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24. Vibrionenseuche der Rinder – Bovine genital campylobacteriosis 
EL-ADAWY, H. H. 

Summary 

Bovine genital campylobacteriosis is a venereal dis-

ease characterised by infertility, early embryonic 

death, and abortion in cattle. Campylobacter fetus 

subsp. venerealis is the causative agent of this sex-

ually transmissible disease. A second subspecies 

Campylobacter fetus subsp. fetus can be recovered 

from intestinal tract of ruminants but has also zoon-

otic potential for humans. Both subspecies have to 

be diagnosed by phenotypic methods and/or subspe-

cies-specific PCRs. A third subspecies, Campylobac-

ter fetus subsp. testudinum, was described and is 

primarily isolated from reptiles (Fitzgerald et al., 

2014) 

Bovine genital campylobacteriosis is a notifiable dis-

ease in Germany. In 2021 C. fetus subsp. venerealis 

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 hauptsächlich bei Reptilien nachgewiesen 

(Fitzgerald et al., 2014). 

Im Jahr 2021 wurde C. fetus subsp. venerealis in 

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 (Präputialspülproben, Vaginaltupfer etc.)  

muss frisch sein und nach spätestens 6 h sollte die 

Kultivierung auf Skirrow-Medium oder Mueller-Hin-

ton-Agar mit Zusatz von 10% Schafblut begonnen 

werden. Die Anzucht erfolgt bei 37oC mikroaerophil 

(85% N2, 10% CO2, 5% O2) über 5 bis 7 Tage.   

Die traditionelle Differenzierung der Subspezies von 

C. fetus basiert auf ihrer unterschiedlichen Toleranz 

gegenüber 1% Glycin (Schulze et al., 2006). Alterna-

tiv wird zur phänotypischen Differenzierung die PCR 

verwendet. Mit einer konventionellen Duplex-PCR 

wird zum einen die Spezies C. fetus identifiziert, 

zum anderen ist es möglich, eine Subspezies-Diffe-

renzierung von C. fetus subsp. fetus und C. fetus 

subsp. venerealis durchzuführen (Hum et al., 1997). 

Eine weitere Möglichkeit zur Differenzierung der 

beiden Campylobacter-fetus-Subspezies fetus und 

venerealis bietet eine PCR basierend auf dem Nach-

weis des C.-venerealis-spezifischen Insertionsele-

mentes ISCfe1 (Abril et al., 2007). 

Die Sequenzierung des gesamten Genoms kann für 

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 

eine bioinformatische Toolbox (https://git-

lab.com/FLI_Bioinfo/cfvcatch/-/issues/1) durch 

das NRL zur Verfügung gestellt. 

Gesamtgenom-Sequenzierung mit anschließender 

bioinformatorischer Datenanalyse ist in vielen Län-

dern bereits Standard bei der Isolat-basierten Fein-

typisierung, für Ausbruchsanalysen und zur Charak-

terisierung von Campylobacter fetus. Während Se-

quenzierung mittels Verfahren der zweiten 

Generation (next generation sequenzing) etabliert 

ist, befinden sich Verfahren der dritten Generation 

in der Validierungsphase. DNS-Isolation und Erstel-

lung von Libraries sollten nach Herstellerangaben 

durchgeführt werden. Die Datenanalyse beginnt mit 

einer Qualitätskontrolle. Dabei sollten mindestens 
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80% der Basen einer Probe einen Qualitätswert 

(Phred 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 Größe 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, möglich. Hochauflö-

sende Phylogenie ist durch die Bestimmung von Ein-

zelnukleotidänderungen (SNPs) möglich. 

Statistische Angaben 

Die bgC stellt eine in Deutschland nur selten auftre-

tende Tierseuche dar. Die Zahl der Neuausbrüche 

dieser Tierseuche war in den letzten Jahren immer 

kleiner als zehn (Tab. 1). Im Jahr 2021 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-

tilität, frühe embryonale Mortalität 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 

ist ein Bakterium mit ausgeprägtem Tropismus für 

den Genitaltrakt des Rindes. Der Präputialsack kli-

nisch gesunder Bullen ist das natürliche Reservoir 

für den Erreger. Abzugrenzen von der bgC sind In-

fektionen mit C. fetus subsp. fetus, der seinen na-

türlichen Standort im Intestinaltrakt von Rindern 

hat und gleichfalls Aborte auslösen kann. Eine dritte 

Subspezies stellt C. fetus subsp. testudinum dar, 

welche aus Mensch und Reptilien isoliert wurde 

(Fitzgerald et al., 2014). 

Die Erregerübertragung beim Rind erfolgt haupt-

sächlich durch den natürlichen Deckakt. Bullen zei-

gen meist keine Krankheitsanzeichen. Da der Erre-

ger im Samen enthalten sein kann, besteht die Ge-

fahr der Übertragung durch künstliche Besamung. 

Bei weiblichen Tieren sind die Hauptsymptome 

Fruchtbarkeitsstörungen, Aborte in jedem Trächtig-

keitsstadium und Sterilität. 

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 differentialdiagnostisch 

Brucellose, Trichomoniasis und Salmonellose auszu-

schließen. 

Forschung 

Einige deutsche Isolate der Campylobacter fetus-

Subspezies fetus und venerealis und unterschiedli-

cher Wirte wurden in eine phylogenetische Untersu-

chung durch Gesamtgenom-Sequenzierung aufge-

nommen, um die Epidemiologie beider Subspezies 

zu charakterisieren. Insgesamt wurden 182 Isolate 

aus 17 Ländern, die über einen Zeitraum von mehr 

als 60 Jahren gesammelt wurden, in die Analyse ein-

bezogen. Der Mensch wird als ursprünglicher Wirt 

für C. fetus angesehen. Häufig kann der Erreger in 

der intestinalen Mikrobiota nachgewiesen werden. 

Beginnend mit der Domestizierung vor etwa 10.000 

Jahren begann die Kolonisierung des Rindes durch C. 

fetus und dieses Bakterium wurde dort als veneri-

sches Pathogen adaptiert (Iraola et al., 2017).  

Ein weiteres Ziel ist die kontinuierliche Erweiterung 

der Stammsammlung, welche möglichst alle deut-

schen C. fetus-Isolate, die im Zusammenhang mit 

veterinärmedizinischen Untersuchungen in den Lan-

desbehörden anfallen, umfassen soll.  
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Staatliche Maßnahmen 

Bei der bgC handelt es sich um eine anzeigepflich-

tige Tierseuche. Rechtsgrundlage der Untersuchun-

gen zum Vorkommen von C. fetus subsp. venerealis 

sind die Verordnung über anzeigepflichtige Tierseu-

chen und die Verordnung zum Schutz gegen über-

tragbare Geschlechtskrankheiten der Rinder vom 3. 

Juni 1975 (Deckinfektionen-Verordnung – Rinder) in 

der jeweils geltenden Fassung. 

Zoonosepotential 

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 ausschließ-

lich bei Rindern nachgewiesen. 
 
 
 
 

 
Tabelle 11: Zahl der Ausbrüche der bgC in Deutschland in den Jahren 2006 bis 2021 
(Stand 24.06.2022) 
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bgC  6 7 9 6 - 1 3 3 2 2 - - - - - - 
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