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Liebe Kolleginnen und Kollegen,

seit dem letzten LabLoeffler hat sich einiges am FLI und
im Bereich der Tierseuchen getan: Seit Juli hat das FLI eine
neue Prasidentin. Prof. Dr. Christa Kiihn ist die erste Frau
im Présidialamt in der lber hundertjdhrigen Geschichte des
Instituts. In dieser Ausgabe des Labloefflers befragen wir
sie quasi durch die ,Diagnostikerbrille” - lhre Antworten
finden Sie auf Seite 16. Anfang November wurde ich vom
Bundeslandwirtschaftsminister Cem Ozdemir zum neuen
Vizeprasidenten des FLI berufen. Hieriliber freue ich mich
sehr und werde mich in diesem Amt auch weiterhin ganz
besonders fiir die exzellente Zusammenarbeit des FLI mit
den Veterindrlaboren der Bundeslander einsetzen. Und
zu tun gibt es genug: Der Monat September brachte ,aus
heiterem Himmel" die Blauzungenkrankheit zurilick. Der fiir - :

uns neue Serotyp 3 ist vermutlich aus Afrika eingeschleppt (© J. King, FLI)
worden. Nach der explosionsartigen Ausbreitung in den

Niederlanden bestadtigte unser Nationales Referenzlabor

Mitte Oktober den ersten Fall in NRW. Und ein neues

BTV vom Serotyp 8 breitet sich zudem in Frankreich aus.

Deutschland wird somit mehr oder weniger in ,die Zange

genommen”. Hier wird die Entwicklung insbesondere

ab dem kommenden Friihjahr sicher spannend.Ebenso

im September wurden Infektionen mit dem Nipah-

Virus bei Menschen aus Bangladesch gemeldet und schafften

es als womdglich nichster ,Pandemie-Erreger” in die

Medien. Anlass genug, dieses fir uns (noch) exotische Virus

vorzustellen.

Dass die Sequenzierung von Infektionserregern nicht nur
bei Viren gut etabliert ist und wichtige Erkenntnisse liefert,
zeigt der Beitrag liber den Einsatz bei bakteriellen Erregern.
Interessant wird sicher auch das neue Projekt zum Erreger-
Screening bei Wildtieren in Mecklenburg-Vorpommern, fiir
das wir mit verschiedenen Partnern zusammenarbeiten.

Insgesamt spieglen wir mit der neuen Ausgabe des Lab-
Loefflers einmal mehr die Bandbreite unserer Themen und
Kooperationen wieder. Ohne die gute Vernetzung mit lhnen
wiirde hier ein ganz wesentlicher Teil fehlen.

Fir den vertiefenden fachlichen Austausch mochte ich
schon jetzt alle zu den 11. Riemser Diagnostiktagen Ende
November 2024 einladen. Es wird bestimmt wieder ein tolles
+Familientreffen"!

Bleibt mir nur noch, jetzt lhnen allen erst einmal eine
kurzweilige Lektiire von ,LabLoeffler 27" zu wiinschen.

Mit kollegialen GriiBen,

(Tt So

Prof. Dr. Martin Beer
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Aktuelle Situation der Blauzungenkrankheit in Deutschland

Dr. J6rn Gethmann, Dr. Bernd Hoffmann,
Prof. Dr. Martin Beer, Prof. Dr. Carola Sauter-Louis

FLI, Institut fir Epidemiologie (IfE) und
Institut fiir Virusdiagnostik (IVD)

W Mit einem massiven Ausbruchsge-
schehen durch Blauzungenkrank-
heit vom Serotyp 3 in den Nieder-
landen, Féllen in Belgien und auch
Deutschland meldete sich diese
anzeigepflichtige Tierseuche ein-
driicklich zuriick. Erst zum 1. Juni
2023 hatte Deutschland wieder den
Status amtlich seuchenfrei aner-
kannt bekommen, nun ist abermals
mit Restriktionen und einer weite-
ren Ausbreitung zu rechnen. Anlass
genug, die Blauzungenkrankheit
und deren Ausbriiche seit 2006 noch einmal genauer zu
beleuchten.

Jérn Gethmann
(® M. Jérn, FLI)

Ende August 2006 brach die Blauzungenkrankheit erstmals
in Deutschland, den Niederlanden, Belgien und Luxemburg
aus. Dabei wurde in den infizierten Tieren der BTV Serotyp 8
festgestellt. Ein Serotyp, der bis dahin in Europa noch nicht
nachgewiesen worden war. Durch eine verpflichtende
Impfung mit einem inaktivierten Impfstoff konnte die
Blauzungenkrankheit erfolgreich bekdmpft werden, so dass
Deutschland ab dem Jahr 2012 wieder offiziell als frei davon
galt.

In den folgenden Jahren traten verschiedene Serotypen
in Europa auf, insbesondere BTV-4 breitete sich von
Griechenland uber die Balkanstaaten bis nach Italien und
Frankreich nach Norden und Westen aus (Abb. 1).

In Frankreich wurde 2015 eine Neuinfektionen mit BTV
vom Serotyp 8 (BTV-8) festgestellt. Seitdem hat sich BTV-8
in Frankreich stark ausgebreitet und erreichte im Oktober
2017 auch die Schweiz. Sowohl in Frankreich als auch
in der Schweiz gilt das gesamte Staatsgebiet als BTV-8-
Restriktionszone. Insbesondere im Stdwesten Deutschlands
wurde verstarkt gegen BTV-4 und 8 geimpft. Dennoch wurde
am 12. Dezember 2018 BTV-8 erstmals seit 2009 wieder in
Deutschland festgestellt.

Mit dem Inkrafttreten der Durchfiihrungsverordnung
(EU) 2018/1882 der Kommission am 21. April 2021 ist
eine Infektion mit dem Virus der Blauzungenkrankheit
(Serotypen 1-24) den Kategorien C+D+E zugeordnet. Das
bedeutet, dass die Blauzungenkrankheit eine gelistete Seuche
gemaB Artikel 9 Absatz 1 Buchstabe ¢ der Verordnung
(EU) 2016/429 ist, die fir einige Mitgliedstaaten relevant
ist und fir die MaBnahmen getroffen werden miissen,
damit sie sich nicht in andere Teile der Union ausbreitet.
Deutschland hat entschieden, ein Tilgungsprogramm fiir die
Blauzungenkrankheit zu erstellen, um amtlich seuchenfrei zu
werden.
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Blauzungenkrankheit (BTV)

Virus der Blauzungenkrankheit, Orbivirus aus der
Familie Reoviridae; 24 bekannte Serotypen

Nichtansteckend, durch blutsaugende Miicken
der Gattung Culicoides (Gnitzen) Gibertragen

Tritt hauptsachlich bei Rindern und Schafen auf,
Ziegen, Neuweltkameliden (u. a. Alpakas) und
Wildwiederkauer sind ebenfalls empfanglich

Virusvermehrung in regionalen Lymphknoten

Inkubationszeit 2 - 15 Tage, anschlieBende
Virdmie beim Rind ca. 15 bis maximal 60 Tage

Klinische Symptome: Fieber, Fressunlust,
vermehrtes Speicheln, Nasenausfluss, Lasionen
in Maul und Nase, Kronsaumentziindungen,
Lahmheit, Bindehautentziindungen, Zitzenent-
ziindungen, geschwollener Kopf, geschwollene
Zunge bis zu Apathie und Dysphagie. Schafe
erkranken i.d. R. schwerer als Rinder.

Morbiditat variiert je nach Serotyp zwischen 0 bis
2.4 % bei Rindern und 0 bis 6 % bei Schafen

Mortalitat schwankt zwischen 0 bis 1,3 % bei
Rindern und 0 bis 4,6 % bei Schafen (Conraths et
al., 2009; Szmaragd et al., 2007; ScoPAFF, 2014)

Nach liberstandener Infektion bilden die Tiere
Antikorper, i. d. R. mit lebenslanger Immunitat
gegen die BTV-Serotypen, mit denen sie infiziert
waren

In Deutschland heimische Culicoides-Arten,
hauptsachlich Gnitzen des C. obsoletus-
Komplexes, mdglicherweise auch Arten der
C. pulicaris-Gruppe, konnen BTV libertragen
(Hoffmann et al., 2009)

Aktivitat der Gnitzen ist in den Sommermonaten
am hdchsten, geht im Spatherbst und Winter
zuriick und steigt im Friihling wieder an.

In Deutschland wurde an mehreren Standorten
auch im Winter eine geringe Vektoraktivitat
nachgewiesen (Hoffmann et al., 2009; Mehlhorn
et al., 2009).

Literatur kann beim Autor angefragt werden.




Disease type
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Abb. 1: Karte der in Europa
vorkommenden Serotypen
(Quelle: ADIS). Seit Mai 2021
miissen die Ausbriiche in
Mitgliedstaaten ohne Status
nicht mehr zeitnah in ADIS
eingetragen werden, so
dass die Informationen ab
diesem Zeitpunkt vermutlich
unvollstédndig sind.

Seit 2008 sind BTV-4 und BTV-8 die am haufigsten vorkom-
menden Serotypen in der EU, wobei BTV-4 eher im Mittel-
meerraum vorkommt, wohingegen BTV-8 liberwiegend in
Mitteleuropa (Frankreich, Deutschland, Belgien) beobachtet
wurde (siehe Abb. 1).

Am 3. und 4. September 2023 beobachteten niederlan-
dische Tierdrztinnen und Tierdrzte bei Schafen in den
Provinzen Nordholland und Utrecht klinische Symptome
in finf Betrieben, die auf BT hindeuteten. Das nieder-
landische Referenzlabor (WBVR) bestitigte am 05. Sep-
tember 2023 Blauzungenkrankheit in vier der flinf Betriebe
und ermittelte den Serotyp 3 (BTV-3). Bis zum 26. Oktober
2023 waren liber 2.000 Betriebe betroffen, liberwiegend
Schafhaltungen. Die niederlandische Regierung leitete MaB-
nahmen, wie die Sperrung der betroffenen Betriebe und
Ausbruchsuntersuchungen ein.

Bei einigen der betroffenen Schafe wurden hohes Fieber (bis
42 °C), geschwollene Zungen, Lisionen im Maul und an der
Zunge, Fressunlust, Speicheln und lethargisch bis moribundes
Verhalten beobachtet (Abb. 2-4). Dariiber hinaus wurde von
zahlreichen Todesféllen bei Schafen in den Niederlanden
berichtet.

Basierend auf diesen Berichten muss davon ausgegangen
werden, dass die klinischen Symptome bei Schafen starker
sind, als bei dem BTV-8 Ausbruch in den Jahren 2006-2009.
Zusatzlich wurde auch von Klinik bei Rindern berichtet.
Deren AusmaB wird man in den nachsten Wochen und
Monaten weiter analysieren miissen.

Abb. 2: Schaf mit klinischen Symptomen der Blauzungenkrankheit:
geschwollener Kopf, Speicheln, Fieber (BTV-8 © J. Gethmann, FLI
2007)
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Abb. 3: Ldsionen im Maul eines verendeten Lamms
(BTV-8 ©J. Gethmann, FLI 2007)
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Am 12. Oktober 2023 wurde der erste Ausbruch der Blau-
zungenkrankheit mit dem Serotyp 3 (BTV-3) in Deutschland
festgestellt. Betroffen ist eine Schafhaltung im Kreis Kleve,
Nordrhein-Westfalen (NW). Seitdem gab es einen weiteren
Ausbruch in NW und einen Ausbruch in Niedersachsen.

Die niachsten Wochen und Monate werden zeigen, wie weit
sich BTV-3 in Deutschland ausbreitet. Es ist wahrschein-
lich, dass auch das neue BTV-3 in Zentral-Europa uberwin-
tern wird. Basierend aus den Erfahrungen mit BTV-8 in
2006/2007 kann vermutet werden, dass es 2024 dann zu
einer deutlichen Ausweitung des betroffenen Gebietes kom-
men kdnnte.

Derzeit ist gegen BTV-3 noch kein Impfstoff verfligbar, so
dass die Tiere nicht wirksam gegen eine Infektion geschiitzt
werden kdnnen.

Abb. 4: Ldsionen im Zwischenklauenspalt
(BTV-8 © J. Gethmann, FLI 2007)

Analyse von Sequenzierdaten bakterieller Tierseuchenerreger

Dr. J6rg Linde
FLI, Institut fiir bakterielle Infektionen und Zoonosen (IBIZ)

Gesamtgenomsequenzierung bak-
terieller Tierseuchenerreger ermdg-
licht hochauflésende Genotypi-
sierung und bildet dadurch eine
hervorragende  Mdglichkeit  zur
Aufklarung  von Infektionswe-
gen. Gesamtgenomdaten konnen
auBerdem verwendet werden, um
genetische Marker (u.a. Virulenz,
Antibiotikaresistenz) zu identifi-
zieren, deren Existenz Hinweise
auf phanotypische Auspragungen
geben, wodurch ggf. die Behand-
lung optimiert werden kann. Dieser Artikel fasst neueste
technische, bioinformatische, behordliche und rechtliche
Entwicklungen zusammen.

Jorg Linde
(®© privat)

Laborarbeiten

Die Aufklarung von Infektionswegen ist entscheidend,
um Ubertragungen von Krankheitserregern zu verfolgen,
Ausbriiche effizient zu bewaltigen und Erregerquellen zu
beseitigen. Traditionelle Verfahren zur Charakterisierung
bakterieller Erreger umfassen Pulsfeld-Gelelektrophorese,
Serovar- und Biovar-Bestimmung, PCR mit Sequenzierung
von Amplifikaten zur Multilocus-Sequenztypisierung (MLST),
oder zur Identifizierung von Einzelnukleotid-Anderungen
(SNPs). Im internationalen Kontext, in der deutschen
Krankenhaushygiene und der Lebensmittelsicherheit werden,
sowohl auf Bundesebene als auch auf Landerebene, vermehrt
modernste Sequenziermethoden (Engl. Next-Generation-
Sequencing (NGS)) fiir diese Aufgaben eingesetzt. Fiir die
Sequenzierung kurzer Sequenzstiicke (Engl. reads) hat sich

die llluminaTM-Technologie etabliert. Zur Anzucht, DNS-
Isolierung und fiir die Erstellung von Sequenzierbibliotheken
im Bereich Lebensmittelsicherheit, wurden internationale [1]
und nationale [2] Leitfiden verdffentlicht. Entsprechende
Regeln fiir bakterielle Tierseuchenerreger findet man in der
amtlichen Methodensammlung des Tiergesundheitsgesetzes.

Bioinformatische Methoden

Europdische Behdrden bevorzugen open source Software
fir die bioinformatorischen Analysen [4]. Entsprechende
Pipelines fiir Lebensmittelsicherheit und Tierseuchenerreger
sind frei verfiigbar.

Die bioinformatischen Pipelines (Abb. 1) beginnen mit der
Qualitatskontrolle, welche die Rohdaten auf Qualitdt und
Quantitat testet und mdgliche Kontaminationen kontrolliert.
Parameter und Richtwerte sind in den Normen hinterlegt
[1,2]. Im Folgenden werden die kurzen Sequenzstiicke assem-
bliert, d. h. in der richtigen Reihenfolge zusammengefiihrt,
wodurch die Gesamtgenomsequenz entsteht.

Die Gesamtgenomsequenz wird haufig genutzt, um
traditionelle Typisierungen (Serovar-Bestimmung, MLVA,
MLST usw.) bioinformatisch durchzufiihren (Abb. 1). Dies
dient einerseits zur groberen Typisierung der Proben und
andererseits zum Vergleich der sequenzierten Proben mit
Probensammlungen, die traditionell untersucht wurden.

Fiir die hochauflésende Typisierung, unter Ausnutzung
maglichst aller Informationen in den Genomen, haben sich
zwei Verfahren etabliert.

Das Kerngenom MLST (Engl. core genome MLST, cgMLST)
basiert auf den Genomassemblies und erweitert das
herkémmliche MLST (mit 7-9 Genen) auf samtliche Gene,
die sich im Kerngenom (keine mobilen Elemente) einer
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Abb. 1: Schematischer Ablauf der bioinformatischen Analysen von Daten aus bakteriellen Gesamtgenomsequenzierungen [4].

Bakterienspezies befinden (Abb. 1). Jedes Gen im gesamten
Genom einer Probe wird anhand eines vordefinierten
Schemas mit einer Allel-Nummer versehen. Die Liste der
Allel-Nummern (Allelprofile) fiir alle Proben wird schlieBlich
verwendet, um die Proben anhand ihrer Ahnlichkeit
zu gruppieren (Engl. to cluster). Durch die Einhaltung
von Mindeststandards zur Sequenzierung [1,2] und
Harmonisierung der Datenanalyse, ist es mdglich, Allelprofile
zwischen Laboren und transsektoral auszutauschen und
somit Ausbriiche zu detektieren. Die Allelprofile kdnnen
zentral oder dezentral verwaltet werden, was einen
vereinfachten Austausch ermdglicht [5].

Beim Typisieren anhand von Einzelnukleotiddnderungen
(SNPs) werden die kurzen Sequenzabschnitte mit einem
Referenzgenom  abgeglichen  (Engl.  mapping).  Die
paarweise Anzahl an SNPs aller Proben wird letztendlich
zur Gruppierung verwendet (Abb. 1). Unter Verwendung
qualitativer ~ Sequenzierstandards sowie  harmonisierter
Datenanalyse und Referenzgenome, ist auch hier ein
Austausch von SNP-Profilen zwischen Laboren denkbar.

Die Identifikation genetischer Marker fiir Phénotypen, wie
zum Beispiel Antibiotikaresistenz und Virulenz, stiitzt sich
auf Datenbanken, die Gene und Einzelnukleotiddnderungen
fir einen spezifischen Phénotyp enthalten. In Bezug
auf die Resistenz gegen Antibiotika bei Salmonella
enterica, Campylobacter-Spezies und Escherichia  coli
wurde eine Ubereinstimmung von 98,4 Prozent zwischen
Genotyp und Phinotyp festgestellt [6].

Fiir die horizontale Ubertragung von Genen zwischen
verschiedenen Arten, also dem horizontalen Gentransfer,
sind mobile genetische Elemente, wie Plasmide, von groBer
Bedeutung. Auch diese konnen mithilfe entsprechender
Datenbanken erkannt oder direkt aus den Sequenzen
vorhergesagt werden.

Oxford Nanopore Technologie

In den letzten Jahren wurden Bakterien vermehrt mit der
Oxford Nanopore Technologie (ONT) sequenziert. Ein Vor-
teil ist hierbei einerseits das Angebot kleiner kostengiins-
tiger Gerate, andererseits ermdglicht die Technologie die
Erzeugung (ultra-)langer Sequenzstiicke. Diese langen
Sequenzstiicke vereinfachen den Assemblierungsprozess
und ermdglichen somit die Rekonstruktion vollstandiger und
geschlossener bakterieller Genome, wéahrend bei der Sequen-
zierung mit lllumina die Genome haufig ,zerstiickelt” sind.
Im Vergleich zu lllumina, hatte die Sequenzierung mit ONT
tiber lange Zeit eine hohere Fehlerrate. Technologische Ver-
besserungen fiihrten neuerdings aber zu einer Angleichung
der Fehlerrate, was eine Validierung von ONT-Sequenzierung
fir Bakterien notig macht. Fiir die genombasierte Seroty-
pisierung von Salmonellen wurde mit ONT eine Genauigkeit
von bis zu 96 Prozent erreicht [7]. Beide Sequenziertechno-
logien unterscheiden sich kaum bei der Detektion geneti-
scher Marker fiir Virulenz und Resistenz gegen Antibiotika
[7.8]. Die Fihigkeit, Plasmide vollstindig und geschlossen zu
assemblieren, ist ein Vorteil der ONT-Sequenzierung, welche
erlaubt, den horizontalen Transfer von genetischen Markern
zu untersuchen.
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Hochauflésende
mutierende, hochpathogene Bakterien getestet [8]. Mit Hilfe
von Nanopore- und lllumina-Daten konnten die korrekten
(Unter-)Arten fiir alle Proben erkannt werden. Weiterhin
wurden die korrekten kanonischen (Sub-)Kladen fiir Bacillus
anthracis und Francisella tularensis, sowie die korrekten
Multilocus-Sequenztypen fiir Brucella suis erkannt.

Genotypisierung wurde fiir langsam-

Fiir F. tularensis erzeugten Hochauflésungs-Genotypisierun-
gen mithilfe von Core-Genom-MLST (cgMLST) und Core-Ge-
nom-Single-Nucleotide-Polymorphism  (cgSNP)-Typisierung
sehr dhnliche Ergebnisse zwischen den Daten von lllumina
und ONT (Abb. 2). Bei Ba. anthracis erzielten nur die Daten
aus der neuesten Flowcell Version (10.4) dhnliche Ergebnis-
se wie Illumina. Fiir Br. suis zeigten die Genotypisierungen
hingegen groBere Unterschiede zwischen den Daten von lllu-
mina und den Daten aus beiden ONT Flowcell Versionen [8].

Womdglich sind systematische Fehler bei modifizierten Basen
ursachlich. Wahrend die standige Verbesserung der ONT eine
Anwendung mdglich erscheinen ldsst, bleibt es fraglich, wie
die hiufigen Anderungen in den Bereichen Sequenzierung
und bioinformatische Datenanalyse in der Routine umgesetzt
werden.

Links

Amtliche Methodensammlung:
www.fli.de/de/publikationen/amtliche-methodensammlung/

Open Source Software fiir
Lebensmittelsicherheit:
https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/
Tierseuchenerreger:
https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/ WGSBAC/

A)
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Abb. 2: Minimaler Spannbaum zur Visualisierung der Anzahl unterschiedlicher Allele zwischen Stimmen: A) F. tularensis subsp. holarti-
ca, B) Ba. anthracis und C) Br. suis. Knoten reprdsentieren Stimme (mit Stammnummer), welche mit lllumina, ONT Flowcell R9.4.1, oder
ONT Flowcell R10.4 sequenziert wurden. Die Zahlen an den Kanten geben die paarweise Anzahlen allellischer Unterschiede an [8].
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Wildtiermonitoring in Mecklenburg-Vorpommern durch ein integriertes One Health

Surveillance-Response-System

PD Dr. Kerstin Wernike, Dr. Pavlo Maksimov und
Prof. Dr. Fabian Leendertz fiir das WiMoPOH-Projektteam™

FLI, Institut fir Virusdiagnostik (IVD) und Institut fir
Epidemiologie (IfE), Helmholtz-Institut fir One Health (HIOH)

Gesundheit und Wohlbefinden, sei
es die oder das personliche, einer
Gesellschaft oder von Haus- und
Nutztieren, traten in den letzten
Jahren immer mehr in den Fokus
der Offentlichkeit. Mit dem Nach-
weis des Coronavirus SARS-CoV-2
in den nordamerikanischen WeiB-
wedelhirschpopulationen oder dem
in Deutschland gehauften Auftre-
ten von Fillen der Friihsommer-
meningoenzephalitis (FSME)  bei
Menschen, fiir das ein Zusammen-
hang mit einer geédnderten Freizeitgestaltung in der Natur
wahrend der Pandemie vermutet wird, gewann auch die Ein-
ordnung der Rolle von Wildtieren immer mehr an Bedeutung.
Wildtiere kénnten Reservoir- oder Amplifikationswirte fir
diverse Pathogene darstellen und damit eine mdgliche Quel-
le von Infektionen in der Humanbevolkerung oder unseren

Kerstin Wernike
(© W. Maginot, FLI)

Nutztierpopulationen bilden. Das Pathobiom unserer hei-
mischen Wildtiere ist allerdings bislang weitestgehend
unbekannt.

Im Rahmen des im August 2023 gestarteten WiMoPOH-Pro-
jektes wird daher gemeinsam mit lokalen Jagerinnen und
Jagern sowie Jagdverbidnden ein Probennahmenetzwerk
etabliert, um kontinuierlich Daten und biologische Proben
von Wildschweinen, Wildwiederkduern und Wildkarnivor-
nen zu sammeln. Bei den biologischen Proben wird es sich
um Blut, Tupfer, Kot und, falls mdglich, Gewebe der erleg-
ten Tiere handeln. Die gewonnenen Wildtierproben wer-
den im Anschluss in enger Zusammenarbeit von FLI und
HIOH serologisch, virologisch, bakteriologisch und parasi-
tologisch hinsichtlich des Vorhandenseins und gegebenen-
falls der Ausbreitung von ausgewahlten Krankheitserregern
getestet (Abb.). Einen weiteren Schwerpunkt bilden Unter-
suchungen zu spezifischen Antibiotikaresistenzen bzw.
zum Resistom. Ausgewéhlte Proben werden dariiber hinaus
mittels ungerichteter Methoden wie der Gesamtmetage-
nomsequenzierung (engl.: whole metagenome sequencing)
untersucht, um das Wildtier-assoziierte Pathobiom und
eventuell in unseren heimischen Wildtierpopulationen auf-
tretende, bisher unbekannte Erreger zu identifizieren.
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Der Fokus der Probensammlung liegt in Mecklenburg-Vor-
pommern (M-V). Im Laufe des Projektes werden aber,
basierend auf bereits existierenden Netzwerken, weitere
Bundesldnder einbezogen. Dies erlaubt Vergleiche zwischen
verschiedenen Regionen innerhalb Deutschlands und Unter-
suchungen zur Verbreitung von moglicherweise wahrend der
Untersuchungen in M-V neu entdeckten Erregern.

Die Erregeriiberwachung bei Wildtieren ermdglicht die
Identifizierung relevanter Pathogene sowie gegebenenfalls
ihrer antimikrobiellen Resistenzmuster und erlaubt damit
Riickschliisse auf eventuelle Reservoirwirte fiir spezifische
Zoonose- oder Tierseuchenerreger. Zusammen mit epide-
miologischen Daten, z.B. an den Schnittstellen zwischen
Mensch, Nutztier und Wildtier, ermdglichen derartige Stu-
dien ein besseres Verstindnis von Gesundheitsgefahren,

Risikofaktoren und Ubertragungswegen. Sie bilden somit
die Grundlage fiir eine bessere Pravention fiir Haus-, Nutz-
tiere und Menschen, beispielsweise durch die Reduzierung
der identifizierten Risiken und Gefahren. Insofern freuen wir
uns sehr auf die gemeinsame Bearbeitung des aktuellen und
spannenden Themas und sind gespannt auf die Projekter-
gebnisse, lber die wir selbstverstandlich zu gegebener Zeit
informieren werden.

*Projektteam: Martin Beer (IVD), Hannes Bergmann (IfE),
Martin Eiden (INNT), Martin Groschup (INNT), Timo Homeier-
Bachmann (IfE), Fabian Leendertz (HIOH), Pavio Maksimov
(IfE), Kathrin Nowak (HIOH), Carola Sauter-Louis (IfE), Gereon
Schares (IfE), Katharina Schaufler (HIOH), Katja Schulz (IfE),
Kerstin Wernike (IVD), Josefine Wassermann (IfE), Sophia
Ziegler (IVD)
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Federal Research Institute for Animal Health
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Abb.: Im Rahmen des WiMoPOH-
Projektes werden biologische
Proben von Wildschweinen,
Wildwiederkéduern und Wild-
karnivornen gesammelt und in
enger Zusammenarbeit von FLI
und HIOH serologisch, virolo-
gisch, bakteriologisch und
parasitologisch untersucht.

(® BioRender)
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Jenaer-Salmonella-Workshop
Prof. Dr. Thilo M. Fuchs und PD Dr. Ulrich Methner

FLI, Institut fir molekulare Pathogenese (IMP) und
Institut fiir bakterielle Infektionen und Zoonose (IBIZ)

Auf Einladung des FLI fand vom
27.-29. September 2023 ein Salmo-
nella-Workshop in den historischen
Rosensdlen der Friedrich-Schiller-
Universitat in Jena statt. Ziel des
Workshops war es, Vertreterinnen
und Vertreter der Landesunter-
suchungsamter und der Tiergesund-
heitsdienste, des RKI, des BfR, des
FLI sowie universitarer Einrichtun-
gen zusammenzubringen.

Thilo M. Fuchs
(© W. Maginot, FLI)

Die Themenschwerpunkte umfass-
ten Aspekte zur Epidemiologie, Uberwachung und Bekamp-
fung sowie zur Pathogenese von Salmonella-Infektionen
beim Menschen, landwirtschaftlichen Nutztieren und Wild-
tieren.

Berichte zur Salmonella-Situation beim Menschen, Tieren
und Lebensmitteln zeigten sehr deutlich die enormen Erfolge
bei der Bekdmpfung von Salmonellen von der tierischen Pri-
marproduktion tiber die Verarbeitung von Lebensmitteln bis
zu den Verbraucherinnen und Verbraucher. In allen Bereichen
fiihrten die etablierten und effektiven Uberwachungs- und
Kontrollprogramme in den letzten Jahren zu einer sehr star-
ken Reduzierung der Salmonella-Prévalenz.

Trotz dieser Erfolge gibt es aktuelle Schwerpunkte der Sal-
monella-Epidemiologie bei den landwirtschaftlichen Nutz-
tieren, die in mehreren Beitrdgen dargestellt und intensiv
diskutiert wurden. Beim Geflligel standen die nach wie vor
groBe Bedeutung von Salmonella-Enteritidis bei Legehen-
nen, aktuell im Zusammenhang mit der deutlich verldngerten
Haltungsdauer der Hennen sowie die besonderen Heraus-
forderungen bei der Bekdmpfung der neuen, multiresisten-
ten Variante von Salmonella Infantis bei Masthdhnchen im
Mittelpunkt. Bei Rindern wurden die Besonderheiten und
die moglichen Ursachen des endemischen Auftretens der
wirtsadaptierten Serovar Salmonella Dublin in bestimmten
Bundesldndern dargestellt. Darliber hinaus wurden Fragen

und mdogliche Vorgehensweisen bei der zukiinftigen Bekdmp-
fung der Salmonellose der Rinder besprochen. Beim Schwein
wurde die international nicht-einheitliche Vorgehensweise
bei der Bekdmpfung von Salmonella-Infektionen dargestellt,
mogliche Ansdtze zur Verbesserung von InterventionsmaB-
nahmen wurden intensiv diskutiert. Als Voraussetzung fiir
eine weitere Reduzierung der Salmonella-Prévalenz beim
Schwein wurde die Notwendigkeit der Einbeziehung der
Zuchtebene in die Bekdmpfungsstrategie betont.

Ein besonderer Schwerpunkt des Workshops waren die mit
dem Einsatz des Next-Generation-Sequencing einherge-
henden Madglichkeiten zur Erregercharakterisierung und
zur Analyse von Infektionsgeschehen und Ausbriichen beim
Menschen und bei Nutztieren. Diese Technologie entwickelt
sich sehr schnell weiter, ihre umfangreiche Nutzung in der
amtlichen Uberwachung von Salmonellen wird bereits in
Validierungsstudien und Ringversuchen vorbereitet.

Auch die Problematik der Entstehung von antimikrobiellen
Resistenzen kam umfénglich zur Sprache. Ein Héhepunkt auf
der molekularbiologischen Seite waren hdchst illustrative
Vortrdge zur Komplexitdt und Dynamik der Flagellensynthese
und -funktion, die einmal mehr betonten, welch hohen Auf-
wand Bakterien fir ihre Motilitdt betreiben missen. AuBer-
dem wurde ein neuartiges Sekretionssystems (T10SS) auf der
Basis von Phagen-dhnlichen Lysiskassetten vorgestellt, mit
dem insbesondere Salmonella Typhi und Salmonella Paratyhi
das Typhoid-Toxin und Cytolysin A aus der Zelle beférdern.
Demonstriert wurden auch die Tricks der Salmonellen, sich
wiahrend einer Infektion geniigend Nahrstoffe und Metall-
ionen zu sichern.

Kurze Wege und Nachhaltigkeit wurden in Jena groB-
geschrieben, denn die allseits gelobte Organisation des
Workshops, der durch die Zoonose-Plattform maBgeblich
unterstiitzt wurde, legte besonderen Wert darauf, dass nicht
mehr Lebensmittel beim Catering und den Abendveranstal-
tungen angeboten wurden als am Ende auch verzehrt werden
konnten. Das Fazit der Teilnehmerinnen und Teilnehmer lau-
tete: Die Reise hat sich sehr gelohnt, es konnten viele neue
Kontakte gekniipft werden und fiir die Zukunft der Arbeit
mit Salmonellen gibt es mehr als genug zu tun.
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Nipahvirus als der nachste Pandemie-Erreger? Was wei3 man iiber das Nipahvirus?

Dr. Sandra Diederich und PD Dr. Anne Balkema-Buschmann

FLI, Institut fiir neue und neuartige Tierseuchenerreger (INNT)

Sandra Diederich
(© W. Maginot, FLI)

Anne Balkema-Buschmann
(® M. Pfau, FLI)

Nachdem im September dieses Jahres im Kozhikode Distrikt
in Indien zwei Todesfille auf eine Nipahvirus-Infektion
zurlickgefiihrt werden konnten, waren die Behdrden in Indien
alarmiert. Kontakte wurden nachverfolgt, SchulschlieBungen
und Kontaktbeschrankungen wurden angeordnet. In unseren
Medien wurde spekuliert: Ist das Nipahvirus ein neuer
Pandemie-Erreger? Was wissen wir lber das Nipahvirus?

Wo kommt das Nipahvirus vor? Wie wird es tibertragen?

Das Nipahvirus gehort zur Familie der Paramyxoviridae
(Gattung Henipavirus) und ist ein behiilltes Virus mit
einem einzelstraingigen RNA-Genom negativer Polaritat.
Es handelt sich um ein hochpathogenes Virus mit einem
flir Paramyxoviren ungewohnlich breiten Wirtsspektrum.
Das Nipahvirus ist gemaB Biostoffverordnung der hochsten
Risikogruppe 4 zugeordnet.

Erstmals beschrieben wurde das Nipahvirus nach einem
Ausbruch 1998/99 in Malaysia und Singapur. Hier kam es zu
fieberhaften respiratorischen Erkrankungen bei Schweinen,
wobei auch einige der betroffenen Tiere zentralnervose
Symptome zeigten. Zeitgleich wurden humane Infektionen
mit grippedhnlichen und starken neurologischen Symptomen
(Enzephalitiden) beobachtet, die in etwa 40 Prozent der Fille
todlich verliefen. Epidemiologische Untersuchungen ergaben,
dass fast ausschlieBlich Farm- und Schlachthofmitarbeitende
von diesen Infektionen betroffen waren, und dass der Erreger
vom Schwein als Zwischenwirt nach direktem Kontakt mit
infizierten Tieren oder deren Korperfliissigkeiten (Speichel,
Urin, Blut) auf den Menschen tibertragen wurde.

Seit 2001 kommt es fast jahrlich zu Nipahvirus-Ausbriichen
in Bangladesch und Indien. Hier wird das Nipahvirus vom
Reservoirwirt, Pteropus-Flughunden, direkt durch den Verzehr
von kontaminiertem Dattelpalmsaft oder kontaminierten
Friichten auf den Menschen libertragen. Beim Bangladesch-
Stamm des Nipahvirus werden regelmaBig auch Mensch-zu-
Mensch-Ubertragungen beobachtet.

Abb.: Immunfluoreszenzanalyse einer Nipahvirus-infizierten,
vielkernigen Riesenzelle (sog. Synzytium). Die Zellkerne sind
blau, das virale Nukleoprotein rot und das virale Fusions-
protein griin gefdrbt. (© S. Diederich, K. Fischer, FLI)

Bis dato beschrianken sich die Nipahvirus-Ausbriiche auf
Siidostasien. Serologische Untersuchungen lassen jedoch
vermuten, dass nah verwandte schwach-pathogene Henipa-
viren in Afrika und Stidamerika zirkulieren.

Welche Krankheitssymptome zeigen infizierte Tiere und
Menschen? Wie wird die Infektion bestatigt?

Flughunde dienen als Virusreservoir und zeigen keine klini-
schen Symptome.

Die Mehrzahl der Infektionen bei Schweinen verlauft asym-
ptomatisch. Klinisch kranke Tiere zeigen akutes Fieber,
erschwerte Atmung und neurologische Symptome wie Zit-
tern, Zuckungen und Muskelkrampfe. Der klinische Verlauf
der Krankheit variiert je nach Alter. Sauen entwickeln eher
eine neurologische Erkrankung, wéhrend Ferkel und Lau-
ferschweine Uberwiegend respiratorische Symptome mit
heftigem, laut bellendem Husten (,one mile cough”) zeigen.
Mit Ausnahme von jungen Ferkeln ist die Sterblichkeit bei
Schweinen gering (< 5 Prozent).

Eine Nipahvirus-Infektion kann auch beim Menschen asym-
ptomatisch verlaufen. Haufiger fiihrt sie jedoch zu Fieber,
Muskelschmerzen und Erbrechen bis hin zu Lungenentziin-
dung und Enzephalitis. Chronische neurologische Sympto-
me und rezidivierende oder wiederkehrende Enzephalitis mit
starken Kopfschmerzen, Benommenheit, unklarer Sprache bis
hin zu Ohnmacht und Koma wurden ebenfalls beschrieben.
Je nach Virusstamm kann die Mortalitdt beim Menschen zwi-
schen 40 und 100 Prozent erreichen.
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Weiterhin sind Hamster, Frettchen, Katzen, Hunde, Ziegen
und Pferde empfanglich fiir eine Nipahvirus-Infektion. Sie
entwickeln ebenfalls respiratorische undf/oder neurologische
Symptome.

Der Erregernachweis erfolgt wédhrend der akuten Krank-
heitsphase mittels RT-qPCR aus dem Blut und anderen
Korperflissigkeiten, insbesondere Serum, Liquor, Sputum,
respiratorischen Sekreten oder Urin. In der Serologie ist ein
Nachweis spezifischer Antikorper ab dem siebten bis neunten
Krankheitstag mdglich.

Gibt es Medikamente oder einen Impfstoff?

Es gibt derzeit keine zugelassenen Impfstoffe oder Medika-
mente zur Pravention bzw. Behandlung einer Nipahvirus-
Infektion. Der humane monoklonale Antikdrper m102.4, der
das Nipahvirus effektiv in vitro neutralisiert, wurde in in vivo
Experimenten u.a. an infizierten Primaten erfolgreich zur
Behandlung eingesetzt. Eine klinische Studie der Phase1
wurde mittlerweile ebenfalls erfolgreich abgeschlossen.

Fiir das nah verwandte Hendravirus, welches in Australien
vorkommt und von Flughunden iber das Pferd auf den Men-
schen libertragen werden kann, existiert ein kommerzieller
Impfstoff (Equivac®HeV) fir die Anwendung beim Pferd.

Das Nipahvirus wird auf der WHO R&D Blueprint Liste der
Krankheitserreger mit epidemischem oder pandemischem
Potenzial gefiihrt. Zu den hier genannten Erregern betont
die WHO einen besonderen Forschungsbedarf hinsichtlich
Therapie- und Vakzine-Optionen. Mittlerweile gibt es welt-
weit viele Forschungsaktivitdten hinsichtlich eines Impfstoffs
gegen das Nipahvirus. Auch das INNT ist Partner in einem
EU-Konsortium (EU-VICI-DISEASE) zur Entwicklung eines
Nipahvirus-Impfstoffs, welches Ende 2023 startet.

Welche Bekampfungsstrategien gibt es?

Eine frihzeitige Erkennung eines Ausbruchs bei Tieren
ist wichtig, um das Risiko fiir eine Ubertragung auf den
Menschen zu minimieren und damit schwerwiegende Krank-
heitsverlaufe zu verhindern. Gleichzeitig trdgt eine friihzei-
tige Erkennung dazu bei, den Eintrag sowie die Ausbreitung
innerhalb einer Schweinehaltung zu vermeiden und somit die
Folgeschdden zu minimieren.

Ein wichtiger Risikofaktor fiir sogenannte Spillover-Infektio-
nen ist das zunehmende Eindringen des Menschen und seiner
Nutztiere in den Lebensraum der Flughunde. Eine effektive
Abgrenzung von Schweinehaltungen gegen den Eintrag
potenziell kontaminierter Friichte etc. ist daher essentiell.

Ein weiterer Baustein in der Infektionspravention ist die
Aufklarung der in den betroffenen Gebieten lebenden
Menschen iiber Ubertragungsmechanismen. Dabei kann
es eine Herausforderung sein, Gewohnheiten aufgrund
moglicher Infektionsrisiken anzupassen, wie z.B. den Verzehr
von rohem Dattelpalmsaft zu unterlassen, der hdufig durch
Flughundsekrete (Speichel, Urin) verunreinigt ist.

Abb.: Pteropus Flughund in Bairnsdale, Australien. Pteropus Flug-
hunde gelten als der Reservoirwirt fiir Henipaviren. (© E. Reinking)

Abb.: Gruppe von Graukopfflughunden in Bairnsdale, Australien.
(© E. Reinking)

... und der Ausbruch in Indien? Die Gefahr fir uns in Europa?

Zwischen dem 12. und 15. September 2023 wurden in Kerala,
im Kozhikode Distrikt, sechs Nipahvirus-Infektion bestatigt,
zwei der Patienten verstarben. Zwischenzeitlich wurden {iber
1288 Kontaktpersonen identifiziert und untersucht. Seit dem
16. September 2023 wurden keine weiteren Fille gemeldet,
und am 27. September wurden alle Sperren wieder aufgeho-
ben. Somit scheinen die friilhen Bekdmpfungs- und parallel
laufenden AufklarungsmaBnahmen den Ausbruch schnell
eingeddmmt zu haben.

Die Gefahr einer Ausbreitung des Nipahvirus nach und in
Europa ist gering. Flughunde, die das Virus in sich tragen
konnen, kommen hier nicht vor. Selbst der Eintrag des Virus
nach Europa lber einen infizierten Menschen macht eine
Ausbreitung sehr unwahrscheinlich, da eine Mensch-zu-
Mensch-Ubertragung nur bei engem Kontakt stattfindet.
Grundsatzlich stellen drastischen MaBnahmen wie in Kerala
getroffen aber sicher, dass eine Virusausbreitung direkt
gestoppt wird.
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Auswertung der Laborvergleichsuntersuchungen zur Tollwut-Diagnostik 2023

Dr. Conrad Freuling und Dr. Thomas Miiller

FLI, Institut fir molekulare Virologie und Zellbiologie (IMVZ)

Thomas Miiller
(© W. Maginot, FLI)

Conrad Freuling
(© W. Maginot, FLI)

Wiahrend weltweit die Tollwut nach wie vor verbreitet
ist und Hundebisse tausende von humanen Todesfallen,
besonders in Asien und Afrika hervorrufen, sind in
Deutschland autochthone Tollwutfélle durch den Erreger
der klassischen Tollwut (RABV) seit 2006 nicht mehr
detektiert worden. Grundlage dieser bemerkenswerten
Erfolgsgeschichte  der  Tierseuchenbekdampfung  waren
Tollwutbekampfungsprogramme basierend auf der oralen
Immunisierung von Rotfiichsen, die seitens der Kommission
der Europidischen Union (EU) technisch und finanziell
unterstiitzt wurden. Das Gebiet, in dem Tollwut erfolgreich
getilgt werden konnte, umfasst inzwischen mehr als 98
Prozent des EU-Territoriums, wobei an den &stlichen
EU-AuBengrenzen ein Impfgiirtel aufrechterhalten werden
muss. In diesen Gebieten konnen immer noch vereinzelt
Tollwutfélle infolge des Infektionsdrucks aus den Ostlichen
Nachbarldndern auftreten.

Dennoch muss eine verlassliche Tollwutdiagnostik nach wie
vor gewdhrleistet sein, um den Nachweis der Tollwutfreiheit
zu erbringen und um Verdachtsfille differentialdiagnos-
tisch abzuklaren bzw. Fledermaustollwut sicher festzustellen
zu konnen. In Deutschland sind von den bisher 17 bekann-
ten fledermaus-assoziierten Lyssaviren die Europdischen
Fledermaustollwutviren Typ 1 und 2 (EBLV-1, EBLV-2) und
das Bokeloh Fledermaustollwutvirus (BBLV) nachgewiesen
worden.

Bei den diesjahrigen Laborvergleichsuntersuchungen standen
der Antigennachweis (Immunfluoreszenstest, IFT) sowie der
Nachweis lyssaviraler RNA mittels RT-PCR im Vordergrund.
Um die Kosten fiir den Versand mdoglichst niedrig zu halten,
wurde nur inaktiviertes Material zur Verfligung gestellt, so
dass die Virusisolierung in diesem Jahr nicht Bestandteil der
Vergleichsuntersuchungen sein konnte. Insgesamt nahmen in
diesem Jahr 23 Untersuchungseinrichtungen der Bundeslan-
der, die Bundeswehr sowie die nationalen Referenzlabore aus
Osterreich und dem Vereinigten Kénigreich teil.

Ringversuchsproben

Als Grundlage fir die IFT-Testproben dienten Gehirnhélften
von experimentell mit EBLV-1, EBLV-2 und BBLV infizierten
M3zusen. Zudem wurden natiirlich tollwut-infizierte (RABV)
Gehirne unverdiinnt und verdiinnt eingesetzt. Als negative
Testproben dienten Gehirnproben naiver Tiere aus friiheren
Infektionsexperimenten. Von insgesamt zehn Proben wurden
jeweils drei Abklatschpraparationen je nummeriertem
Objekttrager angefertigt, fixiert, inaktiviert und bei -20°C
bis zum Transport gelagert.

Fiir den molekularen Nachweis von Tollwut wurden Zellkultu-
riberstande von RABV, EBLV-1, EBLV-2 und BBLV infizierten
Zellen in TriFast® zur Inaktivierung Gberfiihrt.

Die Praktikabilitat des Verfahrens sowie die Inaktivierung der
Proben wurden vorab in mehreren Durchldufen gepriift. Im
Mai 2023 wurden die Proben als nicht-infektioses Material
an die Untersuchungseinrichtungen der Lander libersandt.

Ergebnisse

Die Identifizierung der Ringversuchsproben im IFT bereitete
den Teilnehmenden kaum Schwierigkeiten. Fast alle Proben
wurden im IFT richtig erkannt; dabei zeigten sich bis auf
einzelne Abweichungen im Mittel keine groBen Unterschiede
bei den einzelnen Lyssaviren hinsichtlich der Intensitat der im
IFT beobachteten Fluoreszenzen. In jeweils einem Fall wurde
eine Negativkontrolle als positiv bzw. eine positive Probe
als negativ beurteilt. Probe 10 war auch am Nationalen
Referenzlabor (NRL) fiir Tollwut des FLI so schwach im
Nachweis, dass das richtige Erkennen dieser Probe nicht in
die abschlieBende Beurteilung eingeflossen ist (Abb. 1).
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Abb. 1: Vergleich der IFT-Untersuchungen (Intensitdt
der nachgewiesenen Fluoreszenz) der teilnehmenden
Untersuchungseinrichtungen (vertikale Spalten)
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Als RT-PCRs wurden {iberwiegend die am FLI entwickelten
RT-PCRs nach Fischer et al. (2014) verwendet, die als Mul-
tiplex-RT-PCRs zum sicheren Nachweis und ldentifizierung
der einzelnen Lyssaviren fiihrten. Zwar zeigten die ct-Werte
der Ringversuchsproben der Teilnehmenden im Vergleich zum
NRL fiir Tollwut je nach etablierter Methode eine z.T. erhebli-
che Schwankungsbreite, dies flihrte aber nur zu sehr wenigen
inkorrekten Befunden (Abb. 2).

Zusammenfassend ist festzustellen, dass die Ergebnisse der
Laborvergleichsuntersuchungen die hohe Qualitat der Toll-
wutdiagnostik an den Untersuchungseinrichtungen unter-
streichen. Der Anteil der inkorrekten Ergebnisse lag bei

unter einem Prozent und damit weit unter dem Wert,
der bei Laborvergleichsuntersuchungen  durch  das
EU-RL bei europdischen Laboren auftrat. Die gewdhlte
Herangehensweise der Inaktivierung hat sich als praktikabel
erwiesen. Das NRL fiir Tollwut erwégt diese Form der Proben-
aufbereitung und -inaktivierung sowie des -versandes
in Zukunft auch fir Laborvergleichsuntersuchungen im
internationalen Kontext, insbesondere in Afrika, anzu-
wenden. An dieser Stelle mdchten wir uns bei unserer
Kollegin Jeannette Kliemt fir die Vorbereitung des
Laborvergleichstests sowie bei allen Teilnehmenden fiir die
konstruktive Zusammenarbeit bedanken.
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Abb. 2: Vergleich der Ergebnisse der RT-PCR-Untersuchungen (Ct-Werte, verschiedene Assays) der teilnehmenden
Untersuchungseinrichtungen fiir die einzelnen Proben mit denen vom FLI (Fischer et al. 2014 Multiplex, Balken).

Inkorrekte Befunde sind hervorgehoben.
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Vorgestellt

Prof. Dr. Christa Kiihn
Erste Prasidentin des FLI

Zum 1. Juli 2023 trat Prof. Dr. Kiihn ihr Amt als erste
Prisidentin des FLI an. Die Tierdrztin wuchs auf
einem landwirtschaftlichen Betrieb in der Nihe des
niedersichsischen Melle auf, studierte und promovierte an
der Tierdrztlichen Hochschule Hannover, arbeitete in einer
tierdrztlichen Praxis mit Schwerpunkt Bestandsbetreuung
Rind und Schwein und forschte danach von 1992 bis
zum Amtsantritt beim FLI im Forschungsinstitut fiir
Nutztierbiologie (FBN) in Dummerstorf. Ihre Habilitation
erlangte sie an der Agrar- und Umweltwissenschaftlichen
Fakultdat der Universitit Rostock. Hier lehrt sie seit 2014
als Professorin in Genetik der Krankheitsresistenz bei
landwirtschaftlichen Nutztieren.

Forschungsschwerpunkte von Christa Kiihn liegen in
der Nutztiergenetik, Nutztierzucht, Krankheitsresistenz,
Genomanalyse und Molekulargenetik.

Elke Reinking: Frau Professor Kiihn, der LAB-Loeffler richtet
sich primdr an die Veterindrlabore der Bundesldnder und
an freie Labore, die beim FLI-Thema Tierseuchen eine
wichtige Sdule sind. Als Bundesforschungsinstitut fiir
Tiergesundheit hat das FLI natiirlich auch die klassischen
Themen Tiererndhrung, Nutztiergenetik sowie Tierschutz und
Tierhaltung im Programm. Welche Akzente mdchten Sie bei
den vielfdltigen Themen zuklinftig setzen?

Christa Kiihn: Als Bundesforschungsinstitut fiir Tier-
gesundheit mdchte ich den Blick auf die Interaktion
von Wirt und Pathogen lenken. Welche Interaktionen
bestehen zwischen Faktoren auf der Wirtsseite (z.B.
Fiitterung, Haltung, Zucht) und denen der Pathogene?
Warum verlaufen Infektionen so unterschiedlich zwischen
nahe verwandten Spezies oder auch sogar innerhalb
einer Art - was treibt das von Pathogenseite, was von
Wirtsseite an? Fiir die Beantwortung dieser Fragen, aus
denen sich wichtige Ansdtze fiir Management, Prophylaxe
und Therapie in der Tierhaltung ergeben, ist das FLI mit
seinen verschiedenen Instituten sehr gut aufgestellt. Die
entsprechende interdisziplindre Forschung gilt es weiter
voranzutreiben, um einerseits wissenschaftlich fundierte
Lésungsvorschldge geben zu kénnen fiir die Anforderungen,
die sich auch aus der Notwendigkeit einer Transformation
in der Nutztierhaltung ergeben. Und um andererseits mit
exzellenter Grundlagenforschung die Basis zu legen fiir
ganz neuartige Handlungsoptionen, auch zum Schutz des
Menschen vor Zoonosen, an die wir jetzt noch gar nicht
denken.

Christa Kiihn (© M. Jérn, FLI)

Elke Reinking: Die Referenzlabore des FLI und die
Veterindrlabore der Bundeslinder arbeiten seit Jahren eng
miteinander zusammen und sind sehr gut vernetzt - wird
dies weiterhin eine hohe Prioritit haben?

Christa Kiihn: Natiirlich wird der Markenkern des FLI auch
weiterhin die Kombination von exzellenter Forschung und
daraus resultierender hoher Kompetenz und schneller
Reaktionsfdhigkeit in Bezug auf Tierseuchenerreger sein.
Dieser Markenkern wird auch bei mir weiterhin hohe
Prioritdt haben, und die Referenzlabore des FLI werden den
engen Kontakt und Austausch mit den Veterindrlaboren der
Bundesldnder pflegen.

Elke Reinking: Noch eine Frage aus der Sicht der
Veterindrdiagnostik: Welche Tierseuche ist fiir Sie die
spannendste?

Christa Kiihn: Die Spannendste ist eigentlich die, die wir
noch gar nicht kennen. Durch die enormen Fortschritte in
der Metagenomik sehen wir zunehmend, dass wir bislang
nur einen Bruchteil der Pathogene halbwegs kennen. Das
in Kombination mit unserer globalen Vernetzung und den
Habitatverschiebungen von Vektoren, wird uns sicher in
Zukunft eine Reihe von Anforderungen in der Diagnostik
bringen. Als Genetikerin finde ich Retroviren besonders
spannend, weil sie es so umfassend geschafft haben, sich
in die Genome von Tieren einzubauen, dass sie darin zu
wichtigen Elementen der Genrequlation und Biodiversitdt
ihrer Wirte geworden sind.
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KURZNACHRICHTEN

Kerstin Wernike als Vorstand der Fachgruppe AVID-Virologie bestatigt

Auf der 41. Arbeits- und Fortbildungstagung der Fachgruppe
Arbeitskreis fiir veterindrmedizinische Infektionsdiagnostik
(AVID) Virologie” der Deutschen Veterindrmedizinischen
Gesellschaft e.V. in Kloster Banz Mitte September 2023
wurde PD Dr. Kerstin Wernike (Institut fiir Virusdiagnostik des
FLI) erneut in den AVID-Vorstand gew#hlt und als Vorsitzende

bestdtigt. Die Leiterin des Nationalen Referenzlabors (NRL)
fir Schmallenberg-Virus, des WOAH Referenzlabors fiir
Bovine Virusdiarrhoe und NRLs fiir Bovine Virusdiarrhoe/
Mucosal Disease sowie stellvertretende Leiterin des NRLs fiir
SARS-CoV-2-Infektionen bei Tieren nahm die Wahl dankend
an und freut sich auf eine weiterhin gute Zusammenarbeit.

Martin Beer zum Vizeprasidenten des FLI bestellt

Bundeslandwirtschaftsminister Cem  Ozdemir bestellte
Anfang November 2023 Prof. Dr. Martin Beer zum neuen
Vizeprasidenten des Friedrich-Loeffler-Instituts. Seit 2004
leitet Martin Beer das Fachinstitut fiir Virusdiagnostik am
FLI-Hauptstandort Insel Riems. FLI-Prdsidentin Prof. Dr.
Christa Kiihn sieht in der Bestellung des Fachtierarztes fiir
Mikrobiologie und Virologie und anerkannten Virologen eine

NRL-Arbeitstagung in Jena

Vom 24. bis 26. April 2024 richten die Nationalen Referenz-
labore Chlamydiose, Lungenseuche der Rinder, Q-Fieber,
Rauschbrand, Paratuberkulose und Tuberkulose der Rinder
in Jena eine gemeinsame Arbeitstagung zu den Themen
Chlamydien, Mykoplasmen, Coxiellen, Clostridien und Myko-
bakterien aus.

Die Tagung wird in Kooperation mit der Fachgruppe Bak-
teriologie und Mykologie der Deutschen Veterindrmedi-
zinischen Gesellschaft (DVG e.V.) veranstaltet und richtet
sich insbesondere an die Mitarbeitenden von veterinar- und
humanmedizinischen Untersuchungseinrichtungen, Tierge-
sundheitsdiensten sowie praktizierende Tierdrztinnen und
Tierarzte, Arztinnen und Arzte und weitere Interessierte.

Thematische Schwerpunkte der Tagung sind Neuerungen
in der Diagnostik, aktuelle Daten zum Vorkommen der
Erreger und der Erkrankungen sowie Monitoring- und
Bekdmpfungsstrategien. Insbesondere der Austausch von
Erfahrungen und Ergebnissen mit Kolleginnen und Kollegen
soll hiermit ermdglicht werden.

Sie sind herzlich eingeladen, das Programm der Tagung mit
einem eigenen Beitrag mitzugestalten. Obwohl die Veran-
staltung im Hybridformat geplant ist, wiirden wir uns freuen,
moglichst viele Teilnehmerinnen und Teilnehmer und insbe-
sondere die Vortragenden personlich in Jena begriiBen zu
kénnen.

sehr gute fachliche Kombination zu ihrer Expertise in Tier-
zucht und Nutztiergenetik fiir die zuklinftige Leitung des FLI.
Von Oktober 2022 bis November 2023 nahm Prof. Dr. Lars
Schrader, Leiter des Fachinstituts fiir Tierschutz und Tierhal-
tung in Celle, befristet das Amt des FLI-Vizeprasidenten wahr.
Fiir seinen Einsatz fiir die Belange des FLI bedankte sich
Prof. Dr. Christa Kiihn herzlichst.

Myko en
Mykobakterien

Arbeitstagung
Jena 2024

Weitere Informationen finden Sie auf der
Veranstaltungsseite:
https://nrl-arbeitstagung.fli.de/de/2024

Die Anmeldung zur Tagung und die Einreichung von
Vortragstiteln und Abstracts sind dort bereits moglich.
Bitte melden Sie sich rechtzeitig an, denn die Anzahl der
Prasenzplatze ist begrenzt.

Einreichungsfrist fiir Beitrage: 31.01.2024
Early bird-Anmeldung: bis 14.02.2024

Wir freuen uns auf einen regen Austausch in Jena!
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Fiir 2024 geplante Laborvergleichsuntersuchungen des FLI

Sequenzierung

2024 Ansprechpartner
NRL Methode Priifgegenstand Q1 | Q2 | Q3 |04 | Name
Kontagiose Equine | PCR DNA-Nachweis X Dr. Falk Melzer
Metritis
Chlamydiose PCR erregerhaltiges Probenmaterial | x Dr. Christiane Schnee

Serologie (ELISA) Serum X

IHN, VHS, KHV-I, (RT)-(q)PCR, Zellkultur, | erregerhaltiges Probenmaterial | x Dr. Heike Schiitze
ISA, EHN

Paratuberkulose ELISA Milch X Dr. Heike Kéhler

TSE ELISA Gehirn (Rind, Schaf, Zervide) X Dr. Christine Fast

WNV Serologie (ELISA) Serum X | x Dr. Ute Ziegler

Bienenkrankheiten | Mikrobiologie Honig x | Dr. Marc Schifer
(Anzucht)

Stand Oktober 2023
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Save the Date:
5. Riemser Fischtag

+

11. Riemser
Diagnostiktage




Aus der Zulassungsstelle

Alle Informationen der Zulassungsstelle finden Sie
auch auf der FLI-Homepage unter www.fli.de in
der Rubrik ,Service > Zulassungsstelle"”.

Bei Fragen wenden Sie sich bitte an Dr. Jana Heidrich.
E-Mail: jana.heidrich@fli.de

Jana Heidrich
(© W. Maginot, FLI)

Erteilung einer Zulassung gemaB § 11 Abs. 2 des Tiergesundheitsgesetzes (05.2023 bis 11.2023)

Bezeichnung des Mittels Art der Anwendung | Zul.-Nr. Datum der | Pharmazeutischer
Zulassung | Unternehmer
QuantFloX Campylobacter jejuni PCR Kit | real time RT-PCR FLI-C 119 | 23.06.2023 | INDICAL BIOSCIENCE GmbH
Kurzform: QuantFloX Campylobacter D-04103 Leipzig
jejuni
RealPCR BVDV RNA Test real time RT-PCR FLI-B 671 |28.08.2023 | IDEXXB.V.
NL-2132 LR Hoofddorp
ID Gene BVDV/BDV Triplex 2.0 real time RT-PCR FLI-C 130 | 12.09.2023 | Innovative Diagnostics SA
Kurzform: IDBVDV2 F-34790 Grabels
flocktype NDV Ab ELISA FLI-C 128 | 16.10.2023 | INDICAL BIOSCIENCE GmbH
D-04103 Leipzig

Im November 2024 findet der 5. Fischtag am FLI sowie das
nachste ,Familientreffen der Veterindrdiagnostik” statt.
Interessierte sollten schon einmal den 20.11. fiir

den Riemser Fischtag und den 21.-22.11. fiir die

Riemser Diagnostiktage im Kalender vormerken.
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https://www.fli.de/de/service/zulassungsstelle-fuer-veterinaermedizinische-infektionsdiagnostika/
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Weitere NRLs und Konsiliarlabore am FLI

NRLs fiir meldepflichtige Tierkrankheiten

£20Z 43QUIdA0N :puDIS 12151136 ULYNUEIY 213113M HYOM 4P 130 [BUOIIBUIAIUL PUIS UILIYNUEI[YISN\| PUN 213135Guy 4P uayanasiall uabnyaiydabiazue uap uagan ,

IP° 14 @Z|0YIS-SULIdWef1ey

66¥C-¥08 L¥9€0

BU3[ ‘71|

Z|OYdS-SULIdN Y Id

(INZ) uasdYuRIY 3uabEILIN UINIIZ YdInQ

Ap'1@b1uoyenLred

Lyll-£ 1SEBE0

Swaty [3su] ‘aAl

brugy d @

SNIIA-(QHY) 9seasiq d1beyLIoWeH 11qqey 4Ny JOQelJel|ISuoy

AP’ Ip@uUUBWIYISNgIUUE

1911-£ 15€8€0

Swiaty [9su] ‘LNNI

uuewydsng-ewyeg v 1d dd

UOIRJUISNIIA BIPUIH/HVIN

AP 1D 20M UIII0S €011~ 1SE8E0 swiaty [asul ‘g3 MPOM °S UQ (BIAJEA]IG) USJIYNUEIN3YISN|
Ap'1p@dnydsosbrunniew €911-/ LSE8E0 SwAtY [3SU] 'INNI dnydsoin |\ Iq Joid 13Q314-S3ydsibeyioweH-0buoy-wiy
SwAtY [3su] 'aIINI ‘N'N ,(U93zeISNIY) USIYNUBINISIISQIY

Ap'Iy@dnydsoibuniew €9L1-£ 1S€8€0 swaty [asu] ‘INNI dnydsoig “| uq Joid sijjeydazu3 aydsiueder
ap1@61u0y el ed L¥LL-£ LSESEO SwiatYy [asul 'gAl Brugy 4 4@ siHjeydazug pun siuyny dunde)
AP IPOY2U|N“I3uLel 6511~ LGE8E0 Swidty [asul ‘INNI yauin "4 4a ad (SnJIA-eIUBH) uabunyuelyg lelineAung

[lew-3

uodL

nnsuyaey

UL/

YUY

P’ 14@IBUAWUBISUYD

0€¥C-1v08 L¥9€0

BU JI

DU D Iq “Jo4d

1/03 DIYILIIYIST IPUIP|IQ UIXOIOIIA

AP’ 14D 0SBW 0} 143q43Y

€Vee-¥08 L¥9€0

U3 'Z1g|

osewo] ‘H I ad

dlweden|

AP’ 1 D@SIBYIS U0IID

¥¥Sl-L 1SEBED

Swiaty [9su| '3

SaJeYdS "9 Qg

Jsowse|doxo]

AP ID N IUIIM UIISI)Y

60S1-£ 1GE8€0

Swiaty [9sul ‘aAl

AU N 4d dd

UUOIPRJU|-SNIIA-BI3qQUI|[BWYDS

AP ID3| SNjew £151-L 1G€8€E0 swiaty [asul ‘LNNI 11 “IN 1a UJANSNEH 19q UOIRU|-Z-A0I-SHY'S
PIYDZ|0Yds-suALPWBNAEY | 66¥Z-708 L¥IEO BUS( ‘71| Z|0YdS-SULIII Y IQ 139314-D
AIPDRIY0NMRY | 0¥ZZ-+08 L¥9IE0 BUS( I YN °H ua aso|nyiaqnIeIed
SpI@IdpIey W ZSL1-L 1S€8€E0 swaty [sul Al J3pIeH °L UQ Joid [960AP|IM 43p BZUIN|U AR Sudboy1edBLIPIIN
p1@bIUAoY ERLIEd I¥LL-2 1SEBED Swaty [sul Al Biugy d i@ BUSIA | IP3EN
APIDSYINLIAEM | 8SZL-L LGESED swaty [dsul ‘ZAINI Syan4 ‘M 1a (L71) SR6NID 3P SiRYEA0BUAIET 35014
p1@bIUOY edLIRd LpLL-/ 1SE8E0 swaly [3su] ‘Al Biugy d 1@ UONYA}UI-SI}IALIY-SNUIA duinb3

ap'iy@Aowisyew ojaed

¢68l-/£ 1SE€8E0

Swiaty [9su] '3

AOWISYE|A OJABd “i(]

350y 030UIYdT

AP @IIUYIS IUBIISIIYD

SEVC-108 L¥9€0

BUS[ dINI

UYdS "D A

asoipAwely)

AP 1@AmeEpY|FAuSOY

6¥CC-¥08 L¥9€0

BUSM ‘Z14

Amepy-13 "H "H 1@

(+310eq0jAdwe) 3jiydowayy) 3soLaldeqojAdwe)

AP"IL@Y10415UIQQNISIUUIP

L¢Sl-£ 1SE8ED

Swiaty [9sul 'aAl

y10435u3qqnNyY *q */q "Ad

3431336NES J3p UIUOIPYIJU|-SNIIABUIOG

P IY@IRZ]PWI .Y

991¢-¥08 L¥9€0

U3 ‘71|

RZP A a

(s133\ 3uinb3 3sgibejuo))
(INFD) s3I uinb3 IpuNdAISuy

[lew-3

uoy]

mnsuiyae

UL} /43397

UMY BRI |

~
~
7]
5=
7]
wn
~
st
7]

LabLOEFFLER 27.2023,




Impressum

Herausgeber: Friedrich-Loeffler-Institut,
Bundesforschungsinstitut fiir Tiergesundheit

Redaktion: Prof. Dr. Martin Beer, Elke Reinking

Anschrift der Redaktion:
Friedrich-Loeffler-Institut
Bundesforschungsinstitut fiir Tiergesundheit
Stidufer 10, 17493 Greifswald - Insel Riems
E-Mail: elke.reinking@fli.de

Fotos:

Deckblatt: Flughunde © pixabay
Riickseite: Schaf © FLI

Layout und Satz: Katja von Einsiedel

Druck: WIRmachenDRUCK GmbH, Backnang

LabLoeffler Nr. 27, Ausgabe 2/2023
ISSN 2190-7153

November 2023

LabLOEFFLER 27.2023, Heft 2 Seite 23




Friedrich-Loeffler-Institut, Bundesforschungsinstitut fiir Tiergesundheit

Institut fiir Epidemiologie

Institut fiir Immunologie

Institut fiir Infektionsmedizin

Institut fiir Internationale Tiergesundheit /One Health
Institut fiir molekulare Virologie und Zellbiologie
Institut fiir neue und neuartige Tierseuchenerreger
Institut fiir Virusdiagnostik

Stidufer 10
17493 Greifswald - Insel Riems
Tel.: +49 38351 7-0

www.fli.de
E-Mail: internetredaktion@fli.de

Institut fiir molekulare Pathogenese

Institut fiir bakterielle Infektionen und Zoonosen
Naumburger Strae 96 a

07743 Jena

Tel.: +49 3641 804-0

Institut fiir Tiererndhrung
Bundesallee 37

38116 Braunschweig

Tel.: +49 531 58044-102

Institut fiir Nutztiergenetik
HoltystraBe 10

31535 Neustadt

Tel.: +49 5034 871-5136

Institut fiir Tierschutz und Tierhaltung
DérnbergstraBe 25/27
29223 Celle

Tel.: +49 5141 3846-102




	Aktuelle Situation der Blauzungenkrankheit in Deutschland
	Analyse von Sequenzierdaten bakterieller Tierseuchenerreger 
	Wildtiermonitoring in Mecklenburg-Vorpommern durch ein integriertes One Health Surveillance-Response-System
	Jenaer-Salmonella-Workshop
	Nipahvirus als der nächste Pandemie-Erreger? Was weiß man über das Nipahvirus?
	Auswertung der Laborvergleichsuntersuchungen zur Tollwut-Diagnostik 2023
	Vorgestellt
	Kerstin Wernike als Vorstand der Fachgruppe AVID-Virologie bestätigt
	Martin Beer zum Vizepräsidenten des FLI bestellt
	NRL-Arbeitstagung in Jena
	Für 2024 geplante Laborvergleichsuntersuchungen des FLI
	Aus der Zulassungsstelle
	Nationale Referenzlaboratorien (NRLs) am FLI

