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Die Epidemiologie der hochpathogenen aviären Influenza (HPAIV) in 

Deutschland und Europa war zuletzt vor allem von erratischen Virusein-

trägen aus Asien geprägt. Daneben gab es jedoch auch autochthone 

HPAI Ausbrüche, die sich aus lokalen AIV Infektionen mit niedrigpatho-

genen Viren (LPAIV) der Subtypen H5 und H7 herleiteten. Da prognosti-

sche Aussagen zu zukünftigen Entwicklungen nicht möglich sind, müssen 

Monitoringuntersuchungen Einblicke in das jeweils aktuelle AIV Infekti-

onsgeschehen in hiesigen Wildvogel- und Geflügelpopulationen erzwin-

gen. Hierzu sind möglichst breit reagierende und dennoch sensitive di-

agnostische Verfahren einzusetzen, die eine Virusdetektion auch über 

das regional bekannte Erregerspektrum hinaus garantieren. Dies stellt 

die Molekulardiagnostik vor immer neue Herausforderungen. 

Die gegenwärtig eingesetzten real time RT-PCR Methoden sind auf die 

in Europa endemischen AIV abgestellt, erfassen allerdings auch einen 

großen Teil der in Asien zirkulierenden HPAIV. Fortlaufende Validierun-

gen und Anpassungen der Methodik sind erforderlich, um die diagnosti-

sche Sensitivität und Spezifität gegenüber aktuellen oder neu eingetra-

genen Viren zu optimieren.  

Dies wurde mit den Einträgen von HPAI H5N8 Viren der Kladen 2.3.4.4a 

(2014/2015) und 2.3.4.4b (seit 2016) aus dem asiatischen Raum deut-

lich. In den Ursprungsgebieten dieser Viren in Südostasien haben sich 

mittlerweile neue Viruscluster des Subtyps H5N6 (Kladen 2.3.4.4c und 

d) formiert, die dort bereits eine hohe geographische Mobilität bei Ge-

flügel und Wildvögeln aufweisen und darüber hinaus über zoonotisches 
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Potential verfügen. Es gilt das diagnostische Radar auch für diese Viren 

zu sensibilisieren.  

Weiterhin kommt es seit März 2013 in China in jährlichen Wellen zu Aus-

brüchen niedrigpathogener aviärer Influenza des Subtyps H7N9. In der 

nunmehr abgeschlossenen fünften Infektionswelle traten auch erstmals 

hochpathogene Varianten dieser Viren auf und verbreiteten sich von 

Südchina aus über mehrere chinesische Provinzen bis an die russische 

Pazifikregion. Kennzeichen sowohl der LP wie der HP Varianten dieser 

Viren ist ihr sehr hohes zoonotisches Potential, das durch Punktmutati-

onen begründet ist, die mit einer gesteigerten Replikation in Säugetie-

ren assoziiert sind und ein erweitertes Rezeptorenspektrum zu aviären 

(α2,3-verknüpfte Sialinsäure) als auch zu humanen (α 2,6-verknüpfte 

Sialinsäure) Rezeptortypen vermitteln. Bislang scheinen lokale Hühner-

populationen ein Reservoir dieser Viren darzustellen; Wassergeflügel 

weist offenbar eine geringe Permissivität auf. Bei fortgesetzter Zirkula-

tion der LP und HP H7N9 AIV kann jedoch eine Anpassung an anseriforme 

Wirte und damit Einbrüche in migrierende Wildvogelpopulationen nicht 

ausgeschlossen werden. Das würde das Risiko einer weitreichenden ge-

ografischen Verbreitung dieser Erreger stark erhöhen. Daher sind auch 

für chinesische zoonotische H7N9 Viren spezifische diagnostische Algo-

rithmen in Entwicklung. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  


