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Einleitung 

Bundesministerium für Ernährung und Landwirtschaft, 

Referat 322 – Tiergesundheit 

 

Bereits seit mehr als 20 Jahren veröffentlicht das 

Friedrich-Loeffler-Institut jährlich einen Bericht 

über die Entwicklung der Tiergesundheit. Dieser 

jährliche Bericht ist eine gesetzlich verankerte 

Aufgabe und darüber hinaus auch ein Element für 

die praktische Umsetzung des One-Health-Ansatzes 

in Deutschland. Denn nur von gesunden Tieren 

können sichere Lebensmittel gewonnen werden. Ein 

gesunder Tierbestand trägt auch zur Erhaltung der 

menschlichen Gesundheit bei. Gesunde Tiere 

bedürfen auch keiner Therapie mit antimikrobiellen 

Stoffen. Angesichts der massiven Ausbreitung von 

antimikrobiellen Resistenzen ist dies eine wichtige 

Feststellung.  

Der Tiergesundheitsjahresbericht enthält die 

Ergebnisse von epidemiologischen und 

labordiagnostischen Untersuchungen, von 

staatlichen Bekämpfungsmaßnahmen sowie eine 

Einschätzung zur Gefährdung von Tieren und 

Menschen durch ausgewählte 

Tierseuchen/Tierkrankheiten im Jahr 2022. 

Der Tiergesundheitsjahresbericht 2022 zeigt 

wiederum, dass in der Bundesrepublik Deutschland 

das Risiko des Auftretens von übertragbaren 

Krankheiten bei Tieren und die sich daraus 

ergebenden Folgen nicht unterschätzt werden 

dürfen. Das Geschehen der Afrikanischen 

Schweinepest setzte sich in Brandenburg und 

Sachsen fort. Ab November 2021 wurden zudem 

Fälle in Mecklenburg-Vorpommern festgestellt, 

sowohl bei gehaltenen Schweinen als auch bei 

Wildschweinen. Weiterhin ereigneten sich zwei 

Ausbrüche bei gehaltenen Schweinen in Baden-

Württemberg und in Niedersachsen. Im Jahr 2022 

wurden insgesamt 1.603 Fälle registriert. Auch das 

HPAIV-Geschehen, das im Oktober 2021 begann, 

setzte sich über das gesamte Jahr 2022 hinweg fort. 

Insgesamt 203 Bestände gehaltener Vögel waren 

2022 in Deutschland von HPAIV Infektionen 

betroffen und es wurden 1.376 Ausbrüche in 

Wildvögeln nachgewiesen. Im Sommer 2022 wurde 

das Ausbruchsgeschehen bei Wildvögeln vor allem 

durch koloniebrütende Seevogelarten bestimmt. 

Eine erhöhte Ausbruchsfrequenz bei gehaltenen 

Vögeln gegen Jahresende war durch 

Übertragungskette zwischen Rassegeflügel-

haltungen begründet 

Ungeachtet der skizzierten Ausbruchsgeschehen ist 

der Tiergesundheitsstatus der Nutztierbestände in 

Deutschland auf einem sehr hohen Niveau. Dies ist 

nicht zuletzt das Ergebnis einer erfolgreichen 

Zusammenarbeit zwischen Bund und Ländern bei der 

Verhütung und Bekämpfung von Tierseuchen.
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Kapitel 1 Das öffentliche Veterinärwesen in der Bundesrepublik Deutschland 

Bundesministerium für Ernährung und Landwirtschaft, Referat 323 

Tierseuchen – EU-Handel, Internationale Fragen, Krisenzentrum 

Die Tierärzteschaft insgesamt 
In der Bundesrepublik Deutschland waren gemäß der 

„Statistik 2022: Tierärzteschaft in der 

Bundesrepublik Deutschland“ zum 31.12.2022 

insgesamt 44.618 Tierärztinnen und Tierärzte bei 

den Kammern gemeldet. 

Davon waren 32.904 in Deutschland und 422 im 

Ausland tierärztlich tätig. Von den im Inland 

tierärztlich Tätigen waren 22.682 in der 

tierärztlichen Praxis (einschließlich Assistentinnen 

und Assistenten sowie Vertreterinnen und 

Vertretern) und 6.986 im Beamten- (1.477) und 

Angestelltenverhältnis (5.595) im öffentlichen 

Dienst tätig. Weitere Tierärzte waren in der 

Industrie, bei der Bundeswehr und in anderen 

tierärztlichen Tätigkeiten beschäftigt. 

Der Dachverband aller Tierärzte in Deutschland ist 

die  

 

Bundestierärztekammer 

Französische Straße 53, 10117 Berlin 

Tel. 030/201 4338-0 

Telefax: 030/201 4338-88 

E-Mail: geschaeftsstelle@btkberlin.de.  

 
Das öffentliche Veterinärwesen 
Öffentliches Veterinärwesen ist der öffentliche 

Dienst, der die im allgemeinen Interesse liegenden 

veterinärmedizinischen Aufgaben zum Schutz der 

Gesundheit von Tier und Mensch wahrnimmt. 

 
Aufgaben 
Die grundlegenden Aufgabenfelder des öffentlichen 

Veterinärwesens sind: 

 

▪ Überwachung, Prävention und Bekämpfung von 

Krankheiten, insbesondere von übertragbaren 

Krankheiten der Tiere 

▪ Schutz des Menschen vor Gefahren und 

Schädigungen durch Tierkrankheiten 

▪ Schutz des Menschen vor Gesundheitsgefährdung 

und -schädigung sowie vor Irreführung und 

Täuschung durch Lebensmittel, darunter 

Erzeugnisse tierischer Herkunft 

▪ Schutz des Lebens und Wohlbefindens der Tiere 

sowie Verhütung von Schmerzen, Leiden und 

Schäden  

▪ Schutz der Umwelt vor den von Tieren sowie 

tierischen Erzeugnissen und Nebenprodukten 

ausgehenden schädlichen Einflüssen 

 

Die Aufgaben des Veterinärwesens decken somit das 

Prinzip "vom Stall bis zum Tisch" als grundlegendes 

Prinzip der Lebensmittelsicherheit vollständig ab. 

Die Aufgaben werden in Abstimmung mit anderen 

Fachverwaltungen, vor allem mit der 

Gesundheitsverwaltung und der 

Landwirtschaftsverwaltung, durchgeführt. Die 

Durchführung des überwiegenden Teils der o.g. 

Aufgaben obliegt den zuständigen Behörden der 

Länder. 

 

Verhütung und Bekämpfung von Tierseuchen 

Die Veterinärverwaltung ist für die Verhütung und 

Bekämpfung übertragbarer Tierkrankheiten im 

Inland und die Vermeidung der Verschleppung dieser 

Krankheiten durch den Handel verantwortlich 

(staatliche Tierseuchenbekämpfung). Sie trägt 

Mitverantwortung für einen seuchenfreien 

Tierbestand innerhalb der Europäischen Union, 

beispielsweise in Form veterinärrechtlicher 

Kontrollen an den deutschen Außengrenzen der 

Gemeinschaft (u. a. Flughäfen). 

Den von Tieren auf Menschen übertragbaren 

Krankheiten (Zoonosen) wird entsprechend des One 

geschaeftsstelle@btkberlin.de
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Health-Ansatzes besondere Aufmerksamkeit 

gewidmet, um künftige Epidemien vorzubeugen, die 

zu Pandemien führen können. Der Ansatz mobilisiert 

die ressortübergreifende Zusammenarbeit, sodass 

die Gesundheitsverwaltung in die Lage versetzt 

wird, entsprechend der Infektionsdynamik der 

Krankheitserreger die richtigen 

Interventionsmaßnahmen zum Schutz der 

Gesundheit von Menschen einzuleiten.  
 
Allgemeiner Tiergesundheitsschutz 
Außerhalb der staatlichen Tierseuchenbekämpfung 

werden Aufgaben zur Sicherung und Verbesserung 

der Tiergesundheit (allgemeiner 

Tiergesundheitsschutz) in der Regel von 

Tiergesundheitsdiensten durchgeführt. Die in 

Ländern eingerichteten Tiergesundheitsdienste 

(Pferde-, Rinder-, Schweine-, Schaf-, Geflügel-, 

Eutergesundheitsdienste u. a.) führen regelmäßig 

Kontrolluntersuchungen durch und beraten in 

Fragen der Tierhaltung, insbesondere der 

Tierhygiene, der Stallhygiene, der Stallbautechnik 

und der Fütterung. Soweit die Veterinärverwaltung 

keine eigenen Tiergesundheitsdienste unterhält, 

wirkt sie in den Tiergesundheitsdiensten 

nichtstaatlicher Einrichtungen mit oder ergänzt 

bzw. unterstützt diese. 

 

Tierzucht, Futtermittelsicherheit und 

Tierernährung 

In der Tierzucht erstreckt sich die Aufgabe der 

Veterinärverwaltung auf die Überprüfung der 

Gesundheit der Zuchttiere, die Zuchthygiene und 

auf die Überwachung der Besamungsstationen aus 

veterinärhygienischer Sicht. 

Darüber hinaus wirkt die Veterinärverwaltung auch 

bei Fragen der Tierernährung, der 

Futtermittelherstellung und des 

Futtermittelverkehrs mit, um die Gesundheit der 

Tiere zu schützen, die Verschleppung von 

Krankheitserregern mit dem Futter zu verhüten, die 

Leistungsfähigkeit der Tiere zu fördern und die 

gesundheitliche und qualitative Unbedenklichkeit 

der von Tieren gewonnenen Lebensmittel zu 

gewährleisten. 

 

Tierschutz 

Die Veterinärverwaltung sorgt für den Schutz des 

Lebens und Wohlbefindens der Tiere. Sie überwacht 

insbesondere die Schlachtstätten, den Tierhandel, 

die Tiertransporte, die Tierhaltungen und 

Versuchstiereinrichtungen; sie genehmigt und 

überwacht die Durchführung von Tierversuchen. 

 

Fleischhygiene, Schlachttier- und 

Fleischuntersuchung 

Die Veterinärverwaltung ist für die amtliche 

Untersuchung und Beurteilung der Schlachttiere vor 

und nach der Schlachtung zuständig. Amtlich zu 

untersuchen ist ferner erlegtes Wild. 

Bei der amtlichen Untersuchung wird unter anderem 

auf sichtbare Zeichen von Zoonosen und 

Tierseuchen geachtet. Hierunter fallen auch die 

Untersuchungen auf BSE sowie die Überwachung des 

Umgangs mit Risikomaterialien (SRM) in Schlacht- 

und Zerlegungsbetrieben. Die stichprobenartigen 

Untersuchungen auf Arzneimittelrückstände, 

mikrobiologische Untersuchungen und die 

Untersuchung auf Trichinen sind ebenfalls Teil der 

amtlichen Fleisch- und 

Geflügelfleischuntersuchung. Die Zulassung von 

Betrieben ist ebenso wie die Hygienekontrollen in 

diesen Betrieben während des Schlachtens von 

Tieren, des Zerlegens, Kühlens, Gefrierens, Be- und 

Verarbeitens, des Beförderns von Fleisch ein 

bedeutendes Aufgabenfeld zur Sicherstellung des 

vorbeugenden gesundheitlichen 

Verbraucherschutzes. 

 

Überwachung des Verkehrs mit Lebensmitteln 

tierischer Herkunft und Milchüberwachung 

Die Veterinärverwaltung überwacht den Verkehr mit 

Lebensmitteln tierischer Herkunft sowie die 
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Gesundheit der Milchviehbestände und die Hygiene 

bei der Gewinnung, Behandlung und beim 

Inverkehrbringen von Milch und Milcherzeugnissen, 

um einen umfassenden Schutz des Verbrauchers vor 

Gesundheitsgefährdung und -schädigung sowie vor 

Irreführung und Täuschung zu gewährleisten. 

 

Arzneimittelüberwachung und Anwendung von Sera 

und Impfstoffen 

Die Veterinärverwaltung überwacht den Verkehr mit 

Arzneimitteln einschließlich Betäubungsmitteln für 

Tiere und deren Anwendung, insbesondere bei den 

Tieren, die der Gewinnung von Lebensmitteln 

dienen. Sie überwacht ferner den Betrieb der 

tierärztlichen Hausapotheken und die Ausübung des 

tierärztlichen Dispensierrechts. Sera, Impfstoffe 

und Antigene dürfen nur abgegeben oder 

angewendet werden, wenn sie vom 

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit 

(Friedrich-Loeffler-Institut) oder vom 

Bundesinstitut für Impfstoffe und biomedizinische 

Arzneimittel (Paul-Ehrlich-Institut) zugelassen 

worden sind. 

 

Überwachung der Beseitigung und Verwendung von 

tierischen Nebenprodukten 

Die Veterinärverwaltung überwacht die Beseitigung 

und Verwendung von tierischen Nebenprodukten, 

um die Gefährdung der Gesundheit von Mensch und 

Tier, die Verbreitung von Erregern übertragbarer 

Krankheiten sowie toxischer Stoffe zu verhindern. 

Das Verfüttern dieser Produkte ist weitestgehend 

verboten. 

 

Aufbau des öffentlichen Veterinärwesens 

Der Aufbau und die Verteilung der Kompetenzen des 

öffentlichen Veterinärwesens in der Bundesrepublik 

Deutschland folgen dem föderalen Aufbau. 

 

Auf Bundesebene ressortiert das Veterinärwesen im 

Bundesministerium für Ernährung und 

Landwirtschaft (BMEL) 

Rochusstraße 1 

D-53123 Bonn 

Tel. +49-228/99529-0 

Fax: +49-228/99529-4262 

E-Mail: poststelle@bmel.bund.de 

 

Im BMEL ist es in der Abteilung 3 

(Lebensmittelsicherheit, Tiergesundheit) 

insbesondere in der Unterabteilung 32 

"Tiergesundheit, Tierschutz" mit den Referaten: 

▪ 321: Tierschutz 

▪ 322: Tiergesundheit  

▪ 323: Tierseuchen - EU-Handel, Internationale 

Fragen, Krisenzentrum  

▪ 324: Veterinärangelegenheiten beim Export 

▪ 325: Rechtsangelegenheiten der Abteilung 3, 

Recht der Veterinärberufe 

▪ 326: Tierarzneimittel, Rückstände von 

pharmakologisch wirksamen Stoffen in 

Lebensmitteln 

angesiedelt. 

Der Leiter der Unterabteilung 32 ist gleichzeitig 

Delegierter bei der Weltorganisation für 

Tiergesundheit (WOAH, ehemals OIE) und Leiter des 

Veterinärdienstes („Chief Veterinary Officer“, CVO) 

der Bundesrepublik Deutschland gegenüber dem 

Ausland. 

 

Ein weiterer Bereich des Veterinärwesens befindet 

sich in der Unterabteilung 31 „Gesundheitlicher 

Verbraucherschutz - Sicherheit der 

Lebensmittelkette“ mit den Referaten: 

▪ 311: One Health, Strategie und Koordinierung der 

Abteilung 3, Digitalisierung in der Abteilung 3,  

▪ 312: Lebensmittelüberwachung, 

Krisenmanagement 

▪ 313: Rückstände und Kontaminanten in 

Lebensmitteln, Lebensmittelbedarfsgegenstände 

mailto:poststelle@bmel.bund.de
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▪ 316: Lebensmittelrecht, Ernährungsvorsorge 

 

Das Bundesamt für Verbraucherschutz und 

Lebensmittelsicherheit (BVL) ist auf Bundesebene 

zuständig für die Zulassung von Tierarzneimitteln 

nach den Vorgaben des Arzneimittelgesetzes. Dabei 

untersteht es der Fachaufsicht des 

Bundesministeriums für Gesundheit (BMG). 

 

Im Bereich der Bundeswehr werden die Belange des 

Veterinärwesens durch die Sanitätsoffiziere 

Veterinär wahrgenommen. 

 

Die entsprechende oberste Bundesbehörde ist das 

Bundesministerium der Verteidigung (BMVg) 

Fontainengraben 150 

D-53123 Bonn 

Tel.: 0228/12-00 

Fax: 0228/12-180 369 39 

E-Mail: bmvgfueskii7@bmvg.bund.de 

 

Referat Fü SK II 7 – Fachaufgaben 

Gesundheitswesen; vorbeugender Gesundheits-

schutz und öffentlich-rechtliche Aufgaben im 

Geschäftsbereich BMVg 

 

Die Veterinärverwaltung auf Bundesebene arbeitet 

der Rechtsetzung auf allen einschlägigen öffentlich-

rechtlichen Gebieten national wie in der 

Europäischen Union (EU) zu. Ihr obliegt zudem der 

Kontakt zu den Veterinärverwaltungen anderer 

Staaten, ferner die Wahrnehmung der fachlichen 

Interessen und Aufgaben innerhalb der EU. Der 

Großteil der Rechtsetzung erfolgt inzwischen auf 

Ebene der EU in Form von Verordnungen, die direkt 

in allen Mitgliedstaaten gelten. In nationalen 

veterinärrechtlichen Gesetzen und Verordnungen 

können nur noch Regelungen getroffen werden, 

soweit, die nationale Durchführung des EU-Rechts 

notwendig ist oder eine nationale 

Regelungskompetenz besteht. 

Krisenmanagement Tierseuchen 

Beim BMEL ist das Nationale Krisenzentrum 

Tierseuchen als Bestandteil des Referates 323 

Tierseuchen - EU-Handel, Internationale Fragen, 

Krisenzentrum angesiedelt. Die Leiterin des 

Referates 323 ist gleichzeitig Leitung der Bund-

Länder Task Force Tierseuchenbekämpfung (Task 

Force). Diese besteht ferner aus Vertretern der 

Länder sowie des BMVg und des FLI. Als 

Geschäftsstelle der Task Force fungiert ein 

Arbeitsstab, der personell aus Länderbediensteten 

besteht und räumlich beim Nationalen 

Krisenzentrum Tierseuchen im BMEL angesiedelt ist. 

Ein zusätzlicher Länderbediensteter des 

Arbeitsstabes ist für die technische Betreuung von 

Informatiksystemen als Schnittstelle zwischen Bund 

und Ländern im FLI tätig.  
 

bmvgfueskii7@bmvg.bund.de
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Kapitel 2 Finanzielle Beteiligung der Europäischen Union im Rahmen der 
Verordnung (EU) Nr. 2021/690 (Binnenmarktprogramm) 

Bundesministerium für Ernährung und Landwirtschaft, Referat 322, Tiergesundheit  

Heuser, R. 

Die Verordnung (EU) Nr. 2021/690 des Europäischen 

Parlaments und des Rates vom 28. April  2021 zur 

Aufstellung eines Programms für den Binnenmarkt, 

die Wettbewerbsfähigkeit von Unternehmen, 

einschließlich kleiner und mittlerer Unternehmen, 

den Bereich Pflanzen, Tiere, Lebensmittel und 

Futtermittel sowie europäische Statistiken 

(Binnenmarktprogramm) und zur Aufhebung der 

Verordnungen (EU) Nr. 99/2013, (EU) Nr. 

1287/2013, (EU) Nr. 254/2014 und (EU) Nr. 

652/2014 stellt die rechtliche Basis für die 

finanzielle Beteiligung der Union im 

Veterinärbereich dar.  

Mit der genannten Verordnung werden u. a. die 

Modalitäten der finanziellen Beteiligung der Union 

für 

− Dringlichkeitsmaßnahmen im Veterinärbereich,  

− Programme zur Tilgung, Bekämpfung und 

Überwachung von Tierseuchen und Zoonosen 

festgelegt.  

 

Die weiteren Ausführungen beziehen sich auf die im 

Jahr 2022 durchgeführten Dringlichkeitsmaßnahmen 

sowie die Programme zur Tilgung, Bekämpfung und 

Überwachung von Tierseuchen und Zoonosen.  

 

Dringlichkeitsmaßnahmen 

Gemäß Artikel 3 Absatz 2 Buchstabe e i. V. m. 

Anhang I Nummer 1 des Binnenmarktprogramms 

besteht für die Mitgliedstaaten die Möglichkeit, im 

Falle des Ausbruchs einer der in Anhang III der 

genannten Verordnung gelisteten Tierseuchen in 

ihrem Hoheitsgebiet eine finanzielle Beteiligung der 

Union an den Seuchentilgungsmaßnahmen zu 

erhalten, soweit bestimmte Bedingungen seitens 

des Mitgliedstaates erfüllt wurden.  

Grundsätzlich beteiligt sich die Kommission zu 50 % 

an den Ausgaben des Mitgliedstaates für die 

Entschädigung der Bestandseigentümer, für die 

Tötung und unschädliche Beseitigung seiner Tiere, 

die Reinigung und Desinfektion seines Betriebes und 

der Geräte, die Ungezieferbekämpfung im Betrieb 

und an den Geräten sowie die Vernichtung 

verseuchter Futtermittel und verseuchter Geräte.  

Des Weiteren beteiligt sich die Kommission zu 50 % 

an den Ausgaben für Impfstoffe und an den 

Impfkosten, soweit die Durchführung von Impfungen 

beschlossen wurde, sowie in hinreichend 

begründeten Ausnahmefällen an den Ausgaben für 

serologische und virologische Überwachungstests 

und von Tests vor Verbringung in Sperrzonen sowie 

sonstige für die Tilgung der Seuche unabdingbare 

Ausgaben. 

 

Programm zur Tilgung, Bekämpfung und 

Überwachung von Tierseuchen und Zoonosen 

Gemäß Artikel 3 Absatz 2 Buchstabe e i. V. m. 

Anhang I Nummer 2 des Binnenmarktprogramms 

besteht für die Mitgliedstaaten unter Wahrung 

bestimmter Voraussetzungen die Möglichkeit, im 

Rahmen der Finanzierung nationaler Programme zur 

Tilgung, Bekämpfung und Überwachung der im 

Anhang III der genannten Verordnung aufgeführten 

Tierseuchen und Zoonosen eine finanzielle 

Beteiligung der Gemeinschaft zu erhalten.  

 

Für das Jahr 2022 hatte die Bundesrepublik 

Deutschland der Kommission im Hinblick auf eine 

finanzielle Beteiligung folgende Bekämpfungs- und 

Überwachungsprogramme vorgelegt: 

− Programm zur Bekämpfung bestimmter 

zoonotisch übertragbarer Salmonellen bei 
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Zuchthühnern, Legehennen und deren 

Aufzuchtbeständen, Masthähnchenbeständen 

der Spezies Gallus gallus sowie Zucht- und 

Mastputenbeständen der Spezies Meleagris 

gallopavo, 

− Programm zur Überwachung von Geflügel und 

Wildvögeln auf die Aviäre Influenza, 

− Programm zur Tilgung und Überwachung der 

Transmissiblen Spongiformen Enzephalopathien 

(TSE), 

− Programm zur Bekämpfung der Afrikanischen 

Schweinepest. 

 

Die vorgenannten Programme wurden seitens der 

Kommission überprüft und gemäß Grant Agreement 

vom 4. April 2022 genehmigt. Die jeweiligen 

Höchstbeträge der finanziellen Beteiligung der 

Union wurden ebenfalls mit dem o. g. Grant 

Agreement festgesetzt. 

Dieses beinhaltet darüber hinaus die Vorausset-

zungen (z. B. Berichtspflichten, Fristen zur Vorlage 

der Berichte und Erstattungsanträge), welche die 

Mitgliedstaaten zu erfüllen haben, um überhaupt 

eine Finanzhilfe der Union erhalten zu können.  

 

Programm zur Bekämpfung bestimmter zoonotisch 

übertragbarer Salmonellen bei Zuchthühnern, 

Legehennen- und deren Aufzuchtbeständen, 

Masthähnchen der Spezies Gallus gallus sowie Zucht- 

und Mastputenbeständen der Spezies Meleagris 

gallopavo 

Gemäß Nummer 3 des Datenblattes des Grant 

Agreements wurde das von der Bundesrepublik 

Deutschland eingereichte Programm genehmigt und 

der Höchstbetrag einer finanziellen Beteiligung der 

Union auf 2.078.000 Euro festgesetzt.  

 

Die finanzielle Beteiligung der Union beträgt 50 % 

der Einheitskosten, die bei der Durchführung von 

bakteriologischen Untersuchungen 

(Kultivierung/Isolierung, Überprüfung der 

Desinfektionswirksamkeit, Nachweis 

antimikrobieller Mittel) sowie Serotypisierungstests 

im Rahmen der amtlichen Probenahme entstehen. 

Des Weiteren gewährt die Union eine Finanzhilfe in 

Höhe von 50 % der Kosten für die Beschaffung von 

Impfstoffen sowie für die Entschädigung von 

Bestandseigentümern für die Tötung der unter das 

Programm fallenden Tiere sowie die Vernichtung 

von Eiern. 

Im Jahr 2022 wurden der Kommission im Rahmen des 

Erstattungsantrages insgesamt 9.825 

bakteriologische Tests, 260 Serotypisierungen, 74 

Tests zur Überprüfung der Desinfektions-

wirksamkeit, 4.750 Probenahmen, über 3,6 Mio. 

Impfstoffdosen und Entschädigungszahlungen für 

2.308 getötete Tiere gemeldet.  

Zu berücksichtigen ist hierbei, dass in einigen 

Bundesländern Untersuchungen durchgeführt 

wurden, die für eine Finanzhilfe der Union nicht 

infrage kamen und somit auch nicht im Rahmen der 

Erstattung gemeldet wurden.  

Eigenkontrolluntersuchungen sind in den oben 

angegebenen Untersuchungen nicht enthalten, da 

solche Untersuchungen nicht kofinanzierungsfähig 

sind. 

 

Bedingt durch einen von der KOM vorgebrachten 

Hinweis auf eine bestehende Diskrepanz zwischen 

dem geltenden EU-Recht und der Umsetzung im 

nationalen Recht bezogen auf das Ergebnis von 

betriebseigenen Kontrollen und den daraus 

resultierenden Konsequenzen wurde die finanzielle 

Beteiligung der Union an diesem Programm auch für 

das Jahr 2022 ausgesetzt. Die Anpassung des 

nationalen Rechts ist mit der Zweiten Verordnung 

zur Änderung der Geflügelsalmonellenverordnung 

vom 4. November 2023, die am 17.11.2023 in Kraft 

getreten ist, erfolgt. 

 

Programm zur Überwachung von Geflügel und 

Wildvögeln auf die Aviäre Influenza 
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Gemäß Nummer 3 des Datenblattes des Grant 

Agreements wurde das genannte Programm 

genehmigt und der Höchstbetrag einer finanziellen 

Beteiligung der Union auf 164.000 Euro festgesetzt. 

Die finanzielle Beteiligung der Union beinhaltet 50 % 

der Einheitskosten für die Kosten der Probenahme 

bei Hausgeflügel sowie die Kosten der 

durchgeführten Labortests. Daneben gewährt die 

Union 50 % der entstandenen Kosten für Lieferung 

von Wildvögeln im Rahmen der passiven 

Überwachung. Im Gegensatz zu Beobachtungen der 

Vorjahre bestand im Jahr 2022 eine ganzjährige 

Virusaktivität Im Rahmen des der Kommission für 

das Jahr 2022 vorgelegten Erstattungsantrages 

wurden insgesamt 2.742 Probenahmen bei 

Wildvögeln, 6.264 bei Hausgeflügel, 8.164 

serologische Untersuchungen mittels ELISA-Test, 

2.209 Hämagglutinationshemmungstests für die 

Serotypen H5 und H7, 50 Virusisolationstests und 

10.953 virologische Tests mittels PCR geltend 

gemacht. 

 

Programm zur Überwachung der Transmissiblen 

Spongiformen Enzephalopathien (TSE) 

Gemäß Nummer 3 des Datenblattes des Grant 

Agreements wurde das genannte Programm 

genehmigt und der Höchstbetrag einer finanziellen 

Beteiligung der Union auf 1.139.000 Euro 

festgesetzt. 

 

Die finanzielle Beteiligung der Union, die 28,05 % 

der Einheitskosten beträgt, umfasst im 

Wesentlichen die Kosten, die für die Durchführung 

von Tests bei nicht für den menschlichen Verzehr 

getöteten bzw. verendeten Rindern, Schafen und 

Ziegen und für diskriminierende Tests bestätigter 

BSE-Fälle entstanden sind. Darüber hinaus gewährt 

die Kommission für Tests an gesundgeschlachteten 

Rindern, die aus Mitgliedstaaten und Drittländern 

stammen, die nicht im Anhang des 

Durchführungsbeschlusses 2011/358/EU gelistet 

sind, ebenfalls 28,05 % der Einheitskosten. 

 

Daneben beträgt die finanzielle Beteiligung 28,05 % 

der Kosten, die im Rahmen der Entschädigung von 

Bestandseigentümern für die Tötung und 

unschädliche Beseitigung der Tiere im Rahmen der 

Tilgungsprogramme entstehen. 

Im Rahmen des der Kommission zu übersendenden 

Erstattungsantrages wurden 163.715 Tests bei 

Rindern, 20.585 Tests bei Schafen und 2.268 Tests 

bei Ziegen gemeldet; daneben umfasst der 

Erstattungsantrag 7 Bestätigungstests.  

Weiterhin wurden 2 Scrapieausbrüche (alles 

atypische Fälle) in zwei Bundesländern amtlich 

festgestellt.  

Die Anzahl der gegenüber der Kommission geltend 

gemachten Genotypisierungen betrug 2.615 

Untersuchungen. 

 

Programm zur Bekämpfung der Afrikanischen 

Schweinepest. 

Gemäß Nummer 3 des Datenblattes des Grant 

Agreements wurde das genannte Programm 

genehmigt und der Höchstbetrag einer finanziellen 

Beteiligung der Union auf 740.000 Euro festgesetzt. 

Die finanzielle Beteiligung der Union beinhaltet 50 % 

der Einheitskosten für die Information über tot 

aufgefundene oder erlegte Wildschweine zur 

weiteren Probenahme, Untersuchung, Entfernung 

und sicheren Entsorgung durch die zuständige 

Behörde/Untersuchungseinrichtung sowie die 

Kosten der durchgeführten Labortests. Daneben 

gewährt die Union 50 % der Einheitskosten für 

Kosten, die bei Aufklärungs- und 

Informationskampagnen und der selektiven Jagd 

weiblicher Wildschweine entstanden sind. 

Im Rahmen des der Kommission für das Jahr 2022 

vorgelegten Erstattungsantrages wurden Kosten für 

8.625 gesund erlegte  Wildschweine (aktives 

Monitoring), für 5.033 tot aufgefundene oder 
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erlegte Wildschweine zur Einsendung von Proben an 

die jeweilige Untersuchungseinrichtung, für  17.666 

virologische Tests mittels PCR,  für 5.624 ELISA Tests 

und 497 Immunoperoxidasetests, für 4.012 Fälle 

einer Information über tot aufgefundene oder 

erlegte Wildschweine zur weiteren Probenahme, 

Untersuchung, Entfernung und sicherer Entsorgung 

durch die zuständige Behörde / 

Untersuchungseinrichtung sowie 3.263 Fälle zur 

Entfernung und sicheren Beseitigung von toten oder 

erlegten Wildschweinen geltend gemacht. 

Für Aufklärungs- und Informationskampagnen 

wurden Kosten in Höhe von 30.515 Euro (= 100%) 

geltend gemacht. 
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Kapitel 3 Der Viehbestand 

Bestandsentwicklung und aktuelle Bestandszahlen für Rinder, Schweine, Schafe, Ziegen, Pferde und 

Geflügel in Deutschland 
Homeier-Bachmann, T.; Wysocki, P.; Knittler, H 

Vorbemerkungen 

Auf der Grundlage des Agrarstatistikgesetzes  

(AgrStatG) finden regelmäßige Erhebungen der 

Bestandszahlen für Rinder, Schweine, Schafe, 

Ziegen und Geflügel statt. Diese Erhebungen werden 

zweimal jährlich in allen Bundesländern mit 

Ausnahme der Stadtstaaten durchgeführt und finden 

im Rahmen einer Agrarstrukturerhebung, die 

wechselweise als Vollerhebung oder als 

Stichprobenbefragung durchgeführt wird, statt. Die 

Erhebungen zum Rinderbestand werden zweimal 

jährlich am 3. Mai und am 3. November als Auszug 

aus dem Herkunfts- und Informationssystem für 

Tiere (HIT-Datenbank) erstellt und für statistische 

Zwecke ausgewertet. Im Rahmen der 

Viehbestandserhebung Schweine werden 

repräsentativ Betriebe mit mindestens 

50 Schweinen oder 10 Zuchtsauen jeweils zum 

Stichtag 3. Mai und 3. November befragt. Hierzu 

wird eine geschichtete Stichprobe einmal jährlich 

gezogen. Zur Erhebung über die Schweinebestände 

am 3. Mai 2010 wurden die Erfassungsgrenzen auf 

50 Schweine oder 10 Zuchtsauen angehoben, um 

insbesondere die kleineren Betriebe zu entlasten. 

Daher sind die Schweinebestände zu den 

Vorerhebungen nur begrenzt vergleichbar und die 

Betriebszahlen sind nicht vergleichbar. Im Rahmen 

der Viehbestandserhebung für Schafe werden 

repräsentativ Betriebe mit mindestens 20 Schafen 

jeweils zum Stichtag 3. November befragt. Hierzu 

wird eine geschichtete Stichprobe einmal jährlich 

gezogen. Die Stadtstaaten Berlin, Bremen und 

Hamburg nehmen bei der Viehbestandserfassung 

eine Sonderstellung ein. Dort finden seit Mai 2005 

alle vier Jahre repräsentative Erhebungen für 

Rinder, Schweine, Schafe, Pferde und Geflügel 

statt, die seit Mai 2003 durch eine im 

Vierjahresabstand durchgeführte Totalzählung 

aufgeführter Tierbestände ergänzt werden. 

 

Die Erhebung ist an die Betriebsgröße gekoppelt, 

wobei nur landwirtschaftliche Betriebe im Sinne von 

Artikel 2 Buchstabe a der Verordnung (EG) 

Nr. 1166/2008 berücksichtigt werden. Es werden 

nur Tierbestände der Betriebe erfasst, die entweder 

über eine landwirtschaftliche Nutzfläche (LF) von 

mindestens 5 ha oder über eine Waldfläche (WF) von 

mindestens 10 ha verfügen oder die folgenden 

Bestandszahlen erreichen oder überschreiten: 

 

jeweils 10 Rinder 

50 Schweine oder 10 Zuchtsauen 

20 Schafe oder 20 Ziegen 

oder 1.000 Stück Geflügel 

 

Die Anzahl gehaltener Einhufer wird in diesen 

Betrieben gegebenenfalls miterfasst (§ 27 Absatz (1) 

Abschnitt 5 (d) – AgrStatG). Für die Geflügelstatistik 

werden Einzelerhebungen in Brütereien, 

Unternehmen mit Hennenhaltung und in 

Geflügelschlachtereien durchgeführt.  

 

Die letzten Erhebungsdaten für Rinder, Schweine 

und Schafe basieren auf dem Zensus vom 

3. November 2022. Die Zahlen für das Geflügel, die 

Ziegen und Einhufer entstammen der Zählung vom 

1. März 2016 (Agrarstrukturerhebung - ASE).  

 

Im Jahr 2010 wurde in Deutschland eine 

Landwirtschaftszählung (LZ) durchgeführt. Die nach 

dem Agrarstatistikgesetz durchzuführende 

Großzählung soll alle zehn Jahre stattfinden. Seit 
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dem Jahr 1999 bis zum Jahr 2007 wurde eine 

Agrarstrukturerhebung (ASE) im Zweijahres-

rhythmus durchgeführt, sie wurde 2010 in die LZ 

2010 integriert. Seit dem Jahr 2010 soll die ASE nur 

noch im dreijährlichen Abstand als 

Stichprobenerhebung mit 80.000 Erhebungs-

einheiten durchgeführt werden. Die aktuellsten 

ASE-Daten wurden im ersten Halbjahr 2020 erhoben 

und wurden sukzessive im Laufe des Jahres 2021 

vom Statistischen Bundesamt veröffentlicht 

(Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 2.1.3, 

2021). 

 

Langzeitentwicklung des Viehbestandes 

Die Darstellung der Langzeitentwicklung des 

Viehbestandes beruht auf Daten des Statistischen 

Bundesamtes und wurde den Statistiken und 

Datentabellen der Fachserie 3, Reihe 4.1 - Land- und 

Forstwirtschaft, Fischerei – Viehbestand 

3. November 2022, entnommen (Erscheinungsfolge: 

jährlich, erschienen am 01. März 2023, 

Artikelnummer: 2030410225324 Herausgeber: 

Statistisches Bundesamt, Destatis, Wiesbaden). 

 

Die seit dem Jahr 1990 zu beobachtende 

kontinuierliche Abnahme des Rinderbestandes (Abb. 

1a) hat sich im Jahr 2022 gegenüber den Vorjahren 

fortgesetzt. Die Gesamtzahl gehaltener Rinder im 

Jahr 2022 hat um knapp 1,0 % gegenüber dem 

Vorjahr abgenommen und liegt jedoch immer noch 

bei rund 11,0 Mio. Tieren. Ein Vergleich mit dem 

Jahr 2001 ergibt einen deutlichen Rückgang der 

Rinderzahlen um ca. 24,7 Prozent oder etwa 

3,6 Mio. Rinder (14,6 Mio. Rinder im Jahr 2001).  

Allerdings sind diese Zahlenvergleiche mit gewissen 

Einschränkungen zu bewerten, da sich die 

Erfassungssysteme geändert haben und man seit 

dem Jahr 2008 die Erhebung der Zahlen für den 

Rinderbestand aus den Meldungen in der HI-Tier 

Rinderdatenbank (Halterbestände) bezieht. 

In der Rückschau zeigt sich, dass es einen Trend zu 

größeren Milchkuhbeständen gibt und gleichzeitig 

die Zahl der Milchkuhhaltungen insgesamt abnimmt. 

Während es 2010 durchschnittlich 45 Milchkühe pro 

Halter in Deutschland gab, sind es aktuell etwa 72 

Tiere. 

Der Schweinebestand (Abb. 1a) betrug bei der 

Novemberzählung des Jahres 2022 21,4 Mio. Tiere 

(ohne Stadtstaaten). Der Bestand hat somit im 

Vergleich zum Vorjahr (22,8 Mio. Schweine) 

abgenommen, insgesamt bleiben die Zahlen jedoch 

seit Jahren auf ähnlichem Niveau (zum Vergleich: im 

Jahr 2001 betrug der Schweinebestand 25,8 Mio. 

Tiere).  

Eine ausführliche Darstellung der 

Schweinebestandszahlen der einzelnen 

Bundesländer bietet die Tabelle 3.  
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Abb. 1a: Langzeitentwicklung im Viehbestand Deutschlands für Rinder und Schweine. Quellen: Statistisches Bundesamt, 
Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2021  

 

Für Pferde (Abb. 1b) sind im Berichtszeitraum keine 

Daten erhoben worden. Die letzten aktualisierten 

Zahlen stammen aus der ASE vom 1. März 2020. 

Damals wurden 453.662 Pferde gezählt. Die letzten 

davor verfügbaren Zahlen stammen aus der ASE vom 

1. März 2016. Es wurden 441.954 Pferde erfasst.  

Die Anzahl der Pferdehaltungen beträgt demnach 

41.423 in der ASE 2020 (42.145 in der ASE 2016). Bei 

statistischen Erhebungen zur Pferdehaltung werden 

ausschließlich in landwirtschaftlichen Betrieben 

gehaltene Pferde erfasst. Klein- und 

Hobbyhaltungen gehen nicht in die Erhebung ein. 

Deshalb ist mit einer sehr großen Dunkelziffer nicht 

erfasster Pferde mindestens im 

Größenordnungsbereich der erhobenen 

Bestandszahlen zu rechnen. Bestandsschätzungen 

für die Pferdepopulation Deutschlands liegen seit 

dem Jahr 2007 bei ca. 1 Mio. Pferde. Bei der 

Schafpopulation (Abb. 1b) wurden im Jahr 2022 bei 

der Novembererhebung 1,52 Mio. Schafe erfasst 

(hier fehlen jedoch die Angaben für die 

Stadtstaaten). Gegenüber dem Vorjahreswert (1,48 

Mio.) ergibt sich ein leichter Anstieg. Legt man die 

Zahlen aus der LZ 2010 zu Grunde, damals wurden 

2,09 Mio. Schafe in Deutschland gehalten, so ist dies 

ein deutlicher Rückgang um über 27 Prozent. Ein 

Vergleich der aktuellen Zahlen mit denen der 

letzten Erfassung im Jahr 2009 (2,44 Mio.), lässt 

eine noch wesentlich größere Abnahme erkennen 

(etwa 38 %). Genauere Angaben zur Schafpopulation 

der Bundesländer sind in der Tabelle 4 

wiedergegeben. 

 

Für den Ziegenbestand wurden im Berichtszeitraum 

keine aktuellen Zahlen erhoben. Bei der 

Agrarstrukturerhebung im März 2020 betrug der 

Ziegenbestand 154.906 Ziegen (138.810 Tiere nach 

der ASE 2016) (Abb. 1 b).  
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Beim Geflügel (Abb. 2) beruhen die letzten Zahlen 

ebenfalls auf der Agrarstrukturerhebung im 

März 2020. Bei der ASE ist zu bedenken, dass die 

Daten nur auf einer Stichprobenerhebung von 

80.000 Betrieben beruhen. Nach der ASE 2020 

betrug der Geflügelbestand am 1. März 2020 

insgesamt 159,118 Mio. gehaltene Hühner 

(184,125 Mio./ASE 2016), davon waren 54,447 Mio. 

Legehennen (58,679 Mio./ASE 2016) und 

92,460 Mio. Masthähnchen (109,804 Mio./ASE 2016). 

Weiterhin wurden 323.515981 Gänse (500.981 /ASE 

2016), 2,127 Mio. Enten (3,043 Mio./ASE 2016) und 

11,579 Mio. Puten (13,352 Mio./ASE 2016) gehalten. 

 

 
Abb. 1b: Langzeitentwicklung des Pferde-, Schaf- und Ziegenbestands in Deutschland. Quellen:  Statistisches 
Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2021 sowie Fachserie 3, Reihe 2.1.3, 2021 



Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

FLI | 2022 | 17 

 
Abb. 2: Geflügelbestand nach Nutzungsrichtung 
Quellen:  Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 2.1.3, 2021 
Tabelle 1: Anzahl Rinderhalter Deutschlands nach Bestandsgrößenklassen am 3. November 2022 

Bundesland Anzahl Rinderhalter in genannten Größenklassen 
Gesamt 1-9 10-19 20-49 50-99 100-199 200-499 ≥ 500 

Baden-Württemberg 14.761 3.821 2.399 3.281 2.251 1.956 995 58 

Bayern 39.815 6.338 4.799 9.101 9.209 7.874 2.404 90 

Berlin 36 16 8 7 5 – – – 

Brandenburg 3.919 1.798 479 462 309 288 335 248 

Bremen 74 9 7 12 12 21 12 1 

Hamburg 93 25 25 12 16 6 8 1 

Hessen 7.475 2.086 1.498 1.810 965 673 405 38 

Mecklenburg-Vorpommern 3.154 1.377 391 372 236 230 294 254 

Niedersachsen 18.880 4.175 1 994 2.840 2.392 3.173 3.672 634 

Nordrhein-Westfalen 15.823 4.250 2 137 3.052 2.278 2.250 1.626 230 

Rheinland-Pfalz 4.493 1.197 725 931 686 562 363 29 

Saarland 614 190 77 139 83 71 50 4 

Sachsen 6.493 3.785 867 710 334 303 258 236 

Sachsen-Anhalt 2.896 1.564 323 298 164 175 207 165 

Schleswig-Holstein 6.837 1.415 738 996 772 1.126 1.472 318 
Thüringen 4.004 2.363 581 380 174 160 181 165 

Deutschland 129.367 34.409 17.048 24.403 19.886 18.886 12.282 2.471 

Quelle: Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2022 
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Tabelle 2: Anzahl Rinder Deutschlands nach Bestandsgrößenklassen in 1.000 Tieren am 3. November 2022 

Bundesland 
Anzahl Rinder in genannten Größenklassen (in 1.000 Tieren) 

Gesamt 1-9 10-19 20-49 50-99 100-199 200-499 ≥ 500 

Baden-Württemberg 912 19 34 106 159 278 279 38 
Bayern 2.867 32 68 303 659 1.098 647 59 
Berlin 1 0 0 0 0 - - - 
Brandenburg 448 6 7 15 22 41 111 247 
Bremen 8 - 0 0 1 3 3 - 
Hamburg 6 - 0 0 1 1 2 - 
Hessen 392 11 21 57 67 96 114 26 
Mecklenburg-Vorpommern 459 5 5 12 17 34 96 290 
Niedersachsen 2.351 19 28 93 173 465 1.098 475 
Nordrhein-Westfalen 1.273 20 30 98 163 321 481 160 
Rheinland-Pfalz 300 6 10 30 49 80 104 21 
Saarland 40 - 1 4 6 10 15 - 
Sachsen 435 14 12 22 24 42 81 241 
Sachsen-Anhalt 278 6 4 9 12 25 67 155 
Schleswig-Holstein 951 7 10 32 56 166 456 223 
Thüringen 278 9 8 12 12 23 57 157 

Deutschland 10.997 154 239 794 1.421 2.682 3.611 2.096 

Quelle: Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2022 

Tabelle 3: Anzahl Schweine insgesamt, Zuchtsauen, Ferkel und Mastschweine einschl. Jungschweine und Eber nach 
Bundesländern (in 1.000 Stück) am 3. November 2022 (ohne Stadtstaaten) 

Bundesland Schweine 
insgesamt 

Ferkel 
 

Zucht- 
schweine 

Mast-
schweine 

Baden-Württemberg 1.306 461 105 513 

Bayern 2.413 680 159 1.188 
Brandenburg 598 280 61 159 
Hessen 392 101 23 201 
Mecklenburg-Vorpommern 565 212 62 180 
Niedersachsen 7.080 1.828 365 3.639 
Nordrhein-Westfalen 5.787 1.626 334 2.757 
Rheinland-Pfalz 101 25 6 47 
Saarland 2 0 0 1 
Sachsen 499 190 52 143 
Sachsen-Anhalt 976 406 117 238 
Schleswig-Holstein 1.027 253 61 501 
Thüringen 622 307 70 150 

Deutschland 21.366 6.368 1.416 9.716 

Quelle: Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2022 
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Tabelle 4:  Anzahl Schafe insgesamt, davon zur Zucht benutzte weibliche Schafe einschließlich gedeckter Jährlinge 
(in 1.000 Stück) am 3. November 2022 (ohne Stadtstaaten)  

Bundesland Schafe insgesamt 
davon: weibliche Zuchtschafe einschl. gedeckte 

Jungschafe 
Milchschafe andere Mutterschafe 

Baden-Württemberg 203 3.1 144 

Bayern 254 2.1 178 

Brandenburg 75 0.4 54 

Hessen 113 0.7 80 

Mecklenburg-Vorpommern 70 / 47 

Niedersachsen 163 2.0 103 

Nordrhein-Westfalen 149 2.0 103 

Rheinland-Pfalz 64 / 45 

Saarland 6 0.1 4 

Sachsen 62 0.6 46 

Sachsen-Anhalt 56 0.3 41 

Schleswig-Holstein 200 0.5 135 

Thüringen 102 0.6 79 

Deutschland 1.517 12,4 1.061 

Quelle: Statistisches Bundesamt, Fachserie 3, Reihe 4.1, November 2022 

 

Handelsverkehr 

Bei der Beurteilung des Viehbestandes spielt der 

Handel eine nicht unerhebliche Rolle.  

 

Innergemeinschaftliches Verbringen nach 

Deutschland  

War in den Jahren 2005 bis 2006 eine kontinuierliche 

Zunahme der Anzahl innergemeinschaftlich nach 

Deutschland verbrachter Rinder zu verzeichnen, hat 

sich der Trend in den Folgejahren 2007 und 2008 

umgekehrt. Seitdem ist ein Abwärtstrend der 

Verbringungen von Zucht- und Schlachtrindern in die 

Bundesrepublik zu beobachten. Der bisherige 

Tiefpunkt wurde im Jahr 2019 mit 34.004 Stück Vieh 

erreicht. Die absoluten Werte sind in Tabelle 5 

dargestellt. Im Vergleich mit den frühen 2010er 

Jahren bleiben die Importe damit weiterhin auf 

niedrigem Niveau. 

Aus insgesamt 14 Mitgliedstaaten wurden Rinder 

innergemeinschaftlich nach Deutschland verbracht, 

wobei im Vergleichszeitraum der Jahre 2015 bis 

2022 erhebliche Verschiebungen bei den 

Herkunftsländern zu verzeichnen waren. Die 

Hauptlieferländer im Jahr 2022 waren die 

Tschechische Republik, Niederlande, Frankreich und 

Luxemburg. Importe aus den Niederlanden haben 

gegenüber den Vorjahren wieder deutlich 

zugenommen und nähern sich dem vormaligen 

Niveau wieder an. Insgesamt haben sich die Importe 

im Jahr 2022 wieder leicht erhöht.
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Tabelle 5:  Verbringungen von Rindern nach Deutschland aus EU-Ländern und der Schweiz 2015 - 2022 (Quelle 
Eurostat) 

* 2020 aus EU ausgetreten 

Verbringungsländer 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Belgien 1.464 1.296 806 1.340 386 501 754 565 
Bulgarien 0 0 150 0 0 0 0 0 
Dänemark 1.373 141 566 359 165 415 1170 631 
Estland 3.907 3.085 1.175 0 0 0 0 3 
Frankreich 7.023 7.769 8.538 4.901 3.486 4.346 5.553 5.632 
Irland 889 12 64 49 24 50 88 0 
Italien 365 88 3 0 1 1 41 2.073 
Kroatien 0 13 0 0 0 399 0 0 
Lettland 1.208 1.591 1.555 356 0 0 0 0 
Litauen 3.107 1.198 325 0 0 0 0 0 
Luxemburg 5.646 5.401 5.363 5.495 3.985 3.022 3.418 3.620 
Niederlande 6.289 13.552 24.783 12.203 2.608 2.574 6.069 11.042 
Österreich 11.343 7.083 5.448 5.683 4.211 1.898 2.227 2.762 
Polen 845 591 83 62 0 85 6 9 
Rumänien 605 799 86 25 2 6 0 24 
Schweiz 27 78 22 32 30 33 24 26 
Slowakei 229 129 62 0 402 0 312 0 
Slowenien 25 0 0 0 0 0 0 154 
Spanien 229 476 0 0 0 0 0 0 
Tschechische Republik 18.488 23.962 25.947 21.282 18.691 22.468 25.485 23.513 
Ungarn 0 0 897 708 12 110 78 92 
Vereinigtes Königreich* 1.020 537 540 130 1 0 - - 

Gesamtverbringung Rinder 64.082 67.801 76.391 52.625 34.004 35.908 45.225 50.146 
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Abb. 3: Verbringungen von Rindern nach Deutschland aus EU-Ländern und der Schweiz (ab 2021 ohne Vereinigtes 
Königreich) in Stück Vieh 2015 – 2022 (Quelle: Eurostat) 

 

Innergemeinschaftliches Verbringen aus 

Deutschland und Exporte in Drittstaaten 

Beim Verbringen von Schlacht- und Zuchtrindern aus 

Deutschland in EU-Mitgliedstaaten und die Schweiz 

bestätigt sich der letztjährige Höchststand. Das 

Allzeithoch aus dem Jahr 2017 wurde in 2022 nicht 

erreicht, aber seit 2015 bewegen sich die 

Verbringungen auf einem deutlich gestiegenen 

Niveau. 

 

 

Deutschland verbrachte innergemeinschaftlich im 

Jahr 2022 Rinder in 24 EU-Mitgliedsländer, nur nach 

Finnland, Zypern und Malta wurden keine 

Verbringungen durchgeführt. Die Verbringungen in 

das Nicht-EU-Land Schweiz fallen geringer aus als im 

Vorjahr, bleiben aber dennoch auf deutlich 

erhöhtem Niveau. Die Niederlande sind nach wie vor 

der Hauptempfänger für deutsche Rinder, gefolgt 

mit großem Abstand von Polen, Spanien, Italien und 

Ungarn (siehe Tabelle 6).  
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Tabelle 6: Verbringungen von Rindern aus Deutschland in EU-Länder und die Schweiz 2015 – 2022 (Quelle Eurostat) 

Verbringungsländer 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 
Belgien 44.597 30.034 47.572 61.622 27.156 10.373 10.315 6.683 
Bulgarien 251 744 3.331 682 378 519 484 157 
Dänemark 45 21 39 29 27 188 22 117 
Estland 538 1.440 864 467 178 0 25 31 
Frankreich 422 6.330 227 2.833 439 434 5 2.285 
Griechenland 825 605 524 608 339 94 91 97 
Irland 359 205 683 321 531 1.317 1.546 264 
Italien 22.750 25.390 21.967 21.015 17.217 19.796 20.828 10.681 
Kroatien 835 292 698 714 1.658 484 461 367 
Lettland 245 1.077 1.563 1.125 361 556 1.042 203 
Litauen 236 110 27 79 18 242 474 282 
Luxemburg 1.462 2.086 1.959 2.309 1.945 2548 1.809 1.804 
Malta 0 1 0 0 119 0 0 0 
Niederlande 572.239 576.229 589.500 579.590 667.318 634.326 656.765 615.526 
Österreich 969 1.530 11.092 7.829 1.290 3.142 1.201 1.394 
Polen 16.791 14.673 14.131 10.711 10.295 13.744 21.401 24.713 
Portugal 68 74 68 34 170 187 34 88 
Rumänien 2.029 3.221 2.816 3.077 1.116 738 683 579 
Schweden 1 0 0 1 0 0 0 1 
Schweiz 209 302 203 277 306 378 807 598 
Slowakei 17 0 556 63 228 62 258 32 
Slowenien 1 14 105 0 83 69 48 23 
Spanien 65.166 71.778 69.525 66.558 26.491 20.144 22.475 12.246 
Tschechische Republik 392 205 625 240 978 1.080 551 276 
Ungarn 21.796 19.910 13.558 8.742 7.841 7.672 6.031 7.485 
Vereinigtes Königreich* 3.470 4.443 2.945 3.677 4.048 4.843 -* -* 
Zypern 0 99 98 0 558 461 31 0 

Gesamtverbringung 

Rinder 
755.713 760.813 784.473 772.603 771.088 723.397 753.546 685.932 

* 2020 aus EU ausgetreten 
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Abb. 4: Verbringungen von Rindern aus Deutschland in EU-Länder und die Schweiz in Stück Vieh 2015 – 2022 (ab 2021 
ohne Vereinigtes Königreich) (Quelle: Eurostat) 

 

In den Jahren 2015 bis 2022 exportierte Deutschland 

Rinder in 38 Drittstaaten, wie die Daten von 

EUROSTAT zeigen. Im Berichtsjahr 2022 wurden 

Rinder jedoch lediglich in 14 Drittstaaten 

ausgeführt. Mit insgesamt 14.073 Tieren wurde der 

Vorjahreswert (2021: 30.967) abermals deutlich 

unterschritten. Ursache hierfür ist der fast 

vollständige Zusammenbruch des Handels mit der 

Russischen Föderation. Die wichtigsten 

Empfängerländer waren Ägypten, das Vereinigte 

Königreich und Marokko. Insgesamt zeigen sich für 

die einzelnen Länder über den 

Beobachtungszeitraum von 2015 bis 2022 starke 

Schwankungen.
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Tabelle 7: Rinderexporte aus Deutschland in Drittländer 2015 – 2022 (Quelle Eurostat) 

* 2020 aus EU ausgetreten, (Quelle: Eurostat) 

AUSFUHR DRITTLÄNDER 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Ägypten 2.865 2.146 986 750 1.000 2.492 2.570 4.816 
Albanien 0 0 33 96 367 495 229 99 
Algerien 3.986 2.457 567 3.122 3.299 5.867 0 0 
Armenien 322 0 124 0 0 66 0 0 
Aserbaidschan 4.872 1.607 2.137 2.956 1.104 192 0 0 
Bosnien-Herzegowina 2.260 43 0 0 0 92 186 581 
Nord Mazedonien 195 0 0 0 0 96 0 265 
Eritrea  0 0 660 310 156 844 0 0 
Georgien 130 128 0 164 625 68 0 0 
Indien 76 0 0 0 0 228 0 0 
Irak 165 0 331 446 98 0 0 0 
Iran 0 4 0 0 528 841 0 0 
Jordanien 2.048 0 1.856 0 0 0 0 0 
Kasachstan 0 1.024 1.220 2.845 553 0 0 0 
Katar 0 0 330 10 0 1.132 306 0 
Kirgistan 86 0 0 0 0 0 0 0 
Kosovo 238 360 300 119 222 516 660 514 
Kuwait 1.849 596 1.319 713 0 0 0 0 
Libanon 6.989 11.144 4.485 980 536 1.137 306 121 
Libyen 98 292 426 33 66 462 0 0 
Marokko 1.724 6.881 5.180 5.738 5.266 6.841 4.542 2.942 
Mauretanien 0 0 33 0 0 0 0 0 
Moldawien 365 134 193 118 162 248 99 87 
Montenegro 10 136 40 110 28 0 0 61 
Nigeria 0 0 0 0 0 0 0 0 
Norwegen 0 0 0 0 0 0 0 0 
Russische Föderation 4.634 7.730 17.923 21.164 27.373 12.506 14.975 284 
Serbien  189 232 45 151 117 37 24 0 
Syrien 0 0 2.079 1.545 0 0 0 0 
Tadschikistan 0 245 0 365 0 0 0 0 
Tunesien 558 128 65 515 435 185 32 132 
Türkei 22.610 29.368 30.230 15.450 1.951 1.405 288 231 
Turkmenistan 516 545 1.714 1.192 455 68 0 0 
Ukraine 35 407 951 1.101 0 0 0 0 
Usbekistan 4.617 4.554 6.865 8.321 7.484 746 0 0 
Vereinigte arab. Emirate 0 0 656 0 165 0 5 4 
Vereinigtes Königreich* - - - - - - 6.159 3.936 
Weißrussland 0 0 39 201 198 656 586 0 

Gesamtausfuhr Rinder 61.632 70.161 81.050 68.515 52.188 37.220 30.967 14.073 



Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

FLI | 2022 | 25 

Kapitel 4 Fallstatistiken 

Vorkommen von anzeigepflichtigen Tierseuchen und meldepflichtigen Tierkrankheiten im Jahr 2022  

Homeier-Bachmann T. 
 

Anzeigepflichtige Tierseuchen 

Einführung 

Die Verordnung über anzeigepflichtige Tierseuchen 

umfasste im Berichtszeitraum 2022 insgesamt 54 

Tierseuchen (Verkündigungsstand 31.März 2020), 

wovon 22 noch nie in Deutschland aufgetreten sind. 

Im Jahr 2022 wurden Neuausbrüche von 16 

anzeigepflichtigen Tierseuchen in TSN dokumentiert 

(Tabellen 1 und 2). 

Die Zahl der Ausbrüche der Amerikanischen Faulbrut 

der Bienen hat gegenüber den Vorjahren abermals 

abgenommen. Bei der Zahl der BVD-Ausbrüche setzt 

sich der Abwärtstrend fort, wenn auch in 

abgeschwächter Form. Das bereits im Herbst 2021 

begonnene Geflügelpestgeschehen setzte sich bis in 

den Sommer hinein fort. Über den Sommer 

schwächte sich das Geschehen etwas ab, aber im 

Gegensatz zu den Vorjahren gab es keine 

ausbruchsfreien Monate mehr.  

Es fanden sich keine Hinweise, welche auf das 

Vorkommen des Erregers der klassischen 

Schweinepest schließen ließen, wohingegen sich das 

Ausbruchsgeschehen der afrikanischen 

Schweinepest seit dem erstmaligen Auftreten im 

September 2020 über den gesamten 

Berichtszeitraum hinweg fortsetzte. Betroffen 

waren neben den bekannten Bundesländern 

Brandenburg, Sachsen und Mecklenburg-

Vorpommern auch Niedersachsen und Baden-

Württemberg (jeweils ein Ausbruch in einem 

Hausschweinebestand).  

Insgesamt wurden 6 Fledermaustollwutinfektionen 

in vier Bundesländern bestätigt. In zwei 

Bundesländern wurde jeweils ein Ausbruch der 

atypischen Scrapie amtlich festgestellt. Das West-

Nil-Virus wurde in 65 Tierhaltungen (49 Vogel- und 

16 Einhuferhaltungen) in sieben Bundesländern 

diagnostiziert.  

 

Aviäre Influenza  

Im Jahr 2022 wurden im Rahmen des 

routinemäßigen Wildvogel- und Geflügelmonitorings 

639 Geflügelhaltungen und 5.261 Wildvögel (aktive 

Überwachung) untersucht. 

a) Hochpathogene aviäre Influenza (HPAI) 

Insgesamt war über das Jahr verteilt ein 

gleichmäßigeres Auftreten von Virusinfektionen bei 

Wildvögeln und Ausbrüchen in Geflügelhaltungen zu 

beobachten. Insgesamt 203 Bestände gehaltener 

Vögel waren 2022 in Deutschland von HPAIV 

Infektionen betroffen sowie 1.376 Ausbrüche in 

Wildvögeln. Eine erhöhte Ausbruchsfrequenz bei 

gehaltenen Vögeln gegen Jahresende war durch 

Übertragungsketten zwischen 

Rassegeflügelhaltungen begründet: Hier gab es 

mehrere Geflügelausstellungen, auf denen offenbar 

durch unerkannt virusausscheidende 

Ausstellungstiere Virus radial verbreitet wurde. Im 

Sommer 2022 wurde das Ausbruchsgeschehen bei 

Wildvögeln vor allem durch koloniebrütende 

Seevogelarten bestimmt. Es kam zu Massensterben 

vor allem von Brandseeschwalben im Wattenmeer 

sowie bei Basstölpeln auf der Insel Helgoland. Auch 

andere koloniebrütende Arten wie Kormorane und 

Lachmöwen waren, allerdings in geringerem 

Umfang, betroffen. Insgesamt deuten die Daten 

auch aus anderen europäischen Ländern darauf hin, 

dass HPAIV H5N1 seit 2022 einen endemischen 

Status in europäischen Wildvogelpopulation erreicht 

haben dürfte. Somit wäre ganzjährig mit einem 

erhöhten Infektionsdruck für Geflügelhaltungen 

durch direkte und mittelbare Kontakte zu 

Wildvögeln in Europa zu rechnen.  
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b) Niedrigpathogene aviäre Influenza (NPAI) 

Anzeigepflichtige Infektionen mit aviären 

Influenzaviren niedriger Pathogenität (LPAIV H5N3 

(1), H5N9 (1); H5Nx (2) und H7N7 (1)) wurden 2022 

in fünf Haltungen detektiert. 

 

Afrikanische und klassische Schweinepest 

Entsprechend der Schweinepest-Monitoring-

Verordnung zur Früherkennung der afrikanischen 

und klassischen Schweinepest wurden im Jahr 2022 

60.306 (Vorjahr: 66.866) gesund erlegte 

Wildschweine serologisch sowie 2.148 (Vorjahr: 

2.987) verendet aufgefundene und 661 (Vorjahr: 

683) krank erlegte Wildschweine virologisch mit 

negativem Ergebnis auf klassische Schweinepest 

untersucht. Ebenfalls mit negativem Ergebnis 

wurden 31.622(Vorjahr: 37.392) Hausschweine auf 

klassische Schweinepest untersucht.  

Virologisch auf afrikanische Schweinepest (ASP) 

wurden 125.064 (Vorjahr: 104.062) gesund erlegte, 

3.916 (Vorjahr: 5.258) verendet aufgefundene sowie 

712 (Vorjahr: 768) krank erlegte sowie 2.693 

verunfallte und 811 Wildschweine ohne detallierte 

Angaben untersucht. Von diesen Tieren waren 203 

der gesund erlegten, 1.255 der verendet 

aufgefundenen, 35 der krank erlegten, drei der 

verunfallten sowie 29 der Tiere ohne detaillierte 

Angaben in der virologischen Untersuchung positiv 

für das Virus der ASP. Betroffen waren neben den 

bekannten Bundesländern Brandenburg, Sachsen 

und Mecklenburg-Vorpommern auch Niedersachsen 

und Baden-Württemberg (jeweils ein Ausbruch in 

einem Hausschweinebestand). 

 

West-Nil-Virus Infektion bei Vogel oder Pferd 

Nachdem es im Jahr 2018 erstmals zu Fällen von 

West-Nil-Virus Infektion bei Vogel und Pferd kam 

und der Erreger sich in den Folgejahren erfolgreich 

ausbreitete, konnten im Jahr 2022 in insgesamt 65 

Tierhaltungen Nachweise geführt werden. 

Insgesamt waren 79 Vögel und 18 Pferde in sieben 

Bundesländern (Berlin (26 Haltungen), Brandenburg 

(7 Haltungen), Hamburg (2 Haltungen), 

Mecklenburg-Vorpommern (1 Haltung), Sachsen (9 

Haltungen), Sachsen-Anhalt (17 Haltungen) und 

Thüringen (3 Haltungen) betroffen.  

 

BHV1-Infektion  

Mit dem Durchführungsbeschluss (EU) 2017/888 der 

Kommission vom 22. Mai 2017 wurde die 

Bundesrepublik Deutschland insgesamt der Status 

„frei von der infektiösen bovinen Rhinotracheitis“ 

zuerkannt.  

Im Jahr 2022 wurde dennoch in 25 Fällen in 

Nordrhein-Westfalen (n= 16), Bayern (n=7) sowie 

Hessen und Rheinland-Pfalz (jeweils n= 1) der 

Ausbruch amtlich festgestellt. 

 

Tollwut  

Zur Aufrechterhaltung des tollwutfreien Status 

gemäß den WOAH-Kriterien wurden im Jahr 2022 

bundesweit insgesamt 4.079 Tiere (davon 2.206 

Füchse) mit negativem Ergebnis auf Tollwut (Rabies 

Virus, RABV) getestet.  

Daneben wurden insgesamt 6 

Fledermaustollwutfälle aus den Bundesländern 

Niedersachsen (n= 2), Nordrhein-Westfalen (n= 1), 

Brandenburg (n= 1) und Sachsen-Anhalt (n=1) 

gemeldet. Bei allen Fällen konnte mittels 

Sequenzierung EBLV-1 als Erreger identifiziert 

werden. 

 

Transmissible Spongiforme Enzephalopathie (TSE) 

Scrapie bei Schaf und Ziege 

Im Rahmen des TSE-Überwachungsprogramms 

gemäß den Maßgaben der Verordnung (EG) Nr. 

999/2001 wurden im Jahr 2022 20.585 Schafe 

(Vorjahr: 19.312) und 2.268 Ziegen getestet 

(Vorjahr: 2.289). Es wurden im Jahr 2022 zwei 

Ausbrüche atypischer Scrapie in zwei Bundesländern 

amtlich festgestellt. 
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Bovine Spongiforme Enzephalopathie beim Rind 

(BSE) 

Basierend auf der Untersuchung von 163.715 

Rindern (Vorjahr: 177.159) gemäß den Maßgaben 

der Verordnung (EG) Nr. 999/2001 wurde im Jahr 

2022 kein atypischer Fall von BSE (L-Typ) 

diagnostiziert.  
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Tabelle 1: Neuausbrüche anzeigepflichtiger Tierseuchen in den Jahren 2013 bis 2021 gemäß TSN 
(Stand: 28.11.2023) 

Anzeigepflichtige Tierseuchen 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Afrikanische Schweinepest - - - - - - - 403 2.724 1603 

Amerikanische Faulbrut 229 266 150 174 159 136 203 162 91 74 

Ansteckende Blutarmut der Einhufer - 2 5 - 14 1 - 1 - - 

Aujeszkysche Krankheit* - 1 3 2 4 5 1 - - - 

Blauzungenkrankheit - - - - - 1 59 2 1 - 
Bovine Herpesvirus Typ-1-Infektion 
(alle Formen) 14 19 22 20 14 10 2 2 14 25 

Bovine Virus Diarrhoe 2.222 1.068 562 338 142 129 97 65 29 23 
Brucellose der Rinder, Schweine, 
Schafe und Ziegen - 1 4 1 3 1 2 - 5 - 

Enzootische Leukose der Rinder 2 - - - - - - - - - 

Geflügelpest (HPAI)  3 4 613 738 5 - 543 1.587 1376 
Infektiöse Hämatopoetische Nekrose 
der Salmoniden 5 16 21 5 5 10 20 32 81 14 

Koi Herpesvirus-Infektion der Karpfen 70 49 68 60 158 94 51 51 45 34 

Milzbrand - 1 - - - - - - 2 1 

Newcastle Krankheit 1 - - - - - - - 2 4 
Niedrigpathogene aviäre Influenza bei 
einem gehaltenen Vogel 10 2 3 11 3 - 1 2 4 9 

Rauschbrand 6 6 3 7 9 6 2 3 4 6 

Salmonellose der Rinder 77 70 66 101 109 98 131 93 74 68 

Tollwut 10 7 13 23 15 17 8 7 17 6 
Transmissible Spongiforme Enzepha-
lopathie (alle Formen) 7 13 11 5 5 4 4 14 6 2 

Tuberkulose der Rinder 
(Mykobakterium bovis und 
Mykobakterium caprae) 

46 13 12 2 3 6 3 10 9 4 

Vibrionenseuche der Rinder 3 2 2 - - 1 - - - - 
Virale Hämorrhagische Septikämie der 
Salmoniden 12 19 24 27 32 35 12 6 14 6 

West-Nil-Virus Infektion bei Vogel oder 
Pferd - - - - - 12 90 82 42 65 

*gemeldete Fälle genügen aufgrund der Wildtier-Assoziation nicht der Falldefinition 



Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

FLI | 2022 | 29 

Tabelle 2: Monatliche Neuausbrüche anzeigepflichtiger Tierseuchen im Jahr 2021 gemäß TSN  
(Stand: 28.11.2023) 

Anzeigepflichtige 
Tierseuchen Jan Feb Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Ges 

Afrikanische Schweinepest 181 213 187 140 105 99 164 63 48 68 230 105 1603 

Amerikanische Faulbrut  1 6 10 16 9 11 10 3 2 4 2 74 
Bovine Herpesvirus Typ 1-
Infektion (alle Formen) 1 1 4 1 5 1  2    10 25 

Bovine Virus Diarrhoe 5  4 4 3 1   2 1 2 1 23 

Geflügelpest (HPAI) 403 201 156 59 58 98 104 32 23 52 101 89 1376 
Infektiöse 
Hämatopoetische Nekrose 
der Salmoniden 

2 1   3 1 1  1 3 1 1 14 

Koi Herpesvirus-Infektion 
der Karpfen     1 6 11 10 5 1   34 

Niedrigpathogene aviäre 
Influenza bei einem 
gehaltenen Vogel 

1 2 1   1     2 2 9 

Milzbrand  1         1  1 

Newcastle Krankheit   2         2 4 

Rauschbrand    1   1  1  2 1 6 

Salmonellose der Rinder 6 1 4 2 3 5 7 6 11 10 2 11 68 

Tollwut     1 2 2  1    6 
Transmissible Spongiforme 
Enzephalopathie (alle 
Formen) 

  1 1         2 

Tuberkulose der Rinder 
(Mykobakterium bovis und 
Mykobakterium caprae) 

1  1 1      1   4 

Virale Hämorrhagische 
Septikämie der 
Salmoniden 

   1  2 3      6 

West-Nil-Virus Infektion 
bei Vogel oder Pferd       3 19 37 4 2  65 
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Meldepflichtige Tierkrankheiten 

 

Einführung 

Gemäß der Verordnung über meldepflichtige 

Tierkrankheiten (Verkündigungsstand 08. Juli 2020) 

unterlag im Jahr 2022 der diagnostische Nachweis von 

26 Tierkrankheiten durch die untersuchenden Ein-

richtungen der Meldepflicht. Bis auf die Transmissible 

Virale Gastroenteritis des Schweines (TGE) und den 

Rauschbrand der Schafe und Ziegen wurden für alle 

Tierkrankheiten Nachweise in TSN erfasst 

 
Tabelle 3: Zusammenfassende Darstellung der meldepflichtigen Tierkrankheiten seit dem Jahr 2018 gemäß TSN 

(Stand: 28.11.2023) 

Meldepflichtige Tierkrankheit 2018 2019 2020 2021 2022 

Ansteckende Metritis des Pferdes (CEM) 25 32 43 46 61 

Bornavirus-Infektionen der Säugetiere*   3 12 7 

Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) 965 858 1.218 1.901 1.076 

Chlamydiose 179 158 158 141 150 

Echinokokkose 121 230 95 141 111 

Equine Virus-Arteritis 8 6 38 4 9 

Gumboro Krankheit 6 4 11 1 5 

Infektiöse Laryngotracheitis des Geflügels (ILT) 32 36 44 33 26 

Leptospirose 75 64 80 76 112 

Listeriose (Listeria monocytogenes) 153 128 154 155 126 

Maedi/Visna 45 49 58 61 56 

Mareksche Krankheit (akute Form) 58 65 91 129 111 

Niedrigpathogene aviäre Influenza der Wildvögel 2 7 7 9 15 

Paratuberkulose 466 333 359 371 296 

Q-Fieber 174 189 193 135 115 

Salmonellose (Salmonella spp außer Rind) 2.058 2.133 1.894 1.911 1.652 

SARS-CoV-2-Infektion bei Haustieren*   4 13 4 

Säugerpocken (Orthopoxinfektion) 9 30 22 10 6 

Schmallenberg-Virus-Infektion 21 34 46 45 54 

Toxoplasmose 11 31 41 67 57 
Tuberkulose ausgenommen Mycobacterium bovis 
und Mycobacterium caprae bei Rindern 99 99 112 96 88 

Tularämie 75 208 146 155 79 

Verotoxin (=Shiga-Toxin)-bildende Escherichia coli 155 132 76 128 116 

Vogelpocken (Avipoxinfektion) 30 14 17 12 7 
*Meldepflicht 2020 neu- oder wieder eingeführt
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1. Affenpocken/Mpox– Monkeypox/Mpox  

Hoffmann, D.  

 

Summary 
With 3,671 cases of Mpox in humans reported in 

2022, another zoonotic virus has appeared 

nationwide in Germany for the first time. The 

pathogen, monkeypox virus (MPXV), from the 

poxvirus family, is known as a skin lesion-inducing 

virus, especially in endemic area (West and Central 

Africa). The disease is transmitted through close 

contact with an infected (reservoir) host or contact 

with materials containing high virus levels, such as 

crusts. Droplet infections are also possible. 

Particularly high virus concentrations are found in 

the typical smallpox lesions (skin lesions). The 

portal of entry is often the smallest skin lesions and 

all mucous membranes.  In 2022, transmission chains 

of MPXV between humans mainly occurred via sexual 

contact, particularly among men who have sex with 

men (MSM). The WHO declared the monkeypox 

outbreak an "emergency of international concern" in 

July 2022. This emergency has been over since May 

2023. In 2022, the WHO counted almost 84,000 

confirmed human cases worldwide. In the field of 

veterinary medicine, one question arose very early 

on: What is the risk of infection for pets living in the 

households of affected patients? Patients were 

advised to limit contact with animals. Another point 

asked was the assessment of the risk of introduction 

into wild animal populations, e.g. small mammals.  

So far, however, there is no evidence of infection 

from domestic or wild animals. Apparently, there is 

only a very low risk of human-to-animal transmission 

for the genotype of the Mpox event 2022. 

 

Zusammenfassung 
Mit 3.671 im Jahr 2022 gemeldeten Mpox-

Erkrankungsfällen beim Menschen ist ein weiteres, 

zoonotisches Virus erstmalig bundesweit in 

Deutschland aufgetreten. Der Erreger, das 

Affenpockenvirus, aus der Familie der Pockenviren 

ist -als Hautläsionen induzierendes Virus vor allem 

in den (bisherigen) Endemiegebieten (West- und 

Zentralafrika)- bekannt. Als tierischer Reservoirwirt 

in Afrika fungieren vermutlich mehrere 

unterschiedliche, kleine Säugetiere. Das Virus ist 

verwandt mit den klassischen humanen Pockenviren 

(Erregername: Variola virus, Erkrankung: Smallpox) 

und den ebenfalls als Zoonose bekannten 

Kuhpockenviren (Spezies Cowpoxvirus, CPXV). 

Serologisch reagieren Antikörper, die gegen eines 

dieser Viren (oder gegen das Impfvirus Vaccinia 

virus) gebildet werden kreuz. Inzwischen sind aber 

die Mehrzahl der Menschen nicht mehr gegen Pocken 

geimpft und damit auch ohne Schutz gegen die 

Infektion mit MPXV (oder CPXV). Insofern hat sich 

die epidemiologische Situation der Population nach 

Jahrzehnten der relativen Immunität verändert hin 

zu einer relativen Empfänglichkeit des Menschen in 

Bezug auf Infektionen mit MPXV. Die Erkrankung 

wird durch den engen Kontakt mit einem infizierten 

(Reservoir)Wirt oder Kontakt zu stark virushaltigen 

Materialien wie z. B. Krusten übertragen. Auch 

Tröpfcheninfektionen sind möglich. Besonders hohe 

Viruskonzentrationen befinden sich in den typischen 

Pockenläsionen (Hautveränderungen). Die Eintritts-

pforte sind häufig kleinste Hautläsionen sowie alle 

Schleimhäute. 2022 erfolgten Transmissionsketten 

von MPXV zwischen Menschen im Wesentlichen über 

sexuellen Kontakt und hier im Besonderen bei 

Männern, die Sex mit Männern haben (MSM). Die 

WHO erklärte den Affenpocken-Ausbruch im Juli 

2022 zur "Notlage von internationaler Tragweite". 

Seit Mai 2023 ist diese Notlage beendet. Weltweit 

waren 2022 knapp 84.000 bestätigte Fälle von der 

WHO gezählt worden.  Prophylaktisch und als Post-

Expositionsprophylaxe besteht in Deutschland die 

Möglichkeit der Impfung, welche für entsprechende 
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Risikogruppen von der StiKo auch empfohlen wird. 

Für den Bereich der Veterinärmedizin ergab sich 

sehr frühzeitig die Frage: Welches Ansteckungsrisiko 

besteht für Haustiere, die in Haushalten betroffener 

Patienten leben? Als Empfehlung wurde den 

Patienten die Einschränkung des Kontaktes zu 

Tieren übermittelt. Als weiterer Punkt wurde die 

Abschätzung des Risikos des Eintrags in 

Wildtierpopulationen z.B. bei Kleinsäugern erfragt.  

Bisher gibt es allerdings keinerlei Hinweise auf 

Infektionen von Haus- bzw. Wildtieren. Offenbar 

besteht nur ein sehr geringes Risiko einer Mensch-

zu-Tier Übertragung für den Genotyp des Mpox 

Geschehens 2022. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Untersuchungen auf Infektionen bei Tieren 

durch Orthopocken (= MPXV und CPXV) werden in 

den einzelnen Bundesländern von den veterinär-

medizinischen Untersuchungsämtern bzw. von den 

beauftragten Untersuchungsstellen durchgeführt. 

Das NRL wird bei MPXV/CPXV Verdacht zur 

Absicherung des Befundes herangezogen. Die 

hierbei verwendeten molekular-biologischen 

Methoden sind in der amtlichen Methodensammlung 

aufgeführt. Bewährt hat sich die zusätzliche 

Beprobung von unbelebten Einrichtungsgegen-

ständen (z.B. Lichtschaltern oder 

Hundeschlafmatten), um einschätzen zu können 

inwieweit eine generelle Umgebungskontamination 

im Haushalt mit viralem Genom vorliegt.  

 

Staatliche Maßnahmen 
Die Affenpocken sind eine anzeigepflichtige 

Tierseuche nach der Verordnung über anzeige-

pflichtige Tierseuchen. Infektionen mit CPXV bei 

Tieren sind meldepflichtig. Mpox beim Menschen ist 

ebenso wie CPXV meldepflichtig
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2. Amerikanische Faulbrut der Honigbienen – American foulbrood  

Schäfer, M. O. 

 

Summary 
With 74 affected apiaries the number of outbreaks 

of American foulbrood (AFB) in Germany in 2022 was 

the lowest since 1995. The average over the last 25 

years is now 237 outbreaks per year. The agent, 

Paenibacillus larvae, is detected by microbiological 

and molecular biological methods. 

 

Zusammenfassung 
Die Zahl der Ausbrüche der Amerikanischen Faulbrut 

(AFB) in Deutschland lag im Jahr 2022 mit nur 74 

betroffenen Bienenständen auf dem niedrigsten 

Wert seit 1995 (die Daten sind ab 1995 im TSN 

verfügbar). Der Durchschnitt der letzten 25 Jahre 

liegt damit jetzt bei 237 Ausbrüche pro Jahr. Der 

Erreger, Paenibacillus larvae, wird mit 

mikrobiologischen und molekularbiologischen 

Methoden nachgewiesen. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Untersuchungen auf AFB werden in den 

einzelnen Bundesländern von 

veterinärmedizinischen Untersuchungsämtern bzw. 

von beauftragten Untersuchungsstellen 

durchgeführt. Das NRL wird nur in einzelnen Fällen 

zur Absicherung des Befundes herangezogen. Die 

hierbei verwendeten mikrobiologischen und 

molekularbiologischen Methoden sind in der 

amtlichen Methodensammlung, auf der Webseite 

des Referenzlabors für Bienengesundheit der 

Europäischen Union (EURL) und im „Manual of 

Diagnostic Tests and Vaccines for Terrestrial 

Animals“ der WOAH aufgeführt.  

 

Statistische Angaben 
In Deutschland werden von ca. 149.105 Imkern ca. 

989.891 Bienenvölker gehalten. Die meisten Imker 

betreiben die Bienenzucht als Hobby oder im 

Nebenerwerb, nur sehr wenige sind Berufsimker. Die 

Zahl der Bienenstände, auf welchen die AFB 

ausgebrochen ist, ist mit 74 Neuausbrüchen im Jahr 

2022 niedriger als im Vorjahr (Tab. 1). Der 

Durchschnitt der letzten 25 Jahre liegt aktuell bei 

237 gemeldeten Ausbrüchen. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Die Amerikanische Faulbrut ist eine 

anzeigepflichtige Tierseuche nach der Verordnung 

(EU) 2016/429 des Europäischen Parlaments und des 

Rates vom 9. März 2016 zu Tierseuchen und zur 

Änderung und Aufhebung einiger Rechtsakte im 

Bereich Tiergesundheit („Tiergesundheitsrecht“) 

und allen spezifischen Rechtsvorschriften, die 

entsprechend dieser Verordnung erlassen wurden. 

Die AFB wird nach den Bestimmungen der 

Bienenseuchen-Verordnung in der Fassung der 

Bekanntmachung vom 3. November 2004 (BGBI. I S. 

2738), die zuletzt durch Artikel 7 der Verordnung 

vom 17. April 2014 (BGBl. I S. 388) geändert worden 

ist, in der jeweils geltenden Fassung staatlich 

bekämpft. Ein Ausbruch der Seuche liegt vor, wenn 

die AFB amtlich festgestellt worden ist. Hierfür ist 

neben einem Auftreten von klinischen Symptomen 

im Bienenvolk der Nachweis des Erregers 

Paenibacillus larvae im Labor erforderlich. Die 

klinischen Symptome der AFB können je nach 

Erregertyp und begleitenden Infektionen variieren. 

Je früher infizierte Larven nach der Infektion 

sterben, desto wahrscheinlicher werden diese von 

Arbeiterinnen bemerkt und aus den Brutzellen 

ausgeräumt, wodurch ein lückiges Brutbild entsteht. 

Sterben die Larven erst nach der Verdeckelung der 

Brutzellen und werden diese nicht bemerkt und 

nicht ausgeräumt, wird in diesen Zellen in der Regel 

entweder eine breiige, milchkaffeebraun verfärbte, 

fadenziehende Masse vorgefunden oder der 
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Zellinhalt ist bereits zu einem fest an der Zellwand 

haftenden Faulbrutschorf eingetrocknet. 

 

.
 
Tabelle 1: Zahl der Ausbrüche der Amerikanischen Faulbrut der Bienen in Deutschland seit 1995  

(TSN; Stichtag: 29.06.2023) 

Jahr  1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 

Bienenstände 264 290 483 480 419 445 287 398 268 260 309 174 257 150 

 
Jahr  2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Bienenstände 164 193 207 268 229 266 150 172 159 136 203 162 91 74 

 

 
Abb. 1: Geographische Verteilung der im Jahr 2022 angezeigten Neuausbrüche der Amerikanischen Faulbrut der Bienen 
(TSN, Stichtag: 29.06.2023  
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3. Aviäre Influenza bei Geflügel und Waldvögeln – Avian influenza in 
poultry and wild birds  

Harder, T. 

 

Summary 
Infections with highly pathogenic avian influenza 

viruses (HPAIV) in wild and farmed birds in Germany 

in 2022 were mainly limited to subtype H5N1 of 

clade 2.3.4.4b. In contrast to observations in 

previous years, there was year-round virus activity 

in 2022, with a peak in the summer months. Colony-

breeding seabirds (terns, gannets, black-headed 

gulls) were affected to a considerable extent for the 

first time during this period. Similar epidemiological 

patterns with strong summer activity of the virus 

were also reported from other northern European 

countries in 2022.  

A total of 200 flocks of farmed birds were affected 

by HPAIV infections in Germany in 2022. 

Transmission chains in fancy fowl farms, which were 

triggered by attending poultry fairs, dominated. 

Notifiable infections with avian influenza viruses of 

low pathogenicity (LPAIV H5N3 (1), H5N9 (1); H5Nx 

(2) and H7N7 (1)) were detected in five holdings. 

The massive incursion of HPAIV into breeding bird 

populations of terns, gannets and other colony 

breeders in the summer months contributed 

massively to the high number of HPAIV infected wild 

birds. LPAIV of different subtypes have also been 

sporadically detected in wild birds. Within the LPAIV 

subtypes, H3, H4, H6 and H9 dominated, 

comparable to previous years. 

 

Zusammenfassung 
Infektionen mit hochpathogenen aviären 

Influenzaviren bei Wildvögeln und gehaltenen 

Vögeln in Deutschland 2022 beschränkten sich im 

Wesentlichen auf den Subtyp H5N1 der Klade 

2.3.4.4b. Im Gegensatz zu Beobachtungen der 

Vorjahre bestand 2022 ganzjährige Virusaktivität 

mit einem Höhepunkt in den Sommermonaten. 

Koloniebrütende Seevögel (Seeschwalben, 

Basstölpel, Lachmöwen) waren in dieser Zeit 

erstmals in erheblichem Umfang betroffen. Ähnliche 

epidemiologische Muster mit starker 

Sommeraktivität des Virus wurden 2022 auch aus 

anderen nordeuropäischen Ländern berichtet.  

Insgesamt 200 Bestände gehaltener Vögel waren 

2022 n Deutschland von HPAIV Infektionen 

betroffen. Hierbei dominierten Übertragungsketten 

in Rassegeflügelhaltungen, die durch das Beschicken 

von Geflügelausstellungen getriggert wurden. 

Anzeigepflichtige Infektionen mit aviären 

Influenzaviren niedriger Pathogenität (LPAIV H5N3 

(1), H5N9 (1); H5Nx (2) und H7N7 (1)) wurden in fünf 

Haltungen detektiert. 

Der massive Einbruch von HPAIV in die 

Brutvogelpopulationen von Seeschwalben, 

Basstölpeln und anderen Koloniebrütern in den 

Sommermonaten trägt zur hohen Zahl HPAIV 

infizierter Wildvögel massiv bei. Auch LPAIV 

verschiedener Subtypen wurden sporadisch in 

Wildvögeln in nachgewiesen. Innerhalb der LPAIV 

Subtypen dominierten, vergleichbar zu den 

Vorjahren, H3, H4, H6 und H9.  

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Untersuchungen bezüglich aviärer Influenza werden 

in den einzelnen Bundesländern von den 

veterinärmedizinischen Untersuchungsämtern, 

jedoch auch von Privatlaboren im Bereich der 

Geflügelwirtschaft im Rahmen sognannter 

Eigenkontrollen als Teil einer aktiven Surveillance 

durchgeführt. Das NRL wird bei allen 

Verdachtsfällen und Nachweisen aviärer 

Influenzaviren bei Geflügel und Wildvögeln sowie 

bei Nachweisen von Antikörpern gegen 

anzeigepflichtige AIV (Subtypen H5, H7) bei 
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Geflügel zur Absicherung und Erweiterung des 

Befundes hinzugezogen. Die eingesetzten Methoden 

sind in der amtlichen Methodensammlung 

aufgeführt und entsprechen den Empfehlungen des 

europäischen Tiergesundheitsrechtsakts in der 

geltenden Version bzw. folgen den spezifischen 

Empfehlungen des Europäischen Referenzlabors für 

aviäre Influenza, Padua, Italien. Kommerzielle 

Testkits bedürfen der Zulassung durch das FLI. Eine 

Liste der für AI zugelassenen Kits sowie gültiger 

Chargen kann über die Homepage der 

Zulassungsstelle abgerufen werden 

(https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulass

ungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf). 

 

Statistische Angaben 
Als Teil der jährlichen, europaweiten Überwachung 

von AIV Infektionen werden auch in Deutschland 

staatlicherseits AI-Monitoringprogramme bei 

Wildvögeln (passiv, virologisch) und Geflügel (aktiv, 

serologisch) durchgeführt. Die Festlegung der 

Beprobungsdichte bezogen auf die Bundesländer 

sowie die Stratifizierung nach 

Geflügelnutzungsrichtung bzw. Wildvogelspezies 

erfolgt in einem risikobasierten Ansatz durch das FLI 

in enger Kooperation mit den Bundesländern. Die 

Auswahl einzelner Geflügelbestände sowie die 

initiale Untersuchung der Proben obliegt den 

Bundesländern. Die ermittelten Daten werden im 

Nationalen Referenzlabor (NRL) am FLI gesammelt 

und in aggregierter Form (Geflügelmonitoring) bzw. 

gesondert für jede Einzelprobe 

(Wildvogeluntersuchungen) der European Food 

Safety Agency (EFSA) gemeldet.  

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Nachweis hochpathogener aviärer Influenza (HPAI) 

in Geflügel in Deutschland, 2022 

Das Jahr 2022 war durch ein fortlaufendes 

Ausbruchsgeschehen von HPAI Viren aus der 

asiatischen goose/Guangdong (gs/GD) Linie 

gekennzeichnet. Insgesamt war über das Jahr 

verteilt ein gleichmäßigeres Auftreten von 

Virusinfektionen bei Wildvögeln und Ausbrüchen in 

Geflügelhaltungen zu beobachten. Eine erhöhte 

Ausbruchsfrequenz bei gehaltenen Vögeln gegen 

Jahresende war durch Übertragungsketten zwischen 

Rassegeflügelhaltungen begründet: Hier gab es 

mehrere Geflügelausstellungen, auf denen offenbar 

durch unerkannt virusausscheidende 

Ausstellungstiere Virus radial verbreitet wurde.  Im 

Sommer 2022 wurde das Ausbruchsgeschehen bei 

Wildvögeln vor allem durch koloniebrütende 

Seevogelarten bestimmt. Es kam zu Massensterben 

vor allem von Brandseeschwalben im Wattenmeer 

sowie bei Basstölpeln auf der Insel Helgoland. Auch 

andere koloniebrütende Arten wie Kormorane und 

Lachmöwen waren, allerdings in geringerem 

Umfang, betroffen. Insgesamt deuten die Daten 

auch aus anderen europäischen Ländern darauf hin, 

dass HPAIV H5N1 seit 2022 einen endemischen 

Status in europäischen Wildvogelpopulation erreicht 

haben dürfte (Pohlmann et al., 2022). Somit wäre 

ganzjährig mit einem erhöhten Infektionsdruck für 

Geflügelhaltungen durch direkte und mittelbare 

Kontakte zu Wildvögeln in Europa zu rechnen. 

Phylogenetisch konnte in Deutschland Anfang des 

Jahres eine Vielzahl von Genotypen innerhalb des 

Subtyps H5N1 nachgewiesen werden; im Verlauf des 

Jahres verengte sich das Spektrum jedoch und es 

dominierte schließlich ein einzelner Genotyp (N1.5) 

das Geschehen in Deutschland. Andere HPAIV H5 

Subtypen spielten 2022 keine Rolle.  

Im Zuge des erweiterten Monitorings von 

Geflügelhaltungen wurden 2022 auch fünf Bestände 

identifiziert, die mit anzeigepflichtigen LPAIV der 

Subtypen H5 (4) und H7 (1) infiziert waren.  

 

https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulassungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf
https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulassungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf
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Tab. 1: Virologischer Nachweis von AI Infektionen in Beständen gehaltener Vögel in Deutschland, 2022  
(Quelle: TSN, FLI, Institut f. Epidemiologie, NRL-AI, FLI, Institut f. Virusdiagnostik) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Bundesland 
Influenzavirus Pathotyp 

Anzahl Bestände 
Subtyp Pathotyp 

Anzeigepflichtige HP     
Baden-Württemberg H5N1 HP 2 

Bayern H5N1 HP 9 

Berlin H5N1 HP 1 

Brandenburg H5N1 HP 9 

Bremen H5N1 HP 1 

Hamburg H5N1 HP 0 

Hessen H5N1 HP 5 

Mecklenburg-Vorpommern H5N1 HP 61 

Niedersachsen H5N1 HP 46 

Nordrhein-Westfalen H5N1 HP 29 

Rheinland-Pfalz H5N1 HP 5 

Saarland H5N1 HP 0 

Sachsen H5N1 HP 3 

Sachsen-Anhalt H5N1 HP 3 

Schleswig-Holstein H5N1 HP 16 

Thüringen H5N1 HP 10 

Gesamt     200 

    
Anzeigepflichtige LP     
Brandenburg H5Nx LP 1 
Niedersachsen H7N7 LP 1 
Nordrhein-Westfalen H5N3 LP 1 
Schleswig-Holstein H5N9 LP 1 
Sachsen H5Nx LP 1 
Gesamt     5 

    
Nicht anzeigepflichtig     
Bayern H4N2  1 

Mecklenburg-Vorpommern H4N6  1 
Niedersachsen H6N1  12 
Niedersachsen H1N1  2 
Nordrhein-Westfalen H6N1  1 
Nordrhein-Westfalen H6N8  1 
Nordrhein-Westfalen H9N2  2 
Nordrhein-Westfalen HxN2  1 
Schleswig-Holstein H6N7  1 
Schleswig-Holstein H6Nx   1 
Gesamt     23 
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LPAIV Infektionen bei gehaltenen Vögeln in 

Deutschland, 2022 

Eine Zunahme von 14 auf 23 nicht anzeigepflichtige 

AIV Infektionen wurde bei gehaltenen Vögeln 2022 

nachgewiesen (Tabelle 1). Das Spektrum 

detektierter AIV Subtypen ist umfangreich, wobei 

jedoch der Subtyp H6N1 hervorsticht, der zu 

mehreren, auch klinisch ausgeprägten Infektionen in 

kommerziellen Puten- und Legehennenhaltungen 

führte. Das aktive serologische Monitoring (Tabelle 

2) spiegelt die massive HPAI Aktivität nur sehr 

bedingt wider, da virologische Detektionsmethoden 

in der Bekämpfung von HPAIV Ausbrüchen im 

Vordergrund stehen (Tabelle 1). 

Bei 32 von 594 (5,4 %; Vorjahr 3,5 %) der serologisch 

untersuchten Geflügelhaltungen wurden 

seropositive Tiere nachgewiesen. Davon erwiesen 

sich final fünf Bestände als seropositiv für den 

Subtyp H5 (0,8 %; Tabelle 2). Ein untersuchter 

Bestand wies H7-spezifische Antikörper auf. 

Zusätzlich wurden 45 Bestände im aktiven 

Monitoring mittels PCR mit negativem Ergebnis 

untersucht. Insgesamt ergeben sich so für 

Deutschland im Jahre 2022 639 im aktiven 

Monitoring untersuchte Geflügelbestände.  

 

 
Tab. 2: Umfang und Ergebnisse des aktiven Monitorings in Geflügelbeständen in Deutschland, 2022  

(Quelle: Bundesländer). 

Bundesland Haltungen, 
seronegativ 

Haltungen, seropositiv 

Non H5/H7 H5 H7 
BB 39 (32, 38) 0 0 0 
BE n.a. n.a. n.a. n.a. 
BW 3/33 (36, 33) 1 0 0 
BY 56 (53, 60) 2 1 1 
HB 1 (3) 2 1 0 
HE 1/13 (15, 12) 0 0 0 
HH 21/2 (2, 1) 0 0 0 
MV 17 (23, 23) 2 0 0 
NI 182 (228, 213) 18 1 0 
NW 101 (85, 74) 4 0 0 
RP 6 (10, 5) 0 0 0 
SH 41 (37, 29) 0 0 0 
SL 20/4 (5, 7) 1 1 0 
SN 40 (33, 37) 0 1 0 
ST 42 (53, 57) 2 1 0 
TH 17 (16, 13) 0 1 0 

Gesamt 639, 594 (631) 32 7 1 
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Monitoring von Wildvögeln in Deutschland, 2022  

Auch in 2022 waren Wildvögel wieder massiv von 

HPAIV Infektionen betroffen. Im Jahr 2022 wurden 

in Deutschland 9.935 Wildvögel (Vorjahre: 15.556, 

7.489, 4.918) auf AIV Infektionen untersucht 

(Tabelle 3A). Gegenüber dem Vorjahr sind die 

Untersuchungszahlen zurückgegangen, allerdings 

wies das Vorjahr 2021 die bislang höchste HPAIV 

Aktivität bei Wildvögeln auf, was sich in der 

außerordentlich starken Surveillance von 

Wildvögeln 2021 widerspiegelt. Der zuvor 

ausgeprägt saisonale Charakter der 

Surveillanceaktivität mit hohen 

Untersuchungszahlen vor allem in den Herbst- und 

Wintermonaten weicht einer ausgeglichenen 

Tendenz (Tabelle 3B), wobei vor allem in den 

Küstenländern Schleswig-Holstein und 

Niedersachsen eine Tendenzumkehr zu den 

Sommermonaten zu beobachten. Dies wird durch 

die Massensterben bei koloniebrütenden Seevögeln 

begründet. kofinanzierungsfähig durch die EU 

bleiben Untersuchungen im Rahmen der passiven 

Surveillance. Diese belaufen sich auf n=4.674 

(Tabelle 3A). In Relation zur Gesamtzahl 

untersuchter Proben blieb der Anteil des passiven 

Monitorings mit 47,1 % gegenüber dem Vorjahr  

(49,7 %) nahezu konstant.  

 
Tab. 3: Untersuchungsumfang in Bezug auf aviäre Influenzaviren bei Wildvögeln in den Bundesländern Deutschlands, 

2022 (Quelle: AI-DB, FLI, Institut f. Epidemiologie; NRL-AI, FLI, Institut f. Virusdiagnostik). 

A – Zustand des beprobten Vogels 

  Monitoring: Passiv Aktiv Übersicht   

Bundesland 
frisch tot länger tot, 

Tier- tot, krank 
krank lebend erlegt aktiv passiv Gesamt 

gefunden 
tot 

gefunden fraß skelettiert erlegt 

Baden - 
Württemberg 

322 79 13 1 22 3 579 95 674 440 1.114 

Bayern 256 73 1 0 4 7 1 256 257 341 598 

Berlin 151 1 1 0 1 0 0 0 0 154 154 

Brandenburg 137 6 0 0 2 0 1 64 65 145 210 

Bremen 5 0 0 0 0 0 0 0 0 5 5 

Hamburg 284 42 2 1 1 0 184 8 192 330 522 

Hessen 196 0 0 0 0 0 1.978 0 1.978 196 2.174 
Mecklenburg - 
Vorpommern 218 30 0 0 10 0 97 101 198 258 456 

Niedersachsen 580 12 0 1 12 2 332 294 626 607 1.233 
Nordrhein - 
Westfalen 28 488 0 0 1 2 371 195 566 519 1.085 

Rheinland - 
Pfalz 56 8 2 0 0 0 4 0 4 66 70 

Saarland 15 0 0 0 0 0 15 0 15 15 30 

Sachsen 357 0 0 0 0 0 0 12 12 357 369 
Sachsen - 
Anhalt 49 30 5 0 2 0 27 3 30 86 116 

Schleswig - 
Holstein 1.034 12 0 0 3 14 392 230 622 1.063 1.685 

Thüringen 88 1 0 0 3 0 11 11 22 92 114 

Summe: 3.776 782 24 3 61 28 3.992 1.269 5.261 4.674 9.935 

B. Zeitpunkt der Probennahme 
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C. Verteilung auf Artengruppen und Beprobungszustand  

Vogelart Passives Monitoring 
Aktives 

Monitoring   

  frisch tot länger krank krank 
tot, 
Tier- tot, lebend erlegt Gesamt 

  gefunden 
tot 

gefunden   erlegt fraß skelletiert       
Schwäne 421 86 8 8 8 0 203 38 772 
Wildgänse 731 141 7 12 2 1 2.898 193 3.985 
Wildente 427 88 2 4 3 0 356 909 1.789 

Greifvögel 421 127 3 10 1 2 54 2 620 
Eulen 85 28 1 3 0 0 37 0 154 
Watvögel 603 42 2 4 1 0 150 28 830 
Andere 1.088 270 5 20 9 0 294 99 1.785 
Summe 3.776 782 28 61 24 3 3.992 1.269 9.935 

 

Bundesland Jan Feb Mär Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Gesamt 
Baden - 
Württemberg 155 140 180 85 43 47 28 41 94 117 124 60 1.114 

Bayern 92 52 52 53 16 10 27 12 44 71 85 84 598 
Berlin 12 46 17 12 5 2 14 24 9 7 3 3 154 
Brandenburg 61 10 21 6 20 3 8 10 47 6 14 4 210 
Bremen 3 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 5 
Hamburg 59 40 48 84 14 29 40 38 33 41 20 76 522 
Hessen 278 226 257 177 213 168 162 124 118 119 188 144 2.174 
Mecklenburg - 
Vorpommern 51 19 26 6 59 35 44 16 3 26 150 21 456 

Niedersachsen 108 83 56 41 25 211 37 25 115 162 216 154 1.233 
Nordrhein - 
Westfalen 210 120 87 47 28 32 23 67 51 113 158 149 1.085 

Rheinland - Pfalz 20 9 3 3 1 3 12 7 0 3 4 5 70 
Saarland 13 0 2 2 1 1 2 4 1 0 2 2 30 
Sachsen 47 50 34 27 10 22 32 15 26 13 20 73 369 
Sachsen - Anhalt 30 5 10 1 5 5 11 12 12 10 14 1 116 
Schleswig - 
Holstein 437 215 183 86 33 129 148 76 81 75 70 152 1.685 

Thüringen 14 12 18 6 6 3 10 4 2 8 5 26 114 
Summe: 1.590 1.027 994 636 479 700 598 475 636 773 1.073 954 9.935 



Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

FLI | 2022 | 41 

Im aktiven Monitoring fokussierten die 

Untersuchungen weiterhin vor allem auf Proben von 

Wildgänsen (Tabelle 3C). Ein Großteil dieser Proben 

wird durch Sammelkot repräsentiert, der aus dem 

Nationalpark Wattenmeer stammt und in einer 

Kooperation des Landeslabors Schleswig-Holstein 

und des Nationalen Referenzlabors für AI untersucht 

wurde (Ahrens et al., 2022). Im aktiven Monitoring 

stehen Untersuchungen aus der Jagdstrecke von 

Wildenten an zweiter Stelle. Sowohl im 

Kotprobenmonitoring als auch bei den gesund 

erlegten Enten aus der Jagdstrecke konnten 

sporadisch HPAIV H5N1 Infektionen nachgewiesen 

werden. Insbesondere die HPAIV Befunde bei 

erlegten (Stock-) Enten deuten auf eine weitere 

Schnittstelle der Exposition zwischen Wildvögeln, 

Mensch (Jäger) und Säugetieren (apportierende 

Hunde) hin. Im passiven Monitoring bleibt die Zahl 

tot aufgefundener Greifvögel (einschließlich Eulen) 

hoch; hier sind insbesondere aasfressende Arten zu 

nennen (z.B. Mäusebussard, Seeadler), die sich 

durch Fressen an infizierten Vogelkadavern 

infizieren. Arten wie die Wanderfalken, die auf 

lebende Beute angewiesen sind, fallen ebenfalls 

häufiger mit HPAIV Infektionen auf; bei dieser im 

Fortbestand stark gefährdeten Art stellen tödlich 

verlaufende HPAIV Infektionen weiterhin eine 

Bestandbedrohung dar. Erstmals wurden 2022 

Seevögel, vor allem verschiedene 

Seeschwalbenarten, Basstölpel und Lachmöwen, in 

die Untersuchungen einbezogen (Tabelle 3C, 

„Andere“). Diese Tiere stammen nahezu 

ausschließlich aus dem Wattenmeer und waren von 

HPAI-bedingten Massensterben betroffen.  
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Tab. 4: Nachweis aviärer Influenzaviren in Wildvogelproben, 2022 

Sub- und Pathotyp WV1 Geflügel2 
H1Nx 2 0 
H1N1 1 4 
H1avN1av 0 1 
H2N3 1 0 
H2N9 1 0 
H3Nx 1 0 
H3N3 1 0 
H3N8 7 0 
H4N2 0 3 
H4N6/H9N2 1 0 
H4N6 8 1 
H5Nx 25 14 
HP H5Nx 13 16 
LP H5Nx 1 1 
HP H5N1 1.180 955 
HP H5N2 2 0 
LP H5N2 1 0 
LP H5N3 6 4 
HP H5N8 1 0 
LP H5N9 0 2 
H6Nx 3 1 
H6N1 7 39 
H6N2 3 0 
H6N3 1 0 
H6N7 1 1 
H6N8 0 2 
LP H7N7 1 7 
H9Nx 1 2 
H9N2 9 3 
H10N4 2 0 
H11N2 1 0 
H11N9 3 0 
H12N5 1 0 
H13N6 1 0 
H16N3 2 0 
H16N7 1 0 
HxN1 0 2 
HxN2 0 2 
HxN3 1 0 
HxN9 2 0 
HxNy 36 19 
Gesamt 1.328 1.079 
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Abkürzungen 

1 – Einzelprobenanalyse 2 – Bestandsanalyse 

AI  Aviäre Influenza 

AI-DB  Wildvogelmonitoring-Datenbank 

AIV  Aviäres Influenzavirus 

NRL  Nationales Referenzlabor 

HPAIV  Hochpathogenes aviäres Influenzavirus 

LPAIV  Niedrigpathogenes aviäres Influenzavirus 

 

Das Spektrum subtypspezifisch charakterisierter 

Proben ist 2022 ähnlich breit wie im Vorjahr 

(Tabelle 4). Von insgesamt 1.328 im NRL als AIV-

positiv bewerteter individueller Wildvogel-

probenproben konnten in lediglich 36 Fällen 

aufgrund sehr geringer Viruslasten in der Probe 

weder der HA noch der NA Subtyp ermittelt werden. 

Die Einführung und Weiterentwicklung der 

kategorisierten Subtypisierung mittels RT-qPCR 

(sog. RITA-2 Test) hat sich bewährt (Hassan et al., 

2022). Auch die Pathotypisierung der H5-positiven 

Proben wurde im Wesentlichen in RT-qPCR-

Untersuchungen bestimmt, was einen erheblichen 

Zeitvorteil gegenüber herkömmlichen Sanger-

Sequenzierungen bedeutet. Als weiteres probates 

Mittel molekular-epidemiologischer Unter-

suchungen erwies sich weiterhin die Vollgenom-

sequenzierung mittels der MinION „next generation“ 

Sequenziertechnologie (King et al., 2022). Die 

Mehrzahl der non-H5/H7-AIV Nachweise in 

Wildvögeln rührt wie auch in den Vorjahren von 

Wildgänsen und -enten her und zeigt ein Spektrum 

von Subtypen, die häufig in Mitteleuropa bei 

anseriformen Wildvögeln anzutreffen sind (H6, H9, 

H1; Tabelle 4).  

 

Forschung 
Das NRL-AI ist u.a. durch seine Einbindung in das 

Netzwerk international operierender 

Referenzlabore der WOAH und FAO vielfach in 

Forschungsprojekte involviert, die durch Haus- und 

Drittmittel finanziert werden. Der Fokus solcher 

Projekte im NRL-AI ist vorwiegend auf diagnostische 

Anwendungen und pathogenetische Fragestellungen 

gerichtet. Ein Schwerpunkt bildet auch der 

Austausch mit Institutionen und Wissenschaftlern 

aus außereuropäischen Ländern, in denen akute 

Probleme mit AI Infektionen bestehen (aktuell z.B. 

Bangladesh, Ghana, Island, Sudan). Publikationen 

des Jahres 2022 zu diesen Arbeiten sind im Anhang 

aufgeführt. Hierbei sind auch Arbeiten benannt, die 

in angrenzenden Gebieten der Influenzaforschung, 

insbesondere bei der Influenza der Schweine, 

durchgeführt wurden. 2022 konnte auch ein Projekt 

in Zusammenarbeit mit dem Umweltbundesamt 

abgeschlossen werden, in dem Umweltproben und 

Umweltmatrices (Oberflächenwasser, Gewässer-

sedimente) in ihrer diagnostischen Wertigkeit in 

Monitoringprogrammen sowie in der Funktion der 

Infektionsübertragung näher untersucht wurden. 

Die Daten zeigten, dass vor allem 

Oberflächenwasser mit dispergiertem AIV als eine 

hocheffektive Infektionsquelle für Wasservögel 

angesehen werden muss (Ahrens et al., 2022, 2023).  

 

Staatliche Maßnahmen 
Maßnahmen zum Schutz vor bzw. zur Bekämpfung 

von anzeigepflichtigen AI Infektionen sind direkt aus 

den einschlägigen delegierten Rechtsakten der EU 

abzuleiten. Die bundesdeutsche 

Geflügelpestverordnung ist außer Kraft; eine an das 

EU Recht angepasste Version ist derzeit in 

Bearbeitung durch eine Bund-Länderkommission. 

Das FLI hat mit fachlichen Stellungnahmen zu 
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infektiologischen und epidemiologischen Aspekten 

zur novellierten Version beigetragen. 

 

Zoonosepotential 
AIV sind überwiegend wirtsspezifisch und an die 

Infektion von Vögeln adaptiert. In seltenen Fällen 

kann es jedoch zu Übertragungen über 

Speziesgrenzen hinweg kommen, von denen auch 

der Mensch betroffen sein kann. Zoonotisches 

Potential ist insbesondere bei den in Asien 

zirkulierenden HPAIV des Subtyps H5N1 sowie die in 

China beschriebenen AIV des Subtyps H7N9 deutlich 

geworden. Allerdings wurden auch menschliche 

Infektionen mit H9N2 AIV in Asien und Afrika 

identifiziert. Keine dieser Viruslinien trat zuletzt in 

Deutschland auf, und hierzulande sind bislang keine 

menschlichen Infektionen mit zoonotischen AIV 

bekannt geworden. Die sporadische Infektion eines 

Säugetieres kann jedoch bereits zoonotisches 

Potential eines AIV signalisieren. In diesem 

Zusammenhang sind natürliche Infektionen von 

Füchsen und anderen terrestrischen Fleischfressern 

sowie von marinen Säugern wie Seehunden bzw 

Kegelrobben zu nennen, die 2022 in steigenderr 

Anzahl europaweit von HPAIV Infektionen betriffen 

waren. In Deutschland waren 2022 zwei Rotfüchse 

sowie eine Robbe positiv für HPAIV H5N1 Infektionen 

getestet worden. Sporadische Infektionen des 

Menschen mit den AI Viren H3N8, HP H5N1, HP 

H5N6, H9N2 und H10N3 wurden im Jahr 2022 

sporadisch weltweit, jedoch nicht aus Europa, 

gemeldet. In zwei EU-Ländern wurden mild 

verlaufende Infektionen von Menschen mit dem 

Influenzavirus A(H1N1)v und A(H1N2)v, das von 

Schweinen stammt, festgestellt: Deutschland bzw. 

die Niederlande.  

Bei der Entsorgung infizierter Wildvögel und anderer 

Wildtiere (insbesondere Fleischfresser) sowie bei 

der Räumung von Ausbrüchen betroffener 

Geflügelbetriebe sind geeignete Hygiene- und 

Schutzmaßnahmen für das Personal umzusetzen. 

Hierzu novelliert der Ausschuss für biologische 

Arbeitstoffe, ABAS, derzeit seine Empfehlungen 

(https://www.baua.de/DE/Angebote/Regelwerk/T

RBA/Beschluss-608.html). Potentiell mit AIV 

kontaminiertes Oberflächenwasser, z.B. an 

Uferbereichen von Küsten und Seen, stellt jedoch 

aufgrund der sehr geringen Viruslasten in 

Oberflächenwasser keine effektive Infektionsquelle 

für Menschen dar (Ahrens et al., 2023). 
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4. Beschälseuche der Pferde - Dourine  

Schares, G.  

 

Summary 
Dourine is a classical venereal infection of equines 

caused by the protozoal parasite Trypanosoma 

equiperdum. It mostly presents as chronic disease 

with an irregularly long incubation time, possibly of 

several months. Dourine is a notifiable disease and 

has been eradicated from Germany several decades 

ago. To prevent an introduction of the pathogen, 

the importation of equids into the EU is permitted 

exclusively from approved third countries, where 

dourine has not occurred for at least 6 months. This 

also applies to the holdings of origin of equids if 

animals are moved from one EU member state to 

another one. According to the import regulations of 

the EU, testing of animals prior to import is based 

on complement fixation test (CFT; prescribed test 

according to OIE) to detect specific serum 

antibodies. However, the close relationship to T. 

evansi, causing “Surra” in camelids, but also 

infections in horses (with symptoms similar to 

dourine) and other animal species, may induce 

cross- reactions in serological tests, since the 

antigen recommended for CFT consists of a whole-

cell lysate of T. equiperdum. Detection and 

isolation of the pathogen itself is rarely successful, 

even during the acute stage of the disease. 

 

Zusammenfassung 
Die Beschälseuche ist eine durch den einzelligen 

Parasiten Trypanosoma equiperdum 

hervorgerufene, meist chronisch verlaufende 

klassische Deckinfektion bei Equiden mit einer 

unregelmäßig langen Inkubationszeit von bis zu 

mehreren Monaten. Sie zählt zu den 

anzeigepflichtigen Tierseuchen und ist seit vielen 

Jahrzehnten in Deutschland getilgt.  

Um Einschleppungen des Erregers zu verhindern, 

dürfen Equiden gemäß unionsrechtlichen 

Bestimmungen nur aus zugelassenen Drittländern 

importiert werden, in welchen seit mindestens 

sechs Monaten keine Beschälseuche aufgetreten ist. 

Letzteres gilt auch für die Herkunftsbetriebe von 

Equiden im Fall des innergemeinschaftlichen 

Verbringens. Im Rahmen unionsrechtlich 

vorgeschriebener Importuntersuchungen muss 

ferner eine Untersuchung mittels Komplement-

Bindungsreaktion (KBR; von der OIE empfohlene 

Methode) auf spezifische Serum-Antikörper 

erfolgen. Die enge Verwandtschaft des Erregers mit 

T. evansi, dem Erreger der „Surra“ bei Kameliden 

sowie von Infektionen bei Equiden (mit Symptomen 

ähnlich der Beschälseuche) und anderen Tierarten, 

kann jedoch zu serologischen Kreuzreaktionen 

führen, da das für die KBR empfohlene Antigen aus 

einem Gesamtzell-Lysat von T. equiperdum besteht. 

Ein direkter Nachweis und die Isolierung des 

Erregers sind sogar im akuten Stadium der 

Erkrankung nur selten erfolgreich. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
In Tabelle 1 sind die Ergebnisse der Aktivitäten des 

NRLs aufgelistet. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Equiden, bei welchen im Blutserum Antikörper 

gegen das T. equiperdum-Antigen nachgewiesen 

werden, sind von der Zucht ausgeschlossen und 

werden unter Quarantäne gestellt. Das 

Referenzlabor hat die Aufgabe, den 

Landesuntersuchungsämtern für die Durchführung 

der serologischen Untersuchungen mittels KBR das 

entsprechende Antigen sowie Kontrollseren zur 

Verfügung zu stellen. Ferner führt das 

Referenzlabor Bestätigungsuntersuchungen 

eingesandter Verdachtsproben durch. Daher wird 

nach Bedarf im Abstand von ein bis zwei Jahren 
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lyophilisiertes Voll-Antigen in präparativem Maßstab 

aus einem Referenzstamm von T. equiperdum 

hergestellt. Der Referenzstamm (festgelegt nach 

Übereinkunft des Europäischen Referenzlabors, 

ANSES 2013) sowie das Antigen werden regelmäßig 

nach Maßgabe der internationalen Literatur mittels 

molekularer Methoden sowie in internationalen 

Ringversuchen überprüft. Dem Referenzlabor 

stehen derzeit drei Trypanosomen-

Referenzstämme, (ein T. equiperdum- und zwei T. 

evansi-Stämme) zur Verfügung. Das im NRL 

produzierte Antigen wird auf Nachfrage und bei 

Verfügbarkeit auch an Institutionen in anderen 

Mitgliedstaaten und Drittländern gesandt. 

 

Forschung 
Im Rahmen eines vom Bundesministerium für 

Bildung und Forschung geförderten 

Forschungsprojektes (Förderkennzeichen: 

0316009C) wurden Bedingungen für die 

Antigenherstellung mittels in vitro-Kultivierung von 

T. equiperdum erarbeitet, um den derzeit 

notwendigen Tierversuch verzichtbar zu machen. 

Dieses Vorhaben konnte erfolgreich abgeschlossen 

werden. Die Methode zur in vitro-Kultivierung als 

Alternative zum Tierversuch in das OIE Manual of 

Diagnostic Tests and Vaccines for Terrestrial 

Animals aufgenommen worden.  

 

Zoonosepotential 
Der Erreger der Beschälseuche besitzt nach 

heutigem Wissen keine zoonotische Bedeutung. Der 

ihm nahverwandte Erreger T. evansi, der durch 

Arthropoden übertragen wird, wurde im Jahr 2005 

erstmals in Indien als Infektionserreger des 

Menschen identifiziert. Er verursachte eine 

fluktuierende Parasitämie mit Fieberepisoden über 

mehrere Monate und induzierte die Bildung von 

spezifischen Antikörpern im Blutserum. 

 

Tabelle 1: Diagnostische Untersuchungen und weitere Aktivitäten zur Erfüllung der hoheitlichen Aufgaben 

Probeneingänge/ Untersuchungen Spezifizierung  Anzahl  

Einsendungen  Blutserum 0  

Erregernachweis  Blut / Gewebe 0  

Antikörpernachweis  Komplement-Bindungsreaktion  0  

Positiver Antikörpernachweis  Komplement-Bindungsreaktion  0  

Positiver Erregernachweis Polymerase-Kettenreaktion 0 

Zulassungsuntersuchungen/ Chargenprüfungen  
Antigenherstellung und -
prüfung 

0  

Abgabe Referenzmaterial Antigen  38  

Positivkontrollserum 12 

Negativkontrollserum 12 

Ringtest  
Teilnahme an einer 
Laborvergleichsstudie 
international 

1 

Ringtest  
Durchführung einer 
Laborvergleichsstudie national 

1  
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5. Blauzungenkrankheit – Bluetongue disease  

Gethmann, J. M., Hoffmann, B., Beer, M., Sauter-Louis, C. 

 

Summary  
After being affected by bluetongue in 2006 - 2009, 

Germany was officially free of this animal disease 

from 2012 to December 2018. In December 2018, 

the first outbreaks of bluetongue serotype 8 were 

reported again. Thanks in part to the financial 

support for voluntary vaccination and the resulting 

high vaccination rate, there were only 69 reported 

outbreaks and suspected cases. The last outbreak 

was reported in January 2021. With the new EU 

animal health legislation, which came into force in 

April 2021, infection with the bluetongue virus 

(serotypes 1-24) will be fundamentally re-regulated 

at EU level. In 2021 and 2022, a monitoring program 

proved that the virus was no longer circulating, 

meaning that large parts of the restriction areas 

could be lifted by the end of 2022. 

 

Zusammenfassung 
Nachdem Deutschland in den Jahren 2006 - 2009 von 

der Blauzungenkrankheit betroffen war, war es von 

2012 bis Dezember 2018 offiziell frei von dieser 

Tierseuche. Im Dezember 2018 wurden erneut erste 

Ausbrüche der Blauzungenkrankheit, Serotyp 8 

gemeldet. Auch durch die finanzielle Unterstützung 

der freiwilligen Impfung und einer damit hohen 

Impfrate kam es nur zu insgesamt 69 gemeldeten 

Ausbrüchen und Verdachtsfällen. Im Januar 2021 

wurde der letzte Ausbruch berichtet. Mit dem neuen 

EU-Tiergesundheitsrecht, welches im April 2021 in 

Kraft getreten ist, wird die Infektion mit dem Virus 

der Blauzungenkrankheit (Serotypen 1-24) auf EU-

Ebene grundsätzlich neu geregelt. In den Jahren 

2021 und 2022 wurde mit Hilfe von 

Monitoringprogrammen nachgewiesen, dass das 

Virus nicht mehr zirkuliert, so dass große Teile der 

Restriktionsgebiete bis Ende 2022 aufgehoben 

werden konnten. 

Allgemeine Informationen  
Die Blauzungenkrankheit (BT) ist eine 

nichtansteckende Erkrankung von Wiederkäuern, 

die durch das Virus der Blauzungenkrankheit (BTV), 

ein Orbivirus aus der Familie der Reoviridae, 

verursacht wird. Es sind 24 klassische BTV Serotypen 

bekannt. BTV wird von blutsaugenden Mücken der 

Gattung Culicoides (Gnitzen) von Tier zu Tier 

übertragen und auf diesem Wege verbreitet. Unter 

geeigneten Temperaturbedingungen kann sich BTV 

in vektorkompetenten Gnitzenarten vermehren und 

bei einer weiteren Blutmahlzeit auf ein 

empfängliches Tier übertragen werden. Nach der 

Übertragung vermehrt sich das Virus in den 

regionalen Lymphknoten des infizierten Tieres. 

Nach einer Inkubationszeit von 2 bis 15 Tagen 

kommt es zu einer Virämie, die beim Rind ca. 15 bis 

maximal 60 Tage andauert.  

Nach einer überstandenen Infektion bilden die Tiere 

Antikörper aus und besitzen in der Regel eine 

lebenslange Immunität gegen die BTV-Serotypen, 

mit denen sie infiziert waren. Entomologische 

Untersuchungen ergaben, dass auch in Deutschland 

heimische Culicoides-Arten, hauptsächlich Gnitzen 

des C. obsoletus-Komplexes, möglicherweise aber 

auch Arten der C. pulicaris-Gruppe, BTV übertragen 

können (Hoffmann et al., 2009). Die Aktivität der 

Gnitzen ist in den Sommermonaten am höchsten, 

geht im Spätherbst und Winter zurück und steigt im 

Frühling wieder an. In Deutschland wurde an 

mehreren Standorten auch im Winter eine geringe 

Vektoraktivität nachgewiesen (Hoffmann et al., 

2009; Mehlhorn et al., 2009). Die Ausbreitung der 

Krankheit ist temperaturabhängig und findet 

überwiegend in den Sommermonaten statt. 

Insbesondere bei Schafen kann die 

Blauzungenkrankheit zu Todesfällen führen. 
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Labordiagnostische Untersuchungen  
Die Labordiagnostik der Blauzungenkrankheit 

erfolgt in den veterinärmedizinischen 

Untersuchungseinrichtungen der Bundesländer 

mittels zugelassener Testkits und auf der Grundlage 

der amtlichen Methodensammlung.  

Der Schwerpunkt der Diagnostik liegt auf dem Virus- 

bzw. Genomnachweis mittels PCR  

 

Statistische Angaben 
Im TSN wurden zwischen 2018 und 2021 insgesamt 

63 Ausbrüche und 6 Verdachtsfälle in TSN berichtet. 

Der letzte Ausbruch wurde im Februar 2021 

berichtet. Im Jahr 2022 wurden keine Ausbrüche 

festgestellt. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Aufgrund von Ausbrüchen der Blauzungenkrankheit 

in Frankreich und der Schweiz ab 2015 wurden die 

Landwirte finanziell darin unterstützt, ihre Tiere 

gegen die Blauzungenkrankheit (Serotypen 4 und 8) 

zu impfen. Dadurch konnte eine relativ hohe 

Impfrate insbesondere in Baden-Württemberg 

erreicht werden. Trotzdem ist es Ende 2018 zu 

einem Ausbruch der Blauzungenkrankheit vom 

Serotyp 8 gekommen, was dazu führte, dass Baden-

Württemberg, das Saarland und Rheinland-Pfalz 

vollständig und Bayern, Hessen, Nordrhein-

Westfalen teilweise von Restriktionszonen betroffen 

waren. Gemäß Verordnung EG Nr. 1266/20071 

wurde in den Folgejahren ein Monitoring Programm 

durchgeführt, um neue Ausbrüche/Fälle von 

Blauzungenkrankheit in Deutschland nachzuweisen. 

                                                 
1 Verordnung (EG) Nr. 1266/2007 der Kommission vom 26. 
Oktober 2007 mit Durchführungsvorschriften zur 
Richtlinie 2000/75/EG des Rates hinsichtlich der 
Bekämpfung, Überwachung und Beobachtung der 
Blauzungenkrankheit sowie der Beschränkungen, die für 
Verbringungen bestimmter Tiere von für die 
Blauzungenkrankheit empfänglichen Arten gelten 
2 Verordnung (EU) 2016/429 des europäischen Parlaments 
und Rates vom 9. März 2016 zu Tierseuchen und zur 

 
Abb. 1: Anzahl der Ausbrüche 2018 – 2022 (TSN, 
22.11.2023) 

Nach dem neuen EU-Tiergesundheitsrecht („Animal 

Health Law“)2 wird die Infektion mit dem Virus der 

Blauzungenkrankheit (Serotypen 1-24) den 

Kategorien C+D+E zugeordnet und gilt damit nur 

noch als eine optional zu tilgende Seuche (Kategorie 

C)3. Die gelisteten Arten, für die die 

seuchenspezifischen Bestimmungen gelten, sind 

Antilocapridae, Bovidae, Camelidae, Cervidae, 

Giraffidae, Moschidae, Tragulidae.  

Nachdem mehr als zwei Jahre keine Ausbrüche mehr 

nachgewiesen wurden, konnten die betroffenen 

Bundesländer seit 2021 sukzessive wieder Gebiete 

als frei deklarieren bzw. Anträge bei der EU-

Kommission zur Gewährung des Status „frei von 

Blauzungenkrankheit“ stellen. Bis zum 18.07.2022 

hatten alle Bundesländer mit Ausnahme vom 

Saarland und Rheinland-Pfalz wieder den Status 

„seuchenfrei“ in Bezug auf Infektionen mit BTV 

erlangt (Abb. 3). Bis zum Ende des Jahres wurden 

weitere Anträge auf Freiheit gestellt. Weitere 

Informationen und Karten, die die Situation in den 

anderen EU-Mitgliedstaaten darstellen, finden sich 

unter https://food.ec.europa.eu/animals/animal-

Änderung und Aufhebung einiger Rechtsakte im Bereich 
der Tiergesundheit („Tiergesundheitsrecht“) 
3 Durchführungsverordnung (EU) 2018/1882 der 
Kommission vom 3. Dezember 2018 über die Anwendung 
bestimmter Bestimmungen zur Seuchenprävention und -
bekämpfung auf Kategorien gelisteter Seuchen und zur 
Erstellung einer Liste von Arten und Artengruppen, die ein 
erhebliches Risiko für die Ausbreitung dieser gelisteten 
Seuchen darstellen 

https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
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diseases/surveillance-eradication-programmes-

and-disease-free-status_en. 

 

 
Abb. 2: BT-freie Gebiete (grün) und Gebiete mit einem genehmigten Tilgungsprogramm (rot) (Stand: 14.07.2022) 

https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
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6. Zoonotische Bornaviren – Zoonotic Borna Viruses 

Rubbenstroth, D.; Allendorf, V.; Ulrich. R. G.; Wysocki, P.; Homeier-Bachmann, T.; Beer, M. 

 

Summary 
Bornaviruses can cause persistent infections in 

mammals and birds and eventually lead to severe to 

fatal neurological diseases. Borna disease virus 1 

(BoDV-1) is of particular veterinary importance as 

the causative agent of "Borna disease" in horses, 

sheep, New World camelids and other domestic 

mammals. In recent years, it has also been shown 

that both, BoDV-1 and the variegated squirrel 

bornavirus 1 (VSBV-1), which occurs in exotic 

squirrels, have a high zoonotic potential and can 

cause fatal encephalitis in humans. In order to 

improve the availability of data on the occurrence 

of the two pathogens and the risk of infection for 

humans and animals, the obligation to report 

infections of bornaviruses in mammals was 

introduced on 31 March 2020 and the National 

Reference laboratory (NRL) for bornavirus infections 

of animals at the FLI was established. 

 

Zusammenfassung 
Bornaviren lösen bei Säugetieren und Vögeln 

persistente Infektionen und mitunter schwere bis 

tödliche neurologische Erkrankungen aus. Das Borna 

disease virus 1 (BoDV-1) ist als Verursacher der 

„Borna´schen Krankheit“ bei Pferden, Schafen, 

Neuweltkameliden und anderen Haussäugern von 

besonderer veterinärmedizinischer Bedeutung. In 

den vergangenen Jahren konnte zudem gezeigt 

werden, dass sowohl das BoDV-1 als auch das bei 

exotischen Hörnchen vorkommende Bunthörnchen-

Bornavirus 1 (variegated squirrel bornavirus 1, 

VSBV-1) ein großes zoonotisches Potential besitzen 

und beim Menschen tödliche Enzephalitiden 

hervorrufen können. Um eine bessere Datenlage 

zum Vorkommen der beiden Erreger und zum 

Infektionsrisiko für Mensch und Tier zu erreichen, 

wurde zum 31. März 2020 die Meldepflicht für 

Bornavirusinfektionen bei Säugetieren eingeführt 

(Verordnung über meldepflichtige Tierkrankheiten 

in der Fassung vom 08.07.2020) und das Nationale 

Referenzlabor (NRL) für Bornavirusinfektionen der 

Tiere am FLI eingerichtet. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Untersuchungen auf AFB werden in den 

einzelnen Bundesländern von den veterinär-

medizinischen Untersuchungsämtern bzw. von den 

beauftragten Untersuchungsstellen durchgeführt. 

Das NRL wird nur in einzelnen Fällen zur Absicherung 

des Befundes herangezogen. Die hierbei 

verwendeten mikro-biologischen und molekular-

biologischen Methoden sind in der amtlichen 

Methodensammlung und im „Manual of Diagnostic 

Tests and Vaccines for Terrestrial Animals“ des OIE 

aufgeführt.  

 

Erreger und Epidemiologie 
Das Virus der Borna´schen Krankheit (Borna disease 

virus 1, BoDV-1; Virus-Spezies Orthobornavirus 

bornaense) und das Bunthörnchen-Bornavirus 1 

(variegated squirrel bornavirus 1, VSBV-1; 

Orthobornavirus sciuri) sind zusammen mit dem 

ebenfalls zur Spezies Orthobornavirus bornaense 

gehörenden Borna disease virus 2 (BoDV-2) die 

einzigen bisher bei Säugetieren bekannten 

Bornaviren. Die Viren beider Spezies sind 

phylogenetisch eng miteinander verwandt und 

bilden gemeinsam mit Bornaviren von Vögeln und 

Reptilien die Gattung Orthobornavirus innerhalb der 

Familie Bornaviridae.  

Sowohl für BoDV-1 als auch für VSBV-1 fungieren 

Kleinsäuger als Reservoirwirte. Kennzeichnend für 

die natürlichen Reservoirwirte der Bornaviren ist, 

dass sie bei einer Infektion mit Bornaviren nicht 

erkranken. Vielmehr siedelt sich das Virus hier nicht 
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nur im zentralen Nervensystem (ZNS), sondern auch 

in Zellen anderer Körpergewebe an und vermehrt 

sich offenbar, ohne vom Immunsystem effektiv 

bekämpft zu werden. Die infizierten Tiere zeigen 

keine erkennbaren Krankheitssymptome, können 

jedoch infektiöses Virus über Speichel, Urin und Kot 

ausscheiden. Diese Infektionsstrategie ermöglicht 

die Etablierung und Weiterverbreitung des Erregers 

innerhalb der Populationen der jeweiligen 

Reservoirwirte. Jedoch kommt es gelegentlich auch 

zur Übertragung auf andere Arten, sogenannte 

Fehlwirte. Die Übertragungswege innerhalb des 

Reservoirs und auf Fehlwirte sind bisher noch nicht 

genau bekannt. Möglicherweise erfolgt die Infektion 

über Biss- und Kratzverletzungen sowie über den 

Kontakt von virushaltigen Ausscheidungen mit 

Schleimhäuten insbesondere der oberen Atemwege, 

wie z.B. der Nasenschleimhaut. 

Nach Übertragung auf einen Fehlwirt infizieren 

VSBV-1 und BoDV-1 praktisch ausschließlich das 

Nervengewebe und dringen entlang der 

Nervenbahnen bis in das ZNS vor. Dort wird ihre 

Anwesenheit und Vermehrung vom Immunsystem 

des Fehlwirts erkannt und bekämpft, wodurch es zu 

einer meist tödlich verlaufenden (Meningo-

)Enzephalitis kommt. Durch ihre weitgehende 

Beschränkung auf das ZNS werden Bornaviren von 

Fehlwirten nach heutigem Wissensstand nicht 

ausgeschieden. Sie stellen für das Virus daher 

Sackgassenwirte („dead end host“) dar. 

 

Statistische Angaben 
Borna disease virus 1, BoDV-1 

Das BoDV-1 ist als Erreger der „Borna´schen 

Krankheit“ schon lange bekannt. Die Erkrankung ist 

gekennzeichnet durch eine nicht-eitrige 

Enzephalitis mit einer großen Bandbreite 

neurologischer Krankheitszeichen. Sie wird vor 

allem bei Equiden, Schafen und Neuweltkameliden 

diagnostiziert, aber auch andere Haussäuger und 

der Mensch sind empfänglich. Krankheitsverläufe 

beim Menschen ähneln denen beim Tier.  

Der bisher einzige bekannte natürliche 

Reservoirwirt des BoDV-1 ist die in vielen Teilen 

Mitteleuropas beheimatete Feldspitzmaus 

(Crocidura leucodon). Das Virus scheint jedoch nur 

in Teilen des Verbreitungsgebietes dieser 

Spitzmausart endemisch zu sein. Aufgrund des sehr 

ortstreuen Verhaltens von Feldspitzmäusen sind die 

Verbreitungsgebiete von BoDV-1 regional stark 

begrenzt. Die bekannten Endemiegebiete umfassen 

Teile Ost- und Süddeutschlands, Österreichs, der 

Schweiz sowie Liechtenstein (vgl. Abb.1). Der 

Nachweis von BoDV-1 in seinem Reservoirwirt, der 

Feldspitzmaus, gelang bisher sporadisch. In der 

Literatur wurden bestätigte Infektionen bei 36 

Tieren beschrieben, deren räumliche und zeitliche 

Verteilung jedoch stark von dem Bestehen von 

Forschungsaktivitäten abhängig und daher wenig 

repräsentativ ist. Das Wissen über das 

Verbreitungsgebiet des Virus basiert daher vor allem 

auf dem Auftreten der Borna´schen Krankheit bei 

BoDV-1-infizierten Fehlwirten, insbesondere dem 

Pferd. Systematisch erhobene Daten aus der 

Vergangenheit liegen aufgrund der für lange Zeit 

fehlenden Meldepflicht nicht vor. 

Seit dem 31. März 2020 ist der direkte Nachweis von 

Bornaviren bei Säugetieren meldepflichtig. Nach der 

Einführung der Meldepflicht wurden für das Jahr 

2020 vier Fälle gemeldet. Zwei zusätzliche Fälle aus 

2020 waren vor Einführung der Meldepflicht durch 

das NRL bestätigt worden. Im Jahr 2021 wurden 

insgesamt 12 Fälle gemeldet. Ein weiterer Fall 

wurde durch das NRL bestätigt, ohne dass eine 

Meldung erfolgt war. Im Jahr 2022 wurden 8 Fälle 

bekannt (fünf gemeldete und drei weitere durch das 

NRL bestätigte). Diese insgesamt 27 

aufgenommenen Fälle aus den Jahren 2020 bis 2022 

traten bei 15 Pferden, zehn Alpakas und zwei 

Schafen auf. Alle Tiere stammten aus bekannten 

Endemiegebieten des BoDV-1 (18x Bayern, 4x 
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Sachsen-Anhalt und je 3x Brandenburg und Baden-

Württemberg). Alle infizierten Tiere waren 

verendet oder wurden als Folge der Erkrankung 

euthanasiert. 

Es ist weiterhin von einer deutlich höheren Zahl 

nicht erfasster Fälle auszugehen, da längst nicht alle 

klinischen und serologischen Verdachtsfälle 

tatsächlich molekulardiagnostisch abgeklärt und im 

Falle eines erfolgreichen Virusnachweises auch 

gemeldet werden 

 

Tabelle 1. BoDV-1-Infektionen bei Haussäugetieren seit 
Wiedereinführung der Meldepflicht 2020 * 

Jahr Fälle * Betroffene Tierarten 

  Pferd Alpaka Schaf 
2020 6 4 2 0 
2021 13 7 4 2 
2022 8 4 4 0 
Gesamt 27 15 10 2 

*) Enthält durch das NRL validierte TSN-Meldungen 
sowie zusätzliche durch das NRL bestätigte Fälle, 
für die bislang keine Meldung erfolgte. 
 
Beim Menschen finden sich bislang seit der ersten 

Veröffentlichung im Jahr 2018 insgesamt 46 

bestätigte BoDV-1-Infektionen in der Literatur 

(Stand: 4.12.23). Bei 45 dieser Patienten wurde eine 

akute bis subakute, progressive Enzephalitis 

diagnostiziert, die in 44 Fällen tödlich endete. Die 

Mehrzahl dieser aus den Jahren 1996 bis 2023 

stammenden Fälle wurde erst durch retrospektive 

Untersuchungen diagnostiziert. Alle Fälle traten in 

bereits bekannten Endemiegebieten oder in 

unmittelbarer Nähe zu ihnen auf. Mit Ausnahme 

einer nachgewiesenen Übertragung durch 

Organtransplantation von einem Spender auf drei 

Empfänger, deutet die genetische Analyse der 

beteiligten Viren darauf hin, dass sich die Patienten 

unabhängig voneinander infiziert haben, zumeist in 

ihrer jeweiligen Heimatregion. Auch beim Menschen 

gilt seit 2020 die gesetzliche Meldepflicht für den 

Direktnachweis von humanpathogenen Bornaviren. 

Basierend auf publizierten Zahlen aus den 

vergangenen Jahren und Angaben des Robert Koch-

Instituts (RKI) ist von etwa zwei bis sechs 

diagnostizierten Fällen pro Jahr auszugehen.  

 

Bunthörnchen-Bornavirus 1 (variegated squirrel 

bornavirus 1, VSBV-1) 

VSBV-1 wurde erstmals 2015 bei in Deutschland 

gehaltenen exotischen Hörnchen beschrieben. Am 

häufigsten wurde das Virus in aus Südostasien 

stammenden Prevost-Hörnchen (Callosciurus 

prevostii) und den aus Mittel- und Südamerika 

stammenden Bunthörnchen (Sciurus variegatoides) 

nachgewiesen, aber auch bei einzelnen Individuen 

anderer exotischer Arten. Während in Deutschland 

in den Jahren 2015 bis 2017 noch insgesamt 25 

infizierte Tiere aus neun verschiedenen Haltungen 

detektiert wurden, konnte VSBV-1 seither nur noch 

in einem einzigen Prevost-Hörnchen im Jahr 2019 

diagnostiziert werden. Nachweise aus anderen 

Ländern beschränken sich auf je eine Haltung in den 

Niederlanden und Kroatien im Jahr 2016. 

Das natürliche Reservoir des VSBV-1, sein 

ursprüngliches Verbreitungsgebiet und der Weg der 

Einschleppung in die europäischen 

Hörnchenhaltungen sind noch unbekannt. In 

einheimischen Eurasischen Eichhörnchen (Sciurus 

vulgaris) wurde VSBV-1 bislang nicht nachgewiesen. 

In insgesamt fünf Fällen kam es nach 

nachgewiesener Übertragung auf den Halter bzw. 

das Tierpflegepersonal zu einer immunvermittelten 

Enzephalitis mit tödlichem Krankheitsverlauf. Bei 

einem weiteren Halter VSBV-1-infizierter Hörnchen 

konnte eine Serokonversion festgestellt werden. Bei 

zwei weiteren, bereits in den 2000er Jahren 

verstorbenen Hörnchenhaltern besteht aufgrund der 

Anamnese und des klinischen Bildes der begründete 

Verdacht einer VSBV-1-Infektion, jedoch war hier 

der Nachweis aufgrund fehlenden 

Untersuchungsmaterials nicht mehr möglich. 
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Borna disease virus 2, BoDV-2 

BoDV-2 wurde in einem einzigen Fall eines an der 

Borna´schen Krankheit erkrankten Pferds in der 

südlichen Steiermark, Österreich, im Jahr 1998 

detektiert. Infektionen des Menschen wurden bisher 

nicht nachgewiesen. Das natürliche Reservoir und 

das Verbreitungsgebiet dieses Virus sind unbekannt. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Das NRL für Bornavirusinfektionen der Tiere am FLI 

führt Bestätigungsuntersuchungen bei 

Verdachtsfällen von BoDV-1-Infektionen beim Tier 

durch. Für den Nachweis von VSBV-1 ist auch eine 

Primärdiagnostik durch das NRL möglich. 

Weiterführende Bornavirusdiagnostik für die 

Humanmedizin erfolgt unter anderem am Bernhard-

Nocht-Institut für Tropenmedizin (BNITM) in 

Hamburg. 

Bei Reservoirwirten (Feldspitzmaus für BoDV-1, 

Hörnchen für VSBV-1) kann Bornavirus-RNA mittels 

geeigneter RT-qPCR-Tests in den Ausscheidungen 

infizierter Tiere (z.B. Maultupfer, Kotproben) und in 

vielen Organen nachgewiesen werden, wobei die 

höchsten Viruslasten in der Regel im Gehirn zu 

finden sind. Zudem sind Bornavirus-Antigene durch 

Immunhistochemie oder Immunfluoreszenztests in 

infizierten Organen nachweisbar. 

Bei Nicht-Reservoirwirten ist der Nachweis der 

Infektion insbesondere am lebenden Tier ungleich 

schwerer. Bornaviren sind bei diesen Wirten 

weitgehend auf das ZNS beschränkt, wo sowohl 

virale RNA als auch Virusantigen in großen Mengen 

nachweisbar sind. Nur selten ist das Virus auch in 

peripheren Nervenfasern zu finden, eine 

Ausscheidung findet jedoch nicht statt und auch der 

Nachweis von Virus-RNA oder -Antigen im Blut ist 

nicht möglich. Bei einem kleinen Teil der Fälle 

können geringe Mengen von Bornavirus-RNA in 

Liquorproben nachgewiesen werden. Ein negatives 

Ergebnis ist jedoch nicht aussagekräftig. 

Die intra vitam-Diagnostik bleibt daher weitgehend 

auf die Serologie beschränkt. Für den Nachweis 

Bornavirus-reaktiver Antikörper stellt der indirekte 

Immunfluoreszenztest aktuell das Mittel der Wahl 

dar. Zu beachten ist, dass zum Teil mit 

unspezifischen serologischen Reaktionen gerechnet 

werden muss. Zudem besteht eine beträchtliche 

Kreuzreaktivität zwischen den Vertretern der 

Gattung Orthobornavirus, zu der alle bekannten 

Bornaviren von Säugetieren und Vögeln gehören. 

Serologische Befunde allein erlauben daher nur eine 

Verdachtsdiagnose, die der Bestätigung durch den 

direkten Virusnachweis bedarf 

 

Staatliche Maßnahmen 
Das NRL führt im Fall gemeldeter 

Bornavirusinfektionen weiterführende 

Untersuchungen durch. Diese dienen bei VSBV-1-

Infektionen in Hörnchenhaltungen vor allem der 

Analyse des Tierverkehrs zur Identifikation 

möglicher Kontaktbestände. Bei BoDV-1-Infektionen 

stehen die Suche nach möglichen Infektionsquellen 

und die Identifikation von Risikogebieten im 

Mittelpunkt. Aufgrund der mehrere Wochen bis 

mitunter Monate dauernden Inkubationszeit ist 

unter anderem abzuklären, ob zwischen Infektion 

und Ausbruch der Krankheit ein Standortwechsel des 

betroffenen Tieres stattgefunden haben könnte. Für 

detaillierte molekulare Analysen der Epidemiologie 

bittet das FLI um die Einsendung geeigneter 

Organproben aus bestätigten BoDV-1-Fällen (in der 

Regel Gehirn oder Auge) an das NRL. Auch die 

Einsendung von Spitzmaus-Totfunden ist möglich. 

Bei nachgewiesener BoDV-1-Infektion bei einem 

Haussäuger sowie generell für Tierhaltungen hoch 

empfänglicher Arten in bekannten BoDV-1-

Endemiegebieten empfiehlt das FLI eine 

konsequente Schadnagerbekämpfung, um das 

Expositionsrisiko für Tier und Mensch gering zu 

halten. 
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Im Falle eines VSBV-1-Nachweises ist die Euthanasie 

infizierter Hörnchen dringend anzuraten, da von 

ihnen ein schwer kontrollierbares Risiko für die 

betreuenden Personen ausgeht. Alle übrigen Tiere 

eines Bestandes sollten regelmäßig auf das Virus 

untersucht werden. Für Haltungen der am 

häufigsten betroffenen Hörnchenarten (Schön- und 

Bunthörnchen) ist ein regelmäßiges 

Bestandsmonitoring und die Untersuchung und 

Quarantänisierung von Neuzugängen zu empfehlen. 

Weitere Informationen finden Sie auf der FLI-

Homepage unter „Tierseuchengeschehen > 

Bornaviren“. 

 

 
Abbildung 1: Lokalisation der in den Jahren 2020 bis 2022 gemeldeten und/oder durch das NRL bestätigten BoDV-1-
Infektionen bei Haussäugetieren  
Die orange Schattierung markiert die bekannten BoDV-1-Endemiegebiete in Deutschland, basierend auf publizierten 
sowie auf unpublizierten, durch das FLI bestätigten BoDV-1-Infektionen bei Haustieren, Spitzmäusen und Menschen. 
Durch das FLI bestätigte Fälle wurden durch Tierärzte und Diagnostiklabore übermittelt und mittels RT-PCR und 
Sequenzanalyse bestätigt 
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7. Bovine Virusdiarrhoe/Mucosal Disease – Bovine viral diarrhea/Mucosal 
disease  

Wernike, K., Gethmann, J. M., Sauter-Louis, C., Beer, M. 

 

Summary 
Bovine viral diarrhea (BVD) causes high economic 

losses in the cattle population worldwide. In 

Germany, BVD is a notifiable disease since 2004. In 

December 2008, a regulation for an obligatory 

nation-wide control program was decreed by BMEL 

which came into force in January 2011. Since 2011 

more than 50,000 BVDV-infected animals were 

removed from the cattle population, while about 54 

million animals were classified as “unsuspicious”. 

Related to the newborn calves, the proportion of 

animals classified as persistently infected (PI) was 

considerably reduced from 0.5 % to about 0.001 % in 

the last years. In 2022, a total of only 23 BVD 

outbreaks were reported to the German animal 

disease notification system (TSN). 

Since 2021, BVD is regulated for the first time on 

European level, as implemented in the new EU 

Animal Health Law. In December 2020, all German 

federal states submitted applications to the EU 

Commission to either grant the status “free from 

BVD” or for approval of an eradication program for 

BVD. The applications have been approved. In the 

following months, some of the districts with an 

approved eradication program applied for the status 

“free from BVD”. All BVD-free regions and areas 

with an authorized BVD eradication program are 

listed in the Commission Implementing Regulation 

(EU) 2021/620.  

 

Zusammenfassung 
Die Bovine Virusdiarrhoe (BVD) zählt zu den 

wirtschaftlich bedeutendsten Erkrankungen der 

Rinder weltweit. In Deutschland wird diese 

anzeigepflichtige Tierseuche seit 2011 verpflichtend 

bekämpft.  

Von 2011 bis einschließlich 2022 wurden mehr als 

50.000 BVDV-infizierte Tiere aus der 

Rinderpopulation eliminiert, wobei im gleichen 

Zeitraum ungefähr 54 Mio. Rinder den Status 

„unverdächtig“ erhielten. Der relative Anteil der als 

persistent infiziert (PI) klassifizierten Tiere, 

bezogen auf die neugeborenen Kälber, reduzierte 

sich in den letzten Jahren sehr deutlich von ca. 

0,5 % auf etwa 0,001 %. Im Jahr 2022 wurden im TSN 

insgesamt nur noch 23 Ausbrüche von BVD/MD 

gemeldet.  

Mit dem neuen EU-Tiergesundheitsrecht wird die 

BVD seit 2021 auch erstmalig auf EU-Ebene geregelt. 

Alle Bundesländer haben im Dezember 2020 Anträge 

bei der EU-Kommission entweder zur Gewährung des 

Status „frei von BVD“ oder zur Genehmigung von 

„BVD-Tilgungsprogrammen“ gestellt, um den damit 

verbundenen Außenschutz schnellstmöglich zu 

erhalten. Alle Anträge wurden genehmigt. In den 

folgenden Monaten haben einige Landkreise mit 

genehmigten Tilgungsprogrammen den Antrag zur 

Gewährung des Status „frei von BVD“ gestellt. Alle 

BVD-freien Regionen und Gebiete mit einem 

anerkannten BVD-Tilgungsprogramm sind in der 

Durchführungsverordnung (EU) 2021/620 und den 

dazugehörigen Änderungsverordnungen gelistet. 

 

Allgemeine Informationen 
Die Bovine Virusdiarrhoe/Mucosal Disease (BVD/MD) 

ist eine durch das Bovine Virusdiarrhoe Virus (BVDV) 

verursachte Infektionskrankheit bei Rindern. Es 

werden zwei Genotypen als selbständige Spezies 

unterschieden (BVDV-1 [syn. Pestivirus bovis] und 

BVDV-2 [syn. Pestivirus tauri]), weitere 

Subtypisierungen sind möglich. Weiterhin 

unterscheidet man nach dem Verhalten in 
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Zellkulturen die beiden Biotypen „zytopatogen 

(cp)“ und „nicht-zytopathogen“ (ncp). 

Die Übertragung des Virus erfolgt horizontal, meist 

oronasal, über verschiedene Körpersekrete oder 

vertikal als diaplazentare Infektion. In Abhängigkeit 

vom Infektionszeitpunkt kann es zu einer 

transienten oder, nach einer in utero-Infektion vor 

etwa dem 90. Trächtigkeitstag, einer dauerhaften 

(persistierenden) Infektion kommen.  

Bei transienten BVDV-Infektionen hängt die 

Ausprägung der Krankheitserscheinungen vom Alter 

und dem Trächtigkeitszustand des Einzeltieres ab. 

Während die Infektion nicht tragender Tiere in der 

Regel klinisch inapparent verläuft, Ausnahmen 

stellen vereinzelt perakute Verlaufsformen mit 

einem hämorrhagischen Syndrom dar, kann eine 

Infektion seronegativer trächtiger Rinder zu 

Fruchtretentionen, Aborten, Missbildungen oder der 

Entstehung von persistent infizierten (PI) Kälbern 

führen. Diese PI-Kälber scheiden das Virus 

lebenslang aus und spielen damit für die 

Aufrechterhaltung von Infektketten in Beständen 

oder Regionen eine zentrale Rolle. Eine in der Regel 

tödlich verlaufende Spätform der Erkrankung stellt 

die Mucosal Disease (MD) dar, die entsteht, wenn 

der ncp-Biotyp im PI-Tier zum cp-Virus mutiert oder 

wenn PI-Tiere mit einem sehr nah verwandten cp-

BVDV infiziert werden. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Labordiagnostik der BVD erfolgt in den 

veterinärmedizinischen 

Untersuchungseinrichtungen der Bundesländer 

mittels zugelassener Testkits und auf der Grundlage 

der amtlichen Methodensammlung. Der 

Schwerpunkt der Diagnostik liegt auf dem Virus- 

bzw. Genomnachweis, wobei kolostrale Antikörper 

die Erkennung von PI-Tieren testabhängig und in 

Abhängigkeit von der Probenmatrix beeinträchtigen 

können (sog. „diagnostische Lücke“). Um ein 

möglichst frühes Ergebnis zu erhalten, wird die 

erste BVDV-Untersuchung eines Tieres mit Hilfe von 

Hautstanzproben, die beim Einziehen der Ohrmarke 

gewonnen werden, durchgeführt. Antikörpernach-

weise über sogenannte Jungtierfenster 

(serologische Blutuntersuchung von Tieren nach 

dem Abklingen von kolostralen Antikörpern) oder 

Tankmilchtestung werden in Pilotstudien und in 

zunehmendem Rahmen in Monitoring Programmen 

durchgeführt. Sie sollen zukünftig eine deutlich 

größere Bedeutung erlangen.  

 

Statistische Angaben 
Im TSN wurden im Jahr 2022 insgesamt nur noch 23 

Ausbrüche von BVD/MD gemeldet, wobei 

bundeslandabhängige Unterschiede zu beobachten 

waren (Abbildung 1). 

 
Abb. 1: Geographische Verteilung der im Jahr 2022 
angezeigten BVD-Ausbrüche (TSN, Stichtag 07.12.2023) 

 

Seit dem Beginn der bundeseinheitlichen 

Bekämpfung wurden mehr als 51 Millionen Rinder 

auf BVDV untersucht, für weitere 3 Millionen Tiere 
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wurde ein abgeleiteter Status vergeben. Der Anteil 

der im Herkunftssicherungs- und Informations-

system für Tiere (HIT) als PI-Tiere klassifizierten 

Rinder reduzierte sich, bezogen auf die 

neugeborenen Kälber, sehr deutlich von ca. 0,5 % im 

Jahr 2011 auf etwa 0,001 % im Jahr 2022. Der Anteil 

an Betrieben mit PI-Tieren ist im gleichen Zeitraum 

von 3,4 % auf 0,012 % gesunken (Abbildung 2).  

 
Abb. 2: PI-Prävalenz in Deutschland seit 2011 (Quelle: 
HIT, 15.03.2023) 

                                                 
4 Verordnung (EU) 2016/429 des europäischen Parlaments 
und Rates vom 9. März 2016 zu Tierseuchen und zur 
Änderung und Aufhebung einiger Rechtsakte im Bereich 
der Tiergesundheit („Tiergesundheitsrecht“) 
5 Durchführungsverordnung (EU) 2018/1882 der 
Kommission vom 3. Dezember 2018 über die Anwendung 
bestimmter Bestimmungen zur Seuchenprävention und -
bekämpfung auf Kategorien gelisteter Seuchen und zur 
Erstellung einer Liste von Arten und Artengruppen, die ein 
erhebliches Risiko für die Ausbreitung dieser gelisteten 
Seuchen darstellen 

Staatliche Maßnahmen 
Seit dem 03.11.2004 unterliegt die BVD/MD in 

Deutschland der Anzeigepflicht nach dem 

Tierseuchengesetz. Nach dem neuen EU-Tier-

gesundheitsrecht („Animal Health Law“)4 gehört die 

BVD zu den „gelisteten Seuchen“ und wird damit 

seit 2021 auch erstmalig auf EU-Ebene geregelt. Bei 

der Kategorisierung wurde die BVD als eine optional 

zu tilgende Seuche (Kategorie C) einstuft5. Die 

gelisteten Arten, für die die seuchenspezifischen 

Bestimmungen gelten, sind Bison ssp. (Bison, 

Wisent), Bos ssp. (eigentliche Rinder) und Bubalus 

ssp. (Büffel).  

Alle Bundesländer haben im Dezember 2020 Anträge 

bei der EU-Kommission entweder zur Gewährung des 

Status „frei von BVD“ oder zur Genehmigung von 

„BVD-Tilgungsprogrammen“ gestellt. Der Status 

„frei von BVD“ ist mit Handelsgarantien 

vergleichbar dem früher bei anderen Tierseuchen 

bekannten „Artikel 10-Status“ (Richtlinie 

64/432/EWG) verbunden, d. h. in ein BVD-freies 

Territorium dürfen nur noch Tiere verbracht 

werden, die bestimmte tiergesundheitliche 

Anforderungen in Bezug auf die BVD erfüllen. Ein 

genehmigtes Tilgungsprogramm bietet dem 

früheren „Artikel 9-Status“ vergleichbare 

Garantien. Die Anträge der Bundesländer wurden 

genehmigt und die BVD-freien Regionen und Gebiete 

mit einem anerkannten BVD-Tilgungsprogramm sind 

in der Durchführungsverordnung (EU) 2021/6206 

gelistet und in der Abbildung 3 dargestellt. 

6 Durchführungsverordnung (EU) 2021/620 der Kommission 
vom 15. April 2021 mit Durchführungsbestimmungen zur 
Verordnung (EU) 2016/429 des Europäischen Parlaments 
und des Rates hinsichtlich der Genehmigung des Status 
„seuchenfrei“ und des Status der Nichtimpfung für 
bestimmte Mitgliedstaaten oder Zonen oder 
Kompartimente dieser Mitgliedstaaten in Bezug auf 
bestimmte gelistete Seuchen und der Genehmigung von 
Tilgungsprogrammen für diese gelisteten Seuchen  
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Weitere Informationen und Karten, die die Situation 

in den anderen EU-Mitgliedstaaten darstellen, 

finden sich unter 

https://food.ec.europa.eu/animals/animal-

diseases/surveillance-eradication-programmes-

and-disease-free-status_en. 

 

 
Abb. 3: BVD-freie Gebiete (grün) und Gebiete mit einem 
genehmigten Tilgungsprogramm (orange). Stand: 
16.12.2022 

 

Die seuchenspezifischen Regelungen zu BVD-

Tilgungsprogrammen und zur Gewährung und 

Aufrechterhaltung des Status „frei von BVD“ (analog 

zum bisherigen Status „BVDV-unverdächtig“) in 

Bezug auf gehaltene Rinder sind in der Delegierten 

Verordnung (EU) 2020/6897 niedergelegt. Sie 

beziehen sich auf die Betriebsebene und auf die 

Ebene von Mitgliedstaaten oder Zonen und 

                                                 
7 Delegierte Verordnung (EU) 2020/689 der Kommission 
vom 17. Dezember 2019 zur Ergänzung der Verordnung 
(EU) 2016/429 des Europäischen Parlaments und des Rates 
hinsichtlich Vorschriften betreffend Überwachung, 

adressieren die Verantwortlichkeiten der Tierhalter 

sowie der zuständigen Behörden. 

Hinsichtlich der Aufrechterhaltung des Status „frei 

von BVD“ haben sich die Länder verständigt, am 

bewährten Testverfahren, d.h. der Untersuchung 

aller neugeborenen Kälber mittels 

Hautstanzproben, vorläufig festzuhalten. Im 

Unterschied zu den Vorgaben der BVDV-Verordnung 

müssen die Proben gemäß den neuen EU-Regelungen 

spätestens bis zum 20. Lebenstag entnommen 

werden. Die Proben sind mit einer in der amtlichen 

Methodensammlung beschriebenen Methode auf 

BVDV-Antigen oder -Genom zu testen. Das Ergebnis 

der Untersuchungen und der damit verbundene 

Einzeltierstatus werden in das Bestandsregister und 

in das Herkunftssicherungs- und Informationssystem 

für Tiere (HIT) eingetragen. Bestände, in denen ein 

infiziertes Rind nachgewiesen worden ist, 

unterliegen einem generellen Verbringungsverbot 

von Rindern aus dem Bestand. Nach einem 

bestätigten BVD-Fall kann der Status „frei von BVD“ 

erst wiedererlangt werden, wenn alle positiv auf 

BVDV getesteten Tiere entfernt wurden, der BVD-

Status jedes im Betrieb gehaltenen Rindes bestimmt 

wurde und alle Kälber, die in utero mit BVDV hätten 

infiziert werden können, in Isolation geboren und 

gehalten wurden, bis sie negativ auf BVDV-Antigen 

oder -Genom getestet wurden.  

In Betrieben bzw. Regionen mit dem Status „frei von 

BVD“ besteht ein Impfverbot und BVD-freie Betriebe 

in einem BVD-freien Land oder Landkreis dürfen 

keine geimpften Tiere einstallen.

Tilgungsprogramme und den Status „seuchenfrei“ für 
bestimmte gelistete und neu auftretende Seuchen (ABl. L 
174 vom 3.6.2020, S. 211). 

https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
https://food.ec.europa.eu/animals/animal-diseases/surveillance-eradication-programmes-and-disease-free-status_en
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8. Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) - 
Campylobacteriosis (thermophilic Campylobacter) 

El-Adawy, H. H.  

 

Summary 
Campylobacter species are ubiquitously distributed 

and colonize the mucous membranes of the 

intestinal tract, the oral mucosa or the urogenital 

tract in animals and humans. Various species are 

pathogenic and cause disease in both animals and 

humans. Twelve of the 17 Campylobacter species 

are associated with human diseases. Of these 

species, the thermophilic C. jejuni and C. coli are 

the most important pathogens of Campylobacter 

enteritis (campylobacteriosis) in terms of public 

health. Campylobacteriosis is a zoonosis which, in 

contrast to humans, is usually asymptomatic in 

birds, poultry and many mammals. 

Campylobacterioses in various animal species 

caused by the thermophilic Campylobacter species 

including C. jejuni, C. coli, C. lari and C. upsaliensis 

are notifiable. 

Zusammenfassung 
Campylobacter-Spezies sind ubiquitär verbreitet 

und kolonisieren die Schleimhäute des 

Intestinaltrakts, die Mundschleimhaut oder den 

Urogenitaltrakt bei Tier und Mensch. Verschiedene 

Spezies sind pathogen und führen zu Erkrankungen 

sowohl beim Tier als auch beim Menschen. 12 der 17 

Campylobacter-Spezies sind mit humanen 

Erkrankungen assoziiert. Unter diesen Spezies 

besitzen die thermophilen C. jejuni und C. coli als 

wichtigste Erreger der Campylobacter-Enteritis 

(Campylobacteriose) die größte gesundheits-

politische Bedeutung. Die Campylobacteriose ist 

eine Zoonose, die im Gegensatz zum Menschen bei 

Vögeln, Geflügel und vielen Säugetieren meist 

asymptomatisch verläuft. 

Campylobacteriosen bei verschiedenen Tierarten 

verursacht durch die thermophilen C.-Spezies C. 

jejuni, C. coli, C. lari und C. upsaliensis sind 

meldepflichtig. 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Es wurde eine Arbeitsanleitung zur Diagnostik der 

Campylobacteriose erarbeitet, welche in der amtli-

chen Methodensammlung des FLI zu finden ist. We-

gen der Empfindlichkeit der Campylobacter gegen-

über Sauerstoff sollten für den Transport spezielle 

Transport-Medien verwendet werden (z.B. „Amies 

Agar Gel with Charcoal“). Das 

Untersuchungsmaterial (Wasser, Milch, Kotproben, 

Leber- oder Zäkumproben, Futterproben und 

Fleisch- oder Kloakentupfer etc.) muss frisch sein 

und nach spätestens 6 h sollte die Kultivierung auf 

mCCDA-Platten mit Zusatz von 10% Schafblut 

begonnen werden. 

Die Agarplatten werden bei 41,5°C in mikroaerober 

Atmosphäre (85% N2, 10% CO2, 5% O2) bebrütet und 

nach 44 ± 4h auf Campylobacter-verdächtige 

Kolonien untersucht. 

Anschließend werden die Campylobacter-Isolate 

phänotypisch und molekularbiologisch 

charakterisiert. In den meisten konventionellen 

biochemischen Tests sind Campylobacter relativ 

inaktiv und es gibt keine geeigneten Methoden, die 

eine einfache Differenzierung aller Spezies 

ermöglichen. Die Tests zur Differenzierung sind 

bisher nur teilweise standardisiert (On, 1996). 

Methodische Hinweise zur Durchführung und 

Bewertung der Reaktionen finden sich bei Lander, 

Gill (1985) sowie Nachamkin (1999). Die 

Anwendbarkeit kommerzieller 

Differenzierungssysteme (z.B. API Campy, bio-

Mérieux) wird unterschiedlich bewertet. Diese 
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Systeme erreichen nicht die Aussagekraft 

konventioneller Tests. 

Campylobacter-Isolate können mit MALDI-TOF MS 

identifiziert werden, wenn entsprechende 

Referenzspektren in der Datenbank vorhanden sind. 

Die Präparation erfolgt mit dem Ethanol-

Extraktionsverfahren (entsprechend dem Protokoll 

der Fa. Bruker Dal-tonics). Nach 20 min in Ethanol 

sind die Campylobacter abgetötet und die übliche 

Präparation kann gefahrlos erfolgen. Das Picken und 

das direkte Auftragen der Kolonien auf das Target 

werden nicht empfohlen. 

Zur molekularbiologischen Identifizierung von 

Campylobacter spp., C. jejuni und C. coli hat sich 

eine konventionelle Multiplex-PCR bewährt (El-

Adawy et al., 2012). 

Gesamtgenomsequenzierung von Campylobacter 

jejuni-Isolaten mit anschließender bioinforma-

torischer Datenanalyse ist in vielen Ländern bereits 

Standard bei der Isolat-basierten Feintypisierung, 

bei Ausbruchsanalysen und zur Detektion 

genetischer Marker für bestimme Phänotypen 

(Antibiotikaresistenz, Virulenz) phänotypischen 

Charakterisierung von Campylobacter jejuni (El-

Adawy et al., 2023). 

Entsprechend den gesetzlichen Vorgaben (TÄHAV § 

12c, d), ist bei Einsatz eines Antibiotikums ein 

Antibiogramm des isolierten Erregers nach 

qualifizierter Probennahme zu erstellen. Die 

Empfindlichkeitsprüfung der Campylobacter 

gegenüber antibakteriellen Wirkstoffen kann nach 

verschiedenen national oder international 

anerkannten Verfahren wie der Agardiffusion, der 

Bouillondilution oder mittels Epsilometer (E) Test 

durchgeführt werden. Die Methoden und die 

Interpretationskriterien orientieren sich am 

Standard für antimikrobielle Empfindlichkeits-

testung für Bakterien des Clinical and Laboratory 

Standards Institute (CLSI, 2018) (El-Adawy et al., 

2012; El-Adawy et al., 2015; El-Adawy et al., 2023). 

Statistische Angaben 
Die Zahl der Neuausbrüche dieser Tierseuche betrug 

im Jahr 2022 insgesamt 1076 Fälle (Siehe Tabelle 

und Abbildungen).  

Die meisten Campylobacteriose-Ausbrüche wurden 

2022 in den Bundesländern Bayern, Nordrhein-

Westfalen und Sachsen festgestellt (Tabelle 2). 

Epidemiologische Untersuchungen 
Ein wesentlicher Schwerpunkt der Aufgaben des NRL 

Campylobacteriose sind Untersuchungen zur 

Epidemiologie der Campylobacter in Tierbeständen. 

Damit sollen auch allgemeingültige Erkenntnisse 

gewonnen werden, um eine bessere 

Beratungsfunktion gewährleisten zu können. Im Jahr 

2022 wurden durch das NRL Campylobacteriose in 

Zusammenarbeit mit den zuständigen 

Veterinärbehörden und den Untersuchungsämtern 

nach einer entsprechenden Anfrage zahlreiche 

Ausbrüche an Campylobacteriose begleitet. Darüber 

hinaus steht das NRL Campylobacteriose bei 

Rückfragen zur Diagnostik, Epidemiologie, Pro-

phylaxe und Bekämpfung von Ausbrüchen an Campy-

lobacteriose bei allen anderen landwirtschaftlichen 

Nutztieren beratend zur Verfügung. 

Forschung 
Genomische Charakterisierung von Campylobacter 

jejuni, der aus kommerziellen Putenherden in 

Deutschland isoliert wurde, mittels Ganzgenom-

Sequenzanalyse 

Ziel der vorliegenden Untersuchung war es, die 

Epidemiologie und genetische Heterogenität von C. 

jejuni aus kommerziellen Putenbetrieben in 

Deutschland mittels Ganzgenomsequenzierung zu 

bewerten (El-Adawy et al., 2023). Die Illumina 

MiSeq®-Technologie wurde verwendet, um 66 C. 

jejuni-Isolate zu sequenzieren, die zwischen 2010 

und 2011 aus kommerziellen Putenherden in zehn 

deutschen Bundesländern gewonnen wurden. Die 

Isolate wurden 28 verschiedenen Sequenztypen (ST) 
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zugeordnet und 11 klonale Komplexe (CC) zeigten 

einen hohen genetischen Unterschied zwischen den 

Isolaten. Dreizehn virulenzassoziierte Gene wurden 

in den C. jejuni-Isolaten identifiziert. Das mit dem 

Guillain-Barré-Syndrom assoziierte wlaN-Gen wurde 

bei neun (13,6 %) Isolaten nachgewiesen. Die Gene 

für die Resistenz gegen Ampicillin (blaOXA), 

Tetracyclin [tet(O)], Neomycin [aph(3')-IIIa], 

Streptomycin (aadE) und Streptothricin (sat4) 

wurden in isolierten C. jejuni mittels WGS 

nachgewiesen. Ein Gencluster aus den Genen sat4, 

aph(3')-IIIa und aadE war in sechs Isolaten 

vorhanden. Die einzelne Punktmutation T86I im 

Housekeeping-Gen gyrA, die eine Resistenz gegen 

Chinolone verleiht, wurde in 93,6 % der 

phänotypisch fluorchinolonresistenten Isolate 

gefunden. Ein Sortiment von 13 β-Lactam-

Resistenzgenen (blaOXA-Varianten) wurde in 58 C. 

jejuni-Isolaten nachgewiesen. Von den 66 

sequenzierten Isolaten trugen 28 (42,4 %) 

plasmidgebundene Contigs. Sechs Isolate 

beherbergten einen pTet-ähnlichen, 

plasmidgestützten Contig, der das tet(O)-Gen trägt. 

Gesamtgenomsequenzierung von Campylobacter 

jejuni-Isolaten mit anschließender 

bioinformatorischer Datenanalyse ist in vielen 

Ländern bereits Standard bei der Isolat-basierten 

Feintypisierung, bei Ausbruchsanalysen und zur 

Detektion genetischer Marker für bestimme 

Phänotypen (Antibiotikaresistenz, Virulenz) 

phänotypischen Charakterisierung von 

Campylobacter jejuni (El-Adawy et al., 2023). 

Während die Sequenzierung mittels Verfahren der 

zweiten Generation (Next Generation Sequenzing) 

etabliert ist, befinden sich Verfahren der dritten 

Generation erst in der Validierungsphase. Für 

Sequenzierung und Datenanalyse sollte der 

Leitfaden ISO: 23418 in der jeweiligen aktuellen 

Fassung beachtet werden. DNS- Isolierung und 

Erstellung von Sequenzierbibliotheken (engl. 

Libraries) sollten nach Herstellerangaben 

durchgeführt werden. Die Datenanalyse beginnt mit 

einer Qualitätskontrolle. Dabei sollten 70 % 80 % der 

Basen einer Probe einen Qualitätswert (Phred Score) 

von mindestens 30 aufweisen. Quantitativ sollte 

eine Coverage von mindestens 30 angestrebt 

werden, wobei möglichst 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 assemblierten Genome sollten eine 

Größe von 1,4 bis 1,7 MB und einen N50-Wert von 15 

kB aufweisen. Basierend auf den assemblierten 

Genomen können genetische Faktoren für Resistenz 

gegen Antibiotika, Virulenz und mobile genetische 

Elemente durch Vergleich mit entsprechenden 

Datenbanken detektiert werden (z.B. 

AMRFinderPlus, VFDB, Plasmidfinder). Zur groben 

Typisierung ist das klassische Multi Locus Sequence 

Typing (MLST, 7 Gene), basierend auf der 

Genomsequenz, möglich. Hochauflösende 

Phylogenie ist Typisierung kann einerseits durch die 

Bestimmung von Einzelnukleotidänderungen Single 

Nucleotide Polymorphism (SNPs) durchgeführt 

werden. Andererseits haben sich Verfahren 

basierend auf Kerngenom-MLST etabliert. Hier 

bietet sich die kostenfreie Software Chewiesnake 

(Deneke et al., 2021) oder die lizenzierte Software 

Ridom SeqSphere+ (Jünemann et al., 2013) an. Eine 

Linux-basierte Pipeline zur automatischen Analyse 

von Gesamtgenomdaten für Campylobacter jejuni 

ist kostenfrei verfügbar: 

https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/WGSBAC  

Staatliche Maßnahmen 
Aufgrund der Verordnung über meldepflichtige 

Tierkrankheiten in der Fassung der Bekanntmachung 

vom 11. Februar 2011 (Bundesgesetzblatt I Seite 

522), sind Campylobacteriose (thermophile 

Campylobacter) meldepflichtig. 

 

https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/WGSBAC
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Tab. 1: Zahl der Ausbrüche der Campylobacteriose in Deutschland in den Jahren 2016 – 2022 (TSN, Stand 06.10.2023) 

Jahr 

20
16

 

20
17

 

20
18

 

20
19

 

20
20

 

20
21

 

20
22

 

Campylobacteriose (thermophile Campylobacter) stände 1.033 881 965 859 1.222 1.902 1.076 

 
Tab. 2: Zahl der Ausbrüche der Campylobacteriose in den Bundesländern für das Jahr 2022 (TSN, Stand 06.10.2023) 

Bundesland 2022 

Baden-Württemberg 51 

Bayern 363 

Berlin 32 

Brandenburg 53 

Hamburg 11 

Hessen 36 

Mecklenburg-Vorpommern   8 

Niedersachsen 36 

Nordrhein-Westfalen 141 

Rheinland-Pfalz 21 

Saarland 2 

Sachsen 219 

Sachsen-Anhalt 49 

Schleswig-Holstein 37 

Thüringen 17 

Summe 1.076 

 
Tab. 3: Monatliche Übersicht der Ausbrüche der Campylobacteriose in Deutschland 2022 (TSN, Stand 06.10.2022) 
Name Jan Feb Mär Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Summe 
Campylobacteriose 

(thermophile 
Campylobacter) 

114 100 72 72 68 81 95 88 110 92 87 97 1.076 
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Tab. 4: Zahl der Ausbrüche der Campylobacteriose in Deutschland 2022 nach Tierarten (TSN, Stand 06.10.2023) 

Tierarten 2022 

Andere Tierarten/ Tiere ohne Zuordnung 55 

Geflügel (Ente, Gans, Huhn, Legehenne, Legeküken, Pute, Trut-/Perlhuhn) 171 

Hund (nur Haustiere) 630 

Rind 123 

Katze (nur Haustiere) 137 

Schaf 8 

Ziege 1 

Summe 1.125 

 

 
Abb. 1: Geographische Verteilung der 2022 gemeldeten Campylobacteriose-Fälle (TSN, Stichtag 06.10.2023) 
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9. Chlamydiose - Chlamydiosis 

Schnee, C.  

 

Summary 
Chlamydial infections are endemic in many farm and 

domestic animals in Germany. However, acute 

outbreaks of disease are rare. Chlamydiae can cause 

inflammatory reactions leading to pneumonia, 

organ failure, enteritis, conjunctivitis and 

reproductive disorders. Most prominent examples 

are enzootic ovine abortion (Chlamydia (C.) 

abortus) and avian chlamydiosis with acute 

pneumonia in parrots and poultry (C. psittaci). C. 

psittaci has a high zoonotic potential and is 

therefore a public health concern. 

In 2022, 149 cases of chlamydiosis were reported via 

Tierseuchennachrichtensystem (TSN), 

predominantly in ruminants, parrots and pigeons. 

The RKI registered 19 human psittacosis/ornithosis 

cases. 

The National Reference Laboratory (NRL) for 

chlamydiosis processed samples from birds and 

ruminants for confirmation and species 

differentiation, primarily using real-time PCR. In 

addition, a systematic study was continued on the 

spread of chlamydiae in South American camelids in 

Germany. 

Since 2021, the new European Animal Health Law 

have come into force with changes in the listing of 

chlamydioses, so that adaptations in the national 

legislation regarding reporting obligations and 

diagnostics will be necessary in the future. 

 

Zusammenfassung 
Chlamydieninfektionen sind bei vielen Nutz- und 

Haustieren in Deutschland endemisch, führen 

jedoch selten zu akuten Krankheitsausbrüchen. Sie 

können Entzündungsreaktionen hervorrufen, in 

deren Folge Pneumonien, Organversagen, Enteritis, 

Konjunktivitis und Reproduktionsstörungen auf-

treten. Beispiele hierfür sind der enzootische 

Schafabort (Chlamydia (C.) abortus) und aviäre 

Chlamydiose mit akuten Pneumonien in Papageien 

und Geflügel (C. psittaci). C. psittaci besitzt ein 

hohes zoonotisches Potential und ist deshalb auch 

für den öffentlichen Gesundheitsschutz von 

Bedeutung. 

Im Jahr 2022 wurden über das Tierseuchen-

nachrichtensystem (TSN) 149 Chlamydiosefälle 

gemeldet, vorrangig in Wiederkäuern, Papageien 

und Tauben. Das RKI registrierte 19 humane 

Psittakose/Ornithosefälle. 

Das Nationale Referenzlabor (NRL) für Chlamydiose 

bearbeitete Proben von Vögeln und Wiederkäuern 

zur Befundabsicherung und zur Spezies-

differenzierung vorrangig mittels Real-Time-PCR. 

Außerdem wurde eine systematische Untersuchung 

zur Verbreitung von Chlamydien in Neuwelt-

kameliden in Deutschland fortgeführt. 

Seit dem Jahr 2021 ist der neue Europäische 

Tiergesundheitsrechtsakt („Animal Health Law“) 

mit Änderungen in der Listung von Chlamydiosen in 

Kraft, der zukünftig Anpassungen in der nationalen 

Gesetzgebung bezüglich Meldepflichten und 

Diagnostik notwendig macht.  

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Im Verdachtsfall werden Untersuchungen auf 

Chlamydiosen von den veterinärmedizinischen 

Untersuchungseinrichtungen der Bundesländer 

durchgeführt. Das NRL entwickelt, validiert und 

empfiehlt die verwendeten mikrobiologischen und 

molekulargenetischen Methoden, die u.a. in der 

amtlichen Methodensammlung aufgeführt sind. Zur 

Befundabsicherung und weiterführenden 

Speziesdifferenzierung bzw. Typisierung oder zur 

Abklärung von epidemiologischen Zusammenhängen 

(v.a. im Zoonosefall) wird das NRL zu Rate gezogen 
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und führt selbst labordiagnostische Untersuchungen 

durch.  

Die meisten der an das NRL eingesandten Proben 

wurden mittels Real-Time-PCR untersucht: 23 von 

58 Proben von Zier- und Wildvögeln sowie Tauben 

wurden als positiv bestätigt, wobei sowohl C. 

psittaci als auch C. avium und zwei neue Erreger in 

Flamingos nachgewiesen wurden.  

Der Aborterreger C. abortus wurde in vier von 15 

Proben kleiner Wiederkäuer, in der Mehrzahl von 

Schafen, nachgewiesen. Serologisch wurden zwölf 

Schafproben untersucht, wobei sieben spezifische 

Antikörper gegen C. abortus enthielten.  

Die Erregerisolation aus Tupfer-, Gewebe- und 

Kotproben von Vögeln gelang in zwei von vier Fällen 

und von Neuweltkameliden in drei von fünf Fällen. 

Das NRL stellte Vergleichsmaterial für Forschungs- 

und Untersuchungseinrichtungen im In- und Ausland 

zur Verfügung, darunter DNA-Präparationen von 13 

Chlamydienstämmen und Kryokonserven von 17 

Stämmen. 

Gemäß Tiergesundheitsgesetz §11 Absatz 2 nahm 

das NRL zwei Chargenprüfungen kommerzieller 

serologischer Diagnostika vor. 

 

Statistische Angaben 
Chlamydien sind in Deutschland in Ziervögeln, 

Tauben und Geflügel, aber auch in Wiederkäuern 

und Schweinen weit verbreitet. Akute Ausbrüche, 

die eine Meldung im Tierseuchennachrichtensystem 

(TSN) nach sich ziehen, gibt es aber nur selten. 

Deshalb geben die Meldedaten die epidemiologische 

Situation nur sehr eingeschränkt wieder. 

Für das Jahr 2022 sind im TSN insgesamt 149 

Chlamydiosefälle bei Nutz-, Haus-, Wild- und 

Zootieren verzeichnet. Absolut sind bei Papageien 

und Wiederkäuern die meisten Fälle zu verzeichnen. 

Im Vergleichszeitraum über die letzten sieben Jahre 

verbleiben die Fallzahlen aller Tiergruppen stabil 

auf niedrigem Niveau. 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
In einem von einer Arbeitsgruppe an der Justus-

Liebig-Universität Gießen initiierten und vom 

Bundesministerium für Ernährung und Landwirt-

schaft geförderten Projekt wurde das Vorkommen 

von Chlamydien in Lama- und Alpakakot in zehn 

repräsentativen Betrieben aus ganz Deutschland im 

Verlauf von zwei Jahren mit insgesamt vier 

Beprobungsdurchgängen untersucht. Neuwelt-

kameliden leben oft in engem Kontakt mit Menschen 

und Nutztieren, trotzdem ist wenig über Zoonose- 

und Tierseuchenerreger im Allgemeinen und 

intrazelluläre Bakterien im Besonderen bekannt, die 

die Gesundheit oder den Reservoirstatus der Tiere 

beeinflussen könnten. In individuellen Kotproben 

wurden Chlamydien in acht von zehn Betrieben und 

bei 29,4 % der Tiere (n=132) nachgewiesen, wobei 

der größte Anteil als eine neue Chlamydienspezies 

mit Ähnlichkeit zu C. suis (aus Schweinen) 

identifiziert wurde. Außerdem wurde C. pecorum 

und C. abortus in den Herden nachgewiesen. In allen 

acht PCR-positiven Betrieben und einem 

zusätzlichen Betrieb wurden auch Chlamydiaceae-

spezifische Antikörper nachgewiesen.  

 

Staatliche Maßnahmen 
Nach Abschaffung der Psittakoseverordnung im Jahr 

2012 gibt es keine Verordnungen oder 

Bekämpfungsmaßnahmen Chlamydiosen betreffend. 

Nach Tiergesundheitsgesetz und Verordnung über 

meldepflichtige Tierkrankheiten sind Chlamydien-

nachweise in Vögeln und Wiederkäuern melde-

pflichtig. In der Delegierte Verordnung (EU) 

2018/1629 des neuen Europäischen 

Tiergesundheitsrechtsaktes („Animal Health Law“), 

gültig seit 21.04.2021, ist allerdings nur noch C. 

psittaci in Papageien in Kategorie D und E gelistet. 

Die World Organization of Animal Health (WOAH) 

listet wiederum Aviäre Chlamydiose in allen Vögeln 

und Schafabort. Die nationale Gesetzgebung sollte 

deshalb zukünftig mit den internationalen Vorgaben 
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harmonisiert werden. In der Humanmedizin ist der 

Nachweis von C. psittaci im Menschen nach 

Infektionsschutzgesetz ebenfalls meldepflichtig 

 

Zoonosepotential 
Drei Chlamydienspezies, C. psittaci, C. abortus und 

C. caviae können nachweislich von Tieren auf den 

Menschen übertragen werden, wobei C. psittaci aus 

Vögeln das größte Zoonosepotential besitzt. Eine 

erhöhte Gefährdung ergibt sich deshalb für 

Tierärzte, Geflügelbetriebsmitarbeiter, Tauben- 

und Papageienhalter.  

Die Gefahr einer humanen Ansteckung mit C. 

abortus wird als gering erachtet, eine Exposition 

Schwangerer, z.B. bei Arbeiten mit lammenden 

Schafen, sollte jedoch vorsorglich vermieden 

werden. 

Dem Robert-Koch-Institut wurden im Jahr 2022 19 

humane Ornithosefälle gemeldet, vergleichbar mit 

den niedrigen Meldezahlen der letzten 15 Jahre. 

Aufgrund der unspezifischen Symptome und des 

manchmal schwer zu rekonstruierenden zoonotische 

Zusammenhangs ist allerdings von einer hohen 

Dunkelziffer auszugehen. 

 
Tabelle 1: Zusammenfassung der gemeldeten Chlamydiose-Fälle nach Tierarten (TSN-Abfrage 01.06.2023) 

Tierart 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Psittaziden 22 26 40 52 45 20 33 

Tauben 28 22 16 14 13 22 13 

Hühner 15 5 11 6 6 6 4 

Enten 0 0 1 0 0 1 1 

Gänse 0 1 0 0 1 0 1 

Andere Vögel 1 2 0 0 2 4 0 

Rinder 78 50 54 33 43 43 38 

Schafe 54 30 46 34 29 32 36 

Ziegen 5 2 7 1 3 2 7 

Andere Tiere* 9 11 3 17 11 10 16 

Gesamt 212 149 178 157 157 141 149 
* u.a. Schweine, Zootiere, Wildtiere, Heimtiere  

 

Tabelle 2: Gemeldete Ornithose-Erkrankungen beim Menschen (https://survstat.rki.de, Abfragedatum 01.06.2023) 

2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

15 22 31 27 18 19 13 12 12 15 16 12 16 13 18 19 

https://survstat.rki.de/
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10. Hantaviren in Mitteleuropa – Hantaviruses in Central Europe 

Drewes, S. und Ulrich, R.G. 

 

Summary 
During the years 2001-2022 a total of 16,037 human 

hantavirus cases were registered by the Robert 

Koch-Institut (Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI 

2.0, https://survstat.rki.de, data as of 15.09. 

2023). The number of recorded cases shows strong 

oscillations between the years with major peaks in 

2007, 2010, 2012, 2017, 2019 and 2021. At least nine 

hantavirus species are present in Germany: Human 

infections by the striped field mouse-associated 

Dobrava-Belgrade orthohantavirus (DOBV, 

Orthohantavirus dobravaense), genotype Kurkino, 

were documented in northern, north-eastern and 

eastern Germany. Tula orthohantavirus (TULV, 

Orthohantavirus tulaense) was detected by 

molecular analysis in the reservoir, the common 

vole Microtus arvalis, but frequently also in other 

vole species. In 2021 a human disease case due to 

TULV infection was molecularly detected. 

Traemmersee virus was detected in a field vole 

(Microtus agrestis) from Brandenburg; this virus is 

highly related to Rusne virus discovered in the root 

vole (Microtus oeconomus) from Lithuania and field 

vole-associated Tatenale virus in Great Britain. 

Furthermore, a human infection with Seoul 

orthohantavirus (SEOV, Orthohantavirus seoulense) 

was identified that was transmitted by a pet rat 

(Rattus norvegicus). The majority of human cases 

are caused by Puumala orthohantavirus (PUUV, 

Orthohantavirus puumalaense) with the bank vole 

(Clethrionomys glareolus syn. Myodes glareolus) as 

reservoir. In addition to the five rodent-borne 

hantaviruses further hantaviruses have been 

identified in Germany in shrews, mole and bat; their 

pathogenicity to human is still unknown. 

 

Zusammenfassung 
In den Jahren 2001-2022 wurde durch das Robert 

Koch-Institut eine Gesamtzahl von 16.037 humanen 

Hantavirus-Erkrankungen erfasst (Robert Koch-

Institut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, 

Abfragedatum: 15.09. 2023). Die Anzahl der 

gemeldeten Fälle zeigte starke Schwankungen mit 

den höchsten Fallzahlen in den Jahren 2007, 2010, 

2012, 2017, 2019 und 2021. In Deutschland kommen 

mindestens neun Hantavirus-Arten vor: Humane 

Infektionen mit dem Brandmaus-assoziierten 

Dobrava-Belgrad-Orthohantavirus (DOBV, Ortho-

hantavirus dobravaense), Genotyp Kurkino, wurden 

in Nord-, Nordost- und Ostdeutschland gefunden. 

Das Tula-Orthohantavirus (TULV, Orthohantavirus 

tulaense) wurde bei molekularen Analysen im 

Reservoirwirt, der Feldmaus Microtus arvalis, aber 

auch in verwandten Wühlmausarten nachgewiesen. 

Im Jahr 2021 wurde in einem humanen Erkrankungs-

fall molekular eine TULV-Infektion detektiert. Das 

Traemmerseevirus wurde in einer Erdmaus (Microtus 

agrestis) aus Brandenburg entdeckt; dieses Virus ist 

eng verwandt mit dem in der nordischen Wühlmaus 

(Microtus oeconomus) in Litauen gefundenen 

Rusnevirus und mit dem in Großbritannien 

vorkommenden, Erdmaus-assozi-ierten 

Tatenalevirus. Darüber hinaus wurde eine humane 

Infektion mit dem Seoul-Orthohantavirus (SEOV, 

Orthohantavirus seoulense) in Deutschland 

entdeckt; die Übertragung erfolgte durch eine 

Heimratte (Rattus norvegicus). Die Mehrzahl der 

humanen Erkrankungen wird durch das Puumala-

Orthohantavirus (PUUV, Orthohantavirus puumala-

ense) verursacht, das von der Rötelmaus 

(Clethrionomys glareolus syn. Myodes glareolus) 

übertragen wird. Neben den Nagetier-assoziierten 

Hantaviren kommen in Deutschland auch weitere 

Hantaviren bei Spitzmäusen, Maulwurf und 

https://survstat.rki.de/
https://survstat.rki.de/
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Fledermaus vor, über deren Humanpathogenität 

jedoch bisher nichts bekannt ist. 

 

Erreger/Epidemiologie 
Bei den Vertretern der Familie Hantaviridae, 

Ordnung Bunyavirales, handelt es sich um behüllte 

Viren mit einem segmentierten Negativstrang-RNA-

Genom. Hantaviren sind ursprünglich vor allem in 

unterschiedlichen Nagetierarten, aber in den 

vergangenen Jahren auch in Insektenfressern 

(Spitzmäuse und Maulwürfe) und Fledermäusen 

sowie Reptilien und Fischen entdeckt worden; deren 

Humanpathogenität ist jedoch bisher unklar. Die bei 

Säugetieren vorkommenden Hantaviren 

(Unterfamilie Mammantavirinae) werden vier 

Gattungen zugeordnet: Die Gattung Orthohantavirus 

umfasst Nagetier-, Spitzmaus- und Maulwurf-

assoziierte Hantaviren, während die anderen 

Gattungen Thottimvirus, Mobatvirus und Loanvirus 

Hantaviren von Spitzmäusen, Maulwürfen und 

Fledermäusen beinhalten.  

Verschiedene Nagetiere bilden das Reservoir für 

humanpathogene Hantaviren. Die persistent 

infizierten Reservoirtiere scheiden das Virus mit 

Speichel, Kot und Urin aus. Das Virus scheint 

außerhalb des Wirtes über mehrere Wochen stabil 

zu sein. Entsprechend kann eine indirekte 

Übertragung durch aerogene Aufnahme von Virus-

kontaminiertem Staub erfolgen. Bei humanen 

Infektionen kann es zu unterschiedlich schweren 

Krankheitsverläufen kommen, die durch Fieber, 

grippale Symptome, akutes Nierenversagen 

und/oder schwere Lungenfunktionsstörungen 

gekennzeichnet sind (siehe „Steckbrief ̀ Hantavirus-

Infektionen´“). Die geografische Verbreitung der 

Viren folgt in der Regel dem Vorkommen des 

jeweiligen Reservoirs.  

Humane Hantavirus-Infektionen wurden in 

Deutschland erstmals in den 1980er Jahren 

beschrieben (siehe Ulrich et al., 2004). Seit der 

Einführung der Meldepflicht wurden dem Robert 

Koch-Institut für den Zeitraum 2001-2022 insgesamt 

16.037 Hantavirus-Erkrankungen gemeldet, wobei 

die Zahl der gemeldeten Fälle zwischen den Jahren 

stark schwankte (Tabelle 1; Robert Koch-Institut: 

SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, 

Abfragedatum: 15.09. 2023). Im Jahr 2022 wurde 

eine im Vergleich zum Vorjahr deutlich geringere 

Zahl von gemeldeten Hantavirus-Erkrankungen 

registriert (Tabelle 1).  

Die Mehrzahl der gemeldeten Fälle ist auf 

autochthone Infektionen mit dem Puumala-

Orthohantavirus (PUUV, Orthohantavirus 

puumalaense) zurückzuführen und wurde bisher in 

Baden-Württemberg, Bayern, Nordrhein-Westfalen, 

Niedersachsen und Hessen registriert. Die 

geografische Verteilung der gemeldeten Fälle zeigt 

Landkreise mit sehr hohen Inzidenzen, während in 

einigen Landkreisen bisher keine oder nur wenige 

Hantavirus-Infektionen gemeldet wurden. Die 

Ungleichverteilung des PUUV in Deutschland ist 

wahrscheinlich auf die nacheiszeitliche Besiedlung 

Deutschlands mit der westlichen evolutionären Linie 

der Rötelmaus zurückzuführen. Die umfangreichen 

molekularen Studien zeigten eine Assoziation des 

mitteleuropäischen PUUV mit der westlichen Linie 

der Rötelmaus; die vermutliche nördliche und 

östliche Verbreitungsgrenze des Virus verläuft durch 

Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Thüringen 

(Drewes et al., 2017). In Regionen mit einem 

gleichzeitigen Auftreten der östlichen bzw. 

karpatischen Linie der Rötelmaus konnte PUUV auch 

in diesen Linien nachgewiesen werden. 

Interessanter Weise wurde ein PUUV-

Erkrankungsausbruch in einem Unternehmen in 

Niedersachsen zu einer ungewöhnlichen Zeit, Ende 

des Jahres 2021, beobachtet; eine starke 

Vermehrung des Rötelmausreservoirs im Hantavirus-

Ausbruchsjahr 2021 ist sehr wahrscheinlich die 

Ursache dafür (Princk et al., 2022). 

Gemeinsame Studien des Nationalen Konsiliarlabors 

für Hantaviren (Humanmedizin) der Charité – 

https://survstat.rki.de/
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Universitätsmedizin Berlin, dem Nationalen 

Referenzlabor für Hantaviren (Veterinärmedizin) am 

Friedrich-Loeffler-Institut (FLI) zusammen mit 

Kliniker*innen und Labormediziner*innen, lokalen 

und regionalen Gesundheitsbehörden zeigten eine 

autochthone humane Infektion mit dem Seoulvirus 

(SEOV, Orthohantavirus seoulense), die durch eine 

Heimratte (Rattus norvegicus) übertragen worden 

ist (Hofmann et al., 2020; Heuser et al., 2023), 

sowie den molekularen Nachweis einer durch 

Tulavirus (TULV, Orthohantavirus tulaense) 

verursachten Hantavirus-Erkrankung (Hofmann et 

al., 2021). Umfangreiche Untersuchungen zum 

Vorkommen des TULV in Deutschland bestätigten 

die Feldmaus als Reservoirwirt und führten zur 

Identifizierung von Faktoren, die die Durchseuchung 

in den Feldmauspopulationen beeinflussen (Schmidt 

et al., 2021; Jeske et al., 2021). Daneben wurde das 

mit dem großen Abendsegler (Nyctalus noctula) 

assoziierte Brno-Loanvirus (Loanvirus brunaense) 

erstmals in Deutschland beschrieben (Dafalla et al., 

2023). 

 

Forschung 
Im Rahmen des vom Bundesministerium für Bildung 

und Forschung geförderten Zoonoseverbundes 

„RoBoPub“ wurde die seit 2005 laufende 

Longitudinalstudie zur räumlichen und zeitlichen 

Dynamik des PUUV in lokalen Populationen der 

Rötelmaus im Landkreis Osnabrück sowie im 

Landkreis Coesfeld, Hantavirus-Endemiegebiete in 

Niedersachsen und Nordrhein-Westfalen (Binder et 

al., 2020), in Zusammenarbeit mit dem 

Niedersächsischen Landesamt für Verbraucher-

schutz und Lebensmittelsicherheit (LAVES), dem 

Niedersächsischen Landesgesundheitsamt (NLGA, 

Hannover), dem Julius Kühn-Institut (JKI, Münster) 

und der Justus Liebig-Universität Gießen fort-

gesetzt. Zur Aufklärung der aktuellen nördlichen 

und östlichen Verbreitungsgrenze des PUUV wurden 

Rötelmäuse von Transekten in Niedersachsen/ 

Nordrhein-Westfalen, Thüringen, verschiedenen 

Regionen Bayerns sowie vom Erkrankungsausbruch 

in dem Unternehmen in Niedersachsen untersucht. 

Erste Untersuchungsergebnisse zeigten die typische 

lokale Clusterung von PUUV-Sequenzen (Binder et 

al., 2020; Princk et al., 2022). Im Rahmen des 

RoBoPub-Verbundes wurden Umwelt-bezogene 

Aspekte der Erregerübertragung, Manifestation und 

Diagnose der humanen Erkrankung sowie soziale 

Aspekte der Sensibilisierung und Risikowahr-

nehmung der Bevölkerung und Ärzte untersucht. 

Darauf basierend konnte mit der Entwicklung von 

kleinräumigen Gefahrenkarten, Risikomanagement-

plänen und Gesundheitsempfehlungen eine 

Translation der Erkenntnisse für den öffentlichen 

Gesundheitsdienst erfolgen (Kazasidis und Jacob, 

2023). 

Darüber hinaus wurde im Rahmen der gemeinsamen 

Untersuchungen mit dem Konsiliarlaboratorium für 

Hantaviren an der Charité in Berlin das Kataster von 

PUUV- und Dobrava-Belgrad-Orthohantavirus 

(DOBV, Orthohantavirus dobravaense)-Sequenzen 

aus Patienten und aus den Reservoirwirten 

weitergeführt (Krüger, 2012). Bei Untersuchungen 

von Erdmäusen aus Brandenburg sowie der 

nordischen Wühlmaus (Microtus oeconomus) aus 

Litauen wurden neue Orthohantavirus-Stämme 

entdeckt: Traemmerseevirus und Rusnevirus 

besitzen eine große Ähnlichkeit mit dem in 

Großbritannien in der Erdmaus gefundenen 

Tatenalevirus (Jeske et al., 2019; Drewes et al., 

2021).  

Im Rahmen des RoBoPub-Verbundes und des 

Vernetzungsprojektes „ZooKoInfekt“ wurden 

Untersuchungen zu Hantavirus- und Leptospiren-

Infektionen bei Nagetieren fortgeführt, um die 

Verbreitung dieser Erreger genauer zu kartieren und 

mögliche Koinfektionen beider Erregergruppen 

aufzudecken. In Thüringen und Litauen konnte eine 

Kozirkulation von Leptospira spp. und Hantaviren 
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beobachtet werden (Jeske et al., 2021; Jeske et al., 

2022). 

Da für Hantaviren nach wie vor keine kausale 

Therapie und kein zugelassener Impfstoff zur 

Verfügung stehen, kommt der Expositions-

prophylaxe weiterhin große Bedeutung zu (siehe 

„Hantavirus-Infektion-Informationsblatt“). 

 

Ausblick 
Die im Rahmen des Netzwerkes „Nagetier-

übertragene Pathogene“ (Ulrich et al., 2009) 

durchgeführten Untersuchungen zu Orthopocken-

viren, Rickettsien, und weiteren Erregern sollen mit 

den Untersuchungsergebnissen zur Hantavirus- und 

Leptospira-Durchseuchung zusammengeführt wer-

den, um mögliche Effekte von Koinfektionen im 

Nagetierreservoir aufzudecken. Darüber hinaus 

sollen vergleichende Untersuchungen zukünftig den 

möglichen Einfluss der Biodiversität auf die 

Übertragungswahrscheinlichkeit von Hantaviren 

sowohl innerhalb der Nagetierreservoirpopulationen 

als auch auf den Menschen klären. 
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Tabelle 1: Zahl der gemeldeten Hantavirusfälle in Deutschland seit 2011 

Bundesland 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 
Baden-Württemberg 128 1694 44 224 474 67 807 61 707 102 1.191 38 
Bayern 46 438 53 65 134 28 375 31 293 32 310 28 
Berlin 0 0 1 0 1 1 4 2 2 0 0 3 
Brandenburg 6 7 3 4 5 0 8 2 2 2 2 1 
Bremen 0 2 0 0 0 0 0 1 0 0 2 0 
Hamburg 1 6 2 0 2 0 5 2 4 1 2 2 
Hessen 13 122 5 8 54 7 103 5 52 5 41 8 
Mecklenburg-
Vorpommern 5 15 7 15 10 12 9 14 12 9 5 5 

Niedersachsen 23 143 14 67 35 54 120 44 154 29 48 12 
Nordrhein-Westfalen 62 199 22 161 62 95 200 44 227 44 99 25 
Rheinland-Pfalz 7 82 1 6 11 7 49 3 30 4 25 10 
Saarland 0 9 0 0 0 1 0 1 0 0 1 0 
Sachsen 3 11 2 9 4 3 5 2 8 1 1 2 
Sachsen-Anhalt 1 8 0 5 7 3 2 2 7 3 2 0 
Schleswig-Holstein 6 14 1 8 6 2 14 9 16 4 8 2 
Thüringen 4 73 6 2 24 1 30 12 21 1 3 6 
Unbekannt 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Gesamt 305 2.825 161 574 829 281 1.731 235 1.535 237 1.740 142 

Quelle: Robert Koch-Institut, SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Abfragedatum: 15.09.2023 
Fälle entsprechend der Referenzdefinition, Meldepflicht gemäß Infektionsschutzgesetz (IfSG) 
Hantavirusausbruchsjahre (mit >1000 humanen Fällen) sind rot hervorgehoben. 
 

https://survstat.rki.de/
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11. Kontagiöse Equine Metritis (CEM) 

Melzer, F. 

 

Summary 
Contagious equine metritis (CEM) is an infectious 

disease of the genital tract of horses caused by the 

bacterium Taylorella (T.) equigenitalis. The 

infection is often asymptomatic but highly 

contagious. Economic damage may occur due to 

reduced fertility performance and possible trade 

restrictions. 

Germany is one of the countries with the highest 

reported infection numbers. Accordingly, in 2022, 

there were 61 outbreaks reported via the Animal 

Disease Notification System (TSN). 

 

Zusammenfassung 
Die Kontagiöse Equine Metritis (CEM) ist eine 

Infektionskrankheit des Geschlechtsapparates von 

Pferden, verursacht durch das Bakterium Taylorella 

(T.) equigenitalis. Die Infektion verläuft häufig 

asymptomatisch, ist aber hochkontagiös. Ein 

wirtschaftlicher Schaden kann aufgrund 

verminderter Fruchtbarkeitsleistungen und 

möglicher Handelsrestriktionen entstehen. 

Deutschland ist eines der Länder mit den höchsten 

gemeldeten Infektionszahlen. Im Jahr 2022 gab es 

danach 61 über das Tierseuchennachrichtensystem 

(TSN) gemeldete Ausbrüche. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Zur Untersuchung auf CEM werden bei Hengsten 

neben Samen-, Vorsekret- oder Harnröhrenproben 

zusätzlich Eichelgrubentupferproben und bei Stuten 

Tupferproben aus dem Klitorisbereich und der 

Zervix entnommen. Das Probenmaterial wird auf 

speziellen Nährböden auf Wachstum von T. 

equigenitalis untersucht. Molekularbiologische 

Methoden sind ebenfalls für den Nachweis von T. 

equigenitalis geeignet. Vom FLI sind aktuell zwei 

kommerziell verfügbare PCR- Kits durch das FLI für 

die CEM Diagnostik zugelassen. 

(https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulass

ungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf). 

Isolierte Stämme sollten an das NRL Kontagiöse 

Equine Metritis im FLI gesendet werden, um weitere 

wissenschaftliche Untersuchungen zu ermöglichen. 

Für Exportuntersuchungen ist üblicherweise der 

Anzuchtversuch durchzuführen, wenn dies nicht 

durch spezielle Vereinbarungen zwischen Export- 

und Importland gesondert geregelt wurde. 

 

Statistische Angaben 
In Deutschland gab es in 2022 ca. 84.000 

eingetragene Zuchtstuten, 8.000 Zuchthengste und 

42.000 registrierte Fohlen. Der größte Teil davon 

sind Warmblüter, sowie Ponys und Kleinpferde. 

Insgesamt gibt es basierend auf Hochrechnungen der 

Deutschen Reiterlichen Vereinigung etwa 1,3 

Millionen Pferde in Deutschland. 

Die CEM gehört zu den meldepflichtigen 

Tierkrankheiten. Im Jahr 2022 wurden über TSN 56 

Primär- und 5 Sekundärausbrüche gemeldet. Bei den 

betroffenen Betrieben handelte es sich um 

Stammbuchhaltungen und kleinere Pferde-

haltungen. Gründe für die Untersuchung waren 

„klinischer Seuchenverdacht“, Monitoring oder 

Handelsuntersuchungen. 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Die meisten Ausbrüche gab es in den 

„pferdereicheren“ Bundesländern Baden-

Württemberg (8), Bayern (17), Niedersachsen (14), 

Nordrhein-Westfalen (12) und Schleswig-Holstein 

(7). Hinzu kam ein Ausbruch in Mecklenburg-

Vorpommern und zwei im Saarland. In fünf Fällen 

kam es zu Sekundärausbrüchen im selben Betrieb. 

Die Befundung basierte in 29 Fällen auf positiver   

https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulassungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf
https://www.fli.de/fileadmin/FLI/Service/Zulassungsstelle/deutsch/02_d_Zul_Mittel.pdf
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Abbildung 1: jährlich gemeldete CEM-Fälle seit 2003 (TSN, Stichtag 11.10.2023) 

 

Bakterienisolierung und in 27 Fällen auf PCR 

Ergebnissen. Bei fünf Ausbrüchen war eine 

Kombination dieser beiden Methoden Grundlage für 

die Befundung.  

 

Forschung 
In den letzten Jahren wurden verschiedene 

Realtime PCR Methoden entwickelt und validiert, 

um einen Direktnachweis der Erreger-DNA in 

Tupfermaterial durchzuführen. Diese Herangehens-

weise ist mittlerweile in vielen Laboren etabliert. 

Allerdings bleibt die Anzucht des Erregers und die 

damit verbundene Möglichkeit weiterführende 

Untersuchungen an den Isolaten durchzuführen, ein 

wichtiger Grundstein für Forschungsarbeiten. So 

wurden Sequenzdatenanalysen durchgeführt, die 

zeigen, dass bestimmte standardisierte 

Herangehensweisen z.B. bei cgMLST sehr gute 

Möglichkeiten zur epidemiologischen Ausbruchs-

analyse auch über Ländergrenzen hinweg bieten. Ein 

weiteres Themengebiet befasst sich mit Taylorella 

asinigenitalis. Hierbei handelt es sich um eine 

Spezies, die vor allem beim Esel vorkommt, aber 

vereinzelt auch bei Pferden isoliert werden konnte. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Die Kontagöse Equine Metritis ist nach dem 

Europäischen Tiergesundheitsrechtsakt eine 

Tierseuche der Kategorie D und E. Das bedeutet, es 

müssen Maßnahmen ergriffen werden, um ihre 

Ausbreitung im Zusammenhang mit dem Eingang in 

die EU oder mit Verbringungen zwischen den 

Mitgliedsstaaten zu verhindern (Kategorie D). Als 

Seuche der Kategorie E muss sie innerhalb der Union 

überwacht werden. 

In Deutschland ist die CEM meldepflichtig. 

Untersuchungsmethoden und Falldefinition sind im 

Methodenhandbuch des FLI aufgeführt. Abgesehen 

von internen Regeln von Zuchtverbänden sind  

konkrete Rechtsvorschriften bisher nur in der 

Delegierten Verordnung 2020/686 vom 17. 

Dezember 2019 für Spenderequiden (Samen oder 

Eizellen/Embryonen) festgelegt. Zur Einfuhr 

bestimmte registrierte Equiden sowie Zucht- und 

Nutzequiden müssen frei von klinischen Symptomen 

der CEM sein und dürfen nicht aus einem Betrieb, 

der in den letzten zwei Monaten des Befalls mit der 

CEM verdächtig war, stammen. Die rechtliche 

Grundlage hierfür bildet die Binnenmarkt-

Tierseuchenschutzverordnung i. V. m. der Richtlinie 

2009/156/EG i. V. m. der Entscheidung 

93/197/EWG.  
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Zoonosepotential 
Taylorella equigenitalis wurde unter 

Feldbedingungen bisher nur bei Pferden isoliert. Die 

CEM ist keine Zoonose. 

 

 
Abbildung 2: Geographische Verteilung der im Jahr 2022 gemeldeten Ausbrüche der Kontagiösen Equinen Metritis (TSN; 
Stichtag: 11.10.2023)
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12. Lungenseuche der Rinder – Contagious Bovine Pleuropneumonia 
(CBBP)  

Heller, M., Schnee, C. 

 

Summary 
Contagious Bovine Pleuropneumonia (CBPP) caused 

by Mycoplasma mycoides subsp. mycoides (Mmm) is 

a highly contagious respiratory disease. Anorexia, 

fever, and massive respiratory signs in adult 

animals, as well as arthritis in joints of calves and 

young cattle are characteristic for an acute course 

of CBPP. The existence of symptom-less carriers in 

the field is well known and presents a major 

problem in controlling the disease, especially if they 

are in the sub-acute or chronic phase of infection. 

The following report provides information on the 

current epidemiological situation and gives an 

overview on recent research projects and sample 

submissions during the reporting period. Results of 

a proficiency testing for detecting antibodies 

against Mmm using the CFT are also presented. In 

2022, as in the years before, the National Reference 

Laboratory of CBPP played an active role in updating 

the federal “Manual of Epizootic Diseases” (chapter 

CBPP) in the context of the convened task force 

“Control of Epizootic Diseases”. According to the 

changed European legislation, works on a 

supplementary chapter on Contagious Caprine 

Pleuropneumonia (CCPP) has been completed and 

can be included in the manual after approval by the 

authorities. 

 

Zusammenfassung 
Bei der Lungenseuche der Rinder handelt es sich um 

eine hochkontagiöse fibrinöse Pleuropneumonie. 

Außerdem treten Anorexie und Fieber sowie bei 

Kälbern und Jungtieren Arthritiden auf. Es gibt 

neben akut erkrankten Tieren immer symptomlose 

Erregerausscheider. Die chronisch oder subakut 

erkrankten Rinder stellen als mögliche Überträger 

des Erregers ein großes Problem bei der Bekämpfung 

dieser Tierseuche dar. Der Erreger der 

Lungenseuche der Rinder ist Mycoplasma mycoides 

subsp. mycoides (Mmm). Der folgende Bericht 

informiert über die derzeitige epidemiologische 

Situation, Probeneinsendungen während des 

Berichtszeitraumes, neue Forschungsergebnisse 

sowie die Ergebnisse einer durchgeführten 

Laborvergleichsuntersuchung zum Nachweis von 

Antikörpern gegen Mmm mittels KBR. Außerdem 

wird über die Aktivitäten zur weiteren 

Aktualisierung des 

Tierseuchenbekämpfungshandbuches (TSBH) im 

Rahmen der Task Force Tierseuchenbekämpfung des 

BMEL berichtet, insbesondere hinsichtlich der 

erforderlichen Aktualisierungen auf Grund des 

neuen EU-Tierseuchenrechtes (AHL). Der Abschnitt 

für die Lungenseuche der Ziegen wurde fertig 

gestellt und kann nach den Stellungnahmen der 

zuständigen Länderbehörden in das TSBH eingestellt 

werden. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Im Berichtszeitraum gab es eine Probeneinsendung 

von einem Rind mit Verdacht auf Lungenseuche aus 

Bayern. Das Tier zeigte eine ausgeprägte 

respiratorische Symptomatik und bei der Sektion 

wurde eine fibrinöse bis fibroplastische 

Pleuropneumonie mit Sequesterbildung festgestellt. 

Neben Serum wurden eine Reihe unterschiedlicher 

Gewebeproben des veränderten und des gesundem 

Lungengewebes und von dazugehörigen 

Lymphknoten sowie Fibrin und Flüssigkeiten aus 

dem Pleuralraum zur weiteren Untersuchung an das 

NRL in Jena geschickt. Im Ergebnis konnten weder 

Antikörper gegen Mmm noch der Erreger selbst 

nachgewiesen werden. Lungenseuche konnte 

demnach ausgeschlossen werden. 
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Vom NRL wurde eine Laborvergleichsuntersuchung 

zur Bestimmung von spezifischen Antikörpern gegen 

den Erreger der Lungenseuche der Rinder mittels 

Komplementbindungsreaktion (KBR) organisiert. Die 

KBR ist neben einem kommerziellen ELISA ein im 

Manual der WOAH vorgeschriebenes serologisches 

Verfahren für Handelsuntersuchungen. Der bis vor 

kurzem bei der Firma IDEXX verfügbare kommerziell 

erhältliche kompetitive ELISA ist derzeitig nicht 

mehr verfügbar. Deshalb soll dieser Test zukünftig 

von einer anderen Firma hergestellt und vertrieben 

werden. In Deutschland ist der Test aber nicht 

zugelassen. Deshalb wird in regelmäßigen 

Abständen eine Laborvergleichsuntersuchung mit 

den Landesuntersuchungsämtern zur serologischen 

Lungenseuchendiagnostik mittels KBR organisiert. 

Dazu wurden 20 positive, fragliche und negative 

Seren, KBR-Antigen sowie positives und negatives 

Kontrollserum an 13 Untersuchungsämter 

versendet. Im Ergebnis konnten alle Teilnehmer ihre 

Leistungsfähigkeit beim serologischen Nachweis der 

Lungenseuche der Rinder unter Beweis stellen. 

Erwartungsgemäß gab es nur bei Seren, die KBR-

Titer nahe den Grenzwerten aufwiesen, 

Abweichungen in der Einstufung. Im Endergebnis 

haben alle Teilnehmer die 

Laborvergleichsuntersuchung bestanden. 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Die Lungenseuche ist in Afrika weit verbreitet und 

führt in den betroffenen Ländern zu großen 

wirtschaftlichen Verlusten. Daran hat sich im 

Berichtszeitraum nichts geändert. Der 

Verbreitungsschwerpunkt liegt nach wie vor in 

Afrika südlich der Sahara. In einigen Ländern laufen 

Bekämpfungsprogramme insbesondere durch 

Impfung, wenngleich unsichere politische 

Situationen, wie zum Beispiel in Somalia und Mali, 

öfter zum Stillstand bzw. zu Rückschlägen bei den 

Bekämpfungsmaßnahmen führten. Den letzten 

Ausbruch in Deutschland gab es 1926 und in Europa 

1999 in Portugal.  

 

Forschung 
Die im Rahmen von Drittmittelprojekten 

entwickelten serologischen Testverfahren wurden 

weiteren Validierungsstudien unterzogen. Dabei 

handelt es sich um einen indirekten ELISA und einen 

Schnelltest (Lateral-Flow-Test). Für beide Tests 

werden rekombinante Proteine verwendet. Der 

indirekte ELISA wurde auch von einer Firma 

hinsichtlich Kommerzialisierung überprüft. Die 

Untersuchungsergebnisse mit Prototypen des 

Testkits dieser Firma fielen allerdings sehr 

unterschiedlich aus. Für den Schnelltest wurde 

bisher noch keine Firma gefunden, die die 

Kommerzialisierung übernehmen könnte. 

Die weiteren Forschungsarbeiten im 

Berichtszeitraum umfassten u. a. eine molekular-

epidemiologische Studie zur Lungenseuche der 

Ziegen. Im Rahmen einer Kooperation mit der Sultan 

Qaboos Universität im Oman konnten mit mehreren 

Isolaten des Erregers (Mycoplasma capricolum 

subsp. capripneumoniae) Vollgenom-

Sequenzierungen durchgeführt werden. Diese 

Isolate stammten zumeist aus Ziegen, aber auch aus 

Gazellen und wurden in verschieden Regionen des 

Omans gesammelt. Alle Isolate, einschließlich dem 

aus der Gazelle lassen sich danach einem Cluster 

zuordnen. Dieser Cluster gehört wiederum zu einer 

phylogenetischen Gruppe, die aus ostafrikanischen 

Isolaten besteht. Es konnte gezeigt werden, dass 

Wildtiere ein wichtiges Reservoir für die 

Lungenseuche der Ziegen sind.
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Abb. 1: Phylogenetischer Baum basierend auf SNP-Analysen nach Illumina-Sequenzierung von 9 Genomen von 
Mycoplasma capricolum subsp. capripneuminiae-Isolaten aus Ziegen (Fettdruck) und von einem Isolat aus einer Gazelle 
(schwarz hervorgehoben) im Vergleich zu weiteren 20 internationalen Genomen, deren Sequenzen in Datenbanken 
vorliegen. Die im FLI untersuchten Isolate gliedern sich alle in die Gruppe A ein. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Unter der Leitung des Referenzlabors wurde auch im 

Jahr 2022 die Aktualisierung des 

bundeseinheitlichen Tierseuchenbekämpfungs-

handbuches im Rahmen der Task Force 

Tierseuchenbekämpfung vorangebracht. Das 

jährliche Arbeitstreffen der Arbeitsgruppe dazu 

fand im Juli 2022 in der Niedersächsischen 

Tierseuchenkasse in Hannover statt. Auf Grund der 

neuen europäischen Rechtsvorschriften (AHL) 

gehört neben der Lungenseuche der Rinder nun auch 

die Lungenseuche der Ziegen zu den gelisteten, d. 

h. anzeigepflichtigen Tierseuchen. Deshalb soll 

diese Tierseuche zusätzlich mit in das 

Tierseuchenbekämpfungshandbuch aufgenommen 

werden. Die Arbeitsgruppe hat das Kapitel 

Lungenseuche der Ziegen (Contagious Caprine 

Pleuropneumonia – CCPP) inzwischen fertiggestellt 

und die Dokumente können in den Umlauf zur 

Stellungnahme bei den entsprechenden 

Landesbehörden gehen.
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13. Milzbrand 

Elschner, M. C., Brangsch, H.  

 

 Zusammenfassung 
Milzbrand ist eine Infektionskrankheit, die durch das 

sporenbildende Bakterium Bacillus anthracis, ein 

verkapseltes, gram-positives, stäbchenförmiges 

Bakterium, verursacht wird. Milzbrand ist in erster 

Linie eine Krankheit pflanzenfressender Tiere, 

obwohl alle Säugetiere einschließlich des Menschen 

dafür empfänglich sind. Der Mensch ist gefährdet, 

wenn er in direkten Kontakt mit einem infizierten 

Tier kommt. Milzbrand ist eine anzeigepflichtige 

Zoonose, und in den letzten zwei Jahrzehnten 

wurden in Deutschland nur einzelne Fälle bei Tieren 

gemeldet. Im Jahr 2022 wurde ein Milzbrand-

ausbruch in einer Population in Bayern angezeigt. 

Die Diagnose stützt sich auf positive pathologische, 

mikrobiologische und molekularbiologische 

Ergebnisse. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Identifizierung von Bacillus (B.) anthracis basiert 

neben der Kultur auf der parallelen Amplifikation 

spezifischer Sequenzabschnitte unterschiedlicher 

kodierender Regionen auf dem Plasmid pX01 (cya-

Gen; Anthrax-Toxin Komponente), auf dem Plasmid 

pX02 (capB-Gen, Komponente notwendig für die 

Polyglutamat-synthese) sowie auf dem bakteriellen 

Chromosom (Prophage lambdaBa03-PL3). 

Der Vergleich der Isolate erfolgte anhand ihrer 

Genomsequenzen, die anhand von Illumina-

Sequenzierungsdaten ermittelt wurden. Auf dieser 

Grundlage wurden Einzelnukleotidmutationen 

(SNPs) identifiziert und ein Core genome multilocus 

sequence typing (cgMLST) durchgeführt. Für diese 

Untersuchung wurden Isolate der Ausbrüche 2009, 

08/2021, 11/2021 und 2022 analysiert (Tabelle 1). 

Tab. 1: Analysierte B. anthracis-Isolate aus Bayern 

 
Statistische Angaben 
In Deutschland tritt Milzbrand nur noch sporadisch 

und bevorzugt in bestimmten Gegenden auf. Hierbei 

handelt es sich beispielsweise um Flussniederungen, 

die häufigen Überschwemmungen ausgesetzt sind. 

Die Krankheit ist in den letzten Jahrzehnten in 

Deutschland zahlenmäßig beträchtlich zurück-

gegangen (Abbildung 1), weil erkrankte Tiere in den 

Tierkörperbeseitigungsanlagen beseitigt werden, 

die Einfuhr von Tierhäuten und Knochen überwacht 

wird und die Einfuhr von Knochen-, Fleisch- und 

Tierkörpermehlen verboten ist. 

Im Jahr 2022 wurde nach den letzten Ausbrüchen in 

Sachsen-Anhalt 2012 und 2014, in Bayern (8/2021 

und 11/2021) ein Ausbruch im Februar 2022 

gemeldet (Abbildung 1). 

Isolat FLI-
Nr. Bestand Monat/Jahr 

d. Ausbruchs 
09RA5721 Bestand A LK Rosenheim 2009 
21RA23352 Bestand A LK Rosenheim 08/2021 

21RA23353 Bestand A LK Rosenheim 08/2021 
22RA24318 Bestand A LK Rosenheim 11/2021 
22RA24624 Bestand A LK Rosenheim 02/2022 
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Abb. 1: Milzbrandausbrüche in Deutschland, TSN gemeldete Fälle 

 
 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Im Juli 2013 sind die beauftragten Untersuchungs-

stellen darum gebeten worden, jeweils ein Paeni-

bacillus larvae-Isolat aller bearbeiteten positiven 

AFB-Fälle an das NRL zu senden. Von allen 

eingesendeten Isolaten wurde im NRL der ERIC-

Genotyp bestimmt, um einen Überblick über die 

geographische Verbreitung der ERIC-Genotypen in 

Deutschland zu bekommen. Von den 1022 bislang 

eingesendeten Isolaten konnten 530 dem Genotyp 

ERIC I und 492 dem Genotyp ERIC II zugeordnet 

werden, wie erwartet wurden die beiden Genotypen 

ERIC III und IV nicht nachgewiesen. Die Erhebung ist 

jedoch nicht Flächendeckend, da sich nicht alle 

Untersuchungsstellen am Projekt beteiligen. 

 

Forschung 
Der Ausbruch in Bayern 2022 (Abbildung 2) ereignete 

sich im gleichen Betrieb, wo im August und 

November 2021 zwei Tiere an Milzbrand 

verendeten. Es kann vermutet werden, dass die 

Infektionsquelle für die Ausbrüche in Bayern 

identisch ist. Bereits 2009 verendeten im gleichen 

sowie in einem angrenzenden Betrieb 3 Rinder 

infolge einer Infektion mit B. anthracis. Der 

Ausbruch ereignete sich auch damals nach starken 

Regenfällen, die die Weiden sehr tief durchnässten. 

Das Isolat aus dem Ausbruch 2022 kann als identisch 

zu den Ausbruchsisolaten von 2021 angesehen 

werden (Abbildung 3). Bisher konnten die 

Infektionsquellen nicht identifiziert werden. 

Die Ausbruchsfolge zeigt, dass einmal kontaminierte 

Gebiete für lange Zeit ein Risiko für die Weidetiere 

darstellen können und auch nach durchgeführten 

Desinfektionsmaßnahmen keine absolute Sicherheit 

erreicht werden kann. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Innerhalb des neuen Tierseuchenrechtsaktes der EU 

gehört Milzbrand (betreffend Unpaarhufer, 

Paarhufer und Rüsseltiere) zu den gelisteten 

Krankheiten der Kategorien D und E.  Bei 

Ausbrüchen müssen Maßnahmen gegen die 

Ausbreitung im Zusammenhang mit dem Eingang in 

die Union oder mit Verbringungen zwischen den 

Mitgliedstaaten getroffen werden und die 

Erkrankung wird innerhalb der Union überwacht.  

Nachdem in Deutschland ein Milzbrandausbruch 

amtlich festgestellt wurde, werden von den 

zuständigen Veterinärämtern gemäß der 

„Verordnung zum Schutz gegen Milzbrand und 

Rauschbrand“ die erforderlichen Maßnahmen 

eingeleitet, um die weitere Ausbreitung zu 
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verhindern. Bestandssperrungen können 14 Tage 

nach dem Erlöschen des Milzbrandes aufgehoben 

werden. 
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Abb. 2: Geographische Lokalisation des im Jahr 2022 gemeldeten Milzbrandausbruches (TSN; Stichtag 12.10.2022) 
Meldezeitraum 01.01. – 12.10.2022 
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Abb. 3: Minimum Spanning-Baum basierend auf cgMLST-Allelunterschieden, erstellt mit Ridom SeqSphere+ v7.7. Die 
blauen Zahlen an den Ästen geben Allelunterschiede an. Zum Vergleich wurden zwei Stämme aus Tirol (Österreich) aus 
den Jahren 1979 (Tirol 6282) und 1988 (Tirol 3520) in die Analyse einbezogen. 
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14. Paratuberkulose  

Köhler, H., Möbius,P. 

 

Summary 
Paratuberculosis is distributed in cattle herds all 

over Germany; goat and sheep flocks as well as wild 

and zoo ruminants are also affected (Fig. 1). In 

2022, 296 cases in ruminants were reported in TSN. 

The results of two laboratory proficiency studies 

confirmed that paratuberculosis diagnostics in the 

diagnostic laboratories of the federal states of 

Germany is performed at a high level.  

Research at the FLI addressed different topics 

including the evaluation and improvement of 

diagnostic procedures for paratuberculosis on the 

individual animal and on herd level in different 

species and the identification of sources of exposure 

for kids in goat herds. Within the framework of 

research into the pathogenesis of the disease 

differences of virulence between MAP isolates of the 

same main MAP type (MAP-C or MAP-S) were 

examined. Another ongoing study aims to clarify the 

influence of the commensal bacterial gut microbiota 

on the course of the disease. 

 

Zusammenfassung 
Die Paratuberkulose (ParaTB) ist in Rinderbeständen 

in ganz Deutschland verbreitet, betrifft aber ebenso 

Schaf- und Ziegenbestände sowie Wild- und 

Zoowiederkäuer (Abb. 1). Im Jahr 2021 wurden im 

TSN 296 Fälle bei Wiederkäuern erfasst. Die 

Ergebnisse zweier Laborvergleichsstudien 

bestätigten, dass die Paratuberkulose-Diagnostik in 

den Untersuchungslaboren der Bundesländer auf 

hohem Niveau erfolgt.  

Am FLI wurden verschiedene Forschungs-

schwerpunkte bearbeitet. Dazu gehörten die 

Evaluierung und Optimierung von diagnostischen 

Verfahren für die Einzeltier- und Herdendiagnostik 

bei verschiedenen Tierarten und die Identifizierung 

von Expositionsquellen für Lämmer in Ziegen-

beständen. Im Rahmen der Erforschung der 

Pathogenese der ParaTB wurden 

Virulenzunterschiede von MAP-Stämmen, die dem 

gleichen MAP-Typ (MAP-C oder MAP-S) angehören, 

untersucht. Eine weitere, noch andauernde Studie 

zielt auf die Klärung des Einflusses der kommensalen 

bakteriellen Darmmikrobiota auf den Verlauf der 

Erkrankung ab. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Primärdiagnostik der ParaTB erfolgt in 

Deutschland in den Untersuchungsämtern der 

Länder bzw. der Tiergesundheitsdienste. Das NRL 

sieht seine Aufgaben in der Entwicklung und 

Implementierung neuer diagnostischer Tests sowie 

in der Unterstützung der Untersuchungsämter bei 

der Sicherung der Qualität etablierter 

diagnostischer Methoden. 

Im Jahr 2022 wurde die 2021 begonnene 

Laborvergleichsstudie zum kulturellen bzw. 

molekularbiologischen Nachweis von MAP in 

Kotproben von Rindern abgeschlossen. An der Studie 

beteiligten sich 30 Labore aus dem In- und Ausland. 

Während das methodische Vorgehen bei der 

kulturellen Anzüchtung sehr einheitlich war, wurden 

für den molekularbiologischen Nachweis von MAP 

verschiedene Kombinationen aus DNA-Extraktions-

verfahren und qPCR eingesetzt. 68 % der Labore 

erzielten beim kulturellen Nachweis und 86 % beim 

molekularbiologischen Nachweis von MAP ein gutes 

bis sehr gutes Ergebnis. Die Detektionsraten beider 

Verfahren sanken bei abnehmendem MAP-Gehalt 

der Proben ab. Eindeutige methodische Gründe für 

unbefriedigende Testergebnisse waren jedoch nicht 

erkennbar. 

Der Nachweis von Antikörpern gegen MAP in 

Blutserum oder Milch stellt nach wie vor eine 

wichtige Säule der ParaTB-Diagnostik dar. Um den 
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Laboren Daten an die Hand zu geben, mit denen sie 

die Qualität ihrer Testdurchführung beurteilen 

können, wurde eine Laborvergleichsstudie zum 

Nachweis von MAP in Rinderserum organisiert, an 

der 23 Labore teilnahmen. In den Laboren wurden 

fünf verschiedene, zum Nachweis von Antikörpern 

gegen MAP in Rinderserum in Deutschland 

zugelassene, ELISAs eingesetzt. Es kamen 

unterschiedliche Chargen sowie unterschiedliche 

Protokolle (Kurzinkubation oder Über-Nacht-

Inkubation) zur Anwendung. Basierend auf der 

Bewertung der Proben wurden mehrheitlich sehr 

gute Ergebnisse erzielt. Die Präzision der 

Testdurchführung war generell gut und hing nicht 

vom verwendeten ELISA ab. Zusammenfassend 

wurde deutlich, dass die serologische 

Paratuberkulose-Diagnostik in Deutschland auf 

hohem Niveau erfolgt. 

Weiterhin ist das NRL an der Zulassung und 

Chargenprüfung kommerziell verfügbarer 

diagnostischer Tests beteiligt. Im Jahr 2022 wurde 

an der Bearbeitung eines Zulassungsantrags 

mitgewirkt, außerdem wurden 27 Chargenprüfungen 

von ELISA- und qPCR-Kits durchgeführt.  

Die labordiagnostischen Untersuchungen 

konzentrierten sich auf die Abklärung unklarer 

serologischer Befunde bei Rindern und auf den MAP-

Nachweis in Kot- und Organproben von kleinen 

Wiederkäuern, Neuweltkamelen sowie von Wild-

wiederkäuern aus zoologischen Gärten und 

Tierparks mit ParaTB-Verdacht. 

 

Statistische Angaben 
Im Jahr 2022 wurden im TSN 265 Fälle von ParaTB 

bei Rindern, 9 Fälle bei Schafen und 12 Fälle bei 

Ziegen erfasst (Tab. 1), die in ganz Deutschland 

auftraten (Abb. 1). Die Mehrzahl der Meldungen 

beim Rind resultierte aus Monitoring-Untersuchun-

gen (n=129), wobei fast 45% der Meldungen (n=119) 

aus Sachsen kamen. Als zweithäufigster Untersu-

chungsgrund wurde klinischer Seuchenverdacht 

(n=116) benannt. Vergleichsweise häufig traten 

klinische Verdachtsfälle in Baden-Württemberg 

(n=19), Bayern (n=20), Nordrhein-Westfalen (n=11), 

Rheinland-Pfalz (n=13), Sachsen (n=27) und 

Schleswig-Holstein (n=12) auf. Bei 25 Fällen wurde 

der Untersuchungsgrund nicht mitgeteilt. Die 

Meldungen basierten in 169 Fällen auf PCR-

Untersuchungen, in 81 Fällen auf Bakterien-

isolierung und in 18 Fällen auf einer Kombination 

beider Verfahren. Die PCR kam vor allen Dingen bei 

Monitoring-Untersuchungen zum Einsatz (n=105). 

Obwohl gemäß Falldefinition der Antikörper-

nachweis nur den Verdacht auf ParaTB begründet, 

wurde bei 20 Feststellungen Antikörpernachweis 

mittels ELISA bzw. Serologie als primäre 

diagnostische Methode angegeben. 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
In Deutschland sind Rinderbestände in allen 

Bundesländern von ParaTB betroffen, wobei 

deutliche regionale Unterschiede in der scheinbaren 

Prävalenz auf Herdenebene beobachtet wurden. Zur 

Verbreitung der Erkrankung in Schaf- und 

Ziegenbeständen und zur Durchseuchung dieser 

Herden ist bisher wenig bekannt. Bei einer 

Untersuchung der Thüringer Schaf- und 

Ziegenbestände wurden in 20,6 % der Betriebe MAP-

Antikörper-positive Tiere detektiert. Ältere Studien 

aus anderen Bundesländern deuten ebenfalls auf 

regionale Unterschiede in der Prävalenz auf 

Herdenebene mit bis zu 65 % positiver Bestände hin. 

In den vergangenen Jahren nahm die Zahl der in 

Deutschland gehaltenen Neuweltkamele (NWK) 

immer weiter zu. Erkrankungsfälle werden bisher im 

TSN nicht explizit erfasst. Eigene Untersuchungen 

ergaben, dass MAP bisher in NWK-Beständen nur 

wenig verbreitet ist. ParaTB-Fälle bei je einem 

Alpaka (Vicugna pacos) aus einem Tierpark (Fall 1) 

und aus einem privaten Zuchtbetrieb (Fall 2) mit 

schwerer klinischer Symptomatik, die zum Tod der 

Tiere führte, zeigen, dass auch Neuweltkamele für 
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MAP empfänglich sind. Bei beiden Tieren wurde MAP 

u.a. aus der Dünndarmschleimhaut und Mesenterial-

Ln kulturell isoliert. Die Isolate wurden mit einer 

Kombination aus drei molekularen Typisierungs-

methoden genotypisiert. Beide Tiere waren jeweils 

mit einem anderen Genotyp der MAP-C-Typ Gruppe 

infiziert. Der Genotyp der MAP-Isolate des Alpakas 

im Fall 1 stimmte mit Isolaten verschiedener 

Ziegenarten und einer Sammelkotprobe aus dem 

Ziegengehege des Tierparks überein. Kulturelle 

Untersuchungen von Umgebungskotproben im Fall 2 

verliefen negativ. Beide Genotypen wurden zuvor 

auch in Rinder- und Ziegenisolaten in Deutschland 

gefunden. 

 

Forschung 
Die Optimierung der Diagnostik der ParaTB, u.a. 

durch die Evaluierung diagnostischer Methoden für 

die Einzeltier- und Herdendiagnostik bildete einen 

Schwerpunkt der wissenschaftlichen Arbeiten. Ein 

weiterer Schwerpunkt lag auf der Identifizierung 

von Expositionsquellen für MAP in Milchziegen-

beständen. Die orale Aufnahme des Erregers in den 

ersten Lebenstagen gilt als wichtigste 

Infektionsroute. Neben kontaminierten Fäzes 

werden auch kontaminierter Staub, Wasser oder 

Futter als Infektionsquellen diskutiert. In einer 

explorativen Studie wurde das Vorkommen von MAP 

in der Stallumgebung einer ParaTB-infizierten, 

vakzinierten Ziegenherde untersucht. Zu acht 

Zeitpunkten im Verlauf von 26 Monaten wurden an 

verschiedenen Lokalisationen im Stall insgesamt 256 

Proben von Einstreu, Staub, Wasser und Futter 

gesammelt und parallel kulturell und mittels qPCR 

untersucht. Es konnte gezeigt werden, dass die 

Untersuchung von Umgebungsproben ein effektiver 

Weg ist, um MAP in einem Ziegenbestand 

nachzuweisen. MAP wurde aus 28 Einstreu- und 

einer Staubprobe kulturell isoliert, MAP-DNA war in 

allen Materialien zu finden (117/256). Die 

Wahrscheinlichkeit eines positiven kulturellen oder 

qPCR-Ergebnisses war an Orten mit hohem 

Tierverkehr und während der Zeit der 

ausschließlichen Stallhaltung der Ziegen am 

höchsten. Der kulturelle Nachweis von 

vermehrungsfähigen MAP in Ablammbuchten wies 

diese Bereiche als potenzielle Infektionsorte aus. 

Die qPCR scheint geeignet zu sein, um den 

Infektionsstatus einer Herde zu bestimmen, wobei 

die Schwellenwerte der Innerherdenprävalenz, die 

für ein positives Ergebnis der qPCR erforderlich sind, 

noch nicht ermittelt wurden. 

MAP wird in zwei große Gruppen unterteilt, die sich 

genotypisch und phänotypisch unterscheiden: die 

MAP-S-Typ (sheep) und die MAP-C-Typ (cattle) 

Gruppe. Dazu zählen auch Unterschiede in Virulenz-

assoziierten Merkmalen. Im Gegensatz dazu gibt es 

bisher keine Beweise für Unterschiede in der 

Virulenz zwischen verschiedenen Genotypen / 

Subtypen innerhalb dieser beiden großen Gruppen. 

Im Rahmen einer Kooperation mit Wissenschaftlern 

des Hopkirk Research Institute, der School of 

Veterinary Science der Massey University 

(Palmerston North, Neuseeland) und dem NRL für 

ParaTB am FLI wurde eine Studie durchgeführt, um 

Zusammenhänge zwischen Phänotyp und Genotyp 

von verschiedenen MAP-Subtypen aufzudecken, die 

aus verschiedenen Wirtsspezies und Umgebungen 

stammen und entweder zur MAP-C-Typ Gruppe oder 

der MAP-S-Typ-Gruppe gehörten. MAP-Feldisolate 

von deutschen Rindern mit und ohne ParaTB-

typischen makroskopischen Läsionen im Darm und 

von neuseeländischen Hirschen und Schafen mit 

Unterschieden hinsichtlich der histopathologischen 

Befunde im Darm, dem Auftreten von klinischen 

Symptomen und den MAP-Ausscheidungsraten und 

MAP-Isolate vor und nach ihrer Passage durch Rind 

und Schaf im Tiermodell wurden in der Studie 

untersucht. Die Isolate wurden mittels 

Vollgenomsequenzierung (WGS) mit anschließender 

SNP-Analyse und konventioneller Genotypisierung, 

einer Kombination aus MIRU-VNTR-, IS900-RFLP- und 
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SSR-Analyse, charakterisiert. Es konnte bei keinem 

der untersuchten Wirte (Schafe, Rinder und Hirsche) 

bzw. der MAP-Subtypen innerhalb der MAP-S-Typ-

Gruppe (Schafe) und der MAP-C-Typ-Gruppe (Rinder 

und Hirsche) ein Zusammenhang zwischen 

spezifischen MAP-Genotypen und Phänotypen 

festgestellt werden. Nach Passagen durch 

verschiedene Wirtstierarten wurden keine 

Veränderungen (SNPs) in den Genomsequenzen der 

MAP-Isolate entdeckt. Zusammenfassend spiegeln 

die Ergebnisse die langsame Geschwindigkeit 

wieder, mit der MAP Veränderungen in sein eigenes 

Genom einbaut, und legen nahe, dass Unterschiede 

in den klinischen Symptomen bei MAP-infizierten 

Tieren eher durch erregerunabhängige Merkmale 

wie variable Infektionsdosis, Häufigkeit und Alter 

bei der Exposition sowie Variationen in der 

Immunantwort des Wirts verursacht werden. Die 

Ergebnisse dieser Studie sprechen gegen das 

Vorkommen von Stämmen/Subtypen mit 

unterschiedlicher Virulenz innerhalb der beiden 

Gruppen Typ-S und Typ-C. 

Im Rahmen der Forschung zur Pathogenese der 

ParaTB wurde eine längerfristige Studie fortgeführt, 

welche den Einfluss der kommensalen bakteriellen 

Mikrobiota auf eine natürliche MAP Infektion und das 

Fortschreiten der ParaTB untersucht. Dabei wird die 

Zusammensetzung und die Funktion der bakteriellen 

Darm-Mikrobiota von an ParaTB erkrankten Ziegen 

mit dem Auftreten von ParaTB typischen klinischen 

Symptomen mit der von gesunden adulten Ziegen 

verglichen. Die beprobten Ziegen gehörten zur 

Rasse Thüringer Wald Ziege und stammten aus 

einem Betrieb P ohne und einem Betrieb R mit 

ParaTB Vorgeschichte. Die Proben erfassten den 

Darminhalt aus fünf verschiedenen Darmabschnitten 

(Jejunum 2 und 3, Ileum, proximales Kolon, und 

Rektum). Das bakterielle Mikrobiom wurde durch 

16SrRNA-Sequenzierung bestimmt und mit Hilfe des 

Mikrobiom-Explorer „Namco“ analysiert. Für die 

insgesamt 75 intestinalen Proben wurden 580 

Amplikon-Sequenzvarianten identifiziert, welche 12 

Phyla und 29 Familien zugeordnet werden konnten. 

Bei den Vergleichen zwischen gesunden und klinisch 

an ParaTB erkrankten Ziegen wies die Mikrobiota aus 

dem Dickdarm eine erniedrigte Alpha-Diversität bei 

den erkrankten Ziegen und die Mikrobiota aus Dünn- 

und Dickdarm Unterschiede in der Beta-Diversität 

auf. Die Differenzialanalyse ergab im Dünn- und im 

Dickdarm sowohl Erhöhungen als auch 

Erniedrigungen in der relativen Abundanz 

verschiedener Taxa. Die bakterielle Mikrobiota aus 

dem rektalem Kot von 10 kulturell MAP-positiv im 

Vergleich zu 11 kulturell MAP-negativ getestete 

Ziegen, alles Tiere ohne klinische Symptome einer 

ParaTB aus Betrieb R, ergab eine niedrigere Alpha-

Diversität bei den MAP positiven gegenüber den MAP 

negativen Ziegen und eine unterschiedliche Beta-

Diversität. Es konnten keine signifikanten 

Unterschiede im Vorkommen einzelner Taxa 

nachgewiesen werden. Die veränderte 

Zusammensetzung des Mikrobioms im Dünn- und im 

Dickdarm-Inhalt bei den an ParaTB erkrankten 

Tieren könnte eine wichtige Rolle bei der 

Pathogenese der ParaTB spielen. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Im Europäischen Tiergesundheitsrechtsakt ist 

ParaTB als eine Seuche der Kategorie E gelistet, 

d.h., als eine Seuche, die innerhalb der EU 

überwacht werden muss. Gelistete Arten bzw. 

Artengruppen umfassen Bison ssp., Bos ssp., Bubalus 

ssp., Ovis ssp., Capra ssp., Camelidae und Cervidae. 

In Deutschland besteht Meldepflicht für Rind, Schaf, 

Ziege und andere Tierarten. Ein flächendeckendes 

Monitoring erfolgt nicht und ParaTB ist nicht 

bekämpfungspflichtig. Die „Empfehlungen für 

hygienische Anforderungen an das Halten von 

Wiederkäuern“ enthalten die deutschlandweite 

Bekämpfungsstrategie, die in den „Maßnahmen zum 

Schutz gegen die ParaTB in Rinderhaltungen“ 

formuliert ist. In 7 Bundesländern werden, z.T. 
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schon seit mehr als 10 Jahren, freiwillige 

Programme zur Kontrolle bzw. Bekämpfung 

durchgeführt. Im November 2017 trat erstmals in 

einem Bundesland die Niedersächsische 

„Verordnung zum Schutz der Rinder gegen 

Paratuberkulose“ in Kraft. 

 

Zoonosepotenzial 
Es gibt auch weiterhin keine wissenschaftlich 

gesicherten Erkenntnisse über einen ursächlichen 

Zusammenhang zwischen Morbus Crohn des 

Menschen und der ParaTB bei Wiederkäuern. 
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Tabelle 1: Im TSN gemeldete Paratuberkulose-Fälle 2022 (Stichtag 20.10.2023) 

 

 
Abbildung 1: Regionale Verteilung der im Jahr 2022 in Deutschland gemeldeten Paratuberkulosefälle (TSN) 

 

Jahr Rind Schaf Ziege 
Andere 

Tierarten/Boviden/Muffelwild 

Gesamt 

2022 265 9 12 10 296 
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15. Rauschbrand – Blackleg  

Seyboldt, C. 

 

Summary  
Blackleg is an acute, infectious, but non-contagious 

gas oedema with an epizootic course. Young cattle 

are most commonly affected. However, younger 

calves, older cattle as well as sheep and goats of 

any age may become infected as well. 

Blackleg is a notifiable disease in Germany. Since 

10.04.2020, Blackleg of sheep and goats is no longer 

notifiable and is subject to mandatory reporting. 

Blackleg of cattle is still notifiable. The causative 

agent is Clostridium (C.) chauvoei, which has to be 

differentiated from other gas oedema causing 

bacteria, especially C. septicum, the infectious 

agent of malignant oedema. Further Clostridium 

species have to be considered in differential 

diagnosis.  

Since 1950, the beginning of the statistical 

recording of blackleg outbreaks, a downward trend 

in the yearly number of outbreaks was observable 

until the 1990ies and again from 2010 to 2020 

(Tab.1, Tab. 2). In 2022 a total of 6 outbreaks were 

noted. 

 

Zusammenfassung 
Seit 1950, dem Beginn der statistischen Erfassung 

der Rauschbrandausbrüche in Deutschland war bis in 

die 1990er Jahre und erneut von 2010 bis 2020 ein 

Abwärtstrend in der jährlichen Zahl der Ausbrüche 

zu beobachten (Tab.1, Tab. 2). Im Jahr 2022 wurden 

6 Neuausbrüche von Rauschbrand angezeigt. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Bei den Gasödeminfektionen sind weitere 

Clostridienspezies, wie C. novyi, C. perfringens, C. 

histolyticum, C. sordellii und C. fallax 

differentialdiagnostisch zu berücksichtigen, darüber 

hinaus ist Milzbrand auszuschließen. Die Abgrenzung 

von C. chauvoei und C. septicum mit traditionellen 

mikrobiologischen Methoden ist problematisch, da 

sich die beiden Erreger in vielen Eigenschaften 

gleichen. Eine Differenzierung ist über die 

Wuchsform und biochemische Tests sowie die 

direkte Immunfluoreszenz möglich, doch bringen 

nicht alle Reaktionen immer eindeutige Ergebnisse. 

Alternativ, bzw. zur Ergänzung und Bestätigung der 

mikrobiologischen Diagnose von C. chauvoei eignen 

sich konventionelle PCR-Methoden (z.B.: Sasaki et 

al. 2000, Sasaki et al. 2001) und Realtime PCR-

Methoden (z.B.: Lange et al. 2010). Die 

Identifikation von Isolaten mittels MALDI-TOF-MS ist 

ebenfalls möglich. 

 

Statistische Angaben 
Seit der statistischen Erfassung der Rauschbrand-

Ausbrüche im Jahr 1950 ließ sich in den beiden 

Jahrzehnten von 1980 bis 1999 ein tendenzieller 

Rückgang der Neuausbrüche pro Jahr beobachten, 

von 1999 bis 2009 sank die Zahl im langjährigen 

Mittel nicht weiter. In den Jahren 2010 bis 2019 war 

ein weiterer Rückgang der Neuausbrüche zu 

verzeichnen (Tab.1, Tab. 2). Im Jahr 2022 wurden 6 

Neuausbrüche von Rauschbrand angezeigt.  

 

Epidemiologie 
Der Rauschbrand ist eine seuchenhaft und akut 

verlaufende, infektiöse, aber nicht kontagiöse 

Gasödemkrankheit, die meist junge Rinder sowie 

gelegentlich Schafe bzw. Ziegen befällt. Die 

metastatische Bildung von Gasödemen in den großen 

Muskelpartien ist dabei charakteristisch. Erreger des 
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Rauschbrandes ist Clostridium (C.) chauvoei. Der 

seuchenhafte Verlauf beim Rind begründet die 

vorrangige Bekämpfung des Rauschbrandes 

verglichen mit anderen Clostridieninfektionen. In 

Deutschland tritt der Rauschbrand als bodenge-

bundene Krankheit fast ausschließlich in den 

küstennahen Weidegebieten der norddeutschen 

Tiefebene und in der Voralpenregion auf (Abb.1). In 

den so genannten Rauschbranddistrikten kann die 

Krankheit beim Weidevieh jährlich 

unterschiedliche, in Ausnahmejahren auch 

erhebliche Verluste verursachen. Ausbrüche sind 

jedoch nicht ausschließlich auf Weidevieh 

beschränkt, auch Stallausbrüche können beobachtet 

werden. Seit dem Ende der Impfanordnung in Bayern 

kann eine regionale Zunahme der Ausbrüche 

festgestellt werden (1995 bis 2014: 6 Ausbrüche, 

2015 bis 2022: 25 Ausbrüche). 

 

Forschung 
Ein wichtiges Forschungsziel ist die kontinuierliche 

Erweiterung der Stammsammlung. 

Zur Verbesserung der molekularen Diagnostik aus 

infiziertem bzw. verdächtigem Gewebe sowie zur 

Identifikation von Isolaten wurde eine Real Time 

PCR zur Detektion von C. chauvoei und C. septicum 

entwickelt (Lange et al. 2010).  

Um Typisierungsmethoden durch Gesamtgenom-

Sequenzierungen zu evaluieren wurde eine 

vergleichende Genomanalyse von 64 C. chauvoei-

Stämmen durchgeführt, von denen die meisten 

europäischen Ursprungs waren, neben einigen 

außereuropäischen und solchen unbekannten 

Ursprungs. Die Pangenomanalyse ergab, dass die Art 

keine neue Gene erwirbt. Eine auf Einzelnukleotid-

Polymorphismen (SNP) basierende Phylogenie und 

Clusterbildung des Pangenoms ließ verschiedene 

Cluster erkennen, die mit der geografischen 

Herkunft zusammenhängen. Die bekannten 

Virulenzfaktoren waren bei den Stämmen 

konserviert (Thomas et al., 2021). Zwei 

Typisierungsoptionen für die C. chauvoei-Stämme 

wurden genauer evaluiert. Dies war zum einen die 

Typisierung anhand einer CRISPR-Spacer-

Sequenzmatrix (Rychener et al., 2017) und zum 

anderen eine neu entwickelte cgMLST (Thomas et 

al., 2021).  

Dabei konnte die Anwendbarkeit von cgMLST bei der 

Typisierung von Stämmen ähnlicher geografischer 

Herkunft und bei der Untersuchung von Ausbrüchen 

gezeigt werden (Thomas et al., 2021). Der CRISPR-

basierte Typisierungsansatz kann die genetische 

Verwandtschaft in einem allgemeineren Muster 

darstellen (Rychener et al., 2017).  

 

Staatliche Maßnahmen 
Ein Ausbruch des Rauschbrandes im Sinne der 

Verordnung zum Schutz gegen den Milzbrand und 

den Rauschbrand liegt vor, wenn dieser durch 

bakteriologische oder serologische Untersuchung 

festgestellt ist. C. chauvoei muss dabei von anderen 

Gasödemerregern, insbesondere von C. septicum, 

dem Erreger des Pararauschbrandes, abgegrenzt 

werden. Die Verordnung sieht einen gewissen 

Ermessensspielraum bei der Anordnung von 

Schutzmaßregeln gegen den Rauschbrand vor. In den 

letzten Jahren wurde teilweise von der möglichen 

Anordnung der Impfung für Tiere, die auf so 

genannte Rauschbrandalpen oder -weiden in der 

Voralpenregion aufgetrieben werden sollten 

Gebrauch gemacht. Seit 01.01.2015 wird die 

Rauschbrand-Impfung in Bayern nicht mehr 

angeordnet und die Kosten nicht mehr von der 

Bayerischen Tierseuchenkasse erstattet. Eine 

freiwillige Impfung wird empfohlen. Seit dem 

10.04.2020 ist der Rauschbrand der Schafe und 

Ziegen nicht mehr anzeigepflichtig und unterliegt 
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der Meldepflicht. Der Rauschbrand der Rinder ist 

weiterhin anzeigepflichtig. 

 

Zoonosepotential 
Im Jahr 2008 erschien der erste Bericht zu einem 

humanen Gasödemfall der durch C. chauvoei ver-

ursacht wurde (Nagano et al. 2008). Zwei weitere 

Fallberichte wurden im Jahr 2011 (Weatherhead and 

Tweardy 2012) und 2023 (Ko et al. 2023) ver-

öffentlicht. Obwohl bisher wenige Fallbeschreibun-

gen bekannt sind, muss C. chauvoei als potentiell 

humanpathogen betrachtet werden. Da die 

humanmedizinische Gasödem-Diagnostik meist 

keine genaue Speziesidentifikation einschließt, ist 

eine Untererfassung wahrscheinlich. 

 

Tabelle 1: Rauschbrandausbrüche 1950 bis 2019 

Rauschbrand 1950-
1959 

1960- 
1969 

1970- 
1979 

1980- 
1989 

1990- 
1999 

2000- 
2009 

2010- 
2019 

Neuausbrüche/Jahr 64,1 64,9 64,8 29,7 18,1 19,9 8,3 

Tabelle 2: Rauschbrandausbrüche 2010 bis 2022 

Rauschbrand 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

Neuausbrüche 22 13 10 6 6 3 7 8 6 2 3 4 6 

Quelle: Jahresstatistiken TSN (Stand: 06.10.2023).  
Die Fallzahlen der Jahrgänge 1950 – 1990 beziehen sich ausschließlich auf das Gebiet der alten (11) Bundesländer. Ab 
1991 werden die Fallzahlen für das gesamte Bundesgebiet (16 Bundesländer) wiedergegeben.  

 

 
Abb. 1: Räumliche Verteilung der Rauschbrandausbrüche bei Rindern (n = 362, 11 Ausbrüche bei Schafen und Ziegen im 
Zeitraum 1995 bis 10.04.2020 nicht berücksichtigt) 01.01.1995 bis 31.12.2022 (linke Karte) und im Berichtszeitraum (n 
= 6) 01.01.2022 bis 31.12.2022 (rechte Karte).  
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16. Salmonellose der Rinder – Salmonellosis of cattle 

Methner, U. 

 

Summary 
In Germany, outbreaks of salmonellosis in cattle 

herds officially confirmed by the competent 

authority are notifiable. In 2022, 68 outbreaks of 

bovine salmonellosis were recorded (Table 1). The 

number of outbreaks in the federal states between 

2018 and 2022 is shown in Table 2. The regional 

distribution of salmonellosis outbreaks in cattle 

herds between 2019 and 2022 is presented in Figure 

1.  

While the serovar Salmonella (S.) Typhimurium 

caused ca. 50 % of the annually reported outbreaks 

of salmonellosis from 1995 to 2002 and thus 

represented the most important serovar, this 

percentage decreased in the following years to 

<40 %. After an increase of S. Typhimurium 

outbreaks in 2019, in 2022 a percentage of 34 % was 

reached (Table 3). The share of outbreaks caused by 

the host-adapted serovar S. Dublin amounted also to 

34 % in 2022. S. Enteritidis caused 13 % of all 

registered outbreaks. The summarised group of all 

other serovars was the reason for 19 % of all 

outbreaks of salmonellosis in cattle. The 

distribution of the serovars in the reported 

outbreaks reveals considerable differences between 

the federal states in Germany. The finding that the 

host-adapted serovar S. Dublin is not detected in 

some federal states but repeatedly the cause of the 

majority of salmonellosis outbreaks in some other 

federal states is an indicator that this serovar is 

endemic in several regions.  

 

Zusammenfassung 
In der Bundesrepublik Deutschland wurden im Jahr 

2022 insgesamt 68 Ausbrüche (Stand: 25.04.2023) an 

Salmonellose beim Rind angezeigt (Tab. 1). Die 

Anzahl der angezeigten Rinder-Salmonellose-

Ausbrüche in den Bundesländern in den Jahren 2017 

bis 2021 zeigt Tabelle 2. Die regionale Verteilung 

der Rinder-Salmonellose-Ausbrüche in Deutschland 

ist in Abbildung 1 dargestellt. 

Während die Serovar Salmonella (S.) Typhimurium 

von 1995 bis 2002 mit einem Anteil von ca. 50 % an 

den angezeigten Ausbrüchen die Hauptursache für 

die Salmonellose der Rinder in Deutschland war, 

verringerte sich dieser Anteil in den nachfolgenden 

Jahren auf unter 40 %. Nach einem leichten Anstieg 

der S.-Typhimurium-Ausbrüche in 2019 betrug der 

Anteil in 2022 wieder 34 %. Die an das Rind 

adaptierte Serovar Dublin verursachte im 

Berichtsjahr ebenfalls 34 % aller Salmonellose-

Ausbrüche. Der Anteil der S.-Enteritidis-Ausbrüche 

beim Rind war in den letzten Jahren rückläufig, seit 

2018 wurden jedoch ca. 10 Ausbrüche/ Jahr durch 

diese Serovar angezeigt. Die zusammengefasste 

Gruppe aller anderen Serovaren weist seit 2006 

einen ansteigenden Trend auf, in den letzten Jahren 

wurden durch diese Gruppe ca.25 % aller Rinder-

Salmonellose-Ausbrüche verursacht. Im Jahr 2022 

betrug der Anteil 19 %. Es muss jedoch betont 

werden, dass keine einzelne Serovar aus dieser 

Gruppe einen ansteigenden Trend aufweist. Die 

Verteilung der Salmonella-Serovaren nach 

Bundesländern weist auf teilweise beträchtliche 

regionale Unterschiede hin. Während die Serovar 

S. Typhimurium sowohl 2021 als auch 2022 in fast 

allen Bundesländern mit Salmonellose-Ausbrüchen 

nachgewiesen wurde, bestehen bei den anderen 

Salmonella-Serovaren Unterschiede. 

Die Tatsache, dass die an das Rind adaptierte 

Serovar Dublin in einigen Bundesländern nicht 

nachgewiesen wird, in anderen Bundesländern 

jedoch den größten Anteil der gemeldeten Rinder-

Salmonellose-Ausbrüche verursacht, ist ein Hinweis 

darauf, dass diese Serovar in einigen Regionen nur 

ausnahmsweise oder gar nicht vorkommt, in 
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anderen Bundesländern jedoch zumindest in 

bestimmten Landkreisen endemisch ist.  

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Seit Februar 2011 werden die Serotypisierung, die 

Lysotypie, die Antibiotikaresistenztestung, die 

Impfstamm-Wildstamm-Differenzierung und die 

molekularbiologische Feintypisierung von 

Salmonella-Stämmen des Rindes am NRL 

Salmonellose der Rinder in Jena durchgeführt. Im 

Jahr 2022 wurden insgesamt 290 eingesandte 

Salmonella-Stämme typisiert. Weitere Aufgaben 

umfassen die Beratung bei Ausbrüchen an 

Salmonellose der Rinder. Vom NRL Salmonellose der 

Rinder wurde der Artikel „Salmonellose der Rinder: 

Empfehlungen zur Vorgehensweise nach 

Feststellung eines Ausbruchs“ in der Zeitschrift 

Amtstierärztlicher Dienst und Lebensmittelkontrolle 

(4/2012, 253-260) veröffentlicht. In 2021 erschien 

eine Publikation zur epidemiologischen Situation 

von Salmonella Dublin in der Rinderpopulation in 

Deutschland (Microbiol Spectr. 2021 Oct 

31;9(2):e0033221. Epub 2021 Sep 15.) und in 2023 

eine Publikation zur epidemiologischen Analyse von 

Salmonella Dublin in der Rinderpopulation in 

Schleswig-Holstein (Microorganisms 11, 122, 2023, 

3-11 

https://doi.org/10.3390/microorganisms11010122) 

Darüber hinaus erfolgen durch das NRL Salmonellose 

der Rinder umfangreiche Chargenprüfungen sowie 

Untersuchungen zur Zulassung von Diagnostika. In 

2022 wurden insgesamt 31 Chargenprüfungen von 

Tests zur Diagnostik von Salmonella-Infektionen 

beim Geflügel und beim Schwein sowie 

Untersuchungen im Rahmen von zwei 

Zulassungsverfahren durchgeführt.  

 

Statistische Angaben 
In der Bundesrepublik Deutschland wurden im Jahr 

2022 insgesamt 68 Ausbrüche (Stand: 25.04.2023) 

an Salmonellose beim Rind angezeigt (Tab. 1). Die 

regionale Verteilung der Rinder-Salmonellose-

Ausbrüche von 2019 bis 2022 ist in Abbildung 1 

dargestellt. Der in Deutschland seit dem Jahr 2002 

beobachtete Rückgang der angezeigten Ausbrüche 

der Salmonellose beim Rind erfolgte bis 2015. Von 

2016 bis 2020 schwankte die Anzahl der Ausbrüche 

um den Wert 100. In den Jahren 2021 und 2022 

zeigte sich ein Rückgang auf 74 bzw. 68 angezeigte 

Ausbrüche. 

In den meisten Bundesländern ist die Anzahl der 

jährlich angezeigten Ausbrüche relativ konstant. Ein 

stärkerer Anstieg oder Rückgang der Anzahl der 

Ausbrüche in einzelnen Jahren tritt in mehreren 

Bundesländern auf (Tab. 2), eine kontinuierliche 

Entwicklung über mehrere Jahre ist jedoch in 

keinem Bundesland nachweisbar. Es ist offen, 

inwieweit die Anzahl der amtlich festgestellten 

Rinder-Salmonellose-Ausbrüche in Deutschland das 

Vorkommen von Salmonellen in der 

Rinderpopulation tatsächlich widerspiegelt. 

Während die Serovar Salmonella (S.) Typhimurium 

von 1995 bis 2002 mit einem Anteil von ca. 50 % an 

den angezeigten Ausbrüchen die Hauptursache für 

die Salmonellose der Rinder in Deutschland war, 

verringerte sich dieser Anteil in den Jahren 2003 und 

2004 auf 38 % bzw. 39 %. In den nachfolgenden 

Jahren stabilisierte sich dieser Wert, so dass 

gegenwärtig in Deutschland ca. 30 %-40 % aller 

Ausbrüche an Salmonellose der Rinder durch 

S. Typhimurium verursacht werden. Darüber hinaus 

kann festgestellt werden, dass S. Typhimurium die 

einzige alleinige Serovar ist, die mit wenigen 

Ausnahmen in jedem Jahr in fast allen 

Bundesländern nachgewiesen wird (Tab. 4).  

Die an das Rind adaptierte Serovar Dublin 

verursachte im Berichtsjahr 34 % aller Salmonellose-

Ausbrüche. Die Anzahl der S.-Enteritidis-Ausbrüche 

beim Rind war in den letzten 15 Jahren stark 

rückläufig. Im Jahr 2014 wurden jedoch wieder fünf, 

in den Jahren 2016-2019 acht bis vierzehn und in 

2022 wieder neun Ausbrüche durch diese Serovar 

https://doi.org/10.3390/microorganisms11010122
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angezeigt. Daher kann festgestellt werden, dass ca. 

10 % aller Salmonellose Ausbrüche in Deutschland 

durch die Serovar S. Enteritidis hervorgerufen 

werden. Die zusammengefasste Gruppe aller 

anderen Serovaren weist seit 2006 einen 

ansteigenden Trend auf, in den Jahren 2020 und 

2021 wurden durch diese Gruppe 21 % bzw. 28 % und 

in 2022 insgesamt 19 % der Rinder-Salmonellose-

Ausbrüche verursacht. Es muss jedoch betont 

werden, dass keine einzelne Serovar aus dieser 

Gruppe einen ansteigenden Trend aufweist. Es wird 

eher beobachtet, dass die Serovaren in dieser 

Gruppe nahezu jährlich wechseln.  

Eine Übersicht über die Verteilung der Salmonella-

Serovaren nach Bundesländern weist auf teilweise 

beträchtliche regionale Unterschiede hin (Tab. 4). 

Während die Serovar S. Typhimurium bis auf 

einzelne Ausnahmen in fast allen Bundesländern mit 

Salmonellose-Ausbrüchen vorkommt, bestehen bei 

den anderen Salmonella-Serovaren Unterschiede. 

Die Tatsache, dass die an das Rind adaptierte 

Serovar Dublin in einigen Bundesländern nicht 

nachgewiesen wird und z. B. in anderen 

Bundesländern seit Jahren den größten Anteil der 

gemeldeten Rinder-Salmonellose-Ausbrüche 

verursacht, ist ein Hinweis darauf, dass diese 

Serovar in einigen Bundesländern nur aus-

nahmsweise oder gar nicht vorkommt, speziell in 

Bayern und Schleswig-Holstein jedoch zumindest in 

bestimmten Landkreisen endemisch ist. Das wurde 

insbesondere durch den sehr starken Anstieg der S.-

Dublin-Ausbrüche in Bayern in 2017 und in 

Schleswig-Holstein in 2018 und 2019 deutlich. Diese 

wiederholte Häufigkeit unterstreicht den 

endemischen Charakter von S. Dublin in diesen 

beiden Bundesländern. Andere einzelne Salmonella-

Serovaren scheinen keine besonderen 

Verbreitungsgebiete zu besitzen, da die 

Nachweisraten von z.B. S. Enteritidis in den letzten 

Jahren sowohl zwischen den Bundesländern als auch 

innerhalb der Bundesländer erheblichen 

Schwankungen unterliegen. Die Gruppe der anderen 

Serovaren verursachte nach einem Rückgang im Jahr 

2014 auf nur 7 Ausbrüche im Jahr 2016 insgesamt 

23, in 2018 nur 11, in 2021 und 2022 jedoch wieder 

21 bzw. 13 Ausbrüche an Rinder-Salmonellose. 

Dabei traten jedoch starke jährliche Schwankungen 

zwischen den Bundesländern sowohl hinsichtlich der 

ausbruchsverursachenden Serovaren als auch deren 

prozentualer Anteile auf. Eine zunehmende 

Tendenz einzelner Serovaren aus dieser Gruppe ist 

nicht erkennbar.  

Für die Immunprophylaxe von Kälbern gegen die 

Salmonellose des Rindes stehen keine 

kommerziellen S.-Lebendimpfstoffe mehr zur 

Verfügung. Gegen Salmonella-Infektionen für den 

Einsatz bei Rindern können nur bestandsspezifische 

Inaktivatimpfstoffe hergestellt werden. Ein 

prophylaktischer Einsatz von Salmonella-

Impfstoffen sollte insbesondere in Gebieten 

erfolgen, in denen bestimmte Serovaren endemisch 

auftreten und wiederholt Salmonellose-Ausbrüche 

verursachen. 

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Ein wesentlicher Schwerpunkt der Aufgaben des NRL 

Salmonellose der Rinder sind Untersuchungen zur 

Epidemiologie der Salmonellose in 

Rinderbeständen. Damit sollen auch 

allgemeingültige Erkenntnisse gewonnen werden, 

um eine bessere Beratungsfunktion gewährleisten 

zu können.  

Im Jahr 2022 wurden durch das NRL Salmonellose 

der Rinder in Zusammenarbeit mit den zuständigen 

Veterinärbehörden und den Untersuchungsämtern 

nach einer entsprechenden Anfrage zahlreiche 

Ausbrüche an Rinder-Salmonellose begleitet. 

Darüber hinaus steht das NRL Salmonellose der 

Rinder bei Rückfragen zur Diagnostik, 

Epidemiologie, Prophylaxe und Bekämpfung von 

Ausbrüchen an Salmonellose der Rinder bzw. 

Salmonella-Infektionen bei allen anderen 
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landwirtschaftlichen Nutztieren beratend zur 

Verfügung. 

Das Ziel dieser Untersuchungen besteht 

insbesondere darin, die Übertragungswege und die 

Ursachen für das Zirkulieren der Salmonellen in den 

Beständen zu analysieren, um danach effektive 

herdenspezifische Barrieresysteme einzurichten. Es 

hat sich klar gezeigt, dass eine wirksame 

Bekämpfung der Salmonellose der Rinder eine 

kritische Analyse der hygienischen Bedingungen im 

Betrieb und die Etablierung bzw. Wieder-

Etablierung von effektiven Hygieneregimen zur 

nachhaltigen Unterbrechung der betriebsinternen 

Salmonella-Ausbreitungswege erfordert.  

 

Zoonosepotenzial 
Salmonellen gehören weltweit zu den wichtigsten 

von Tieren auf den Menschen übertragbaren 

Krankheitserregern. Anteilmäßig besitzen dabei die 

durch kontaminierte Lebensmittel hervorgerufenen 

Infektionen die größte Bedeutung. Nach dem bis 

zum Jahr 1992 erfolgten Anstieg (ca. 195.000 gemel-

dete Infektionen) der Salmonellosen beim Menschen 

in der Bundesrepublik Deutschland hat sich die 

Anzahl der Infektionen kontinuierlich verringert.  

Im Jahr 2017 kam es nach einem sehr langen 

Zeitraum erstmals wieder zu einem Anstieg der 

gemeldeten Salmonella-Infektionen beim Menschen 

auf 14.074 Fälle. 

In den nachfolgenden Jahren wurde auch 

pandemiebedingt ein weiterer Rückgang der 

Infektionen auf 8.220 Fälle in 2021 beobachtet, in 

2022 erhöhte sich die Anzahl humaner Infektionen 

auf 9.020. S. Typhimurium und S. Enteritidis sind 

nach wie vor die Serovaren mit der größten 

Bedeutung. Unter Berücksichtigung 

epidemiologischer Daten über das Vorkommen von 

Salmonellen in verschiedenen Lebensmitteln kann 

geschlussfolgert werden, dass S.-Enteritidis-

Infektionen des Menschen vorwiegend durch Eier, 

Eiprodukte und Geflügelfleisch und S.-Typhimurium-

Infektionen durch Schweinefleisch bzw. 

Schweinefleischerzeugnisse hervorgerufen werden.  

Der genaue Anteil an Salmonella-Infektionen des 

Menschen durch vom Rind stammende Lebensmittel 

ist nicht bekannt. In 2021 kam es zu einem in 

mehreren Ländern nachgewiesenen Ausbruch durch 

S.- Enteritidis-kontaminiertes Rindfleisch, das aus 

Deutschland stammt und in diese Länder exportiert 

wurde. Darüber hinaus wird regelmäßig über S.-

Dublin-Infektionen beim Menschen berichtet, die 

nachweislich von Rindern verursacht wurden. 

Insbesondere zum Rohverzehr bestimmte 

Lebensmittel (Rohmilch, Rohkäse) aus Rinder-

Beständen mit nachgewiesenen oder 

möglicherweise nicht erkannten Salmonella-

Infektionen stellen ein hohes Gesundheitsrisiko, 

besonders für Risikogruppen (Kleinkinder, 

Schwangere, ältere Menschen, immunsupprimierte 

Personen) dar. Um das Infektionsrisiko für den 

Verbraucher so gering wie möglich zu halten, muss 

das Inverkehrbringen von Rohmilch aus mit 

Salmonellen infizierten Rinderbeständen 

ausgeschlossen werden.  



Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

102 | FLI | 2022 

Tabelle 1: Anzahl angezeigter Rinder-Salmonellose-Ausbrüche in der Bundesrepublik Deutschland 

2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 

109 102 77 68 65 100 106 98 131 94 74 68 

 
Tabelle 2: Anzahl angezeigter Rinder-Salmonellose-Ausbrüche in den Bundesländern (2018 bis 2022) 

Bundesland 2018 2019 2020 2021 2022 

Berlin - - - - - 

Brandenburg 4 10 4 3 2 

Baden-Württemberg 15 17 14 19 10 

Bayern  13 23 25 20 22 

Hessen 5 8 5 5 5 

Mecklenburg-Vorpommern 1 5 3 2 1 

Niedersachsen 14 25 15 8 9 

Nordrhein-Westfalen 9 8 4 4 3 

Rheinland-Pfalz 2 2 - 1 2 

Saarland - - 1 - - 

Schleswig-Holstein 27 18 14 5 6 

Sachsen 3 10 7 5 3 

Sachsen-Anhalt 2 3 2 1 2 

Thüringen 3 2 - 1 3 

Gesamt 98 131 94 74 68 

 
Tabelle 3: Nachgewiesene Salmonella-Serovaren bei Ausbrüchen in den Jahren 2020 bis 2022 in der Bundesrepublik 
Deutschland  

Salmonella-

Serovaren 

2020  2021  2022  

 Anzahl 

Ausbrüche 

% Anzahl 

Ausbrüche 

% Anzahl 

Ausbrüche 

% 

Typhimurium  35 37 24 33 23 34 

Dublin 30 32 19 26 23 34 

Enteritidis 9 10 10 13 9 13 

Salmonella ssp. 20 21 21 28 13 19 
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Tabelle 4: Anteil von Salmonella-Serovaren an angezeigten Ausbrüchen in den Bundesländern in den Jahren 2021 und 2022 

Bundes-

land 

Anzahl (n) Ausbrüche 

gesamt 

Salmonella-Serovaren 

Typhimurium Dublin Enteritidis S. ssp.  

 2021 2022 2021 2022 2021 2022 2021 2022 2021 2022   

B - - - - - - - - - -   

BB 3 2 1 - 1 1 - - 1 1   

BW 19 10 10 5 - - 4 3 5 2   

BY 20 22 3 4 9 12 3 1 5 5   

HE 5 5 2 2 - - 2 3 1 -   

MV 2 1 1 - 1 1 - - - -   

NI 8 9 3 5 4 2 - - 1 2   

NW 4 3 1 2 - 1 - - 3 -   

RP 1 2 - - - - - 1 1 1   

SL - - - - - - - - 1 -   

SH 5 6 - 1 3 4 1 1 - -   

SN 5 3 3 3 1 - - - 1 -   

ST 1 2 - - - 1 - - 1 1   

TH 1 3 - 1 - 1 - - 1 1   

Gesamt 74 68 24 23 19 23 10 9 21 13   
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2019: 131 Ausbrüche       2020: 93 Ausbrüche 

 
2021: 74 Ausbrüche       2022: 68 Ausbrüche 

 
Abb. 1: Regionale Verteilung der Rinder-Salmonellose-Ausbrüche in der Bundesrepublik Deutschland in den Jahren 
2019 bis 2022
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17. Shigatoxin bildende Escherichia coli [(STEC, syn. Verotoxin-bildende 
E. coli (VTEC)] – Shiga toxin-producing E. coli (Vero toxin-producing 
E. coli)  

Berens, C., Barth, S. A., Menge, C. 

 

Summary 
Shiga toxin-producing Escherichia coli (STEC, also 

referred to as Verotoxin producing E. coli [VTEC], 

including enterohaemorrhagic E. coli [EHEC] 

associated with haemorrhagic colitis [HC] and 

haemolytic-uraemic syndrome [HUS]), are among 

the most important food-borne bacterial zoonotic 

infections. Cattle, other farmed ruminants, such as 

sheep and goats, and wildlife ruminants represent 

the main STEC/EHEC reservoir. Undercooked beef, 

raw milk and products thereof, non-pasteurized 

milk and other beef or dairy products are major 

sources of human infections. Food items such as 

cooked sausages secondarily contaminated by 

chilled products (meat) handled nearby, 

contaminated cold-pressed fruit juices and 

contaminated flour and vegetables are also 

reported sources of infection. Furthermore, 

pastures contaminated with faeces of ruminants 

shedding the pathogen and cultivable land fertilized 

with cattle manure, where STEC/EHEC strains can 

survive for several months, bathing waters or 

drinking water (wells) contaminated with 

STEC/EHEC, e.g. from neighbouring pastures, can 

pose a significant risk of infection as does direct 

contact with animals (petting zoos, visits to 

agricultural enterprises, agrotourism) and faecal-

oral transmission between humans, especially in 

shared accommodations. 

 

STEC producing Shiga toxin (Stx) of the Stx2e 

subtype and expressing F18ab fimbriae are the 

causative agent of edema disease that occurs 

preferentially in piglets during the first two weeks 

after weaning. Edema disease occurs worldwide in 

intensive pig farming with significant economic 

impact. 

 

In Germany, suspected human infections, human 

disease or death from enteropathic HUS are 

notifiable by name pursuant to Article 6 of the 

Infection Protection Act. Non-HUS EHEC diseases 

must be notified separately. In these cases, direct 

or indirect detection of EHEC strains is also 

notifiable by name, if the bacteria are considered 

causative for acute disease (Article 7 of the 

Infection Protection Act). 

 

Detection of STEC in samples from domestic animals 

must be notified pursuant to the regulation on other 

reportable animal diseases. 

 

Zusammenfassung 
Shigatoxin-bildende Escherichia coli [STEC, syn. 

Verotoxin-bildende E. coli (VTEC)], zu denen auch 

die mit der hämorrhagischen Colitis (HC) und dem 

hämolytisch-urämischen Syndrom (HUS) assoziierten 

enterohämorrhagischen E. coli (EHEC) gezählt 

werden, gehören zu den bedeutendsten durch 

Lebensmittel übertragenden bakteriellen Zoonosen. 

Das Hauptreservoir für STEC/EHEC stellen Rinder, 

andere landwirtschaftlich genutzte Wiederkäuer 

wie Schafe und Ziegen sowie Wildwiederkäuer dar. 

Unzureichend gegartes Rindfleisch, Rohmilch und 

Rohmilchprodukte bzw. nicht pasteurisierte Milch 

sowie andere Produkte von Rindern werden als 

hauptsächliche Infektionsquelle für den Menschen 

beschrieben. Aber auch Kontaminationen, die von 

Kühlware (Fleisch) auf unbelastete Lebensmittel 

wie Kochwurst übergingen, kontaminierte, kalt 

gepresste Fruchtsäfte sowie kontaminiertes Mehl 
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oder Gemüse sind bestätigte Quellen menschlicher 

Infektionen. Weiterhin sind durch erregerhaltigen 

Rinderkot kontaminierte Weiden sowie mit 

Rindergülle gedüngte Anbauflächen, auf denen sich 

STEC/EHEC-Stämme mehrere Monate halten 

können, mögliche Infektionsquellen. STEC/EHEC, 

die von dort aus in anliegende Badegewässer bzw. 

ins Trinkwasser (Brunnenanlagen) gelangen, können 

ein erhebliches Infektionsrisiko darstellen. Daneben 

darf aber auch das Risiko von Infektionen durch 

direkten Kontakt zu Tieren (Streichelzoos, Besuche 

in landwirtschaftlichen Betrieben, „Ferien auf dem 

Bauernhof“) sowie die fäkal-orale Übertragung von 

Mensch zu Mensch, besonders in Gemeinschafts-

einrichtungen, nicht übersehen werden. 

 

STEC-Stämme, die Shigatoxin (Stx) des Subtyps 

Stx2e bilden und über Fimbrien vom Typ F18ab 

verfügen, sind Verursacher der weltweit in 

Intensivhaltungen von Schweinen verbreiteten 

Ödemkrankheit, die vorzugsweise bei Ferkeln 

während der ersten beiden Wochen nach dem 

Absetzen auftritt und zu bedeutenden 

ökonomischen Schäden führen kann. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Untersuchungen auf STEC werden in den 

Bundesländern von den veterinärmedizinischen 

Untersuchungsämtern bzw. von beauftragten 

Untersuchungsstellen durchgeführt. 

 

An das NRL für VTEC können E. coli-Isolate für eine 

weitere Charakterisierung bzw. Feintypisierung 

eingesandt werden. Das angebotene 

Methodenspektrum reicht von konventioneller PCR 

bis zur Genomsequenzierung. Für epidemiologische 

Fragestellungen werden Multi-Lokus-Sequenz-

Typisierungen (MLST), Restriktionsfragment-Muster-

Analysen (RFLP) mittels Pulsfeld-Gelelektrophorese 

und Vollgenomanalysen (WGS) angeboten. Der 

Nachweis des Stx mittels ELISA bzw. 

Zytotoxizitätstest (Verozelltest) steht ebenfalls zur 

Verfügung. 

 

Das NRL für VTEC sollte in 

Verfolgungsuntersuchungen in Tierbeständen, die 

im Zusammenhang mit humanen EHEC-

Erkrankungen stehen, einbezogen werden. Das NRL 

am FLI stimmt sich bei Empfehlungen eng mit dem 

Nationalen Referenzzentrum für Salmonellen und 

andere bakterielle Enteritiserreger am Robert-Koch-

Institut und dem Nationalen Referenzlabor für 

Escherichia coli einschließlich verotoxinbildende E. 

coli (VTEC) am Bundesinstitut für Risikobewertung 

ab.  

 

Statistische Angaben 
Im Jahr 2022 wurden STEC-Nachweise aus 116 

Beständen in TSN gemeldet (Fehler! Verweisquelle 

konnte nicht gefunden werden.). Die häufigsten 

Nachweise erfolgten dabei in Schweinebeständen 

(n=81). Außerdem wurden aus 16 Rinder- und einem 

Ziegenbestand, sowie von zehn Pferden, fünf 

Hunden, einem Zootier und zwei Wildtieren 

(Feldhase, Rehwild) STEC isoliert und gemeldet.  

 

Die gemeldeten Nachweise spiegeln die wahre 

Verbreitung von STEC in Deutschland nicht wieder 

und sind eher das Ergebnis von Zufallsbefunden. 
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Tab. 1: Übersicht über die in 2022 festgestellten Nachweise von STEC bei Tieren (TSN; Stichtag 22.09.2023) 

Bundesland Anzahl  
gemeldete Fälle betroffene Tierarten 

Baden-Württemberg  18  Schwein, Rind, Pferd 
Bayern 36 Schwein, Rind, Pferd, Hund 
Hamburg -  
Hessen 4 Rind, Zootier 
Mecklenburg-Vorpommern  3 Schwein 
Niedersachsen 17 Schwein, Rind 

Nordrhein-Westfalen 
 

21 Schwein, Rind, Hund, Pferd, Feldhase, 

Rehwild 
Rheinland-Pfalz 4 Rind, Hund 
Saarland 1 Schwein 
Sachsen-Anhalt 6 Schwein, Rind, Ziege 
Schleswig-Holstein 5 Schwein 
Thüringen  1 Schwein 
Gesamt 116 - 

 

Forschung 
Eine vollständige Eliminierung von STEC aus den 

Reservoirwirten erscheint derzeit nicht erreichbar, 

jedoch zielt die Forschung auf eine Reduzierung der 

Erreger im Rind ab. Dabei werden verschiedene 

Strategien verfolgt. Eigene, langjährige Studien 

haben gezeigt, dass neben den sporadisch 

auftretenden STEC auch STEC-Klone, die in 

einzelnen Tieren oder Herden über einen langen 

Zeitraum persistieren können, nachweisbar sind. Da 

Shigatoxin auf Bakteriophagen kodiert wird, können 

aus persistierenden STEC-Klonen heraus jederzeit 

neue Klone mit unkalkulierbarem humanem 

Gefährdungspotential entstehen. Deshalb werden 

Interventionsstrategien auf solche Klone 

ausgerichtet, die als bakterielles Reservoir für stx-

konvertierende Phagen im Gastrointestinaltrakt von 

Rindern dienen.  

 

Gemeinsam mit kanadischen Kollegen gehen wir der 

Frage nach, inwieweit endemische Häufungen von 

EHEC-Infektionen oder HUS-Fällen in Gebieten mit 

intensiver Rinderhaltung eher auf die Übertragung 

von bei Rindern sporadisch oder persistierend 

kolonisierenden Stämmen verursacht werden. 

Neben der Analyse der komplexen Mechanismen für 

das Persistenzvermögen der Klone sollen die 

Regelkreise zwischen dem genetischen Hintergrund 

der STEC, sowie ihren Adhärenz-Eigenschaften, den 

Klon-spezifischen Wirtszell-Antworten und der 

Wirts-induzierten bakteriellen Genexpression 

aufgeklärt werden. Mit dem Shigatoxin haben wir 

bereits einen bakteriellen Faktor identifiziert, der 

über die Manipulation des bovinen Immunsystems 

der persistierenden STEC-Infektion und -

Ausscheidung durch Rinder Vorschub leistet. Diese 

Ausscheidung kann durch eine Kombination aus 

aktiver und passiver Immunisierung von Kälbern mit 

genetisch inaktivierten, rekombinanten 

Shigatoxoiden reduziert werden.  

 

Zur Abklärung möglicher neuartiger Reservoire für 

STEC in Deutschland wurden Neuweltkameliden 

(NWK; Alpakas und Lamas) untersucht, deren 

Beliebtheit hierzulande stetig zunimmt. Sie werden 

im neuen Tiergesundheitsgesetz als Nutztiere 

gelistet und in der Durchführungsverordnung 

2018/1882 der EU-Kommission als Arten, die 
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Seuchen auf Tiere und Menschen übertragen 

können. Obwohl sie häufig in engem Kontakt zu 

Nutztieren und Menschen gehalten werden und 

bekannt ist, dass sie und andere Camelidae als 

Reservoir für STEC dienen, gibt es kaum Daten über 

das Auftreten von STEC bei diesen Tieren. In einer 

Pilot-Querschnittsstudie in Mitteldeutschland 

(Sachsen, Sachsen-Anhalt und Thüringen) wurden 

daher Sammelkotproben von NWK auf STEC 

untersucht. Von 94 Proben aus 43 Betrieben waren 

17 PCR-positiv für stx1 und/oder stx2. Aus diesen 

Proben isolierte STEC-Stämme waren eae-negativ 

und gehörten nicht zu den Serovaren O157:H7, 

O26:H11, O45:H2, O103:H11, O111, O121:H19, O145 

oder O104:H4. In einer weiteren, eher longitudinal 

ausgerichteten Studie wurde in Kooperation mit der 

Justus-Liebig-Universität Gießen (JLU) in zehn 

Herden jeweils 20 Tiere einmal beprobt. Neun 

dieser zehn Herden wurden weiter an drei 

verschiedenen Zeitpunkten beprobt. Nach 

Auswertung der ersten zwei Beprobungen betrug die 

ermittelte Herdenprävalenz für STEC in der ersten 

Probennahmerunde 70 %, in der zweiten 100 %. 

Insgesamt 362 Proben einzelner Tiere wurden bisher 

auf das Vorhandensein von stx-Genen getestet und 

21 Proben (5,8 %) waren PCR-positiv für stx1, 57 für 

stx2 (15,7 %) und 23 für beide Gene (6,4 %). Die 

Prävalenz innerhalb der Herden schwankte stark 

und reichte von 0–53 % in der ersten Runde und von 

6–60 % in der zweiten Runde. Bei den identifizierten 

stx-Gen-Subtypen handelte es sich überwiegend um 

stx1c (93 %; 41/44) und stx2b (63 %; 50/80), bei 

denen ein geringes Risiko für die Auslösung schwerer 

Erkrankungen beim Menschen gilt. Einige wenige 

Tiere waren PCR-positiv für stx1a, stx2c, stx2d, 

stx2e und stx2f. In 25 % der Proben (20/80) wurden 

mehrere Signale des stx2-Subtyps nachgewiesen. Bei 

6 Proben (8%) konnte bisher kein stx2-Subtyp 

identifiziert werden. Obwohl die Gefährdung durch 

STEC gering zu sein scheint, sollten weitere 

Analysen zur Vergrößerung der Datenbasis 

durchgeführt werden, um die Bedeutung von NWK 

als Infektionsquelle für den Menschen besser 

einschätzen zu können.  

 

In Deutschland wurden und werden immer wieder 

STEC in Mehl und Mehlprodukten wie 

Backmischungen und Teigen nachgewiesen. Derzeit 

ist weitgehend unklar, welchen Ursprungs diese 

Kontaminationen sind und welche Eintragswege in 

das Mehl bzw. die Mehlprodukte existieren. Es wird 

vermutet, dass Kontaminationen auf dem Feld durch 

den Eintrag von kontaminiertem Dünger oder den 

Kot von Wildtieren geschehen können. So wurde von 

uns bei einer aus 34 Kotproben von Nagern im 

Thüringer Becken STEC nachgewiesen. Das Isolat 

(O91:H14, ST33, stx1a/stx2b) war einem anderen 

Isolat sehr ähnlich, das zeitgleich aus vom selben 

Feld aufgesammeltem Schafskot isoliert werden 

konnte. Im Rahmen eines Kooperationsprojektes mit 

dem Bundesinstitut für Risikobewertung (BfR), dem 

Max-Rubner-Institut (MRI), der Deutschen 

Müllerschule Braunschweig und der Justus-Liebig-

Universität (JLU) wird derzeit versucht mögliche 

Eintragsquellen und Übertragungswege von STEC in 

Mehl entlang der Mehlproduktionskette in einem 

weitgehend geschlossen arbeitendem Rinder-

haltenden Betrieb mit eigenem Futteranbau 

(Versuchsstation des Instituts für Tierernährung, 

FLI, Braunschweig) aufzuklären.  

 

Staatliche Maßnahmen 
In der Humanmedizin sind in Deutschland nach 

§ 6 des Infektionsschutzgesetzes (IfSG) der 

Krankheitsverdacht, die Erkrankung sowie der Tod 

an enteropathischem HUS namentlich 

meldepflichtig. Vom HUS abgegrenzt werden in der 

Meldepflicht die anderen EHEC-bedingten 

Erkrankungen. In diesen Fällen ist nach § 7 IfSG der 

direkte oder indirekte Nachweis von EHEC-

Stämmen, soweit er auf eine akute Infektion 

hinweist, ebenfalls namentlich zu melden. 
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Nachweise von STEC bei Tieren sind seit dem Jahr 

2005 nach der Verordnung über meldepflichtige 

Tierkrankheiten (in der Fassung der 

Bekanntmachung vom 08. Juli 2020, BGBl. I S. 1604) 

ebenfalls meldepflichtig. 

 

In der Verordnung (EU) 2016/429 vom 9. März 2016 

(„Tiergesundheitsrecht“) waren Infektionen mit 

Verotoxin bildende E. coli in Anhang II (Seuchen für 

die die spezifischen Bestimmungen zur Prävention 

und Bekämpfung der Verordnung gelten) zunächst 

gelistet. Artikel 2 Absatz 2 der Verordnung sieht vor, 

dass sie für Seuchen, einschließlich Zoonosen, 

unbeschadet der Bestimmungen des Beschlusses Nr. 

1082/2013/EU, der Verordnung (EG) Nr. 999/2001, 

der Richtlinie 2003/99/EG und der Verordnung (EG) 

Nr. 2160/2003 gilt. Da jedoch unter anderem 

Infektionen mit Verotoxin bildenden E. coli bereits 

durch sektorspezifische Vorschriften abgedeckt 

sind, wurden sie durch die Delegierte Verordnung 

(EU) 2018/1629 vom 25. Juli 2018 wieder aus der 

Liste in Anhang II der Verordnung (EU) 2016/429 

gestrichen. In der Durchführungsverordnung (EU) 

2018/1882 vom 3. Dezember 2018 über die 

Anwendung bestimmter Bestimmungen zur 

Seuchenprävention und -bekämpfung auf Kategorien 

gelisteter Seuchen und zur Erstellung einer Liste von 

Arten und Artengruppen, die ein erhebliches Risiko 

für die Ausbreitung dieser gelisteten Seuchen 

darstellen, sind Infektionen mit STEC/EHEC/VTEC 

beim Tier entsprechend nicht als kategorisierte 

Tierseuche geführt.  
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18. Toxoplasmose - Toxoplasmosis  

Schares, G.  

 

Summary 
Toxoplasmosis is a reportable animal disease in 

Germany. In 2022, a total of 57 cases were reported 

(38 in cats; 8 in dogs; 3 in foxes; 2 in chicken; 1 in a 

sheep; 1 in a goat; 1 in a mouflon; 1 in a marten; 1 

in a squirrel; 1 in a non-classified zoo animal). 

However, there are indications of under-reporting. 

The regional distribution of the reported cases is 

similar to earlier published data for T. gondii 

positive feline fecal samples (HERRMANN et al. 

2010). 

 

Zusammenfassung 
Die Toxoplasmose zählt zu den meldepflichtigen 

Tierkrankheiten. Sie ist eine Infektionskrankheit, 

die durch den einzelligen Parasiten Toxoplasma 

gondii hervorgerufen wird. T. gondii vermehrt sich 

obligat intrazellulär. Die Endwirte von T. gondii sind 

Feliden. Sie können mit dem Kot umweltresistente 

Stadien (Oozysten) des Parasiten ausscheiden, die 

warmblütige Tiere, welche als Zwischenwirte 

fungieren, mit der Nahrung aufnehmen. In 

infizierten Zwischenwirten persistiert T. gondii 

wahrscheinlich lebenslang unter Bildung von 

Gewebezysten. Infektionen des Menschen werden 

vor allem durch den Verzehr von rohem oder nicht 

ausreichend erhitztem Fleisch infizierter Tiere 

verursacht, das Gewebezysten mit lebenden 

Parasitenstadien enthält. Eine Ansteckung kann 

auch durch die Aufnahme von Nahrungsmitteln oder 

Wasser erfolgen, die mit Oozysten aus dem Kot 

infizierter Feliden kontaminiert sind. Viele 

Tierarten zeigen nach einer Infektion mit T. gondii 

in der Regel keine klinischen Symptome. Bei Schafen 

und Ziegen kann es zu Aborten kommen. Bestimmte 

Tierarten, die hierzulande in Zoos gehalten werden, 

aber auch einige einheimische Wildtiere können 

schwer an Toxoplasmose erkranken und sterben. 

Epidemiologische Untersuchungen 
An das Nationale Referenzlabor für Toxoplamose 

gesendete Gewebe infizierter Zwischenwirte und 

verdächtige Kotproben wurden mit Hilfe der PCR auf 

T. gondii untersucht und die darin nachgewiesenen 

T. gondii-Stadien mittels PCR-RFLP-Verfahren 

typisiert (HERRMANN et al. 2010, 2012 a, b). Das 

Nationale Referenzlabor für Toxoplasmose hat sich 

an internationalen Studien beteiligt, um eigene 

serologische Verfahren zu validieren (PARDINI et al., 

2012; TSANIDAKIS et al., 2012; MORÉ et al., 2012). 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Infektionen lassen sich bei der histologischen oder 

koproskopischen Untersuchung oder durch Er- 

regerisolierung nachweisen. Allerdings ist bei diesen 

direkten Nachweisverfahren eine anschließende 

Bestätigung der Erregeridentität mittels PCR 

erforderlich. Über spezifische Antikörper gegen 

Tachyzoiten von T. gondii (z. B. im Immunfluores-

zenztest, ELISA, Westernblot oder 

Agglutinationstest) können Infektionen indirekt 

nachgewiesen werden. Im Nationalen Referenzlabor 

für Toxoplasmose werden vorzugsweise der 

Immunfluoreszenztest und ein Immunblot, der auf 

affinitätschromatographisch gereinigtem Antigen 

(TgSAG1) basiert, zur serologischen Diagnose 

eingesetzt. Die Untersuchungszahlen aus dem Jahr 

2022 sind in der Tabelle angegeben. 

 
 Anzahl 

Einsendungen  122 

Erregernachweise  29 von 61  

Antikörpernachweise 3 von 61 
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Abb. 1: Im Jahr 2022 über TSN mitgeteilte Toxoplasmose-
Fälle (n = 57; Stand 28.11.2023) 

 

Statistische Angaben 
Gemäß der im Tierseuchennachrichtensystem 

hinterlegten Falldefinition gelten folgende 

Voraussetzungen für die Feststellung der 

Toxoplasmose: 1. Histologischer Erregernachweis 

mit Bestätigung der Erregeridentität bei Tierarten, 

die der Lebensmittelgewinnung dienen, oder 2. 

kulturelle Erregerisolierung mit Bestätigung der 

Erregeridentität bei Tierarten, die der 

Lebensmittelgewinnung dienen, oder 3. 

koproskopischer Erregernachweis bei Endwirten 

(Feliden) mit Bestätigung der Erregeridentität oder 

4. indirekter Nachweis der Infektion bei Tieren, die 

der Lebensmittelgewinnung dienen.  

 

Im Jahr 2022 wurden 57 Fälle gemeldet (38 bei 

Katzen; 8 bei Hunden; 3 bei Füchsen; 2 bei Hühnern; 

1 bei einem Schaf; 1 bei einer Ziege; 1 bei einem 

Mufflon; 1 bei einem Marder; 1 bei einem 

Eichhörnchen; 1 in einer anderen Zootierart ohne 

Zuordnung). Die Verteilung der gemeldeten Fälle in 

Deutschland ist heterogen (Abbildung). Eine ähn-

liche Verteilung wurde in einer vorausgehenden 

Studie auch bei positiven Katzenkotproben 

beobachtet (HERRMANN et al. 2010). Es gibt 

Hinweise, dass nicht alle nachgewiesenen Fälle 

gemeldet wurden.  

 

Forschung 
Das NRL Toxoplasmose führt epidemiologische 

Untersuchungen zum Vorkommen der Toxoplasmose 

bei Tieren durch, deren Ergebnisse teilweise bereits 

veröffentlicht sind (MAKSIMOV et al. 2011; MORÈ et 

al., 2012; PARDINI et al., 2012; TSANIDAKIS et al., 

2012; Stelzer et al., 2019). Serologische und direkte 

Nachweisverfahren werden weiterentwickelt 

(HERRMANN et al. 2011). Das NRL Toxoplasmose 

beschäftigt sich ferner mit der Typisierung von T. 

gondii und mit der Identifizierung und Validierung 

von Markern, die Aussagen über die Virulenz 

genetisch verschiedener T. gondii-Isolate zulassen 

(HERRMANN et al. 2010, 2012 a, b). 

 

Staatliche Maßnahmen 
Die Amerikanische Faulbrut ist eine 

anzeigepflichtige Tierseuche nach der Verordnung 

über anzeige-pflichtige Tierseuchen. Die AFB wird 

nach den Bestimmungen der Bienenseuchen-

Verordnung in der Fassung der Bekanntmachung Die 

Toxoplasmose ist gemäß der Verordnung über 

meldepflichtige Tierkrankheiten in Deutschland 

eine meldepflichtige Tierkrankheit. Sie wird durch 

die Erfassung der Fälle im 

Tierseuchennachrichtensystem passiv überwacht. 

 

Zoonosepotential  
Die meisten Primärinfektionen beim Menschen 

verlaufen asymptomatisch; manche Patienten 

erkranken an einer Lymphadenopathie oder einer 

okulären Toxoplasmose. Eine primäre, während der 
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Schwangerschaft erworbene Infektion kann den 

Föten schwer schädigen. Bei immunsupprimierten 

Patienten kann eine Reaktivierung latenter 

Infektionen zu lebensbedrohlichen Enzephalitiden 

führen. Der Nachweis kongenital erworbener 

Toxoplasmosen des Menschen ist nach § 7 Abs. 3 Nr. 

6 des Infektionsschutzgesetzes zu melden. In 

einigen Bundesländern sind auch postnatal 

erworbene Toxoplasmosen meldepflichtig.  
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19. Tuberkulose der Rinder – Bovine Tuberculosis  

Barth, S. A.  

 

Summary 
Tuberculosis (TB) in cattle caused by Mycobacterium 

(M.) bovis or M. caprae is a notifiable disease. Both 

pathogens are members of the Mycobacterium 

tuberculosis complex (MTC) which additionally 

consists of M. tuberculosis and M. africanum 

(tuberculosis in humans), M. microti (tuberculosis in 

mice) and M. pinnipedii (tuberculosis in pinnipeds). 

Under new EU animal health legislation, as of April 

21, 2021, infections with M. tuberculosis, M. bovis 

or M. caprae (MTBC) in cattle (Bison ssp., Bos ssp. 

and Bubalus ssp.) are among the "listed diseases" of 

category B, D and E, respectively, with the aim of 

eradicating them throughout the Union. 

Based on the shared sequence of their 16S rDNA all 

members of the MTC taxonomically are very closely 

related. Due to their close relationship complex 

molecular methods are applied to differentiate 

members of the MTC. Spoligotyping, MIRU/VNTR 

(mycobacterial interspersed repetitive 

unit/variable number of tandem repeat) typing and 

whole genome sequence (WGS) analysis are 

nowadays the most frequently used methods for 

molecular epidemiology of MTC members. 

All members of the MTC possess zoonotic potential, 

since they may cause tuberculosis not only in their 

primary hosts but also in other mammalian species, 

occasionally even in pet birds (psittacids). The most 

crucial feature for disease transmission is the 

chronic, long lasting (weeks, months, years) 

subclinical course of the disease still with possible 

excretion of the pathogen during this stage. 

Therefore, pasteurization of milk, regular meat 

inspection, immunological monitoring, culling of 

positive cattle as well as attention to clinical 

symptoms compatible with tuberculosis in cattle 

and other animal species (companion animals, zoo 

animals, captive and free-ranging wild animals) are 

prerequisites for efficient control of zoonotic 

tuberculosis. In 1996, Germany was declared 

officially free of bovine tuberculosis (Commission 

decision 97/76/EC) which means that at least 99.9 % 

of the cattle holdings per year are TB-free and since 

then this status was maintained. Also under the new 

EU legislation and the Implementing Regulation (EU) 

2021/620, Germany continues to have "disease-free" 

status from infections with MTBC. 

 

Four outbreaks were reported in 2022, three of 

them in farms in Bavaria and one in a farm in 

Thuringia. The Bavarian herds were all affected by 

strains of the species M. caprae, while in Thuringia 

the outbreak was caused by M. bovis. 

 

Zusammenfassung 
Die Tuberkulose der Rinder ist eine 

anzeigepflichtige Tierseuche, hervorgerufen durch 

Mycobacterium (M.) bovis oder M. caprae. Beide 

sind Angehörige des M. tuberculosis-Komplexes 

(MTC) und als Erreger der Rindertuberkulose in 

Deutschland von vergleichbarer Bedeutung. 

Allerdings unterscheiden sie sich in ihrer 

geographischen Prävalenz (Abb. 1). Dem MTC 

gehören außerdem auch M. tuberculosis und M. 

africanum (Tuberkulose des Menschen), M. microti 

(Tuberkulose der Maus) und M. pinnipedii 

(Tuberkulose der Robben) an. Mit M. orygis 

(Antilope), M. suricattae (Erdmännchen), M. mungi 

(Mungo) und dem Dassie bacillus (Klippschliefer) 

wurden in jüngerer Zeit weitere exotische 

Mitglieder des MTC beschrieben. Nach dem neuen 

Tiergesundheits-Recht der EU zählen seit dem 21. 

April 2021 Infektionen mit M. tuberculosis, M. bovis 
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Abb. 1: Geographische Verteilung der gemeldeten Ausbrüche der Tuberkulose der Rinder (A) in den Jahren 2005 bis 
incl. 2022 (n=216) und (B) für das Jahr 2022 mit weitergehender Typisierung des Erregers (TSN, Stichtag 01.10.2023 
und eigene Analysen). 

 

oder M. caprae (MTBC) bei Rindern der Gattungen 

Bison ssp., Bos ssp. und Bubalus ssp. zu den 

„gelisteten Seuchen“ der Kategorie B, D und E, mit 

dem Ziel diese innerhalb der gesamten Union zu 

tilgen. 

Durch konsequente Bekämpfung auf Basis der 

Tuberkulin-Reaktion wurde in Deutschland zwischen 

den Jahren 1952 und 1961 (West) bzw. 1959 und 

1978 (Ost) der Status der amtlich anerkannten 

Freiheit von Tuberkulose erreicht. Nach der 

Vereinigung im Jahr 1990 wurde der Status am 17. 

Dezember 1996 durch EU-Entscheidung 

(Entscheidung der Kommission 97/76/EG) bestätigt. 

Deutschland ist auf Grund dieser Entscheidung seit 

dem 1. Juli 1996 amtlich anerkannt frei von 

Rindertuberkulose, da pro Jahr in weniger als 0,1 % 

der Rinderhaltungsbetriebe Tuberkulose amtlich 

festgestellt wird. Auch nach dem neuen EU-Recht 

und der Durchführungsverordnung (EU) 2021/620 

hat das gesamte Hoheitsgebiet Deutschland 

weiterhin den Status „seuchenfrei“ in Bezug auf 

Infektionen mit MTBC. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Die Untersuchung auf Rindertuberkulose erfolgt in 

den einzelnen Bundesländern durch die dort 

ansässigen veterinärmedizinischen Untersuchungs-

ämter bzw. beauftragten Untersuchungsstellen. 

Hierbei kommen insbesondere real-time PCR- und 

kulturell-bakteriologische Verfahren zum Einsatz, 

deren Methoden in der amtlichen Methoden-

sammlung niedergelegt sind. Das NRL steht zur 

Absicherung des Befundes zur Verfügung.  

Neben der Rindertuberkulose werden auch 

Tuberkuloseverdachtsfälle bei anderen Tierarten 

untersucht, bei welchen immer wieder Erreger des 

MTC, aber auch andere, nicht tuberkulöse 

Mykobakterienspezies nachgewiesen werden. Alle 

im NRL vorhandenen animalen MTC-Isolate werden 

einer molekulargenetischen Feintypisierung 

unterzogen, um die epidemiologische 

A B
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Nachverfolgung zu unterstützen. Im Vordergrund 

stehen hierbei die Spoligotypisierung, DNS-

Sequenzanalysen einzelner Gene, PCR-Reaktionen 

(u.a. RD [region of difference]-Typisierung) und die 

Analyse der MIRU/VNTR (mycobacterial interspersed 

repetitive unit/ variable number of tandem repeat)-

Sequenzen. Die Sequenzierung ganzer Genome bzw. 

Analyse der SNPs (single nucleotide polymorphisms) 

auf dem Gesamtgenom zur Beantwortung 

molekular-epidemiologischer Fragestellungen 

gewinnt mehr und mehr an Bedeutung. In 

Ausnahmefällen werden Interferon-Gamma-

Freisetzungstests (IGRA) mit Blutproben, sowie 

Antikörpernachweise (nicht beim Rind) 

durchgeführt. 

 

Tabelle 1 listet das im NRL eingegangene 

Probenmaterial auf und Tabelle 2 die Ergebnisse der 

kulturell-bakteriologischen und molekular-

genetischen Untersuchungen. Außerdem wurden 

Proben von drei Rindern im IGRA, sowie Seren von 

fünf Seebären und drei Kamelen auf Antikörper 

gegen MTC getestet. 

 

Tab. 1: An das NRL im Jahr 2022 eingeschicktes Proben-
material  

Eingesandte Probenmaterialien Anzahl 

Gewebe, Kot, Spül-, Tupferproben  144 

Umweltproben     1 

Stämme     1 

DNS-, Formalin-, Paraffinproben   36 

Blut-, Serum-, Plasmaproben   11 

Gesamt 193 

 

Statistische Angaben 
Zum Stichtag 03.11.2022 wurden in Deutschland 

10.996.963 Rinder in 129.367 Betrieben gezählt 

(Statistisches Bundesamt). Im Vergleich zu den 

vorherigen Jahren mit 3 bis 10 Ausbrüchen blieb die 

Anzahl der Ausbrüche mit vier im Jahr 2022 auf 

ähnlichem Niveau (Tabelle 3). Die Ausbrüche 

erfolgten in Bayern (n=3) und Thüringen (n=1). Als 

Erreger wurden in Bayern ausschließlich die Spezies 

M. caprae, in Thüringen M. bovis identifiziert.  

 

Bundesweit lag der Anteil der Betriebe mit 

positivem Tuberkulose-Nachweis damit bei 0,003 %. 

Dies liegt weit unterhalb des gemäß Anhang A Abs. 

1 Nr. 4. a der Richtlinie 64/432/EWG, geändert 

durch die Richtlinie 98/46/EG, festgelegten 

Grenzwertes von 0,1 %.  

 

Epidemiologische Untersuchungen 
Die molekulare Epidemiologie der Tuberkulose des 

Rindes wird mit Hilfe von Spoligotypisierung und 

Multi-Locus-Varianzanalysen der isolierten Erreger 

erfasst. Hierdurch können Infektionsketten 

bestätigt und Zusammenhänge zwischen scheinbar 

unabhängigen Ausbrüchen aufgeklärt werden. 

Sofern dem NRL auch Isolate zugeschickt werden, 

werden zur weiteren Analyse auch 

Ganzgenomsequenzierungen vorgenommen.  

 

Für die aktuellen Geschehen zeigte sich, dass die M. 

caprae-Stämme aus den drei positiven Herden in 

Bayern alle zu einem Geschehen gehören und dem 

Spoligotyp SB2768 zugeordnet werden können. Der 

M. bovis-Stamm aus Thüringen weist den Spoligotyp 

SB0134 auf. 

Weitere Isolate bzw. DNS von Isolaten aus dem MTC 

die dem NRL zur Feintypisierung übersandt wurden, 

stammten von Rotwild (2x M. caprae), einer Katze 

(M. microti) und einem Hund (M. bovis).  
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Tab. 2: Untersuchung von Probenmaterial zum kulturellen und/oder molekulargenetischen Nachweis von 
Mykobakterien im Jahr 2022. 

Eingesandte Proben 
nach Tierart 

Anzahl 
untersuchte  

Proben/Tiere 

Anzahl Tiere ohne 
Nachweis von 
Mykobakterien 

Anzahl positive Tiere# 

MTC 
M. avium 

ssp. 
hominissuis 

M. avium 
ssp. avium 

andere Myko-
bakterien 

Rind 13 8 -    8 a - - - 

Schwein 3 3 1 - -  1   1 e 

Pferd 4 1 1 - - - - 

Ziege 2 2 2 - - - - 

Kameliden 1 4 1 - - - -   1 f 

Geflügel/Vogel 22 11 5 - -  3   3 g 

Katze 24 7 5     1 b -  1  

Hund 18 5 3     1 c -  1 - 

Zootiere 2 75 39 34 -   1 -   4 h 

Reptilien/Fische 3 2 2 - - - -   2 i 

Wildtiere 4 13 8 6     2 d - - - 

Mensch 1 1 1 - - - - 

Umwelt 1 - - -     1 j 

Gesamt 182 88 58 12 1 6 12 
#) teilweise Doppelinfektionen. 1) Alpaka; 2) Elefant, Seelöwe, Seebär, Robbe, Känguru, Spießbock; 3) Schildkröte, 
Fisch; 4) Rotwild, Wildschwein, Maulwurf.  
Identifizierte Mykobakterienspezies: a) M. bovis, M. caprae; b) M. microti; c) M. bovis; d) M. caprae; e) M. porcinum; 
f) M. avium subsp. paratuberculosis; g) M. avium subsp. silvaticum, M. genavense; h) M. setense, M. farcinogenes, M. 
phlei, M. conceptionense; i) M. chelonae, M. marinum; j) M. paragordonae. 

 
Tab. 3:  Festgestellte Tuberkulose-Ausbrüche bei Rindern in den Jahren 2005 bis 2022. 

MTC-Spezies 

Anzahl Ausbrüche je Jahr und Erregerspezies  

20
05

 

20
06

 

20
07

 

20
08

 

20
09

 

20
10

 

20
11

 

20
12

 

20
13

 

20
14

 

20
15

 

20
16

 

20
17

 

20
18

 

20
19

 

20
20

 

20
21

 

20
22

 

M. bovis 2 4 3 15 9 6 3 4 4 3 3 - - - 1 - 3 1 

M. caprae 2 1 7 8 10 4 1 5 27 10 7 2 3 5 2 10 6 3 

Nicht typisiert 1 1 2 - 4 1 1 20 9 - 2 - - 1 - - - - 

Gesamt 5 5 12 23 23 11 5 24 46 13 12 2 3 6 3 10 9 4 
TSN; Stichtag: 10. Oktober 2023 
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Forschung 
Das Auftreten von Mykobakterieninfektionen bei 

anderen Tierarten als beim Rind (kleine Haustiere, 

Tiere aus zoologischen Einrichtungen, Gehegewild 

und freilebende Wildtiere) wird wegen ihrer 

Bedeutung als potenzielle Infektionsquelle für den 

Menschen und das Rind untersucht.  

Ein Wildtierreservoir, das sich durch Vorkommen 

von M. caprae vor allem bei Rotwild manifestiert, 

besteht im Allgäu und angrenzenden Gebieten der 

österreichischen Alpen. In anderen Regionen 

Deutschlands wurde M. bovis / M. caprae in der 

Vergangenheit bei Wildtieren nur sehr sporadisch 

gefunden, wohingegen Tuberkulose hervorgerufen 

durch M. microti bei karni- und omnivoren 

Wildtieren sowie Haustieren mit Zugang zur freien 

Natur und Zootieren mit Zugang zu Außengehegen 

nicht selten nachgewiesen werden kann.  

Bei Neuweltkameliden wurde der Erreger der 

Rindertuberkulose in Deutschland bisher nicht 

nachgewiesen.  

 

Staatliche Maßnahmen 
Das 2013/2014 bundesweit durchgeführte einmalige 

Monitoring ergab, dass der OTF-Status auch mehr als 

15 Jahre nach Beendigung der regelmäßigen und 

flächendeckenden Tuberkulinisierung der Rinder 

nicht gefährdet ist. Der seltene Fall, dass M. 

tuberculosis bei hauttestpositiven Rindern 

nachgewiesen bzw. vermutet wurde, führte zu einer 

Überarbeitung der Tuberkulose-Verordnung, die 

2017 in Kraft getreten ist und in der nun neben den 

Nachweisen von M. bovis und M. caprae auch die 

Nachweise von M. tuberculosis, M. africanum und 

M. microti bei Rindern berücksichtigt werden wird.  

 

Zoonosepotenzial 
Als Erreger der klassischen Tuberkulose besitzen 

alle Mitglieder des MTC zoonotisches Potenzial. Sie 

sind zwischen Mensch und Tier sowie zwischen 

einzelnen Säugetierarten, unter bestimmten 

Bedingungen sogar auf Vögel, übertragbar und 

können schwere Erkrankungen hervorrufen. Beim 

individuellen Patienten (Mensch) lässt sich eine 

durch M. bovis oder M. caprae verursachte 

Tuberkulose nicht von einer durch M. tuberculosis 

induzierten Tuberkulose unterscheiden. Durch die 

Einführung der Pasteurisierung der Milch und die 

Tilgung der Tuberkulose in den Rinderbeständen 

wurde die Anzahl der Fälle boviner Tuberkulose 

beim Menschen bis auf ca. 1 % aller Tuberkulosefälle 

reduziert (Tabelle 4). Dabei handelt es sich wohl 

häufig um Reaktivierungen alter Infektionen bei 

Menschen in höherem Lebensalter oder Menschen 

mit Migrationshintergrund. Neuinfektionen sind 

jedoch auch heute, vor allem bei Personen mit 

engem Bezug zur Landwirtschaft nicht 

ausgeschlossen. 

 

Weitere Infektionsquellen für den Menschen können 

andere Nutztiere als das Rind, kleine Haustiere 

(z.Bsp. Hund und Katze), Zootiere, Gehege-Wild 

oder Kameliden darstellen, die unerkannt infiziert 

in engem dauerhaftem Kontakt mit dem Menschen 

leben. Unter ungünstigen Bedingungen ist auch eine 

Übertragung von Mensch zu Mensch möglich. Je 

nachdem, ob es sich um die klassische Tröpfchen-

Infektion oder den oralen Infektionsweg handelt, 

kann es eher zur Lungentuberkulose oder zu einer 

extrapulmonalen Manifestation kommen.  
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Tab. 4: Nach IfSG gemeldete Fälle humaner Tuberkulose in den Jahren 2011 bis 2022 

Robert Koch-Institut: SurvStat@RKI 2.0, https://survstat.rki.de, Abfragedatum: 20.10.2023 
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20. Tularämie - Tularemia  

Tomaso, H., Linde, J., Homeier-Bachmann, T. 

 

Summary 
Tularemia is an infectious disease caused by 

Francisella (F.) tularensis. These fastidious, slowly 

growing bacteria can be cultivated on special 

nutrient media. In Germany, mainly rodents, hares 

and wild rabbits are affected, but also a variety of 

other animals with different susceptibilities can be 

infected. Disease and detection of the pathogen of 

tularemia are notifiable in hares and rabbits. 

The pathogen can be transmitted to humans and 

causes different clinical forms of the disease 

depending on the route of infection.  

Whole-Genome-Sequencing allows high-resolution 

typing which is robust, reproducible and allows the 

identification of highly closely related strains. 

Genomically highly similar strains are often found in 

local foci but may also spread over large distances. 

In 2022, no new genotypes were found. 

 

Zusammenfassung 
Die Tularämie (Hasenpest) ist eine durch Francisella 

(F.) tularensis hervorgerufene Infektionskrankheit. 

Es handelt sich dabei um anspruchsvolle, langsam 

wachsende Bakterien, die auf Spezialnährmedien 

gezüchtet werden können.  

Betroffen sind in Deutschland vorwiegend 

Nagetiere, Hasen und Wildkaninchen, aber auch 

eine Vielzahl anderer Tiere mit unterschiedlicher 

Empfänglichkeit. Krankheit und Nachweis des 

Erregers der Tularämie sind bei Hasen und 

Kaninchen meldepflichtig.  

Der Erreger kann auf den Menschen übertragen 

werden und je nach Eintrittspforte werden 

unterschiedliche klinische Verlaufsformen 

verursacht. 

Die Gesamtgenomsequenzierung ermöglicht eine 

hochauflösende Typisierung, ist robust, 

reproduzierbar und ermöglicht die Identifizierung 

und Unterscheidung sehr eng verwandter Stämme. 

Genomisch sehr ähnliche Stämme kommen häufig in 

lokalen Gebieten vor, können sich aber auch über 

weite Strecken verbreiten.  

In 2022 wurden keine neuen bzw. für die jeweilige 

Region untypische Genotypen gefunden. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Untersuchungen auf Tularämie werden in den 

Untersuchungsämtern bzw. vergleichbaren 

Einrichtungen der Bundesländer durchgeführt. Dem 

NRL werden Isolate zur Bestätigung der 

Identifikation und weiteren Charakterisierung 

zugesandt. Die hierbei verwendeten 

mikrobiologischen und molekularbiologischen 

Methoden sind in der amtlichen Methodensammlung 

und im „Manual of Diagnostic Tests and Vaccines for 

Terrestrial Animals“ der WOAH aufgeführt.  

 

Statistische Angaben 
Gegenüber dem Vorjahr sank die Zahl der 

gemeldeten Fälle pro Jahr bei Menschen und Tieren 

(Tabelle 1) deutlich. Im Vergleich zum Vorjahr 

wurde kein Stamm detektiert, der einer bisher 

unbekannten Subklade angehört. 

 

Forschung 
Im letzten Jahr war der Schwerpunkt weiterhin auf 

der bioinformatischen Analyse von 

Gesamtgenomdaten, um die molekulare 

Epidemiologie besser abklären zu können. Eine 

bioinformatische Pipeline zur Genotypisierung von 

Francisella tularensis wurde publiziert und ist 

öffentlich kostenlos zugänglich. 

.
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Tab. 1: Zahl gemeldeter Fälle von Tularämie in Deutschland (2011 – 2022) 
(Quellen: TSN, und SurvStat; RKI; Stichtag 18.08.2023) 

Jahr 20
11

 

20
12

 

20
13

 

20
14

 

20
15

 

20
16

 

20
17

 

20
18

 

20
19

 

20
20

 

20
21

 

20
22

 

Tularämie-Fälle bei Tieren 12 38 44 119 97 63 56 75 208 146 155 79 

Tularämie-Fälle beim Menschen 17 22 20 23 34 43 56 58 74 65 119 68 

 

Probeneingänge/Untersuchungen Spezifizierung Anzahl 

Einsendungen gesamt Isolate/Gewebe/DNA/Serum 172 

Positiver Erregernachweis Polymerase-Kettenreaktion 31 

Kulturelles Wachstum  22 

Negativer Antikörpernachweis SLA 2 

Abgabe Referenzmaterial Isolate/DNA/ Positivkontrollserum 1 

Ringtests Teilnahme an Ringversuch 2 

Epidemiologische Berichte Vergleich der Gesamtgenome aus dem jeweiligen 

Bundesland 

6 
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21. Vibrionenseuche der Rinder – Bovine genital campylobacteriosis  

El-Adawy, H. H. 

 

Summary 
Bovine genital campylobacteriosis is a venereal dis-

ease of cattle that is rarely diagnosed in Germany 

and is subject to mandatory notification. BGC is 

characterized by infertility, early embryonic death, 

and abortion in cattle. The causative agent is 

Campylobacter fetus subsp. venerealis. This 

bacterium must be distinguished from C. fetus 

subsp. fetus by suitable diagnostic methods due to 

its different epidemiology and clinical significance 

and the resulting consequences. A third subspecies, 

Campylobacter fetus subsp. testudinum, was 

described in 2014 and is mainly found in reptiles 

(Fitzgerald et al., 2014). In 2022, 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 

Anzeigepflicht unterliegt. Das verursachende Agens 

ist Campylobacter fetus subsp. venerealis. Dieses 

Bakterium ist wegen unterschiedlicher 

Epidemiologie und klinischer Bedeutung und der 

daraus resultierenden Konsequenzen durch 

geeignete Diagnostikmethoden von C. fetus subsp. 

fetus zu unterscheiden. Eine dritte Subspezies, 

Campylobacter fetus subsp. testudinum, wurde 

2014 beschrieben und wird hauptsächlich bei 

Reptilien nachgewiesen (Fitzgerald et al., 2014). 

Im Jahr 2022 wurde C. fetus subsp. venerealis in 

Deutschland nicht gemeldet. 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Es wurde eine Arbeitsanleitung zur Diagnostik der 

bgC erarbeitet, welche in der amtlichen 

Methodensammlung des FLI zu finden ist. Das 

Untersuchungsmaterial (Präputialspülproben, 

Vaginaltupfer etc.) muss frisch sein und nach 

spätestens 6 h sollte die Kultivierung auf Skirrow-

Medium oder Mueller-Hinton-Agar mit Zusatz von 

10% Schafblut begonnen werden. Die An-zucht 

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-

Differenzierung von C. fetus subsp. fetus und C. fe-

tus 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 

Nachweis des C. fetus venerealis-spezifischen 

Insertionselementes ISCfe1 (Abril et al., 2007). 

Die Sequenzierung des gesamten Genoms kann für 

die Subtypisierung von Campylobacter fetus 

verwendet werden (Abdel-Glil et al., 2020). 

Entsprechend den Ergebnissen von Abdel-Glil et al., 

2020 wurde zur Auswertung von 

Gesamtgenomsequenzen eine bioinformatische 

Toolbox 

(https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/cfvcatch/-

/issues/1) durch das NRL zur Verfügung gestellt. 

Gesamtgenom-Sequenzierung mit anschließender 

bio-informatorischer Datenanalyse ist in vielen 

Ländern bereits Standard bei der Isolat-basierten 

Feintypisierung, für Ausbruchsanalysen und zur 

Charakterisierung von Campylobacter fetus. 

Während Sequenzierung mittels Verfahren der 

zweiten Generation (Next Generation Sequenzing) 

etabliert ist, befinden sich Verfahren der dritten 

https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/cfvcatch/-/issues/1
https://gitlab.com/FLI_Bioinfo/cfvcatch/-/issues/1
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Generation in der Validierungsphase. DNS-Isolation 

und Erstellung von Libraries sollten nach 

Herstellerangaben durchgeführt werden. Die 

Datenanalyse beginnt mit einer Qualitätskontrolle. 

Dabei sollten mindestens 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 assemblierten Genome 

sollten eine Größe von ∼1.8 Mbp ± 25% und einen 

N50-Wert von 15kB aufweisen. Zur Typisierung ist 

das klassische MLST (7 Gene), basierend auf der 

Genomsequenz, möglich. Hochauflösende 

Phylogenie ist durch die Bestimmung von 

Einzelnukleotidänderungen (SNPs) möglich. 

Entsprechend den gesetzlichen Vorgaben (TÄHAV § 

12c, d), ist bei Einsatz eines Antibiotikums ein 

Antibio-gramm des isolierten Erregers nach 

qualifizierter Probennahme zu erstellen.  

Die Empfindlichkeitsprüfung der Campylobacter 

gegenüber antibakteriellen Wirkstoffen kann nach 

verschiedenen national oder international 

anerkannten Verfahren wie der Agardiffusion, der 

Bouillondilution oder mittels Epsilometer (E) Test 

durchgeführt werden. Die Methoden und die 

Interpretationskriterien orientieren sich am 

Standard für antimikrobielle 

Empfindlichkeitstestung für Bakterien des Clinical 

and Laboratory Standards Institu-te (CLSI, 2018). 

 

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 2022 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 

Infertilität, frühe embryonale Mortalität und Abort 

charakterisierte, venerische Erkrankung. Heute 

wird sie als bovine genitale Campylobacteriose 

(bgC) bezeichnet. 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 klinisch gesunder Bullen 

ist das natürliche Reservoir für den Erreger. 

Abzugrenzen von der bgC sind Infektionen mit C. fe-

tus subsp. fetus, der seinen natürlichen Standort im 

Intestinaltrakt von Rindern hat und gleichfalls 

Aborte auslösen kann. Eine dritte Subspezies stellt 

C. fetus subsp. testudinum dar, welche aus 

Menschen und Reptilien isoliert wurde (Fitzgerald et 

al., 2014). 

Die Erregerübertragung beim Rind erfolgt 

hauptsächlich durch den natürlichen Deckakt. 

Bullen zeigen meist keine Krankheitsanzeichen. Da 

der Erreger im Samen enthalten sein kann, besteht 

die Gefahr der Übertragung durch künstliche 

Besamung. Bei weiblichen Tieren sind die 

Hauptsymptome Fruchtbarkeitsstörungen, Aborte in 

jedem Trächtigkeitsstadium und Sterilität. 

Die Unterschiede in der Epidemiologie und der klini-

schen Bedeutung der Subspezies von C. fetus erfor-

dern eine exakte Identifizierung und 

Differenzierung. Bei Aborten sind 

differentialdiagnostisch Brucellose, Trichomoniasis 

und Salmonellose auszuschließen. 

 

Forschung 
Genomische Epidemiologie von Campylobacter fetus 

subsp. venerealis aus Deutschland 

Campylobacter fetus subsp. venerealis (Cfv) 

verursacht die genitale Campylobakteriose der 

Rinder (BGC), eine von der Weltorganisation für 

Tiergesundheit (WOAH) gelistete, handelsrelevante 

Krankheit, die durch schwerwiegende 
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Reproduktionsverluste wie Unfruchtbarkeit, frühen 

Embryonentod und Abort bei Rindern 

gekennzeichnet ist. BGC hat erhebliche 

wirtschaftliche Auswirkungen, die mehrere Länder 

dazu veranlasst haben, strenge Tilgungs- und 

Überwachungsmaßnahmen zur Eindämmung der 

Krankheit zu ergreifen. In Deutschland ist die 

Inzidenz von BGC-Fällen in den letzten 28 Jahren 

gering gewesen. Ziel dieser Studie war es, die 

genomische Vielfalt deutscher Cfv-Stämme, die aus 

verschiedenen deutschen Bundesländern isoliert 

wurden, zu untersuchen. In dieser Studie wurden 63 

Cfv-Stämme, die zwischen 1985 und 2015 

gesammelt wurden, mittels Ganzgenom-

sequenzierung analysiert und mit Genomdaten von 

91 internationalen Cfv-Isolaten verglichen. Die 

phylogenetische Analyse zeigte, dass die Cfv-

Population genetisch konserviert ist und 

geografische Cluster aufweist. In Deutschland wurde 

eine phylogenetische Linie identifiziert, die alle 

Stämme umfasst. Diese deutsche Linie gehörte zu 

einer Subklade, die wahrscheinlich im neunzehnten 

Jahrhundert entstand und sich im Laufe der Zeit 

diversifizierte. Die Ergebnisse dieser Studie deuten 

auf eine nicht wiederkehrende 

grenzüberschreitende Einführung von Cfv in 

Deutschland hin. Die BGC-Bekämpfungsmaßnahmen 

in Deutschland können als erfolgreich angesehen 

werden, da seit 2015 keine Ausbrüche mehr 

gemeldet wurden. 

 

Staatliche Maßnahmen 
Bei der bgC handelt es sich um anzeigepflichtige 

Tierseuche. Rechtsgrundlage der Untersuchungen 

zum Vorkommen von C. fetus subsp. venerealis sind 

die Verordnung über anzeigepflichtige Tierseuchen 

und die Verordnung zum Schutz gegen übertragbare 

Geschlechtskrankheiten der Rinder vom 3. Juni 1975 

(Deckinfektionen-Verordnung – Rinder) in der 

jeweils geltenden Fassung. 

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 

ausschließlich bei Rindern nachgewiesen. 
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Tabelle 1: Zahl der Ausbrüche der bgC in Deutschland in den Jahren 2006 – 2022 nach TSN  

(Stand 06.10.2023) 
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22. Virale Hämorrhagische Septikämie (VHS) und Infektiöse 
Hämatopoetische Nekrose (IHN) – Viral Haemorrhagic Septicaemia and 
Infectious Haematopoietic Necrosis 

Schütze, H. 

 

Zusammenfassung 
Die Virale Hämorrhagische Septikämie (VHS) und die 

Infektiöse Hämatopoetische Nekrose (IHN) sind 

rhabdovirale Erkrankungen der Salmoniden. 

Weltweit gelten IHN und VHS als anzeigepflichtige 

Seuchen. Entsprechend der Delegierten Verordnung 

(EU)2018/1882 der Kommission sind die IHN und VHS 

als Seuchen der Kategorie C+D+E gelistet. Vom 

„Nationalen Referenzlabor (NRL) für die VHS und 

IHN“ am Friedrich-Loeffler-Institut (FLI) auf der 

Insel Riems wird jährlich ein Bericht über den 

Umfang und die Struktur der Aquakultur mit 

Angaben zur Epidemiologie, Diagnostik und 

Bekämpfung der VHS und IHN sowie zum Umfang und 

zu den Ergebnissen der Laboruntersuchungen 

bezüglich virusbedingter Fischkrankheiten 

erarbeitet (§ 27 Tiergesundheitsgesetz, TierGesG). 

 

Labordiagnostische Untersuchungen 
Grundlage für die Probenahme und 

Diagnosemethoden zur Bestätigung des Vorliegens 

oder zur Ausräumung eines Verdachts der als 

Kategorie C+D+E gelisteten Fischseuchen IHN und 

VHS ist die Delegierte Verordnung (EU) 2020/689 

Anhang VI Teil II Kapitel 1.   

Das Auftreten von IHN und/oder VHS gilt als 

bestätigt, wenn eine oder mehrere 

Diagnosemethoden positive Befunde für den 

Erregernachweis ergeben. Als Diagnosemethode 

zulässig sind 1) der Virusnachweis, d.h., die 

Isolierung des Erregers in der Zellkultur mit 

Bestätigung durch immunochemische oder 

molekularbiologische Nachweisverfahren oder 2) 

der Genomnachweis mittels RT-(q)PCR. Der erste 

Fall der IHN und/oder VHS in einem zuvor anerkannt 

seuchenfreien Aquakulturbetrieb muss durch den 

Virusnachweis oder den Genomnachweis 

einschließlich der Sequenzierung des 

Amplifikationsproduktes bestätigt werden. Die 

entsprechend zugelassenen Diagnosemethoden sind 

detailliert in der amtlichen Methodensammlung des 

FLI veröffentlicht.  

Die Diagnostik erfolgt prinzipiell in den von den 

zuständigen Behörden mit der Untersuchung von  

IHN und/oder VHS beauftragten Laboratorien der 

Bundesländer. Die Klärung fraglicher Befunde, 

insbesondere im Rahmen von Untersuchungen eines 

Betriebes mit dem bisherigen Status „anerkannt 

seuchenfrei“ in Bezug auf IHN und/oder VHS, erfolgt 

am FLI nach den gesetzlichen Vorgaben. Zur 

Unterstützung epidemiologischer Nachforschungen 

der IHN und/oder VHS werden entsprechende 

Virusisolate vom NRL für IHN und VHS genetisch 

charakterisiert. 

Gemäß §27 des TierGesG organisierten die NRL für 

gelistete Fischseuchen im Jahr 2022 den jährlichen 

Ringvergleich zur Diagnostik der viralen Erreger der 

als Kategorie C+D+E gelisteten Krankheiten. Ziel des 

Ringvergleichs war u.a. die Diagnostik von IHN- 

und/oder VHS-Erregern auf Grundlage der 

Delegierten Verordnung EU EU2020/689 und der 

amtlichen Methodensammlung des FLI. Am 

nationalen Ringtest beteiligten sich 20 in 

Deutschland für die Diagnostik der IHN und VHS 

benannte und zugelassene Labore der Bundesländer 

und die NRL (3x) für gelistete Fischseuchen am FLI. 

Die teilnehmenden Labore wählten dabei selbst, ob 

der Erregernachweis mittels Zellkulturverfahren 
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und anschließender Bestätigung durch 

immunhistochemische Techniken und/oder mittels 

Genomnachweis des Erregers durchgeführt wurde. 

In 14 Laboren erfolgte der Virusnachweis der IHN- 

und VHS-Erreger. Sieben teilnehmende Laboratorien 

verwendeten die Titration zur Bestimmung des 

Virusgehalts im Probenmaterial. Der 

Genomnachweis mittels RT-qPCR für IHNV erfolgte 

in 20 und für VHSV in 22 der insgesamt 23 

teilnehmenden Labore. 

Die Ergebnisse des 2022 vom FLI durchgeführten 

nationalen Ringvergleiches bestätigen, dass die 

Untersuchungseinrichtungen in Deutschland eine 

sehr gute Diagnostik etabliert haben. Alle 

teilnehmenden Labore identifizierten entsprechend 

ihrer Akkreditierung die Erreger korrekt. Die 

Verfahren zum Genomnachweis von IHNV und VHSV 

sind inzwischen in allen akkreditierten Laboren 

erfolgreich etabliert. Unterschiede bestehen, wie in 

den letzten Jahren auch, bei der Bestimmung des 

Virusgehaltes mittels Titration und RT-qPCR (Abb. 

1). 

 
Abb. 1: Ergebnisse des Ringtests FLI_RT2022 zur 
Bestimmung des Virusgehaltes von IHNV- und VHSV in der 
Probe 5 mittels Titration und RT-qPCR 

 

Im Berichtszeitraum wurden in den von den 

Bundesländern benannten Untersuchungs-

einrichtungen fast 3.300 Proben auf das 

Vorhandensein von IHNV und ca. 3.000 auf VHSV 

untersucht. 150 Proben wurden positiv auf IHNV und 

91 positiv auf VHSV bzw. deren Genom getestet. Der 

diagnostische Nachweis einer IHNV- bzw. VHSV-

Infektion erfolgte in den Untersuchungsämtern 

vorrangig mittels RT-qPCR. Ein positives Ergebnis 

wurde in den meisten Fällen durch die 

Erregerisolierung in den regionalen Laboren 

und/oder RT-PCR mit anschließender Sequenzierung 

am NRL für IHN und VHS (FLI) bestätigt. Die 

Identifizierung der viralen Sequenz ist wichtig für 

die Ermittlung der genetischen Verwandtschaft der 

Erreger. Die Anzucht der Erreger in der Zellkultur ist 

insbesondere bei fraglichen bzw. nicht eindeutigen 

Ergebnissen zum viralen Genomnachweis sinnvoll. 

Das NRL für IHN und VHS am FLI untersuchte im Jahr 

2022 insgesamt 83 Proben von 58 Einsendungen auf 

IHNV und/ oder VHSV. Die Einsendungen umfassten 

sowohl Proben aus dem Berichtszeitraum als auch 

aus den Jahren 2019 bis 2021 mit der Bitte um 

Befundbestätigung und/ oder zur genetischen 

Charakterisierung. 

Der Verdacht einer Infektion wurde in 38 Proben für 

IHNV und in 15 Proben für VHSV bestätigt.  

Das Einsendungsmaterial wird am FLI zunächst in der 

RT-qPCR auf das Vorhandensein von VHSV-, IHNV- 

und IPNV-Genom untersucht. Die positiven 

Ergebnisse des quantitativen Genomnachweises 

wurden in den meisten Fällen zusätzlich durch die 

Amplifizierung viraler Genombereiche in der RT-PCR 

und anschließender Sequenzierung bestätigt. 

Es ist anzumerken, dass sich mit der Einführung von 

Genomnachweisverfahren (RT-qPCR) die Sensitivität 

bei der Befundung von IHN und VHS gegenüber 

anderen Nachweisverfahren erhöht hat. Die RT-

qPCR ist im Vergleich zu anderen diagnostischen 

Methoden, wie z.B. der Erregerisolierung in 

Zellkultur eine sehr schnelle und vor allem sensitive 

Methode, mit der eindeutig das Genom der Erreger 

der IHN und/ oder VHS detektiert wird. D.h., es 

werden auch sehr wenige virale Genomkopien 

detektiert. 

Eine Befundbestätigung des positiven 

Genomnachweises mittels RT-qPCR erfolgte am FLI 
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durch Sequenzierung eines Genombereiches, der für 

das Nukleoprotein-Gen (N-Gen) kodiert. Diese 

Analyse ermöglicht zum einen die Zuordnung des 

Erregers in die entsprechende Genogruppe und zum 

anderen auch die Identifizierung von Mutationen im 

N-Gen Bereich, um die diagnostische RT-qPCR 

zeitnah entsprechend diesen Veränderungen 

anzupassen. Bei hoher Viruslast, d.h., bei niedrigen 

cq-Werten in der RT-qPCR sowie nach Isolierung der 

Erreger in Zellkultur ist eine detaillierte genetische 

Charakterisierung der Erreger basierend auf dem 

Glykoprotein-Gen (G-Gen) möglich. 

 

Statistische Angaben 
Die Daten für diesen Bericht werden entsprechend 

§4 des TierGesG von den für das Veterinärwesen 

zuständigen obersten Landesbehörden der 

Bundesländer (Daten aus den Untersuchungslaboren 

und von den Fischgesundheitsdiensten) zugearbeitet 

und aus dem TierSeuchenNachrichten-System (TSN, 

2) der Bundesrepublik Deutschland (FLI, Institut für 

Epidemiologie) entnommen. Vom Referenzlabor der 

EU in Lyngby, Dänemark, werden bei den jährlich 

stattfindenden Beratungen die Berichte der 

Mitgliedsstaaten veröffentlicht und ausgewertet. Im 

Folgenden wird auf das übermittelte Datenmaterial 

dieser Quellen sowie Erhebungen des statistischen 

Bundesamtes (1) zurückgegriffen. 

Im Jahr 2022 wurden ca. 26.598 Tonnen (t) 

Aquakulturerzeugnisse wie Fische, Muscheln, 

Krebse, Kaviar und Rogen erzeugt (Abb. 2). Dies 

entspricht einem Rückgang von ca. 18,6 % 

gegenüber dem Vorjahr. Während die Produktion 

von Rogen und Kaviar um 17,7 % zunahm, blieb die 

Muschelproduktion um fast 40 % unter dem 

Vorjahresniveau. Mit -2,4 % war die Fischproduktion 

im Jahr 2022 weiterhin leicht rückläufig.  

Der seit 2015 beobachtete Rückgang der Fisch 

produzierenden Aquakulturbetriebe setzte sich 

auch 2022 fort (Abb. 3). Laut Statistischem 

Bundesamt wurden im Jahr 2022 insgesamt 2.123 

Fisch produzierende Aquakulturbetriebe des 

Süßwassers registriert. Dies entspricht einem 

weiteren Rückgang um ca. 3,85 % (1). 

Die deutsche Aquakulturlandschaft ist geprägt von 

kleinen bis mittleren Betrieben, die teilweise im 

Nebenerwerb bewirtschaftet werden. Etwa 70 % der 

Aquakulturbetriebe Deutschlands befinden sich in 

Bayern. Obwohl diese Betriebe insgesamt mit etwa 

5.474 t ca. 30 % der Fische in Deutschland erzeugen, 

ist die durchschnittliche Fischerzeugung mit ca. 3,7 

t pro Betrieb im Vergleich zum Bundesdurchschnitt 

am niedrigsten. Die höchste Fischproduktion je 

Betrieb wurde in Mecklenburg-Vorpommern mit 

etwa 43 t registriert. In diesem Bundesland wurden 

im Jahr 2022 in nur 16 Betrieben rund 692 t Fisch 

erzeugt. 

 
Abb. 2: Erzeugte Mengen Fisch und Muscheln aus 
Aquakultur von 2011 bis 2022 

 

 
Abb. 3: Aquakulturbetriebe mit Fischerzeugung von 2011 
bis 2022 (1) 

Insgesamt wurden in Deutschland im Jahr 2022 rund 

17.833 t Fisch produziert (Abb. 2). Mit 61 % (11.082 
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t) entfiel der größte Teil der Produktion auf 

Salmoniden wie Forellen und Saiblinge. Die 

Regenbogenforelle ist mit einer Produktionsmenge 

von 5.968 t nach wie vor die bedeutendste Fischart 

in Deutschland, gefolgt vom Karpfen mit einer 

Produktionsmenge von ca. 4.131 t (Abb. 4). 

Während die Forellenproduktion nach einem 

Rückgang in den letzten Jahren im Jahr 2022 

erstmals wieder leicht anstieg (2,8 %), ging die 

Karpfenproduktion um 10,4 % zurück. Die 

Bundesländer Bayern (5.474 t), Baden-Württemberg 

(2.926 t), Niedersachsen (2.751 t) und Sachsen 

(1.858 t) sind weiterhin führend in der 

Fischproduktion. Anhand der Datenerhebungen des 

Statistischen Bundesamtes sind regionale 

Unterschiede hinsichtlich der gehaltenen Fischarten 

erkennbar. 

 
Abb. 4: Fischproduktion in Tonnen (t) in Deutschland im 
Jahr 2022 

Karpfenwirtschaften werden vorrangig in den 

Bundesländern Bayern und Sachsen betrieben. Im 

Bundesland Bayern wurden 2022 ca. 3.676 t (+10,8 

%) Salmoniden und 1.571 t Karpfen (-9 %) erzeugt. 

In Sachsen wurden mit 1.458 t deutlich weniger 

Karpfen produziert als in den Vorjahren (-14 %) Die 

Erzeugung von Salmoniden blieb in diesem 

Bundesland mit 120 t unverändert. Niedersachsen 

und Baden-Württemberg produzierten 1.277 bzw. 

2.229 t Salmoniden (-0.5 bzw. +13.6 %) und 76 bzw. 

29 t Karpfen (-7 bzw. +5 %).  

Epidemiologische Untersuchungen 
Erreger der IHN und VHS wurden auch 2022 nach 

klinischem Verdacht und teilweise im Rahmen der 

Überwachung klinisch gesunder Bestände 

nachgewiesen.  

Nach den zahlreichen IHN-Ausbrüchen im Jahr 2021, 

wurden im letzten Jahr 14 IHN-Ausbrüche im TSN 

registriert (Abb. 5 und 6). Betroffen waren die 

Bundesländer Baden-Württemberg (2x), Bayern 

(3x), Brandenburg (3x), Hessen (1x), Nordrhein-

Westfalen (2x), Sachsen (1x) und Sachsen-Anhalt 

(2x). Acht der im TSN registrierten IHN-Geschehen 

wurden als Primärausbruch deklariert.  

 
Abb. 5: Anzahl der IHN und VHS-Meldungen in 
Deutschland von 2005 bis 2022 (2)  

Der Nachweis des Erregers der VHS hat im 

Berichtszeitraum zu seuchenrechtlichen 

Maßnahmen in sechs Aquakulturbetrieben geführt 

(Abb. 5 und 7). Die Feststellungen erfolgten in den 

Bundesländern Baden-Württemberg (3x), Hessen 

(1x) und Rheinland-Pfalz (2x). Vier der im TSN 

registrierten VHS-Geschehen wurden als 

Primärausbruch deklariert. 
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Abb. 6: Feststellung der IHN in Deutschland 2022 (2) Abb. 7: Feststellung der VHS in Deutschland 2022 (2) 

 

 

Auf Grundlage der Verordnung (EU) 2016/429 

wurden zur Aufklärung der IHN- bzw. VHS- 

Krankheitsgeschehen in den entsprechenden 

Bundesländern epidemiologische Nachforschungen 

eingeleitet. Die Untersuchungen zur Ermittlung von 

Verbreitungs- und Einschleppungswegen der Erreger 

wurden durch die genetische Charakterisierung der 

Isolate am FLI unterstützt. Das Interesse an diesen 

Analysen ist bei den Mitarbeitern der 

Fischgesundheitsdienste und den Behörden der 

Bundesländer sehr hoch. Für diese detaillierten 

Analysen wird die Sequenz des vollständigen 

Glykoprotein-Gens (ca. 1.500 Nukleotide) der 

Erreger identifiziert und mit vorhandenen Daten aus 

der nationalen und internationalen Datenbank 

verglichen. 

 

Forschung 
VHSV 

Von den sechs im TSN registrierten VHS-Ausbrüchen 

im Jahr 2022 wurden Proben aus drei betroffenen 

Betrieben an das FLI geschickt. Der Nachweis von 

VHSV-Genom im eingesandten Probenmaterial 

wurde bestätigt. 

Die 2022 in Deutschland nachgewiesenen VHS-

Erreger sind der europäischen Sub-Genogruppe Ia 

zuzuordnen.  

In dem VHS-infizierten Betrieb in Baden-

Württemberg mit der TSN-Seuchenobjektnummer 

(TSN-SO) 22-801-00007 wurden zwei VHS-Erreger 

(V02-22bw, V07 I19-22bw) nachgewiesen, die sich 

im untersuchten Bereich in einem Nukleotid 

unterscheiden. Die höchste ermittelte Identität 

beträgt 99,6 % zu VHS-Erregern, die 2015 in Italien 
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identifiziert wurden (Abb. 8). Aufgrund der 

festgestellten genetischen Verwandtschaft dieser 

Erreger sollte die Herkunft des VHSV in diesem 

Betrieb durch eingehende epidemiologische 

Untersuchungen geklärt werden. 

 
Abb. 8: Genetische Verwandtschaft der VHS-Erreger, die 
2022 in einem Bestand in Baden-Württemberg (TSN: SO-
SO-22-801-00007) identifiziert wurde.  

IHNV 

Das FLI erhielt Probenmaterial von elf der 14 im TSN 

registrierten IHN-Fälle. 

Eingesandt wurden sowohl Organproben, als auch 

Virusisolate mit der Bitte um Befundbestätigung 

und/oder zur genetischen Charakterisierung.  

Alle im Berichtszeitraum identifizierten IHN-Erreger 

sind der europäischen Genogruppe E zuzuordnen. 

Die IHN-Ausbrüche in Baden-Württemberg (TSN-SO 

22-027-00007), Sachsen-Anhalt (TSN-SO 22-027-

00008) und Sachsen (TSN-SO 22-027-00009) wurden 

durch Erreger verursacht, die 2021 sowohl in 

Deutschland und als auch in Dänemark 

nachgewiesen wurden (Abb. 9).

 
Abb. 9: Genetische Verwandtschaft der aktuellen INHV 
mit den 2021 in Deutschland und Dänemark 
nachgewiesenen Erregern. Rot markiert sind die 
aktuellen IHN-Erreger mit Angabe der entsprechenden 
TSN-Seuchenobjektnummer (TSN-SO). 
 

Phylogenetisch weit entfernt von den IHN-Viren aus 

Deutschland und Dänemark im Jahr 2021 sind 

Erreger, die erstmals 2021 im Rahmen des 

Monitorings und 2022 bei Folgeuntersuchungen in 

einem Bestand in Baden-Württemberg (TSN-SO 21-

027-00082) nachgewiesen wurden (Abb. 10).  

 
Abb. 10: Genetische Verwandtschaft der IHN Erreger, die 
in den Jahren 2021 u. 2022 in einem Bestand in Baden-
Württemberg identifiziert wurden (TSN-SO 21-027-
00082). Rot markiert sind die aktuellen IHN Erreger mit 
Angabe der entsprechenden TSN-Seuchenobjektnummer.  
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Bei einer Mutationsrate von 0-2 nt pro Jahr ist davon 

auszugehen, dass die durchgeführten 

Desinfektionsmaßnahmen in der Anlage nicht 

ausreichend waren oder der Erreger erneut aus 

derselben Quelle wie 2021 eingeschleppt wurde. 

Im Jahr 2021 wurden in den Bundesländern 

Brandenburg, Niedersachsen und Sachsen-Anhalt 

IHN-Viren nachgewiesen, die mit einer Identität von 

99,5 % am engsten mit den zwischen 2013 und 2018 

in Italien, Frankreich und im Iran nachgewiesenen 

Erregern verwandt sind. Im Jahr 2022 wurden diese 

Erreger erneut bei IHN-Ausbrüchen in Brandenburg 

(TSN-SO 22-027-00005 und 22-027-00017) und 

Sachsen-Anhalt (TSN-SO 22-027-00015) isoliert (Abb. 

11).

 

Abb. 11: Genetische Verwandtschaft von IHN-Viren, die 
2021 und 2022 in den Bundesländern Brandenburg, 
Niedersachsen und Sachsen-Anhalt nachgewiesen wurden. 
Rot markiert sind die aktuellen IHN-Erreger mit Angabe 
der entsprechenden TSN-Seuchenobjektnummer (TSN-
SO). 

 

Trotz strenger Vorgaben zur Seuchenbekämpfung 

werden immer noch Erreger der IHN und VHS durch 

den Handel infizierter, klinisch unauffälliger Fische 

verbreitet. Dank der äußerst sensitiven 

Untersuchungsmethoden konnten jedoch auch 

infizierte Bestände identifiziert werden, in denen 

keine Klinik zu beobachten war. Der vorliegende 

Bericht bestätigt erneut die Notwendigkeit einer 

regelmäßigen Überwachung von 

Aquakulturbetrieben im Rahmen der 

Seuchenbekämpfung. Nur durch regelmäßige 

Kontrollen und Probennahmen können gelistete 

Erkrankungen in klinisch unauffälligen Beständen 

rechtzeitig erkannt und eliminiert werden. 

Staatliche Maßnahmen 
Maßnahmen der EU zur Bekämpfung und 

Verhinderung der Ausbreitung von Tierseuchen 

wurden mit der Verordnung (EU) 2016/429 

(Tiergesundheitsrecht; gültig seit 21.04.2021) 

einschließlich der entsprechenden 

Tertiärrechtsakte (Delegierte Verordnungen, 

Durchführungsverordnungen und 

Durchführungsbeschlüsse) neu festgelegt. Ziel ist 

es, die Gesundheit der Fische beim Inverkehrbringen 

von Tieren aus Aquakultur und deren Erzeugnissen 

zu schützen. Gemäß der Delegierten Verordnung 

(EU)2020/689 werden die Fischhaltungsbetriebe 

entsprechend ihres Gesundheitsstatus bewertet. 

Unterschieden wird dabei in Fischhaltungsbetriebe, 

die  

- anerkannt seuchenfrei sind, 

- einem Tilgungs-/Bekämpfungsprogramm 

unterliegen, 

- an einem freiwilligen Überwachungsprogramm 

teilnehmen, sowie 

- nicht anerkannt seuchenfrei sind und keinem 

Tilgungs- und/oder Bekämpfungsprogramm 

unterliegen. 

Laut Umfrage des EU Referenzlabors für 

Fischkrankheiten waren in Deutschland im letzten 

Jahr insgesamt 14.970 Fischhaltungsbetriebe 

(einschließlich Kleinstbetriebe und Anlagen) 

registriert. 

Die meisten Fischhaltungsbetriebe Deutschlands 

sind nicht anerkannt seuchenfrei und unterliegen 

auch keinem Tilgungs- und Bekämpfungsprogramm. 

Laut EU-Abfrage waren im Berichtszeitraum in 

Bezug auf IHN 7.391 Betriebe und auf VHS 7.411 

Fischhaltungsbetriebe nicht anerkannt seuchenfrei. 
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Im Rahmen eines freiwilligen 

Überwachungsprogramms wurden 97 bzw. 87 

Betriebe zur Erlangung des IHN- bzw. des VHS-

Freiheitsstatus untersucht. Programme zur Tilgung 

und Bekämpfung der IHN bzw. VHS wurden in 12 

bzw. 3 Fischhaltungsbetriebe durchgeführt.  

2022 waren in Deutschland 181 bzw. 209 

Fischhaltungsbetriebe mit empfänglichen Arten 

anerkannt seuchenfrei von IHN bzw. VHS (Abb. 12).  

 
Abb. 12: Anzahl der anerkannt IHN- und VHS-freien 
Betriebe in Deutschland in den Jahren 2013 bis 2022 (bis 
2020 Kategorie I) 

In Deutschland zugelassene Schutzgebiete (Zonen 

und Kompartimente) mit dem Status „seuchenfrei“ 

nach Artikel 38 der Verordnung (EU) 2016/429  

hinsichtlich der IHN und/oder VHS werden 

regelmäßig im TierSeuchenInformationsSystem 

(TSIS) durch das Referat „Tiergesundheit“ (Referat 

322) des Bundesministeriums für Ernährung und 

Landwirtschaft veröffentlicht. 

Mit der Verordnung (EU) 2016/429 wurden die  

Kriterien für die Seuchenprävention und 

Bekämpfung neu definiert. Entsprechend der 

Delegierten Verordnung (EU)2018/1882 der 

Kommission sind die IHN und VHS als Seuchen der 

Kategorie C+D+E gelistet. Arten und Artengruppen, 

die nach derzeitigem Kenntnisstand empfänglich für 

IHN und/oder VHS sind oder diese Erkrankungen 

übertragen können, sind in den Delegierten 

Verordnungen (EU) 2018/1882 und 2022/925 

aufgeführt. Da die gelisteten Arten ein erhebliches 

Risiko bei der Verbreitung der Seuchen darstellen, 

sind geeignete Maßnahmen zur Prävention und 

Bekämpfung, d. h., auch im Rahmen der Diagnostik, 

auf diese gelisteten Arten (Empfänger und 

Überträger) anzuwenden. Bei amtlicher Feststellung 

der IHN oder VHS in einem Aquakulturbetrieb sind 

Maßnahmen zur Vermeidung der Verschleppung, wie 

Bestandssperre, Tötung seuchenkranker oder 

seuchenverdächtiger Fische (”Stamping-out”) sowie 

ein Sperr- und Beobachtungsgebiet um das 

Seuchenobjekt festzulegen. Ursachen für 

Reinfektionen nach Räumung der Bestände sind u.a. 

eine unvollständige Erregereliminierung durch 

mangelhafte Desinfektion, Verbleib infizierter 

Fische in der Anlage, eine Übertragung durch 

Wildfische sowie ein Neubesatz mit nicht oder 

unsachgemäß untersuchten, infizierten Fischen. 

 

Zoonosepotential 
Eine Übertragung des IHNV und VHSV auf 

Warmblüter erscheint nicht möglich. Die Viren 

vermehren sich ausschließlich in Kaltwasser-

Fischen. Die optimale Vermehrungstemperatur für 

die Erreger liegt in vitro bei etwa 15 °C. Eine 

Adaptation an höhere Temperaturen ist nur bis etwa 

25 °C erreichbar. Bei 37 °C erfolgt keine 

Virusvermehrung. 

Besondere Maßnahmen zum Verbraucherschutz sind 

nach derzeitigem wissenschaftlichem Kenntnisstand 

nicht erforderlich. 
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Anlagen 

Anlage 1: Anschriften der Nationalen Referenzlaboratorien (NRL) und Ansprechpartner 

(Stand: Dezember 2023) 

 

Nationale Referenzlaboratorien für anzeigepflichtige Tierseuchen: 

 

Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Affenpocken Friedrich-Loeffler-Institut 

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit 

Südufer 10 

17493 Greifswald - Insel Riems 

Leiterin: PD Dr. D. Hoffmann 

E-Mail: donata.hoffmann@fli.de  

Telefon: 038351-71627 

Telefax: 038351-71219 
Afrikanische Pferdepest  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 038351-71201 

Telefax: 038351-71219 
Afrikanische Schweinepest  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: PD Dr. S. Blome 

E-Mail: sandra.blome@fli.de  

Telefon: 038351-71144 

Telefax: 038351-71219 
Amerikanische Faulbrut der Bienen Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems 

Leiter: Dr. M. Schäfer 

E-Mail: marc.schaefer@fli.de   

Tel.: 038351-71246 

Fax: 038351-71226 
Ansteckende Blutarmut der Einhufer 

(Infektiöse Anämie der Einhufer) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König  

E-Mail: patricia.koenig@fli.de   

Telefon: 038351-71141 

Telefax: 038351-71219 

mailto:donata.hoffmann@fli.de
mailto:bernd.hoffmann@fli.de
mailto:sandra.blome@fli.bund.de
mailto:marc.schaefer@fli.de
mailto:patricia.koenig@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Ansteckende Blutarmut der Lachse  

(Infektiöse Anämie der Lachse)  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiter: N. N. 

E-Mail: 

Telefon: 038351-71254 

Telefax: 038351-71226 
Aujeszkysche Krankheit  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald – Insel Riems 

Leiter: Dr. T. Müller  

E-Mail: thomas.mueller@fli.de   

Telefon: 038351-71659 

Telefax: 038351-71151 
Befall mit Kleinem Bienenbeutenkäfer  

(Aethina tumida)  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems 

Leiter: Dr. M. Schäfer 

E-Mail: marc.schaefer@fli.de   

Tel.: 038351-71246 

Fax: 038351-71226 
Befall mit Tropilaelaps-Milbe  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems 

Leiter: Dr. M. Schäfer 

E-Mail: marc.schaefer@fli.de   

Tel.: 038351-71246 

Fax: 038351-71226 

 

Beschälseuche der Pferde  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald – Insel Riems 

Leiter: Dr. G. Schares  

Email: gereon.schares@fli.de   

Telefon: 03641-8042328 

Telefax: 03641-8042228 
Blauzungenkrankheit  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 0 38351-71201 

Telefax: 0 38351-71219 

mailto:thomas.mueller@fli.de
mailto:marc.schaefer@fli.de
mailto:marc.schaefer@fli.de
mailto:gereon.schares@fli.de
mailto:bernd.hoffmann@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Bovine Herpesvirus Typ 1-Infektion  

(alle Formen)  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. M. Beer  

E-Mail: martin.beer@fli.de   

Telefon: 038351-71223 

Telefax: 038351-71219 
Bovine Virus Diarrhoe Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: PD Dr. K. Wernike 

E-Mail: kerstin.wernike@fli.de   

Brucellose der Rinder, Schweine, Schafe  

und Ziegen  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. F. Melzer  

E-Mail: falk.melzer@fli.de   

 

 

 

Telefon: 03641-8042466 

Telefax: 03641-8042228 

Ebola Virus Infektionen  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiter: Dr. S. Diederich 

E-Mail: sandra.diederich@fli.de  

Telefon: 038351-71645 

Telefax: 038351-71226 
Enzootische Leukose der Rinder  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König 

E-Mail: patricia.koenig@fli.de  

Telefon: 038351-71645 

Telefax: 038351-71226 
Epizootische Hämatopoetische Nekrose Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiter: N. N. 

E-Mail: 

Telefon: 038351-71254 

Telefax: 038351-71151 

mailto:martin.beer@fli.de
mailto:kerstin.wernike@fli.de
mailto:falk.melzer@fli.de
mailto:sandra.diederich@fli.de
mailto:patricia.koenig@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Epizootische Hämorrhagie der Hirsche  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 038351-71201 

Telefax: 038351-71219 
Geflügelpest (aviäre Influenza) Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD  

E-Mail: timm.harder@fli.de   

Telefon: 038351-71152 

Telefax: 038351-71226 
Infektiöse Epididymitis Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. F. Melzer  

E-Mail: falk.melzer@fli.de   

Telefon: 03641-8042466 

Telefax: 03641-8042228 
Infektiöse Hämatopoetische Nekrose der  

Salmoniden 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. H. Schütze 

E-Mail: heike.schuetze@fli.de  

Telefon: 038351-71104 

Telefax: 038351-71226 
Infektion mit West-Nile-Virus bei einem Vogel oder 

Pferd 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: Dr. U. Ziegler 

E-Mail: ute.ziegler@fli.de   

Telefon: 038351-71163 

Telefax: 038351-71193 
Koi Herpesvirus-Infektion der Karpfen Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. S. Woelke 

E-Mail: soeren.woelke@fli.de  

Telefon: 038351-71103 

Telefax: 038351-71226  

mailto:bernd.hoffmann@fli.de
mailto:timm.harder@fli.de
mailto:falk.melzer@fli.de
mailto:heike.schuetze@fli.de
mailto:ute.ziegler@fli.de
mailto:soeren.woelke@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Lumpy-skin-Krankheit (Dermatitis nodularis)  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann 

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de  

Telefon: 038351-71627 

Telefax: 038351-71219 
Lungenseuche der Rinder Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. M. Heller  

E-Mail: martin.heller@fli.de  

Telefon: 03641-8042425 

Telefax: 03641-8042228 
Maul- und Klauenseuche  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Eschbaumer  

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de   

Telefon: 038351-71211  

Telefax: 038351-71219  
Milzbrand  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. M. Elschner  

E-Mail: mandy.elschner@fli.de   

Telefon: 03641-8042428  

Telefax: 03641-8042228  
Muschelkrankheiten 

Infektion mit Bonamia exitosa, 

Infektion mit Bonamia ostreae, 

Infektion mit Marteilia refringens, 

Infektion mit Microcytos mackini, 

Infektion mit Perkinsus marinus 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. S. Woelke 

E-Mail: soeren.woelke@fli.de 

Telefon: 038351-71103  

Telefax: 038351-71226 
Newcastle-Krankheit  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: PD Dr. C. Grund  

E-Mail: christian.grund@fli.de   

Telefon: 038351-71152  

Telefax: 038351-71275  

mailto:bernd.hoffmann@fli.de
mailto:martin.heller@fli.de
mailto:michael.eschbaumer@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Niedrigpathogene aviäre Influenza bei einem  

gehaltenen Vogel 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD 

E-Mail: timm.harder@fli.de   

Telefon: 038351-71152 

Telefax: 038351-71226 
Pest der kleinen Wiederkäuer Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 038351-71201  

Telefax: 038351-71219 
Pferdeenzephalomyelitis  

(alle Formen)  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Keller 

E-Mail: markus.keller@fli.de  

Telefon: 038351-71163  

Telefax: 038351-71193  
Pockenseuche der Schafe und Ziegen Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 038351-71627  

Telefax: 038351-71219 
Rauschbrand  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. C. Seyboldt  

E-Mail: christian.seyboldt@fli.de   

Telefon: 03641-8042295  

Telefax: 03641-8042228  
Rifttal-Fieber Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Eiden 

E-Mail: martin.eiden@fli.de   

Telefon: 038351-71163  

Telefax: 038351-71193 

mailto:timm.harder@fli.de
mailto:bernd.hoffmann@fli.de
mailto:markus.keller@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Rinderpest Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. B. Hoffmann  

E-Mail: bernd.hoffmann@fli.de   

Telefon: 038351-71201 

Telefax: 038351-71219  
Rotz  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. M. Elschner  

E-Mail: mandy.elschner@fli.de   

Telefon: 03641-8042428  

Telefax: 03641-8042228  
Salmonellose der Rinder  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: PD Dr. U. Methner  

E-Mail: ulrich.methner@fli.de   

Telefon: 03641-8042267  

Telefax: 03641-8042228  
Schweinepest  

(Klassische Schweinepest) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: PD Dr. S. Blome  

E-Mail: sandra.blome@fli.de   

Telefon: 038351-71144  

Telefax: 038351-71219  
Stomatitis vesicularis  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Eschbaumer  

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de   

Telefon: 038351-71211  

Telefax: 038351-71219  
Surra Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald – Insel Riems 

Leiter: Dr. G. Schares  

Email: gereon.schares@fli.de   

 

mailto:bernd.hoffmann@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Taura-Syndrom 

(exotisch) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: PD Dr. U. Fischer 

E-Mail: uwe.fischer@fli.de   

Telefon: 038351-71105  

Telefax: 038351-71226 
Tollwut  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald – Insel Riems 

Leiter: Dr. T. Müller  

E-Mail: thomas.mueller@fli.de   

Telefon: 038351-71659 

Telefax: 038351-71151 
Transmissible Spongiforme  

Enzephalopathien  

(alle Formen)  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: Dr. C. Fast 

E-Mail: christine.fast@fli.de   

Telefon: 038351-71163  

Telefax: 038351-71219  
Trichomonadenseuche  

der Rinder  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. L. Sprague  

E-Mail: lisa.sprague@fli.de   

Telefon: 033979-80156  

Telefax: 033979-80222  
Tuberkulose der Rinder 

(Mykobakterium bovis, M. caprae) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. S. Barth  

E-Mail: stefanie.barth@fli.de   

Telefon: 03641-8042328  

Telefax: 03641-8042228  
Vesikuläre Schweinekrankheit  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Eschbaumer 

E-Mail: michael.eschbaumer@fli.de   

Telefon: 038351-71211  

Telefax: 038351-71219  

mailto:uwe.fischer@fli.de
mailto:thomas.mueller@fli.de
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Tierseuche  Nationales Referenzlabor  

Vibrionenseuche der Rinder 

(bovine genitale Campylobacteriose) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. H. El-Adawy 

E-Mail: Hosny.ElAdawy@fli.de  

Telefon: 03641-8042356 

Telefax: 03641-8042228  
Virale Hämorrhagische Septikämie  

der Salmoniden  

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. H. Schütze 

E-Mail: heike.schuetze@fli.de  

Telefon: 038351-71104  

Telefax: 038351-71226  
Weißpünktchenkrankheit der Krebstiere Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: N. N.  

E-Mail: 

Telefon: 038351-71105  

Telefax: 038351-71226 
Yellowhead Disease  

(exotisch) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: PD Dr. Uwe Fischer  

E-Mail: uwe.fischer@fli.de 

Telefon: 038351-71105  

Telefax: 038351-71226 
 

Nationale Referenzlaboratorien für meldepflichtige Tierkrankheiten: 

 

Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Ansteckende Equine Metritis 

(Contagiöse Equine Metritis) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. F. Melzer  

E-Mail: falk.melzer@fli.de   

Telefon: 03641-8042466  

Telefax: 03641-8042228 

mailto:Hosny.ElAdawy@fli.de
mailto:heike.schuetze@fli.de
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Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Bornavirus-Infektion der Säugetiere  

 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: PD Dr. D. Rubbenstroth, PhD  

E-Mail: dennis.rubbenstroth@fli.de   

Telefon: 03641-8042466  

Telefax: 03641-8042228 
Campylobacteriose 

(thermophile Campylobacter) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Dr. H. El-Adawy 

E-Mail: Hosny.ElAdawy@fli.de  

Telefon: 03641-8042262  

Telefax: 03641-8042228  
Chlamydiose Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. C. Schnee  

E-Mail: christiane.schnee@fli.de   

Telefon: 03641-8042334  

Telefax: 03641-8042228 
Echinokokkose Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. P. Maksimov 

E-Mail: pavlo.maksimov@fli.de   

Telefon: 033979-80176  

Telefax: 033979-80200 
Equine Virus-Arteritis-Infektion Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald -Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König  

E-Mail: patricia.koenig@fli.de   

Telefon: 038351-71141 

Telefax: 038351-71219 
Infektiöse Laryngotracheitis des Geflügels (ILT) Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald -Insel Riems  

Leiter: Dr. W. Fuchs  

E-Mail: walter.fuchs@fli.de   

Telefon: 038351-71258 

Telefax: 038351-71219 

mailto:dennis.rubbenstroth@fli.de
mailto:Hosny.ElAdawy@fli.de
mailto:christiane.schnee@fli.de
mailto:pavlo.maksimov@fli.de
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Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Maedi/Visna Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König 

E-Mail: patricia.koenig@fli.de   

Telefon: 038351-71645 

Telefax: 038351-71226 

Niedrigpathogene aviäre Influenza der  

Wildvögel 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. T. Harder, PhD 

E-Mail: timm.harder@fli.de   

Telefon: 038351-71152 

Telefax: 038351-71226 

Paratuberkulose Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. H. Köhler  

E-Mail: heike.koehler@fli.de   

Telefon: 03641-8042240 

Telefax: 03641-8042228 

Q-Fieber Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr. K. Mertens-Scholz  

E-Mail: katja.mertens-scholz@fli.de   

Telefon: 033979-80156  

Telefax: 033979-80222 

SARS-CoV-2-Infektion bei Haustieren Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiter: Dr. M. Keller 

E-Mail: markus.keller@fli.de   

 Schmallenberg Virus Infektion Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiterin: PD Dr. K. Wernike 

E-Mail: kerstin.wernike@fli.de   

 

mailto:patricia.koenig@fli.de
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Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Toxoplasmose Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10 

17493 Greifswald-Insel Riems  

Leiter: Dr. G. Schares 

E-Mail: gereon.schares@fli.de   

Telefon: 038351-71658 

Telefax:  

Tularämie  Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: PD Dr. H. Tomaso  

E-Mail: herbert.tomaso@fli.de   

Telefon: 03641-8042243  

Telefax: 03641-8042228  

Verotoxin-bildende Escherichia coli Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiter: Prof. Dr. C. Menge 

E-Mail: christian.menge@fli.de   

Telefon: 033979-80189  

Telefax: 033979-80200 

 

Nationale Referenzlaboratorien für sonstige Tierkrankheiten, die weder der Anzeigepflicht noch der 

Meldepflicht unterliegen: 

 

Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Bunyavirale Erkrankungen 

(inklusive Hanta-Virus Infektion) 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiter: PD Dr. R. Ulrich  

E-Mail: rainer.ulrich@fli.de   

Telefon: 038351-71159 

Telefax: 038351-71151 
Caprine Arthritis und Enzephalitis Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König 

E-Mail: patricia.koenig@fli.de   

Telefon: 038351-71645 

Telefax: 038351-71226 

mailto:gereon.schares@fli.de
mailto:herbert.tomaso@fli.de
mailto:christian.menge@fli.de
mailto:rainer.ulrich@fli.de
mailto:patricia.koenig@fli.de


Tiergesundheitsjahresbericht 2022 

FLI | 2022 | 145 

Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

Japanische Enzephalitis Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. M. Groschup  

E-Mail: martin.groschup@fli.de   

Telefon: 038351-71163  

Telefax: 038351-71219 
Krebstierkrankheiten (Crustaceen): 

Baculovirose, 

Infektiöse hypodermale und hämatopoetische Nekrose,  

Krebspest,  

Spawner-isolated mortality virus disease,  

Infektion mit Ranavirus 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: N. N. 

E-Mail: 

Krim-Kongo-Hämorrhagisches-Fieber Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Prof. Dr. M. Groschup  

E-Mail: martin.groschup@fli.de   

Telefon: 038351-71163  

Telefax: 038351-71219 
Muschelkrankheiten (Bilvalvia): 

Perkinsus olseni,  

Xenohalitiosis californiensis,  

Abalone Virussterblichkeit 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiter: Dr. S. Woelke 

E-Mail: soeren.woelke@fli.de  

Telefon: 038351-71103  

Telefax: 038351-71226 
Nipah-/Hendra-Virusinfektion Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: PD Dr. A. Balkema-Buschmann 

E-Mail: anne.buschmann@fli.de  

Telefon: 038351-71161  

Telefax: 038351-71219 
Usutu-Virusinfektion Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald - Insel Riems  

Leiterin: Dr. Ute Ziegler 

E-Mail: ute.ziegler@fli.de  
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Tierkrankheit  Nationales Referenzlabor  

durch Zecken übertragene Krankheiten (ZÜK) Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Naumburger Str. 96 a  

07743 Jena  

Leiterin: Dr.K. Mertens-Scholz 

E-Mail: katja.mertens-scholz@fli.de   

Telefon: 03641-8042231 

Telefax: 03641-8042228 
Konsiliarlabor für Rabbit Haemorrhagic Disease (RHD)-

Virus 

Friedrich-Loeffler-Institut  

Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit  

Südufer 10  

17493 Greifswald – Insel Riems  

Leiterin: Dr. P. König 

E-Mail: patricia.koenig@fli.de   
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Anlage 2: Abkürzungsverzeichnis 

 
ABE Ansteckende Blutarmut der Einhufer 

ABEV Virus der Ansteck. Blutarmut der Einhufer 

ABl. Amtsblatt 

AD/ADV Aujeszky’s disease (virus) 

ADNS Animal Disease Notification System 

AFB Amerikanische Faulbrut 

AGID (AGIDT) Agargel-Immunodiffusionstest 

AgrStatG Agrarstatistikgesetz 

AGTT Arbeitsgruppe Tierseuchen, Tiergesundheit 

AI-DB Wildvogelmonitoring-Datenbank 

AIV Aviäres Influenza Virus 

AK Aujeszkysche Krankheit 

AKV Virus der Aujeszkyschen Krankheit 

AMR Antimikrobielle Resistenz 

ASE Agrarstrukturerhebung 

ATLAS Autonomes-Tierseuchen-Lab-on-a-Chip-System 

BAnz. Bundesanzeiger 

BBLV Bokeloh Bat Lyssavirus 

BGBl. Bundesgesetzblatt 

bgC Bovine genitale Campylobakteriose 

BHV-1 Bovines Herpesvirus Typ 1 

BKV Berufskrankheiten-Verordnung 

BLV Bovines Leukosevirus 

BMBF Bundesministerium für Bildung und Forschung 

BMEL Bundesministerium für Ernährung und Landwirtschaft  

BMG Bundesministerium für Gesundheit 

BmTierSSchV Binnenmarkt-Tierseuchenschutzverordnung 

BMVg Bundesministerium der Verteidigung 

BNI Bernhard-Nocht-Institut 

bp Basenpaar 

BSE Bovine Spongiforme Encephalopathie 

BTV Bluetongue-Virus 

BVL Bundesamt für Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit 

CEM Ansteckende Metritis des Pferdes 

CFT Complement fixation test 

cp cytopathogen 

CVO Chief Veterinary Officer 
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CVUA Chemisches und Veterinäruntersuchungsamt 

DIB Deutscher Imkerbund 

DNA Desoxyribonucleic acid  

DOBV Dobrava-Belgrad-Virus 

DR Direct Repeat 

EAV Equines Arteritisvirus 

EBL Enzootic Bovine Leukosis 

EBLV European Bat Lyssavirus 

EHN Epizootische Hämatopoetische Nekrose 

EIA Equine Infektiöse Anämie 

EIAV Virus der Equinen Infektiösen Anämie 

ELISA Enzyme-Linked-Immunosorbent-Assay 

eRL Enzootische Rinderleukose 

EU Europäische Union 

EUROSTAT Statistisches Amt der Europäischen Union 

EUS Epizootisches Ulzeratives Syndrom 

FAO Food and Agriculture Organization 

FLI Friedrich-Loeffler-Institut 

gB Glykoprotein B 

gE Glykoprotein E 

HGA Humane Granulozytäre Anaplasmose 

HI-Tier Herkunfts- und Identifikationssystem Tier 

HPAI Hochpathogene aviäre Influenza 

HPAIV Hochpathogenes aviäres Influenzavirus 

IBT Immunoblottingtest 

IBR Infektiöse Bovine Rhinotracheitis 

IDT Immunodiffusionstest 

IfSG Infektionsschutzgesetz 

IFT Immunfluoreszenztest 

IgG Immunglobulin G 

IgM Immunglobulin M 

IHN Infektiöse Hämatopoetische Nekrose 

IHNV Virus der Infekt. Hämatopoetischen Nekrose 

iIFT indirekter Immunfluoreszenztest 

ILT Infektiöse Laryngotracheitis des Geflügels 

INDELs Insertions- und Deletionspolymorphismen 

IPNV Virus der Infektiösen Pankreasnekrose 

IS Insertionssequenz 

ISA Ansteckende Blutarmut der Lachse 
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ISH In-situ-Hybridisierung 

KABS Kommunale Aktionsgemeinschaft zur Bekämpfung der Schnakenplage e.V.) 

KBR Komplement-Bindungsreaktion 

KHV Koi-Herpesvirus 

KHVD koi herpesvirus disease 

KHV-I Koi-Herpesvirus-Infektion 

LPAIV low-pathogenic avian influenza virus 

LAV Länderarbeitsgruppe Verbraucherschutz 

LZ Landwirtschaftszählung 

mAk monoklonale Antikörper 

MALDI-TOF-MS Matrix-Assisted-Laser-Desorption/Ionization-Time-Of-Flight-Mass-Spectrometry 

MAP Mycobacterium avium ssp. paratuberculosis 

MIRU Mycobacterial interspersed repetitive unit 

MLSSR multi-locus short sequence repeat 

MLST Multi Locus Sequence Typing 

MTC M. tuberculosis-Komplex 

ncp nicht-cytopathogen 

NPAI Niedrigpathogene aviäre Influenza 

NPAIV Niedrigpathogenes aviäres Influenzavirus 

NRL Nationales Referenzlabor 

NT Neutralisationstest 

OTF-status Officially tuberculosis free status 

PCR Polymerase Chain Reaction 

PrV pseudorabies virus 

PUUV Puumalavirus 

qRT-PCR realtime quantitative PCR 

rDNA rekombinante DNA 

RFLP Restriktionsfragment-Längenpolymorphismus 

RKI Robert Koch-Institut 

RNA Ribonucleic acid 

RT-PCR Reverse Transkriptase-PCR 

SBV Schmallenberg-Virus 

SDV Virus der Sleeping Disease 

SFG Spotted Fever Group Rickettsiosen 

SNP Single Nucleotide Polymorphisms 

SNT Serumneutralisationstest 

SRM Spezifiziertes Risikomaterial 

SVC Frühjahrsvirämie der Karpfen 

TierSG Tierseuchengesetz 

http://lexikonn.de/Single_Nucleotide_Polymorphism
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TMF e.V. Technologie- und Methodenplattform für die vernetzte medizinische Forschung e.V. 

TSE Transmissible Spongiforme Enzephalopathie 

TSN TierSeuchenNachrichten 

TULV Tulavirus 

TW-VO Tollwut-Verordnung 

USUV Usutu-Virus 

VHS Virale Haemorrhag. Septikämie d. Salmoniden 

VHSV Virus der Viralen Haemorrhagischen Septikämie 

VNTR variable number of tandem repeat 

VO Verordnung 

WNV West-Nil-Virus 

WOAH World Organization for Animal Health, vormals OIE Office International des Epizooties 

ZALF Leibniz-Zentrum für Agrarlandschaftsforschung 
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