der Aus-
brüche in Norddeutschland. Eine Zusammenf6ssrrng der in 2006
in Deutschland betroffenen Wildvogelarten zeigt Abbildung 3a.
Insgesamt wurden 2006 bundesweit 344 Fälle bei Wildvögeln
diagnostiziert. Hinzu kamen Ende Februar bzw. Anfang Mäirz
Nachweise bei drei Hauskatzen und einem Steinmarder sowie im
April ein Ausbruch beim Hausgeflügel (Gemischtbestand mit
Gänsen und Puten) in Sachsen (siehe unten). Das Seuchengesche-
hen mit HPAIV H5Nl schien in Deutschland ebenso wie in ande-
renTeilenEuropas ab Mitte Mai zumErliegengekommenzu sein.
Der aus August 2006 stammende Einzelnachweis von HPAIV
H5Nl bei einemTrauerschwan im Dresdner Zookamt auf eine
möglichenveise fortgesetzte Enegerpräsenz in der Wildvogel-
population hindeuten. Bei diesem Fall überraschte, dass die sofort
eingeleiteten Beprobungen von Zoovögeln bzw aufdem Gelände
des Zoos gefangenen Wldvögeln keine weiteren Nachweise von
HPAIV H5Nl erbrachten.

Ende 2006 stellte das Friedrich-Loeffler-lnstitut den Unter-
suchungseinrichhrngen der Bundesländer eine nicht öffentlich zu-
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Abb.3 HPAIV-H5Nl-positive Wildvögel (nach Ordnungenl und Säuger in den Jahren 2006 (al und 2007 (bl
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gängliche Datenbank zur Verfügung, um dem umfangreichen
bundesweiten Wildvogelmonitoring eine geeignete Plattform für
die Datensammlung und -auswertung zubieten. In der Datenbank
wird jeder tot aufgefundene, erlege oder lebend beprobte Wild-
vogel mit seinen spezifischen Kennzeichen (2. B. Spezies, Ge-
schlecht, Alter, Lokalisation) sowie den spezifischen virologi-
schen und/oder serologischen Laborergebnissen bezüglich des
nachgewiesenen Influenzavirus erfasst. Da alle negativen und
positiven Befunde Berücksichtigung finden, ergeben sich neue
Analysemöglichkeiten (2. B. Prävalenzschätzungen und die Bew-
teilung der Aussagelaaft der Untersuchungen in den jeweiligen
geographischen Einheiten). Neben den zentral bereitgestellten
Auswertungsmöglichkeiten in Form von Tabellen, Diagrammen
und Karten wird durch die automatische Erzeugung spezieller
Berichte die Berichterstathrng an die Europäische Kommission
erheblich vereinfacht. Tabelle I gibt eine aufden Daten der natio-
nalen Wildvogeldatenbank basierende Übersicht zum Umfang
des Wildvogeknonitorings in Deutschland von Januar 2006 bis
einschließlich Oktober 2007.

Trotz der zahlreichen Nachweise bei Mldvögeln (n = 344 po-
sitiv getestete Wildvögel; n:69136 untersuchte Wldvögel) kam
es im Jahr 2006 nur zu einem einzelnen Ausbruch von HPAIV
H5Nl in einer genischten Geflügelhaltung in Sachsen, der am
05.04.2006 amtlich festgestellt wurde. Die Tatsache, dass es bei
diesem einzigen Fall blieb, wird als positive Folge des bundeswei-
ten Aufstallungsgebots gewertet, das zum damaligen Zeitpunkt
nur wenige Ausnahmen zuließ und somit möglicherweise weitere
Ausbrüche verhindern konnte.

Der von der Geflügelpest betroffene Betrieb liegt auf einer
Halbinsel zwischen Seen und Talsperren und hielt Truthühner,
Gänse und Hühner. Eine Ausnahmegenehmigung zur Freilandhal-
tung für Gäinse wartrotz der gegenüberWasservögeln exponierten
Lage aufgrund der Ausrichtung der Geflügelproduhion (Gänse-
zucht) erteilt worden. Die von dem Geflügelpestgeschehen betrof-
fenen Putenbestände befanden sich allerdings in Stallhaltung. Als
wahrscheinlichste Einschleppungsursache wird, hotz fehlender
Nachweise aus Wildvögeln im unmittelbaren Bereich der Haltun-
gen, ein direkter oder indirekter Kontah mitWildvögeln vermutet.

Vor allem genetische Untersuchungen der nachgewiesenen
Viren stlitzen diese Annahme (17 ,23). Hierbei zeige sich, dass
2006 zwei genetisch differenzierbare Varianten des H5Nl-Virus
in Deutschland bei Wildvögeln zirkulierten, die jedoch beide mit
dem 2005 am Qinghai-See in China aufgetretenenViren (Cluster
2.2) eng verwandt sind. Ein vornehmlich im Norden anzutref-
fender Subtyp (Cluster 2.2.2) konnte von einem übenviegend im

Süden Deutschlands zirkulierenden Typ (Cluster 2.2.1) wter-
schieden werden. DerAusbruch im sächsischen Bestand war auf
ein Virus des Clusters 2.2.2 mruckztfiJhren.

Akuelle Situation bei Wildvögeln
ab Januar bis Okobet 2007

Von September 2006 bis Juni 2007 wurde HPAIV H5Nl beiWild-
vögeln in Deutschland bei anhaltend hohem Niveau des Wild-
vogeknonitorings (Tab. 1) nicht nachgewiesen. Aufgrund dieser
verdnderten Risikolage und angesichts des abgeschlossenen
Frühlingszuges der Wildvögel erschien es im April 2007 vertret-
bar, die grundsätzliche Stallpflicht aufzuheben und die Freiland-
haltung von Geflügel nur noch in Risikogebieten einzusclnänken
(Risikobewertung des FLI, 26.04.2007).

Am 24.06.2007 kam es jedoch zum neuerlichen Nachweis
von HPAIV HsNl in Deutschland. Bei sechs Höckenchwdnen,
einer Kanadag ans (Branta canadensis) sowie einer Graugans (ln-
ser anser),die im Bereich des Wöhrder- und Silbersees im Stadt-
gebiet von Nürnberg im Freistaat Bayern ab dem 19.06.2007 tot
aufgefunden worden waren und im Rahmen des Wildvogelmoni-
torings untenucht wurden, ließ sich das Virus nachweisen. Inner-
halb weniger Wochen folgen weitere Nachweise im Südosten
Deutschlands (Sachsen ab 26.06.2007; Thüringen ab 03.07 .2007
sowie SachsenAnhalt ab 05.07.2007). Dabei zeigten sich melne-
re unterschiedliche Ausbruchsgebiete: in der Stadt Nürnberg
(BY), in Asctrheim bei Mänchen (BY), am Stausee Kelbra (ST/
TH), im Gebiet um den Stausee Windischleuba (TIVSA) sowie in
Ebeleben (TH).

Am Stausee Kelbra, an der Grenze zwischen Thüringen und
Sachsen-Anhalt, kam es im Monat Juli zu einem epidemischen
Geschehen mit weit über 200 Virusnachweisen bei verendeten
Wildvögeln, vornehmlich Schwarzhalstauchun (Podiceps nigri-
collß). Die Population der Schwarzhalstaucher am Kelbra-Stau-
see umfasste vor dem epidemischen Geschehen annähernd 500
Tiere (16). Der Status und die Zusammensetzung dieser Popula-
tion (Brutbestand, Mauserzuzug etc.) ist nicht völlig geklärt, doch
scheint es nicht sebr wahncheinlich, dass die Vögel das Virus
über große Entfernungen eingeschleppt haben. Die Vielzahl von
Funden frisch toterTiere deutet eher aufeinenNeueintrag und ein
hochakutes Infehionsgeschehen hin.

Weitere im Jahr 2007 n Deutschland betroffene Mldvogel-
arten waren Höckerschwäne, ferner Grau- und Kanadagdnse,
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Tab. I Untersuchungszahlen zum Wildvogelmonitoring in Deutschland ab Januar 2006

Jahr Monat
gesamt Jan Feb Mäz Aptil Mai Juni Juli Aug seP 0h Nov Dez

ull6 69130 286 16675 25082 11018 2973 1483 1095 2171 1572 1992 3168 1621

a0t* r9380 1897 1737 2430 1 185 2008 1850 3289 2403 r859 722
* Datenstand 2007:31.10.2007, gemäß den zu diesem Zeitpunh vorliegenden Eingaben in die nationale Wildvogeldatenbank
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Abb.4 Lokalisation von Ausbruchs- und Verdachtsfällen von HPAIV HSNl in Deutschland in den Jahren 2006 (a) und 2007 (bl

Haubentaucher, vereinzelt Möwen, eine Stockente sowie eine
Blessralle. Eine Übersicht über die in diesem Jahr betroffe-
nen Vogelarten gibt Abbildung 3b. Die bisher letzte Feststellung
von HPAIV-HSNl-Infektionen bei Wildvögeln in Deutschland
stammt vom I 5.08.2007, wobei wiederum Schwarzhalstaucher
aus dem Gebiet des Stausees Kelbra behoffen waren.

Insgesamt wurde in Deutschland im Jahr 2007 HPAIV H5N1
bei 326 Wildvögeln (acht Spezies) labordiagnostisch nachgewie-
sen oder durch Nachweis von aviären Influenzaviren des Subtyps
H5 unter Berücksichtigung des epidemiologischen Zusammen-
hangs zu einem HPAIV-HSNl-Geschehen amtlich festgestellt.
Damit lag die Zahl der Nachweise in etwa auf dem Niveau des
Vorjahres, wobei zumindest in einem Gebiet (Kelbra-Stausee) ein
epidemisches Geschehenbeobachtetwurde, das dem 2006 aufder
Insel Rügen glich. Wie im Vorjahr wurde das Virus nahezu aus-
schließlich bei verendeten Wildvögeln nachgewiesen. Im Gegen-
satz zum Vorjahr konzentrierte sich das Ausbruchsgeschehen
2007 im Südosten der Bundesrepublik (Abb. 4). Demgegenüber
zeige sich wiederum eine Assoziation HPAIV-HSNl-positiver
Wildvögel mit Gewässern. Infizierte Säugetiere wurden 2007
nicht gefunden.

Genetische Untersuchungen zeigen die Zugehörigkeit der
HPAlv-HsNl-Virusisolate des Jahres 2007 zu einem neuen Clus-

ter (2.2.3) (17). Viren dieses Clusters waren im Zuge derAusbrü-
che 2006 in Deutschland nicht nachgewiesen worden. Ein Daten-
abgleich mit dem EU-Referenzlabor fürAviäre Influenza in Wey-
bridge, England, sowie den nationalen Referenzlaboren in der
Tschechischen Republik und Frankeich verdeutlicht eine enge
Verwandtschaft der zur selben Zeit in Frankeich bzw. derTsche-
chischen Republik isolierten HPAIV-H5Nl-Viren, sodass auf ei-
nen etwa zeitgleichen Neueintrag dieser Eneger durch Wildvögel
aus einer gemeinsamen, bislang unbekannten Quelle geschlossen
werden kann.

Aktuelle Situation beim Hausgeflügel
ab Januar bis OKober 2007

Neben den Nachweisen bei Wildvögeln kam es im Sommer 2007
in Deutschland auch zu mehreren Ausbrüchen der Klassischen
Geflüge$est bei Hausgeflügel. Hierbei handelte es sich um einen
isolierten Kleinstbesüand in Thüringen und zwei Großbestände in
Bayern, zwischen denen es epidemiologische Beziehungen gab.

Zunächst wurde am 05.07.2007 bei einer verendeten Haus-
gans aus einem Kleinstbestand mit l0 Tieren im Landkeis Saal-
feld-Rudolstadt HPAIV H5Nl nachsewiesen. Das übriee in dem
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Bestand gehaltene Geflügel (Enten, Gäinse) war bei der Tötung
klinisch unauftillig sowie labordiagnostisch negativ bezüglich
avidrer Infl uenzaviren.

Am 25.08.2007 wurde in einem Entenmastbetrieb im Land-
keis Erlangen-Höchstadt mit ca. 170.000 Enten ein HPAIV
H5Nl festgestellt. Dem voraus ging ein Anstieg der täglichen
Mortalitätsrate von 0,8 bis 1,8% in zunächst nur einer Stalleinheit
bei 14 Tage alten Entenküken im Zeifraum vom 19.-24.08.2007.
Am 25.08.2007 wurde die Tötung des Gesamtbestandes eingelei-
tet, die am 26.08.2007 abgeschlossen war. In bei der Bestandstö-
tung entnommenen Tupferproben wurde am 28.08.2007 auch in
'anderen Ställen mit älteren Mastenten (bis m42Tage alt) HPAI
H5Nl nachgewiesen, In einem dieser St.älle fielen zu diesem Zeit-
punkt bei Einzeltieren zentralnervöse Störungen auf.

Zu dem betroffenen Betrieb gehören auch ein Geflügel-
schlacht- und ein Zerlegebetrieb sowie ein angeschlossenes
Kühllager. Umfangreiche epidemiologische Untersuchungen
wurden unverzüglich bundesweit in Kontahbeständen durch-
geführt. Unter anderem betrafen diese Verfolgsuntersuchungen
zwei Bestände im Landkeis Schwandorf. Diese Behiebe, die als
eine gemeinsame epidemiologische Einheit zusammengefasst
wwden, hielten etwa 200 000 Mastenten. Tiere aus diesen Bestän-
den waren zuvor in dem Betrieb im Landkeis Erlangen-Höch-
stadt geschlachtet undweiterverarbeitetworden. Aus den dort ein-
gelagerten Rückstellproben von Chargen bereits geschlachteter
Enten vom 01.08.2007, die aus einem der beiden Bestände im
Landlaeis Schwandorf stammten, wurde am 31.08.2007 in zwei
gefrorenen Schlachttierkörpern HPAIV H5Nl nachgewiesen. Am
28.08.2007 wurde dieser Bestand ersünals klinisch untersucht
und als unauff?illig eingestuft. Die labordiagrostischen Unter-
suchungen dieses Bestandes zeigtenjedoch bei einer große An-
zahl der Tiere Antikörpertiter im Hämagglutinationshemmtest
(HAH) sowie in subtypspezifischen ELISA-Verfaluen gegen den
AIV-Subtyp H5Nl. Zusätzlich wurde in sechs Rachentupfer-
proben avidres Influenzavirus des Subtyps H5Nl nachgewiesen,
von denen zwei Proben in weiteren molekularen Untenuchungen
als HPAIV H5N I eingestuft werden konnten. Im zweiten Bestand
waren hingegen nur vereinzelt AlV-spezifische Antikörper mit-
tels HAH und ELISA nachweisbar. Die Tiere beider Bestände
wurden in der Zeit vom 07.-10.09.2007 getötet.

Somit deuten die epidemiologischen Untersuchungen darauf
hin, dass HPAIV H5Nl in den Betrieb im Landkeis Erlangen-
Höchstadt über Schlachtenten aus dem Betrieb im Landkeis
Schwandorfeingeschleppt wurde. Für diesen Bestand bleibt un-
klar, wie der Eintrag des Virus erfolge. Vermutungen gehen da-
hin, dass das Virus ursprünglich aus der Wildvogelpopulation
stammt. Hierfür sprechen die Ergebnisse der molekularen Ana-
lyse der Virusisolate. Demnach weist das Virus große Airnllctr-
keiten zu den HPAIV-HSNlJsolaten auf, die bei Wildvögeln im
Juni/Juli 2007 in Deutschland nachgewiesen worden waren (17).
Diese vonWildvögeln stammendenViren sind ihrerseits eng ver-
wandt mit den Viren, die im Lauf des Jahres 2007 it der Tsche-
chischen Republik und bei Wldvögeln in Frankeich gefunden
wurden. Andere Eintragsquellen, z. B. durch Handel oder Per-

sonenverkelu, können nach dem gegenwärtigen Kenntnisstand
jedoch nicht vollständig ausgeschlossen werden.

Mit derTötung der Bestände schien das HPAIV-H5Nl-Infek-
tionsgeschehen im Geflügelsehor in Deutschland zunächst er'
loschen zu sein.

Im Zuge der Untersuchung von Kontaktbeständen der Betrie'
be in den Landkeisen Erlangen-Höchstadt und Schwandorf
wurden in Bayern Infektionen mit einem LPAIV des Subtyps
HSNB in zwei weiteren Mastentenbesfänden nachgewiesen, die
unter Bezug auf die Regelungen der Richtlinie2005l94lEG getö-
tet wurden.

Aml4.lz. wurde erneut HPAIV H5N1 in einem Hausgeflü-
gelbestand (Kleinstbestand, 1l Htihner) in Brandenburg (Lk
Oberhavel) nachgewiesen. Amzl.l2.wd24.l2. kam es zu zwei
weiteren Seuchenfeststellungen in Kleinstbeständen in Branden'
burg (Potsdam-Mittelmark, Ostprignitz-Ruppin). Untersuchun-
gen zur Eintragsursache dauem an.

Fazit

r Das Auftreten von Seuchenfällen hervorgerufen durch
HPAIV H5Nl bei Wldvögeln und Nutzgeflügel in Deutsch-
land in den Jahren 2006 und 2007 verdeutlicht das fortbeste-
hende Bedrohungspotenzial.

r Fortgesetzte konzertierte Maßnahmen der Prävention sowie
der Fräherkennung und der raschen diagnostischen Abklä-
rung eines Viruseintrags sind unabdingbar, um die Geflügel-
bestände zu sichem. Die bestehenden Maßnahmen müssen
auf dem Hintergrund des aktuellen Erkenntnisstandes über-
prüft und, falls nötig, angepasst werden. Die fehlende bzw. ge'
ringfügige klinische Ausprägung der HPAIV-HSNI Jnfehio-
nen in den in Deutschland betroffenen Mastentenbeständen
und die aus den Endemiegebieten Asiens bekannte, zum Teil
deutlich verlängerte Virusausscheidung bei einigen Enten-
arten, zeigen die Notwendigkeit einer Neubewertung der Rol'
le der Ente bei derVerbreihrng der Klassischen Geflügelpest.
Das Ausbleiben ausgeprägter klinischer Symptome bei Enten
kann eine Anpassung der Früherkennungsmaßnahmen im
Sinne eines verstärkten virologischen Monitorings anstatt der
Syndrom-Surveillance bei diesenTieren erforderlich machen.

r Impfungen gegen die Klassische Geflügelpest werden von
den Autoren weiterhin nicht empfohlen, da deneit keine für
eine auf Populationsebene wirksame Schutzimpfung geeigne-
ten Impfstoffe und Impfstrategien zurVerfrigung stehen. Aus-
nahmsweise können Zoovögel, vom Aussterben bedrohte Vo-
gelarten und seltene Geflügelrassen unter Auflagen mit den
zugelassenen inaktivierten Vakzinen geimpft werden.

: Im Ausbruchsfall hat sich die konsequente Tötung betroffener
Bestände als hochwirksam er,wiesen. Die Ermittlung der Ein-
tragswege des Virus in Geflügelbestände gestaltet sich noch
immer sehr schwierig. Der Vergleich der molekularen Typisie-
rung von Isolaten le$ einen engen kausalen Zusammenhang



zwischen den Viren bei Wildvögeln und dem Hausgeflügel
nahe.

r Durch die molekulargenetische Charakterisierung der Isolate
kann die epidemiologische Einordnung und Bewertung der
Ausbrüche gezielt unterstützt werden.

Das Friedrich-Loeffler-Institut wertet seit 2005 kontinuierlich die
weltweit verfügbaren Informationsquellen zu HPAIV H5Nl bei
Wild- und Hausgeflügel aus, verfolgt das aktuelle Geschehen und
veröffentlicht die verfügbaren Informationen in Form von Lage-
darstellungen als,,Epidemiologisches Bulletin". Unter Berück-
sichtigung belastbarer Daten aus dem bundesweiten Wildvogel-
monitoring sowie von externen Experten (2. B. Ornithologen)
werden qualitative Risikobewertungen erstellt, die einen wertvol-
len Beitrag zur Einschätzung der Einschleppungsgefahr von
HPAIV H5Nl in Hausgeflügelbestände Deutschlands leisten (s.
aktuelle Risikobewertung des FLI vom 17. Dezember 2007).

Umfangreiche Forschungsaktivitäten des Friedrich-Loeffler-
Instituts sind ausgerichtet auf eine weitere Verbesserung diagnos-
tischer Systeme (8), ein besseres Verständnis der Pathogenese
nach Infektion mit H5Nl HPAIV bei verschiedenen Vogel- und
Säugetierarten (20,27), die epidemiologische Analyse des Vor-
kommens von AiV bei Wildvögeln sowie den möglichen EinsaCI
und die Fortentwicklung von Impfstoffen gegen die Klassische
Geflügelpest (22).
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