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Geflugelpest: Herkunft und Verbreitung des Virus H5N8

Im Zuge der Falle von Gefligelpest durch das hoch-
pathogene aviare Influenzavirus vom Typ H5N8 (HPAIV
H5N8) wurde in der letzten Zeit von verschiedenen
Seiten die Rolle der Wildvogel bei der Verbreitung
dieser Tierseuche diskutiert und die Geflugelindustrie
als wahrscheinlichere Ursache benannt. Das Fried-
rich-Loeffler-Institut nimmt dies zum Anlass, den wis-
senschaftlichen Sachstand zur Herkunft und Verbrei-
tung dieses Geflugelpesterregers zusammenzufassen.

Herkunft von aviaren Influenzaviren und HPAIV
H5N8

Es ist wissenschaftlich gesichert, dass Wildvogel ein
natirliches Reservoir fiir aviare Influenzaviren dar-
stellen und sie verbreiten. Gelangen diese Viren in
Nutzgeflugelbestande, konnen daraus hochpathogene
aviare Influenzaviren (HPAIV; Geflugelpesterreger)
entstehen und von dort wieder auf Wildvogel tibertra-
gen werden. Hierbei gilt der siidostasiatische Raum als
Ursprung fiir eine Reihe solcher Viren, so u.a. HPAIV
H5N1, H5N6 und H5N8. Eine wesentliche Ursache flr
die Entstehung der Varianten in dieser Region besteht
in der Mischung aus groBen Geflugelhaltungen, vielen
kleinen Haltungen, Lebendgefliigelmarkten und einer
Vielzahl von Kontaktmoglichkeiten zwischen Nutzge-
fligel und Wildvogeln. Durch Infektketten, an denen
Wildvogel beteiligt sind, konnen die Viren durch den
Vogelzug uber groBe Entfernungen verbreitet werden.
HPAIV konnen allerdings auch in anderen Landern
spontan entstehen wie z.B. HPAIV H7N7 2003 in den
Niederlanden oder 2015 in Niedersachsen.

Im Sommer 2016 wurden hochpathogene H5N8-Viren
bei Wildvogeln in der Russisch-Mongolischen Grenz-
region und seit Ende Oktober auch wieder bei Wild-
vogeln in Europa gefunden.
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Die derzeit in Deutschland nachgewiesenen Viren sind
sehr eng mit denen aus Russland verwandt, unter-
scheiden sich aber genetisch von dem HPAIV H5NS,
das 2014/2015 zirkulierte. Welche biologischen Ei-
genschaften des Virus sich seitdem verandert haben,
ist noch nicht abschlieBend geklart. Es steht jedoch
fest, dass das aktuell zirkulierende H5N8-Virus im Un-
terschied zu dem vor ca. zwei Jahren beobachteten
Erreger zu einer erhohten Sterblichkeit bei zahlrei-
chen Wildvogelarten und bei gehaltenen Enten und
Gansen fuhrt.

Einschleppung des Virus nach Europa

Die Verbreitung des aktuell zirkulierenden H5N8-Virus
durch Zugvogel ist aufgrund geographischer, zeit-
licher und detaillierter molekularbiologischer Analy-
sen die wahrscheinlichste Eintragsursache.

Die Verbreitung durch Zugvogel wurde fur das Virus
von 2014 u. a. von einem internationalen Forschungs-
konsortium aus Virologen, Epidemiologen und Orni-
thologen detailliert untersucht und beschrieben (Lee
et al. 2015, J. Virol. 89, 6521-6524; Kuiken et al.:
Role for migratory wild birds in the global spread
of avian influenza H5N8; Science 14 Oct 2016: Vol.
354, Issue 6309, pp. 213-217, DOI: 10.1126/science.
aaf8852). Die Verbreitung von AIV und auch HPAIV
durch Wildvogel erklart viele der Ausbriche in und
auBerhalb Europas plausibel.

Die Empfanglichkeit von Wildvogeln gegenuber dem
Erreger und damit auch die Beeintrachtigung des Or-
ganismus durch die Infektion kann variieren. Wie weit
moglicherweise subklinisch infizierte Wildvogel flie-
gen konnen, ist nicht bekannt. Es ist allerdings auch
nicht erforderlich, dass ein einzelner infizierter Vogel
lange Strecken zuricklegt. So wird nicht davon aus-
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gegangen, dass infizierte Tiere direkt aus Stidostasien
bis nach Europa gelangen. Dies wirde nicht zu den
Zugrouten passen und auch nicht mit den molekular-
genetischen Verwandtschaftsverhaltnissen in Einklang
zu bringen sein, die auf eine Kette von Infektionen
hindeuten. Entscheidend ist somit der Aufbau von
Ubertragungsketten, iiber die das Virus weitergege-
ben wird. So ist eine staffettenartige Ausbreitung des
Erregers aus Asien durch die Uberlappung der Brut-
gebiete und Zugrouten zu erwarten.

Das Auftreten von HPAIV H5N8 in Europa, Indien und
Afrika lasst sich somit ebenso erklaren wie die Aus-
breitung des H5N8-Virus vor zwei Jahren von Sudost-
asien Uber die Brutgebiete in Russland in westlicher
Richtung bis nach Europa und in ostlicher Richtung
nach Nordamerika.

Handelsbeziehungen mit asiatischen Landern erklaren
einen Eintrag des Virus in verschiedene europaische
Lander innerhalb eines kurzen Zeitraums dagegen
nicht plausibel. Die Einfuhr von Gefligel und Geflu-
gelprodukten aus von HPAI-betroffenen Gebieten ist
verboten. Illegale Einfuhren sind dennoch moglich
und stellen ein nicht vernachlassigbares Risiko dar,
betreffen aber nicht den Handel mit Geflugel. Hier
konnen Geflugelprodukte, tierische Nebenprodukte
wie beispielsweise Vogeltrophaen und Federn sowie
die illegale Einfuhr einzelner Vogel eine Rolle spie-
len. So wurden Falle von HPAIV H5N1-Infektionen bei
illegal eingefiihrten Vogeln in Taiwan und Osterreich
festgestellt. Vom Schmuggel mit exotischen Ziervo-
geln geht daher ein hohes Risiko der Einschleppung
aus. Am Rhein-Main-Flughafen (Frankfurt/Main) konn-
ten im Jahre 2013 unter anderem illegal transportier-
te Papageienvogel sichergestellt werden.

Entgegen den Behauptungen, die teilweise seit vie-
len Jahren immer wieder aufgestellt, aber nie belegt
wurden, lieB sich in den von HPAI-Ausbriichen betrof-
fenen Betrieben trotz intensiver und systematischer
Nachforschungen nie ein Anhaltspunkt dafur finden,
dass mit vermehrungsfahigen Viren kontaminiertes
Futter oder Vogelkot importiert worden ware.

Unentdecktes Infektionsgeschehen in Nutzgefliigel-
bestanden?

Es gibt aus regelmaBigen Untersuchungen von Nutz-
geflugel sowie Analysen im Rahmen der derzeitigen
Geflugelpestfalle keinerlei Hinweise flr ein latentes,
unentdecktes Geflugelpest-Geschehen in Nutzgeflu-
gelbestanden in Deutschland.

Ein mit HPAIV H5NS8 infizierter Bestand wird auf Grund
der stark krankmachenden Eigenschaften des Erregers
fur Nutzgeflugel tatsachlich sehr schnell an Hand der
steigenden Zahlen toter Tiere erkannt. Bei infizierten
Huhnern und Puten betragt die Inkubationszeit, d.h.
die Zeit von der Infektion bis zum Auftreten klinischer
Symptome bzw. dem Tod des Tieres, in der Regel 1 bis
maximal 3 Tage. Erst nach der Virusvermehrung im in-
fizierten Tier, die schnell mit der Entwicklung starker
klinischer Symptome einhergeht, kommt es zu ver-
mehrter Virusausscheidung und damit zur Ansteckung
weiterer Tiere bzw. zur Kontamination der Umwelt.

Bei gehaltenem Wassergefliigel (Enten und Gansen)
kann die Infektion weniger auffallig verlaufen. Gera-
de das aktuell zirkulierende Geflugelpestvirus H5N8
fuhrt jedoch auch in Wassergefliigel zu deutlichen
Symptomen, die infizierte Bestande erkennen lassen.
Bereits bei einer gering erhohten Todesrate sind die
Geflugelhalter dazu verpflichtet, dieses zu melden
und auf Gefliigelpest untersuchen zu lassen.
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Eintrag in Nutzgefliigelbestande: Ausbruchsunter-
suchungen

Das Friedrich-Loeffler-Institut unterstutzt bei der
Untersuchung von Geflugelpestausbriichen vor Ort
auf Anfrage des betroffenen Bundeslandes durch die
Entsendung von Experten. Diese untersuchen alle
denkbaren Einschleppungsursachen. Hierzu gehoren
u.a. der Zugang von Geflugel und moglicherweise
kontaminierter Waren oder Gegenstande in den be-
troffenen Bestand. Daruber hinaus werden die Einfuhr
und das innergemeinschaftliche Verbringen von Vo-
geln und von Vogeln stammenden Erzeugnissen uber
TRACES, ein Berichtssystem der EU, verfolgt.

In Freilandhaltungen sind direkte Kontakte des Ge-

flugels mit infizierten Wildvogeln moglich. Aber auch
in scheinbar geschlossenen Stallhaltungen kann das
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Virus durch indirekte Kontakte eindringen: Unter an-
derem stellen die Einstallung von Tieren, Personen-
und Fahrzeugverkehr, Gerate, Futter, Einstreu und
Wasser grundsatzlich Risiken fir eine Einschleppung
dar. Bereits Spuren von Kot bzw. Nasensekreten von
Wildvogeln, die nicht sichtbar sind, reichen fur die
Ubertragung aus. Diese moglichen Eintragswege wer-
den daher im Rahmen der epidemiologischen Aus-
bruchsuntersuchungen sorgfaltig tiberpriift.

Im Rahmen dieser Untersuchungen wird auch ermit-
telt, ob es zu einer Verschleppung des Erregers in
weitere Bestande oder in die Wildvogelpopulation
gekommen sein konnte. Erkenntnisse aus den Aus-
bruchsuntersuchungen werden dazu genutzt, die
Biosicherheit in Gefliigelbestanden zu prifen und so
zu verbessern, dass es zu moglichst wenigen weiteren
Ausbriiche kommt.
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