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11.Hantaviren in Mitteleuropa - Hantaviruses in Central Europe
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Summary

During the years 2001 - 2015, a total of 10 128
human hantavirus cases were registered by the
Robert  Koch-Institut  (Robert  Koch-Institut:
SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, data as
of 16 August 2016). The number of recorded cases
shows strong oscillations between the years with
major peaks in 2007, 2010 and 2012. Compared to
the years 2013 and 2014, the number of hantavirus
disease cases in 2015 was higher, most likely due
to a beech mast in the year before. At least three
rodent-borne hantavirus species are present in
Germany: The majority of human cases are caused
by Puumala virus (PUUV) with the bank vole
(Myodes glareolus) as reservoir. Additional human
infections by the striped field mouse-associated
Dobrava-Belgrade virus, genotype Kurkino, were
documented in northern, north-eastern and
eastern Germany. Tula virus was detected by
molecular analysis in the reservoir, the common
vole Microtus arvalis, but frequently also in other
vole species. Little is known about potential human
infections with this virus. Molecular biological and
serological investigations of bank voles at different
trapping sites in the district Osnabriick, Lower
Saxony, indicated a stable occurrence of PUUV
with prevalences of up to 100%. Several virus
strains were found to persist through multiple
years in the local bank vole populations, but also a
high temporal turnover of virus strains in the local
bank vole populations was observed.

Zusammenfassung

Im Zeitraum von 2001 bis 2015 wurde durch das
Robert Koch-Institut (RKI) eine Gesamtzahl von 10
128 humanen Hantavirus-Erkrankungen erfasst
(RKI:  SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de,
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Abfragedatum: 16.08.2016). Die Anzahl der
gemeldeten Falle zeigte starke Schwankungen mit
den hochsten Fallzahlen in den Jahren 2007, 2010
und 2012. Im Vergleich zu den beiden Vorjahren,
war die Zahl der Hantavirus-Erkrankungen in 2015
hoher, was moglicherweise auf eine Buchenmast im
Jahr 2014
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Humane Hantavirus-Infektionen wurden erstmals in
den 1980er Jahren in Deutschland beschrieben
(siehe Ulrich et al., 2004). Seit der Einfuhrung der
Meldepflicht wurden dem Robert Koch-Institut fir
den Zeitraum von 2001 bis 2015 insgesamt 10 128
Hantavirus-Infektionen gemeldet (Robert Koch-
Institut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de,
Abfragedatum: 16.08.2016). Die Zahl der jahrlich
gemeldeten Falle schwankte dabei stark; die
hochsten Zahlen wurden in den Jahren 2007, 2010
2015;
Tabelle 1). Die Mehrzahl der gemeldeten Falle ist

und 2012 registriert (siehe Reil et al.,

auf autochthone Infektionen mit dem Puumalavirus
(PUUV)
Wirttemberg,

zurickzufihren und wurde in Baden-

Bayern, Nordrhein-Westfalen und

Niedersachsen registriert. Die  geografische
Verteilung der gemeldeten Falle zeigt Landkreise
mit sehr hohen Inzidenzen, wahrend in einigen
Landkreisen bisher keine oder nur wenige
Hantavirus-Infektionen gemeldet wurden.

Im Vergleich zu den beiden Vorjahren war die Zahl
der gemeldeten Falle im Jahr 2015 erhoht. Die
beobachtete erhohte Fallzahl konnte auf eine
Buchenmast, d. h. eine sehr starke Fruktifikation
der Buche, im Jahr 2014 zurlickzufiihren sein (Reil
et al., 2015). In den Jahren 2009 und 2011 ist
ebenfalls eine Buchenmast registriert worden, die
in den jeweiligen Folgejahren mit Massenver-

mehrungen der Rotelmaus und einem gehauften
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Auftreten von humanen PUUV-Fallen assoziiert
war.

Forschung

Im Rahmen einer langjahrigen Zusammenarbeit mit
dem Niedersachsischen Landesamt fur Verbrau-
(LAVES)
im Landkreis

cherschutz und Lebensmittelsicherheit
2005
einem Hantavirus-Endemiegebiet in

werden seit dem Jahr
Osnabriick,
Niedersachsen, an mehreren Fangorten Nagetiere
gefangen. Durch eine kombinierte Primer-walking-
und RNA-Ligationsbasierte Strategie gelang die
Bestimmung der kompletten Sequenz eines PUUV-
Stammes aus einer Gewebeprobe einer Rotelmaus,
die dort wahrend des Hantavirus-Ausbruchs 2007
gefangen worden war (Sheikh Ali et al., 2015).

In einer Longitudinalstudie (2005 - 2012) wurde die
raumliche und zeitliche Dynamik des PUUV in
lokalen Populationen der Rotelmaus untersucht
(Weber de Melo et al., 2015). Phylogenetische und
populationsgenetische Analysen der drei Genom-
segmente des PUUV zeigten eine starke geogra-
fische Strukturierung. Die Untersuchungen zeigten
PUUV-
Stamme uber mehrere Jahre, aber andererseits

einerseits die Persistenz verschiedener

auch das Auftauchen und Verschwinden anderer
Virusstamme. Diese Untersuchung belegt, dass die
genetische Struktur und zeitliche Dynamik des
PUUV im natirlichen Wirt durch die begrenzte
PUUV-Ubertragung Rotelmauspopu-
lationen und genetische Drift beeinflusst wird.

zwischen

Untersuchungen zur Wirtsspezifitat von Hantaviren
wurden fortgesetzt. So konnte eine umfangreiche
Studie an Feld-, Erd-
Deutschland, Luxemburg und Frankreich die Rolle

und Schermausen aus

der Feldmaus als Reservoirwirt des TULV bestati-
2016).
gemeinsamen Untersuchungen mit dem Konsiliar-

gen (Schmidt et al., Im Rahmen der

laboratorium fir Hantaviren an der Charité in
Berlin wurde das Kataster von PUUV- und DOBV-
Sequenzen aus Patienten und aus den
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Reservoirwirten weitergefuhrt (Kriger, 2012;
Ettinger et al., 2012; Hofmann et al., 2014).

Ausblick

Die molekularepidemiologischen Untersuchungen
sollen in Zusammenarbeit mit dem Konsiliar-
laboratorium fur Hantaviren und vielen weiteren
Kooperationspartnern des Netzwerkes ,,Nagetier-
Ubertragene Pathogene® (Ulrich et al., 2009)
fortgesetzt werden. Hierbei geht es vor allem
darum, die Ursachen fur die heterogene Verteilung
von humanen PUUV-Infektionen in Deutschland
aufzuklaren und genetische Faktoren des Wirtes zu
identifizieren, die an der Virusinfektion beteiligt
sind (siehe Morger et al., 2015). Ein weiterer
Schwerpunkt der Hantavirus-Untersuchungen wird
die Analyse von Wanderratten sein, die ein
Reservoir des Seoulvirus darstellen, das in den
vergangenen Jahren in  wildlebenden und
Heimratten aus verschiedenen europaischen
Landern nachgewiesen worden ist (Lundkvist et al.,
2013; Verner-Carlsson et al., 2015). Dariiber hinaus
sollen Untersuchungen in weiteren Wildtieren, wie
Fledermausen, verstarkt werden, um die
gegenwartig noch bestehenden Kenntnisliucken zu
moglichen Hantavirus-Infektionen zu schlieBen.
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