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Programm „2. Riemser Fischtag“  
anlässlich der Riemser Diagnostiktage  

— 29. November 2017 — 

 

 Uhrzeit Referent Thema Zeit 

1.  08:30  9:00 Anmeldung  30 min 

2. 1 09:00  9:10 Dr. U. Fischer (FLI) Eröffnung durch Leiter AG Fische am 
IMED 

10 min 

3. 3 09:10  9:15 Prof. Dr. C. Silaghi (FLI) Grußwort der ILin des IMED 5 min 

4. 4 09:15 Moderation Dr. D. Kleingeld 
(LAVES Hannover) 

Session I  

5. 5 09:15  09:35 Dr. J. Bachmann (TGD Bayern) Aktueller Stand zum CEV-Monitoring in 
Bayern 

20 min 

6. 6 09:35  09:55 Prof. Dr. D. Steinhagen (TiHo 
Hannover) 

CEV-PCR – Vergleich von Methoden im 
Rahmen einer epidemiologischen 
Studie 

20 min 

7. 7 09:55  10:15 Dr. Dr. habil. S. M. Bergmann (FLI) Auswertung des CEV-Ringtests  
(interner Laborvergleich CEV, iLV CEV) 

20 min 

8.  10:15  10:45 KAFFEEPAUSE  30 min 

9. 8 10:45 Moderation Prof. Dr. D. Steinhagen 
(TiHo Hannover) 

Session II   

10.  10:45  11:05 Dr. G. Bräuer und Dr. K. Böttcher 

(FGD Sachsen) 

Gibt es einen Zusammenhang zwischen 
CEV und KHV – ein Praxisbericht 

20 min 

11. 9 11:05  11:25 Dr. Dr. habil. S. M. Bergmann (FLI) KHV-Diagnostik 20 min 

12. 1
0 
11:25  12:00 Dr. D. W. Kleingeld (LAVES 

Hannover) 
KHV-I-Geschehen 2017 im 
Zierfischhandel 
- Probenahme, Diagnostik, 
Epidemiologie und Schutzmaßregeln - 

35 min 

13.  12:00  13:00  MITTAGSPAUSE  1 h 

14.  13:00  13:20  Dr. E. Nardy (CVUAS Stuttgart) und 
Dr. H. Schütze (FLI) 

Salmonid Alphavirus (SAV) bei 
Regenbogenforellen in Baden-
Württemberg 

20 min 

15.  13:20  13:40 Dr. V. Akimkin und Dr. E. Nardy 
(CVUAS Stuttgart) 

Erkenntnisse zur Probenahme und 
Probenlagerung für VHSV- und IHNV-
Diagnostik 

20 min 

16. 1
2 
13:40  14:00 Dr. H. Schütze (FLI) Ringvergleiche des FLI und der EU 20 min 



 

Programm „2. Riemser Fischtag“  
anlässlich der Riemser Diagnostiktage  

— 29. November 2017 — 

 

 Uhrzeit Referent Thema Zeit 

17. 1
4 
14:00  14:20 Dr. U. Fischer (FLI) Fischseuchendiagnostik in der EU 20 min 

18.  14:20  14:30 PAUSE  10 min 

19. 1
5 
14:30  15:30  Sonstiges/Podiumsdiskussion 1 h 

 
Ende 15:30 Uhr 
anschließend Führung über die Insel und “Get Together“ am FLI Insel Riems (Konferenzbereich) 



Teilnehmerliste zum 2. Riemser Fischtag am 29.11.2017 in der Bibliothek des FLI 

 

 Name Einrichtung / Institution 

1.  Stephanie Hänsel BIOTECON Diagnostics GmbH, Potsdam 

2.  Dr. Annita Ginter Bio-X Diagnostics S.A., Belgium 

3.  Dr. Elisabeth Nardy CVUA Stuttgart, Fellbach 

4.  Dr. Valerij Akimkin CVUA Stuttgart, Fellbach 

5.  Dr. Jochen Kilwinski CVUA Westfalen, Arnsberg 

6.  John Hellmann FGD Nordrhein-Westfalen, Kirchhundem-Albaum 

7.  Dr. Linna Danne FGD Nordrhein-Westfalen, Kirchhundem-Albaum 

8.  Dr. Anke Himmelreich Institut für Hygiene und Umwelt, Hamburg 

9.  Dr. Stephanie Speck Institut für Tierhygiene, Leipzig 

10.  Ben Zagrodzki Institut für Tierhygiene, Leipzig 

11.  Dr. Marlis Klopries LALLF Mecklenburg-Vorpommern, Rostock 

12.  Dr. Carola Wolf LALLF Mecklenburg-Vorpommern, Rostock 

13.  Stefanie Binder Landeslabor Berlin-BB, Frankfurt-Oder 

14.  DVM Sabine Thalheim Landeslabor Berlin-BB, Frankfurt-Oder 

15.  Dr. Juliane Schatz Landeslabor Berlin-BB, Frankfurt-Oder 

16.  Sabine Bock Landeslabor Berlin-BB, Frankfurt-Oder 

17.  Jennifer Höche LAV Sachsen-Anhalt, Stendal 

18.  Prof. Dr. Martin Runge LAVES Niedersachsen, Hannover 

19.  Dr. Dirk Willem Kleingeld LAVES Niedersachsen, Hannover 

20.  Dr. Alice Welzel LAVES Niedersachsen, Hannover 

21.  Louise Prüfer LAVES Niedersachsen, Hannover 

22.  Petra Bartschat LAVG Brandenburg, Frankfurt-Oder 

23.  Dr. Nelly Scuda LGL Bayern, Erlangen 

24.  Dr. Isabel Sahm LGL Bayern, Erlangen 

25.  Dr. Irene Klingelhöfer LUA Rheinland-Pfalz, Koblenz 

26.  Dr. Susanne Jäckel LUA Sachsen, Standort Dresden 

27.  Dr. Diana Kadner QIAGEN Leipzig GmbH 

28.  Dr. Grit Bräuer Sächsische Tierseuchenkasse, Dresden 

29.  Dr. Kerstin Böttcher Sächsische Tierseuchenkasse, Königswartha 

30.  Dr. Katinka Burkhardt STUA Aulendorf 

31.  Dr. Karla Schneider STUA Aulendorf 

32.  Dr. Andreas Salditt STUA Aulendorf 

33.  Johannes Bachmann TGD Bayern e.V., Nürnberg 

34.  Dr. Michaela Alex TGD Bayern e.V., Poing 

35.  Dr. Verena Jung-Schroers TiHo Hannover 

36.  Dr. Mikolaj Adamek TiHo Hannover 

37.  Felix Teitge TiHo Hannover 

38.  Wulf-Iwo Bock TLV Thüringen, Bad-Langensalza 

39.  Dr. Bernd-Andreas Schwarz Vaxxinova GmbH, Leipzig 

40.  Prof. Dr. Cornelia Silaghi, IL IMED FLI 

41.  Dr. Uwe Fischer FLI 

42.  Dr. Heike Schütze FLI 

43.  Dr. Dr. habil. Sven M. Bergmann  FLI 

44.  Dr. Carola Sauter-Louis FLI 

45.  Susann Schares FLI 

46.  René Grenkowitz FLI 

47.  Sandro Klafack FLI 

 



Aktueller Stand zum CEV-Monitoring in Bayern 
 

Johannes Bachmann 
 

Tiergesundheitsdienst Bayern e.V. 
Abt. Fischgesundheitsdienst  

Haus der Fischerei 
Maiacher Straße 60 d 

90441 Nürnberg 

 
Die Schlafkrankheit der Koi, Koi-Sleepy-Disease (KSD), ausgelöst durch das Carp-Edema-Virus 

(CEV) kommt wie in ganz Europa auch in den bayerischen Hauptgebieten der Karpfenzucht (z.B. 

Aischgrund) vor. Seit akutem Bekanntwerden der Problematik konnten durch den 

Fischgesundheitsdienst in Bayern seit Anfang 2015 jedes Frühjahr bis in den Juni hinein und in 

einer zweiten Erkrankungswelle im Herbst bei entsprechenden Temperaturen von ca. 3 – 18°C 

die CEV in klinisch kranken Beständen nachgewiesen werden.  

Hauptsymptome bei den untersuchten Beständen waren apathische Fische mit Enophtalmus, 

diffusen Hautschäden, geringgradigen Kiemennekrosen und oftmals hämorrhagischen 

Entzündungen des (Peri-) Analbereichs. Betroffen waren beim Karpfen (Cyprinus carpio) alle 

Altersklassen, daneben konnte z.B. auch in verendeten Blaubandbärblingen (Parvorasbora 

parva) das Virus nachgewiesen werden. 

Diagnostische Methoden sind bei diesem Monitoring die Klinische Anamnese, Anatomisch-

pathologische Sektionen und die Molekularbiologie mittels CEFAS-Nested-PCR. Bei Karpfen mit 

klinisch oder anatomisch-pathologisch begründetem Verdacht auf eine mögliche CEV-Infektion 

konnten in >80% der Fälle das Virus auch nachgewiesen werden. 

In Bayern besteht der begründete Verdacht eines kausalen Zusammenhangs zwischen den 

Frühjahrs- (und Herbst-) Verlusten in der Karpfenteichwirtschaft und dem Vorkommen der CEV. 

Kontrollmaßnahmen finden durch die Routinediagnostik, Beratung zur guten fachlichen Praxis 

bzgl. Weiherpflegemaßnahmen und Reinigung & Desinfektion, sowie zu Isolierung und/oder 

Verwertung von nachweislich infizierten Beständen statt. 

  



CEV-PCR – Vergleich von Methoden im Rahmen einer 
epidemiologischen Studie 

 
Dieter Steinhagen, Mikolaj Adamek, Felix Teitge, Max Heling, Verena Jung-Schroers 

 
Tierärztliche Hochschule Hannover, Institut für Parasitologie, 

Abteilung Fischkrankheiten und Fischhaltung 
Bünteweg 17 

30559 Hannover 

 
Infektionen von Karpfen mit dem Carp Edema Virus (CEV) wurde in den letzten Jahren 

verstärkte Aufmerksamkeit gewidmet und für das Auftreten einer klinischen Erkrankung von 

Karpfen in Teichwirtschaften und von Koi in Zierfischbeständen verantwortlich gemacht. Das 

Virus konnte bisher nicht isoliert und in vitro kultiviert werden, sondern wurde lediglich 

elektronenmikroskopisch im Kiemengewebe infizierter Individuen dargestellt. Kenntnisse über 

das Virusgenom sind auf eine Nucleotidsequenz, die ein Fragment des Core-Proteins P4a 

codiert, beschränkt. Primer, mit denen ein Fragment dieser Nucleotidsequenz amplifiziert 

werden kann, werden zum molekularbiologischen Nachweis einer CEV-Infektion in der 

Diagnostik eingesetzt. Beim Vergleich von Nucleotidsequenzen aus unterschiedlichen Proben 

traten erhebliche Sequenzunterschiede zutage. Eine phylogenetische Analyse dieser 

Nucleotidsequenzen ergab eine Gruppe mit Sequenzen aus Proben von Karpfen aus 

Teichwirtschaften (Genogruppe I), die klar von einer zweiten Genogruppe (Genogruppe IIa) mit 

Sequenzen aus Proben von Koi a getrennt war. Zwischen diesen Genogruppen waren einige 

Sequenzen positioniert, die von Karpfen oder Koi isoliert werden konnten (Genogruppe IIb). 

Unsere Beobachtungen bestätigen somit die bereits von Matras et al. (2017) publizierte Analyse 

von Nucleotidsequenzen aus Karpfen und Koi aus polnischen Gewässern.  

Die phylogenetische Analyse ermöglichte zudem eine Untersuchung darüber, mit welchen 

bisher publizierten Primerpaaren CEV Nucleotidsequenzen aus den verschiedenen Genogruppen 

amplifziert werden können. Diese Untersuchung ergab, dass mit den vom CEFAS entworfenen 

Primerpaaren p4a-Sequenzen aus allen Genogruppen amplifiziert werden, so dass die 

Verwendung dieser Primerpaare für die CEV-Diagnostik empfohlen wird. 

Bei Karpfen oder Koi mit Symptomen der „Schlafkrankheit“ war Virusgenom in hoher Kopienzahl 

ausschließlich im Kiemengewebe nachweisbar, in Proben aus anderen Organen lediglich in 

geringer Kopienzahl. In Kohabitation-Experimenten stieg der Gehalt an Virus-DNA bei 

Empfängerfischen im Verlauf der Kohabitation an. Klinische Symptome der „Schlafkrankheit“ 

und Todesfälle wurden bei Koi und bei Karpfen aus bestimmten genetischen Linien etwa 6-15 

Tage nach der Exposition beobachtet, stets verbunden mit einem hohen Gehalt an Virus-DNA. 

Todesfälle bei Karpfen oder Koi mit geringem Gehalt an Virus-DNA waren unserer Erfahrung 

nach mit einem gleichzeitigen Auftreten von Parasiten oder bakteriellen Infektionserregern 

verbunden. 

Das CEV-Genom konnte in Einsendungen von Koi und Karpfen aus unterschiedlichen 

Bundesländern nachgewiesen werden. Auch bei diesen Fischen wurden Apathie, Liegen auf dem 

Grund, Schwellung des Kiemengewebes, Kiemennekrosen, Enophthalmus und Todesfälle bei 

Individuen mit hohen Virus-Genomgehalten im Kiemengewebe beobachtet. Hohe Virus-

Genomgehalte konnten nur bei Karpfen aus Teichwirtschaften und bei Koi, nicht bei Fischen 

aus anderen Fischarten nachgewiesen werden.  



Auswertung des CEV-Ringtests  
(interner Laborvergleich CEV, iLV CEV) 

 
Bergmann, S.M1., Scuda, N.2, Salditt, A.3, Kilwinski, J.4, Alex, M.5, Semmelmann, S.5, 

Engelhardt, A.6, Runge, M.7, Hamann, H.P.8, Simpelkamp, T.9, Wonnemann, H.10 
und Adamek, M11 

 
1 Friedrich-Loeffler-Institut, Südufer 10, 17493 Greifswald-Insel Riems 
2 Bayerisches Landesamt für Gesundheit und Lebensmittelsicherheit,  

Eggenreuther Weg 43, 91058 Erlangen 
3 Staatliches Tierärztliches Untersuchungsamt Aulendorf - Diagnostikzentrum,  

Löwenbreitestr. 18/ 20, 88326 Aulendorf 
4 Chemisches und Veterinäruntersuchungsamt Westfalen, Standort Arnsberg, 

Zur Taubeneiche 10-12, D-59821 Arnsberg 
5 Tiergesundheitsdienst Bayern e.V., Senator-Gerauer-Str. 23, 85586 Poing 

6 Landeslabor Berlin-Brandenburg, Invalidenstr. 60, 10557 Berlin 
7 Niedersächsisches Landesamt für Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit Hannover, 

Eintrachtweg 17, 30173 Hannover 
8 Veterinäruntersuchungsamt Mittelhessen, Marburger Str. 54, 35396 Gießen 

9 Thüringer Landesamt für Verbraucherschutz, Tennstedter Straße 8/9, 99947 Bad Langensalza 
10 Lebensmittel- und Veterinäruntersuchungsamt Neumünster, Max-Eyth-Str. 5, 24537 Neumünster 

11 Tierärztliche Hochschule, Bünteweg 17, 39559 Hannover 

 
2016 / 2017 wurde der „interne Laborvergleich CEV (iLV CEV)“ mit Untersuchungen aus 10 

Laboren deutschlandweit durchgeführt. Im iLV CEV waren die derzeitig sensitivsten Methoden 

zum Nachweises des CEV einbezogen worden.  

Diese sind: 

- konventionelle CEV-PCR (CEFAS, Matras et al. 2017, Adamek et al. 2017) 

- nested PCR der CEV-PCR (CEFAS, Matras et al. 2017, Adamek et al. 2017) 

- Sequenzanalyse der Fragmente aus den konventionellen PCRs und nested PCRs 

- qPCR (CEFAS, Adamek et al. 2017) 

 

In den Laboren sollten eigene Testkits und Geräte mit vorgegebenen Primern und der Sonde 

sowie mit standardisierten DNA-Proben, welche versandt wurden, geprüft werden. 

Insgesamt wurden 12 Proben verschickt von denen zwei Proben keine CEV-DNA enthielten. In 

fünf Laboren wurden alle Tests inklusive der Sequenzanalyse durchgeführt. Alle Labore nutzten 

die qPCR zum Nachweis der CEV-DNA. In einem Labor wurden alle Tests, nicht aber die 

Sequenzanalyse durchgeführt. 

Bei der Auswertung konnte gezeigt werden, dass alle Nachweismethoden gut geeignet waren, 

sofern ausreichend viel CEV-DNA in den Proben vorhanden war. Nur bei Proben in höheren 

Verdünnungen (1:10.000) differierten die Ergebnisse der einzelnen Labore bzw. waren negativ. 

Die gefundenen Sequenzdaten erwiesen sich als sehr homogen für das CEV von Koi als auch für 

das CEV von Karpfen. Sie stimmten zu 99 – 100 % überein.  

  

http://www.ua-bw.de/pub/beitrag.asp?subid=5&Thema_ID=8&ID=453


„Gibt es einen Zusammenhang zwischen CEV und KHV – ein 
Praxisbericht“ 

 
Grit Bräuer, Kerstin Böttcher  

 
Sächsische Tierseuchenkasse 

Fischgesundheitsdienst 
Löwenstraße 7A 
01099 Dresden 

 
Das Carp Edema Virus (CEV) wurde als Erreger der Koi Sleepy Disease (KSD) erstmalig in den 
1970er Jahren in Japan nachgewiesen. Die Erkrankung, die nach derzeitigem Kenntnisstand 
ausschließlich Koi und Karpfen (Cyprinus carpio) betrifft, kann durch Apathie, Schläfrigkeit, 
Enophthalmus, Kiemenschwellung bis hin zu Nekrosen, Hautveränderungen und 
Darmentzündungen gekennzeichnet sein. Es werden Mortalitätsraten von 0 bis 100 % 
beschrieben. 
Seit 2014 ist an wenigen Untersuchungsstellen in Deutschland die Diagnose mittels 

verschiedener PCRs möglich. Im Rahmen eines wissenschaftlichen Forschungsprojektes wurden 

seit 2015 Verdachtsproben von Koi und Karpfen aus nahezu allen Bundesländern am FLI und an 

der TiHo Hannover mit überwiegend positiven Ergebnissen untersucht. Auch in Rückstellproben 

ungeklärter Koi- und Karpfenverluste aus den Jahren 2009 bis 2014 wurde CEV-Genom 

nachgewiesen. 

2015 erfolgte in elf sächsischen Karpfenbeständen ein Nachweis von CEV-Genom, im Jahr 2016 

in sechs Beständen. Auch Rückstellproben von zwei verschiedenen Verlustgeschehen bei 

Karpfen aus dem Jahr 2014, die damals differentialdiagnostisch nicht aufgeklärt werden 

konnten, erwiesen sich als CEV-positiv. Die sächsischen Fälle waren gekennzeichnet durch die 

in der Literatur beschriebenen, typischen Symptome und Verlustraten.  

Die in Sachsen nachgewiesenen Fälle lassen sich epidemiologisch schwer einordnen und traten 

in unterschiedlichen Wassereinzugsgebieten auf. Betroffen waren alle Altersstufen, Nachweise 

erfolgten zu jeder Jahreszeit. 

Die bisherigen Befunde deuten darauf hin, dass das CEV bereits schon länger in Sachsen 

vorhanden ist und möglicherweise weiter verbreitet ist als bisher angenommen. Es wird 

vermutet, dass bestimmte Bedingungen eine klinische Erkrankung auslösen können. Um welche 

Faktoren es sich dabei handeln könnte, ist jedoch bislang nicht bekannt. 

Im Rahmen eines Projektes des FGD Sachsen werden im Zeitraum 2017 und 2018 Monitoring-

Untersuchungen zur Infektion durch das CEV durchgeführt sowie Daten zu Umweltbedingungen 

und Epidemiologie im Falle positiver Befunde gesammelt und ausgewertet. Bei 

Routineuntersuchungen sowie insbesondere bei Untersuchungen zur Abklärung von KHV-

Verdachtsfällen werden Proben zur PCR-Untersuchung auf CEV-Genom nach Auswahl durch den 

Fischgesundheitsdienst gewonnen und an der LUA Sachsen untersucht.  

Im Vortrag werden Arbeitshypothesen und erste Ergebnisse des Projektes vorgestellt. 

  



KHV-Diagnostik 
 

Bergmann, S.M., Klafack, S. und Fischer, U. 
 

Friedrich-Loeffler-Institut, Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit, 
Institut für Infektionsmedizin 

Südufer 10 
17493 Greifswald-Insel Riems 

 
Durch die intensive und sehr effektive Arbeit in den Untersuchungsämtern, gelang es die 

Einsendungshäufigkeit an das NRL für die KHV-I deutlich zu reduzieren. Eingesandt wurden 

daher ausschließlich Proben, die einer Bestätigungsreaktion bzw. als nicht klar zu 

differenzieren waren und einer Amtshilfe bedurften. 

Entsprechend der Vorgaben der EU sind folgende diagnostische Methoden zum Nachweis des 

KHV erlaubt: 

 

1. qPCR nach Gilad et al. 2004, modifiziert nach Bergmann et al. 2010 

2. konventionelle PCR nach Bercovier et al. (2005) – TK-PCR 

3. konventionelle PCR und nested PCR nach Engelsma et al. 2013, inklusive der 

Sequenzanalyse der Fragmente 

 

Vor allem waren es Proben von Kois und Nutzkarpfen (Cyprinus carpio L.), die entsprechend 

geprüft waren und trotzdem verdächtige bzw. fragliche Befunde erbrachten. 

Um diese Probleme tiefergehend abzuklären wurden unter nicht akkreditierten Bedingungen 

mehrere Testverfahren geprüft. Hierfür wurden neue qPCRs (Klafack et al. 2017) als auch neuer 

Endpunkt-PCRs mit anschließender Sequenzanalyse (Klafack et al. 2017) zur Sicherheit und 

Bestätigung der gefundenen Reaktionen untersucht. Mit Hilfe dieser Methoden ist es vorerst 

möglich, die Linienzugehörigkeit der KHV (Asien oder Europa) zu bestimmen. Einen noch 

tieferen Einblick in die Phylogenie des KHV gestattet die Sequenzanalyse der „variable number 

of tandem repeats (VNTR)“. Im direkten Vergleich zwischen den Isolaten des KHV, können 

hierbei Schlüsse auf die Abstammung bzw. Verwandtschaft der Viren gezogen werden. Derzeit 

ist es jedoch schwierig, diese Analysen aus Proben von Karpfen und Kois ohne vorherige 

Isolierung des Virus oder Klonierung der PCR-Produkte durchzuführen. 

 

 

  



KHV-I-Geschehen 2017 im Zierfischhandel 
- Probenahme, Diagnostik, Epidemiologie und Schutzmaßregeln - 

 
Dirk Willem Kleingeld1, Thea Louise Prüfer2, Martin Runge2, Sven M. Bergmann3, 

Sandro Klafack3 und Alice Welzel1 
 

1 Niedersächsisches Landesamt für Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit, Task-Force 
Veterinärwesen (Standort Hannover), Eintrachtweg 19, 30173 Hannover 

2 Niedersächsisches Landesamt für Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit, 
Lebensmittel- und Veterinärinstitut Braunschweig/Hannover, 

Eintrachtweg 17, 30173 Hannover 
3 Friedrich-Loeffler-Institut, Südufer 10, 17493 Greifswald-Insel Riems 

 
Ende April 2017 wurden in Proben aus dem Koibestand eines niedersächsischen Großhändlers 

für Gartenteichfische KHV-spezifische DNA-Sequenzen nachgewiesen. Der KHV-I-Ausbruch 

wurde amtlich festgestellt (SO-Nr. 17-028-00008) und der gesamte Tierbestand gesperrt. Zum 

Zeitpunkt des Ausbruchs befanden sich in dem Ausbruchsbestand ca. 1,6 Mio. Fische, 

Teichmuscheln und Schnecken in 10 Hallen bzw. Außenanlagen. Der Fischbestand umfasste 

größtenteils Fischarten wie Goldfische, Orfen, Störe und Graskarpfen, die zwar rechtlich nicht 

als KHV-I-empfänglich bzw. Überträgerart der KHV-I gelten, aber nach wissenschaftlichen 

Erkenntnissen Carrier des KHV sein können. Im Kapitel 2.3.7 des OIE-Aquatic Manuals werden 

im Abschnitt 2.2.7 die vorgenannten Arten als mögliche Vektoren und der Goldfisch sogar als 

mögliche empfängliche Art aufgeführt. In dem Ausbruchsbestand befanden sich auch 

Spiegelkarpfen, die ebenfalls zu Zierzwecken in Verkehr gebracht wurden. 

Die Haltung nicht empfänglicher Arten und der Spiegelkarpfen erfolgte zum Zeitpunkt des 

Seuchenausbruchs getrennt von den Kois. Um zu klären, ob eine Verbringung der nicht 

empfänglichen Arten und der Spiegelkarpfen genehmigt werden kann und unter welchen 

Voraussetzungen die Schutzmaßregeln aufgehoben werden können, wurden Umgebungs-

untersuchungen mittels Entnahme von Stichproben aus den betreffenden Hallen durchgeführt. 

Die Probenahmen wurden gemäß Vorgaben des Durchführungsbeschlusses (EU) 2015/1554 

durchgeführt. Im Zuge dieser Probenahmen wurden Organteile von insgesamt 330 Fischen (240 

Proben) entnommen. Im Rahmen der molekularbiologischen Untersuchungen mittels qPCR 

wurden keine positiven Befunde, allerdings insgesamt 14 fragliche Befunde (ct-Wert jeweils 

≥ 38) bei Spiegelkarpfen (1), Goldfischen (7), Graskarpfen (2), Orfen (2) sowie bei Rotfedern 

(1) und Nasen (1) erhoben. Nach Abklärung durch das FLI (PAN-CyHV-PCR, PAN-CyHV nested 

PCR, Sequenzanalyse) wurden bei drei in der qPCR fraglich getesteten Proben (Spiegelkarpfen 

(1), Goldfische (2)) KHV-spezifische DNA-Sequenzen nachgewiesen. 

Im Zusammenhang mit dem Nachweis KHV-spezifischer DNA-Sequenzen bei Goldfischen muss 

darauf hingewiesen werden, dass gemäß der Fischseuchenverordnung ein Ausbruch der KHV-I 

bei der nicht empfänglichen Art „Goldfisch“ amtlich nicht festgestellt werden kann. Um 

festzustellen, ob Schutzmaßregeln auf Grundlage des Tiergesundheitsgesetzes und letztlich 

auch aus Sicht des Tierschutzes für Haltungen mit nicht empfänglichen Arten gerechtfertigt 

werden können, wurden alle im Bestand vorhandenen Chargen nicht empfänglicher Arten 

mindestens eine Woche mit Sentinelfischen (Spiegelkarpfen) kohabitiert. Diese Spiegelkarpfen 

stammten aus einer zuvor mehrmals negativ getesteten Charge des Ausbruchsbestands. 

Anschließend wurden 30 Sentinelfische frühestens 24 Stunden nach einem 

Bewirtschaftungsvorgang (Abfischen / Lebendtransport) zu diagnostischen Zwecken getötet. 



Mittels qPCR konnten für sechs Kohabitationsdurchgänge keine KHV-spezifischen DNA-

Sequenzen in Organproben (94 Poolproben) der Sentinelfische nachgewiesen werden. 

Nachdem alle Kois und, mit Ausnahme von Fischen einer bestimmten Herkunft, auch alle 

Spiegelkarpfen im Ausbruchsbestand getötet wurden, wurden die Schutzmaßregeln etwa zwei 

Monaten nach der amtlichen Feststellung des KHV-I-Ausbruchs aufgehoben.  

Im Zuge der epidemiologischen Untersuchungen durch die zuständige Behörde wurden zehn 

Tracing-back-Kontakte und 223 Tracing-on-Kontakte erhoben. KHV-I-empfängliche Fische 

wurden aus fünf Beständen zugekauft. Zwei Herkunftsbetriebe wurden in Deutschland, ein 

Herkunftsbetrieb in einem anderen EU-Mitgliedstaat und zwei Herkunftsbetriebe in Asien 

ermittelt. Hinsichtlich des Tracing-on wurden in Deutschland 135 Kontaktbestände in 14 

Bundesländern bzw. in 103 Kommunen erfasst. Gemäß TSN wurden für das Jahr 2017 (Stand: 

27.10.2017) insgesamt 153 KHV-I-Ausbrüche festgestellt. Davon konnten 72 Ausbrüche als 

Folgeausbrüche des KHV-I-Ausbruchs SO-Nr. 17-028-00008 bewertet werden. Da der Tierhalter 

noch vor Abschluss der epidemiologischen Ermittlungen durch die zuständige Behörde seine 

Kunden über den Seuchenausbruch informiert hatte, wurden die erforderlichen 

Schutzmaßregeln in den Kontaktbeständen verhältnismäßig schnell eingeleitet. Demzufolge 

wurden laut TSN lediglich fünf KHV-I-Folgeausbrüche in Privathaltungen amtlich festgestellt. In 

Niedersachsen wurden im epidemiologischen Zusammenhang mit dem Ausbruchsgeschehen SO-

Nr. 17-028-00008 18 Folgeausbrüche ausschließlich in Betrieben des Zierfischhandels amtlich 

festgestellt. Schwerpunkt der Beratungen in Verbindung mit diesem Ausbruchsgeschehen waren 

Fragestellungen hinsichtlich epidemiologischer Einheiten und des Umgangs mit Goldfischen im 

Zusammenhang mit den erforderlichen Schutzmaßregeln. In einem Kontaktbestand wurden 

ebenfalls Sentinelfische zwecks Ausschluss der KHV-I verwendet. 

Das FLI hat anhand einer Variantenanalyse festgestellt, dass es sich bei dem in dem Aus-

bruchsbestand nachgewiesenen Virus um die europäische Variante des KHV gehandelt hat. 

Demnach scheint es nicht wahrscheinlich, dass der Erreger aus Asien eingeschleppt wurde. 

Obwohl der Tierhalter zusätzlich zu den Untersuchungen in den Herkunftsbeständen nach 

Zukauf Chargenuntersuchungen auf KHV veranlasst hatte, sollen die Eigenkontrollunter-

suchungen künftig intensiviert und in Anlehnung an die Anforderungen des Durchführungs-

beschlusses (EU) 2015/1554 durchgeführt werden. Darüber hinaus soll die betriebliche Bio-

sicherheit dahingehend optimiert werden, dass Spiegelkarpfen nur noch epidemiologisch 

getrennt von Goldfischen und „Biotopfischen“ gehalten werden. Ferner ist vorgesehen ein 

weiteres Augenmerk auf die Vorbeugung einer Erregerverschleppung durch Mitarbeiter und 

Gerätschaften zu legen. 
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Das SAV ist ein zur Familie der Togaviridae gehörendes, einzelsträngiges behülltes RNA-Virus, 

welches bei Salmoniden im Süß- und Salzwasser zu einer verlustreichen Erkrankung führt. Es 

wurde in der Vergangenheit entsprechend der beobachteten Symptome bei Regenbogenforellen 

auch als Sleeping Disease Virus (SDV) und bei Atlantischen Lachsen als Salmon Pankreas Disease 

Virus (SPDV) bezeichnet. Zwischenzeitlich ist die einheitliche Virusätiologie von SDV und SPDV 

geklärt und es wurden 6 Subtypen (SAV 1-6) beschrieben. Der Name der sog. „Schlafkrankheit“ 

(Sleeping disease) der Forellen wurde aufgrund des auffälligen lethargischen Verhaltens der 

Fische vergeben. Dabei beobachtet man auf dem Boden in Seitenlage liegende Fische, die 

allerdings nicht verendet sind. Verbunden hiermit ist eine verminderte Futteraufnahme und 

Kümmern. SAV verursacht Pankreasnekrosen sowie degenerative und entzündliche Herz- und 

Skelettmuskelveränderungen, die dann zu dem entsprechenden Verhaltensmuster führen. Die 

Mortalität variiert sehr stark, kann aber bis zu 30% betragen. Seit der Erstbeschreibung des 

Salmonid Alphavirus (SAV) in Deutschland im Jahr 2008 (1) wurde in Deutschland nicht mehr 

viel hierüber berichtet. In Europa hat sich das Virus jedoch über zahlreiche Länder ausgebreitet, 

so dass auch von einer Ausbreitung in Deutschland auszugehen ist. Hier wird über ein mit 

Verlustgeschehen einhergehendes Auftreten des SAV in Baden-Württemberg berichtet. Die SAV-

Diagnostik erfolgte am FLI. Trotz der vorhandenen typischen Symptomatik der Schlafkrankheit 

erweist sich der Nachweis des SAV aus Organhomogenat (Herz, Niere, Milz) als schwierig. Im 

fortgeschrittenem Krankheitsstadium scheint der Genom-Nachweis aus dem Kiemengewebe am 

erfolgversprechendsten.  

 

Literatur:  

(1) Bergmann et al., First isolation an identification of Sleeping Disease Virus (SDV) in Germany, 

Bull. Eur. Ass. Fish Pathol., 28 (4) 2008, 148 
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Eine erfolgreiche Seuchenbekämpfung ist maßgeblich abhängig von einer zuverlässigen 

Diagnostik. Neben den Diagnosemethoden, sind Probenahme, Probenbehandlung sowie 

Probenlagerung die Grundlage für ein sicheres Ergebnis. Basierend auf den neuen, im 

Durchführungsbeschluss (EU) 2015/1554 der Kommission veröffentlichten Probenahmeplänen, 

Diagnosemethoden und –Verfahren werden Erkenntnisse zu Probenahme und Probenlagerung 

für VHSV- und IHNV- Diagnostik vorgestellt.  

Eine reglementierte Probenahme ist nur im Rahmen von Erhalt und Aufrechterhaltung von 

Kategorie 1 sowie im Sperrgebiet durch die EU vorgeschrieben. Darüber hinaus sollte bei jedem 

Verdachtsfall bzw. epidemiologischen Untersuchung für eine sichere Detektion des VHSV oder 

IHNV auf eine ausreichend große Stichprobe geachtet werden. Hierfür können Tabellen zum 

notwendigen Stichprobenumfang, um statistisch auswertbare Ergebnisse zu erlangen, 

herangezogen werden (1). Um mit 95%iger Sicherheit eine 10%ige Prävalenz des Erregers zu 

detektieren, werden 29 Fische benötigt. Ferner ist die Auswahl der Zielorgane ein wichtiger 

Faktor, der insbesondere bei der Diagnostik von subklinischen Infektionen zum Tragen kommt. 

So konnte bei chronisch IHN-infizierten Fischen IHNV ausschließlich aus Gehirnmaterial 

nachgewiesen werden. 

Des Weiteren wurden im Rahmen einer Semesterarbeit einer Bachelor-Studentin Versuche zur 

Probenlagerung durchgeführt. Hintergrund der Studie sind die EU Vorgaben, Proben bei unter 

10°C nicht länger als 48 Stunden zu lagern und daraufhin maximal 1 Mal einzufrieren. 

Abweichungen hiervon müssen vom Labor begründet und dokumentiert werden. In der 

durchgeführten Versuchsreihe wurden Organproben, welche mit VHSV und IHNV versetzt waren 

bis zu 7 Tage im Kühlschrank und bei Raumtemperatur gelagert. Darüber hinaus wurden die 

Proben mehrmals eingefroren. Anschließend erfolgte ein Virusnachweis mittels RT-qPCR und 

Zellkultur.  

Die Versuche ergaben eine bessere Detektion mittels qPCR im Vergleich zur Zellkultur. Bei den 

im Kühlschrank aufbewahrten Proben konnte das Genom beider Viren auch nach 7-tägiger 

Lagerung problemlos mittels RT-qPCR nachgewiesen werden. Eine Lagerung bei 

Raumtemperatur hatte dagegen negative Auswirkungen auf den Nachweis von IHNV. Proben, 

welche länger als zwei Tage gelagert wurden, ergaben in der PCR negative Ergebnisse. Auch in 

der Zellkultur war der Nachweis von IHNV schwieriger. Das Virus konnte nur bei den Proben 

vermehrt werden, welche maximal zwei Tage im Kühlschrank verbracht haben. Nach Lagerung 

bei Raumtemperatur konnten keine Viren in der Zellkultur angezüchtet werden. Mehrmaliges 

Einfrieren der Proben ergab keine Nachteile bei der Detektion von VHSV und IHNV sowohl in 

Zellkultur als auch mittels RT qPCR. 

 

Literatur:  

(1) : „Epidemiologische Untersuchungen in Tierpopulationen“, Conraths et.al, FLI, Aug. 2015 
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Das FLI hat 2016 und 2017 den nationalen Ringtest zur Diagnostik anzeigepflichtiger Erreger der 

IHN, VHS, ISA (Teil A) und KHV-I (Teil B) durchgeführt. Aufgabe der Landeslabore war die 

Diagnostik dieser Erreger. Optional konnten sich die Labore am Virus- bzw. Genomnachweis der 

Erreger der exotischen Erkrankung EHN sowie der nicht-anzeigepflichtigen Erkrankungen ECV-

I, IPN und SVC beteiligen.  

2016 beteiligten sich insgesamt 19 und im Jahr 2017 18 in Deutschland zur Diagnostik 

anzeigepflichtiger Erkrankungen der Fische zugelassene Landeslabore. 

Die Ergebnisse der nationalen Ringvergleiche verdeutlichen, dass die anzeigepflichtigen Erreger 

der IHN, VHS, ISA und KHV-I von den teilnehmenden Laboren korrekt identifiziert wurden. Die 

Diagnostik zum Nachweis des ISAV ist in 13 Landeslaboren etabliert. Einige Landeslabore 

nutzten im Rahmen des Ringtests erfolgreich auch Verfahren zur Identifizierung von Ranaviren 

einschließlich des exotischen und anzeigepflichtigen Erregers der EHN. Hervorzuheben ist, dass 

die Labore bei einer entsprechenden diagnostischen Fragestellung die Proben ans FLI 

weiterleiten würden. 

Mit In-Kraft-Treten des Durchführungsbeschlusses der Kommission 2015/1554 (am 01.04.2016) 

ist auch der Genomnachweis als Diagnosemethode für IHN und VHS zulässig. Damit ist eine 

schnellere Diagnostik dieser Erreger möglich. Im Rahmen des nationalen Ringtests 2016 

beteiligten sich fast alle Untersuchungsämter zusätzlich an der Testung der RT-qPCR (CVUAS, 

Dr. Akimkin) zum Genomnachweis von IHNV. Die übermittelten Ergebnisse bestätigen, dass 

diese Methode ein sicheres und robustes Nachweisverfahren ist. Inzwischen ist die RT-qPCR zum 

Genomnachweis von IHNV und VHSV ist fast allen Landeslaboren etabliert. 

Die NRL für ISA/ EHN, KHV-I und IHN/ VHS am FLI beteiligen sich jährlich am EU-Ringtest. 

Gefordert ist die korrekte Identifizierung von anzeige- und nicht-anzeigepflichtigen Erregern, 

wie KHV, ISAV, EHNV, IHNV, VHSV und z.B. Birnaviren, weitere Rhabdoviren sowie Alphaviren. 

Der internationale Vergleich beinhaltet sowohl die Isolierung von Erregern einschließlich 

Titerbestimmung, als auch den Genomnachweis mit anschließender Sequenzbestätigung. 

Zusätzlich führte die EU 2015 und 2016 Ringvergleiche zur Validierung einer optimierten RT-

PCR für VHSV und verbesserten RT-qPCR für IHNV durch, an denen sich auch das FLI beteiligte. 

Die veränderte RT-PCR zum Genomnachweis von VHSV ermöglicht eine stabile Detektion von 

VHS Erregern aller Genogruppen, d.h., auch der asiatischen Isolate der Genogruppe IV. 

Zur Verbesserung des quantitativen Genomnachweises von IHNV entwickelte das EU-RL für 

Fischkrankheiten eine one step RT-qPCR. Sensitivität und Spezifität dieser Methode sind für 

eine gute Diagnostik leider nicht ausreichend. Die in den meisten Landeslaboren Deutschlands 

etablierte Methode des CVUAS (Dr. Akimkin) weist eine deutlich höhere Sensitivität und 

Spezifität auf, d.h., es werden alle bislang in Deutschland isolierten IHN Viren erfasst. 
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Die Produktion von Erzeugnissen aus Aquakultur wird in Deutschland erst seit 2011 umfassend 

statistisch erfasst, wobei im weltweiten Vergleich die hierzulande verzeichneten 

Produktionszahlen relativ moderat ausfallen. So betrug laut Statistischem Bundesamt die 

Aquakulturproduktion (einschließlich Muscheln) in 2012 19.600 t und in 2016 32.000 t bei 

gleichzeitigem Rückgang der Aquakulturbetriebe. Im Jahr 2016 war ein kräftiges Wachstum von 

20,3 % gegenüber 2015 zu verzeichnen, was vor allem einem starken Anstieg in der Erzeugung 

von Muscheln geschuldet war, während im gleichen Zeitraum nur 1,5 % mehr an Fischen 

produziert wurde. Im Vergleich zu 2014 war in 2015 insbesondere Süddeutschland von einem 

moderaten Einbruch in der Produktion von Fischen betroffen. Entsprechend nannten die 

betroffenen Bundesländer neben trockenen Sommern Fischseuchen, vor allem VHS und IHN, als 

Grund für diesen Rückgang. Angesichts eines Niedergangs der erwerbsmäßigen Fangfischerei in 

Deutschland, wo die Zahl der statistisch erfassten Fischer in den letzten 20 Jahren von 4.646 

auf 2.469 einbrach (FAO, 2014), erscheint die Aquakultur in Deutschland somit ausbaufähig. 

Während Dänemark es bereits in 2013 geschafft hat, einen seuchenfreien Status bezüglich VHS 

zu erlangen, erklärten einige EU-Mitgliedsstaaten zuletzt moderate Zunahmen von 

Ausbruchsgeschehen. Bedenklich stimmt der Nachweis des VHSV-Genotyps IV in Europa bei 

marinen Fischen, die verschiedentlich als Putzerfische bei der Bekämpfung von Lachsläusen 

zum Einsatz gelangen. Hinsichtlich IHN hatten in 2016 lediglich Italien und Deutschland 

signifikante Fallzahlen gemeldet. 

Wie bereits postuliert, wurde in 2016 auf den Färöern erstmalig ein direkter kausaler 

Zusammenhang zwischen der Prävalenz von ISAV des Genotyps HPR-0 und einem 

Ausbruchsgeschehen mit dem seuchenrechtlich zu reglementierenden Genotyp HPR-deletiert 

festgestellt. Eine EU-weite Anzeigepflicht von Infektionen mit ISAV HPR-0 wird deswegen 

jedoch nicht erwogen. 

Bei der KHV-I haben Deutschland sowie Großbritannien in 2016 erhöhte Ausbruchszahlen im 

Vergleich zum Vorjahreszeitraum gemeldet, und in Kroatien wurden vier Erstausbrüche 

registriert. 

Während bei Salmoniden neben VHS, IHN und ISAV eine Vielzahl nicht-anzeigepflichtiger viraler 

(bei Lachsen insbesondere Salmon Pancreas Disease-SPD) und bakterieller Erkrankungen 

zusätzliche ökonomische Verluste verursachen, wird bei Karpfen neben KHV-I entsprechend vor 

allem der Schlafkrankheit, verursacht durch das CEV, aber auch der SVC ökonomische Relevanz 

eingeräumt.  

Nachdem die EU mit dem Durchführungsbeschluss 2015/1554 in 2016 neue Standards in der 

Fischseuchendiagnostik etabliert hat, wird derzeit die Anzeigeplicht für KHV-I zur Diskussion 

gestellt und die für SPD erwogen. Ein weiterer, im EU-Kontext zu diskutierender Schwerpunkt 

ist die Überarbeitung der Liste empfänglicher und Überträgerarten. 

 



“Get-Together“ am FLI Insel Riems 

 

Wann: 29. November 2017, 15:00 Uhr bis ca. 20:00 Uhr 

Wo:  Konferenzbereich des Friedrich-Loeffler-Instituts 
Südufer 10 
17498 Greifswald-Insel Riems 

Was:  15:30 – 16:30 Uhr 
Rundgang auf dem FLI-Gelände 

17:00 – 17:50 Uhr 
Prof. Christian Griot, Institut für Virologie und Immunologie, 
Mittelhäusern, Schweiz 

17:50 - 18:00 Uhr 
Vorführung des Kurzfilms über den L4-Bereich 

18:00 – 20:00 Uhr 
Gemütlicher Erfahrungsaustausch bei Getränken und einem kleinen 
Imbiss 
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