Hochpathogene avidre Influenza bei Gefliigel und Wildvogeln
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Hochpathogene avidre Influenzaviren (HPAIVs) des Subtyps H5N1 wurden Mitte der
1990er Jahre in einem Hausgdnsebestand in Stidchina entdeckt. Seitdem haben sich die
Nachkommen dieser so genannten Gianse/Guangdong (Gs/GD)-Linie weiter verbreitet und
eine Vielzahl von Genotypen, Subtypen und Linien (Kladen) gebildet, die die Gefliigelpro-
duktion und Wildvogelpopulationen weltweit bedrohen (Sonnberg et al. 2013, King et al.
2021). Einige Linien der gs/GD Viren zeigten dariiber hinaus zoonotisches Potential, das
heif3t, sie wurden von infiziertem Gefliigel auf den Menschen iibertragen. Die Mehrzahl
dieser ca. 900 Fille wurden in Siidostasien sowie in Agypten registriert; in diesen Regi-
onen sind gs/GD Viren endemisch, das heiflt, ganzjihrig tiber mehrere Jahre hinweg in
Geflugelhaltungen anzutreffen. Je nach Region und Zeitraum nahmen zwischen 30 und
50 Prozent der registrierten menschlichen Infektionen einen todlichen Verlauf. HPAIV der
gs/GD Linie besitzen daher auch Bedeutung fiir die 6ffentliche Gesundheit (PEIr1s et al.
2007). Der Mensch scheint aber ein Sackgassenwirt fiir diese Viren zu sein, denn nennens-
werte Ubertragungen von Mensch zu Mensch wurden (bislang) nicht berichtet. In Europa
wurde bislang nur ein einzelner, mild verlaufender Fall einer gs/GD HPAIV Infektion bei
einem dlteren Mann aus dem Vereinigten Konigreich nachgewiesen, der intensiven Kon-
takt mit infizierten Hausenten hatte.

1. Die Bekimpfung der HPAI (Gefliigelpest) erfordert rigorose Malinahmen

Gefliigelpopulationen in endemisch infizierten Regionen gelten als Reservoir dieser HPA-
IV und haben erhebliche Bedeutung in der Aufrechterhaltung der Zirkulation dieser Vi-
ren. Weiterhin sind endemisch infizierte Gefliigelhaltungen als »evolutiver Motor« der
Fortentwicklung dieser HPAIV wichtig. Insbesondere fiir die kleinrdumige Verbreitung
dieser Viren spielt der Gefliigelhandel nachweislich eine entscheidende Rolle (Fusaro
et al. 2019). Betroffene Hithner- und Putenbestinde entwickeln in kurzer Zeit sehr hohe
Sterblichkeitsraten. Enten- und Gidnsebestinde weisen eine héhere klinische Resistenz auf.
Grof3flichige Ausbriiche ziehen massive wirtschaftliche Schidden in der Gefliigelprodukti-
on nach sich, die sich auch auf den grenziiberschreitenden Handel negativ auswirken. Als
klassische praventive Maflnahmen, die Gefliigelhaltungen vor Viruseinschleppungen und
Wildvogel von Virusaustriagen schiitzen sollen, gelten eine Reihe sogenannter Biosicher-
heitsmafinahmen. Der konsequenten Umsetzung von Biosicherheitsmafinahmen wird in
Deutschland derzeit oberste Prioritit eingerdiumt (FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT 2022,
UNIVERSITAT VECHTA 2022). Die weitreichendste Biosicherheitsmafinahme zum Schutz
von Freilandhaltungen ist die Aufstallung. Um Risiken des Viruseintrags durch den Geflii-
gelhandel zu minimieren, hat die EU seit vielen Jahren den Import von Gefliigel, Gefliigel-
produkten, Ziervogeln, Jagdtrophien etc. aus endemisch HPAIV infizierten Lindern und
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Regionen eingestellt. Ausnahmen werden nur genehmigt, wenn die Produkte einer zer-
tifizierten virusinaktivierenden Behandlung unterzogen wurden (also z.B. durcherhitz-
tes Fleisch). Wo Gefliigelkleinhaltungen einen Beitrag zur Erndhrung, beziehungsweise
zum Einkommen von Familien leisten, konnen HPAI Ausbriiche Einschrinkungen in der
Versorgung mit hochwertigem tierischem Protein bedingen, beziehungsweise das Famili-
eneinkommen empfindlich schmilern.

Dem raschen Nachweis und der rigorosen Bekdampfung dieser Infektionen gilt die volle
Aufmerksamkeit der Tierseuchenbekdmpfung im globalen Maf3stab. Als wichtigste Maf3-
nahme gilt die engmaschige virologische Uberwachung von Gefliigelpopulationen, so
dass Ausbriiche moglichst schnell erkannt werden. In Europa folgt dem Nachweis einer
HPAI Infektion die unmittelbare Raiumung des Gefligelbestandes mit der Totung und
unschidlichen Beseitigung der Tiere, der Einstreu und des Mists der Haltung. Erst nach
einer umfangreichen zweimaligen Reinigung und Desinfektion sowie gegebenenfalls einer
Wartezeit diirfen solche Betriebe wieder mit Gefliigel bestiickt werden. Sperr- und Kont-
rollmafinahmen in einem drei und zehn Kilometer Radius um Ausbruchsgehofte tragen
wesentlich zur Verhinderung der Verschleppung des Erregers bei, bewirken unter Umstén-
den aber auch erhebliche wirtschaftliche Schidden fiir die nicht infizierten Gefliigelhaltun-
gen in den Sperrbereichen.

2. HPAI hat massive Auswirkungen auf Wildvogelpopulationen

Aufgrund vieler Schnittstellen zwischen Gefliigel- und Wildvogelpopulationen kam es zu
wiederholten Einschleppungen von HPAIV der gs/GD Linie aus infizierten Gefliigelhal-
tungen in Wild- und Zugvogelpopulationen vor allem zunichst in Asien. Seit 2005 haben
sich diese Viren in mehreren Wellen aus ihrem stidostasiatischen Ursprungsgebiet west-
wirts und siidwirts tiber Eurasien bis nach Siidafrika und ostwirts iiber die Beringstrafle
hinweg nach Nordamerika ausgebreitet. Es besteht derzeit kein wissenschaftlicher Zweifel
mehr daran, dass infizierte, aber mobile Zugvdgel dazu beigetragen haben, geografisch
weit voneinander getrennte Gebiete entlang sich iiberschneidender Zugrouten miteinan-
der zu verbinden (FusaRro et al. 2019, GLOBAL CONSORTIUM 2017, GASS et al. 2022).

Da Europa in den Influenza-Wintersaisons 2020—2021 und 2021-2022 mit den schwersten
HPAIV-Epizootien konfrontiert war, was die Fallzahlen und die genetische Vielfalt der
charakterisierten Viren anbelangt (POHLMANN et al. 2022), wurden Bedenken hinsichtlich
einer Ausbreitung nach Nordamerika geduflert, diesmal durch die Ausbreitung des Virus
nach Westen. Im Dezember 2021 wurde HPAI H5N1 bei Wildvogeln in Kanada nachge-
wiesen, gefolgt von zahlreichen weiteren Fillen bei Wildvigeln und Einbriichen in Geflii-
gelbetrieben entlang der Ostkiiste der Vereinigten Staaten (STOKsSTAD 2022). Letztlich wur-
den innerhalb weniger Monate die gesamten U.S.A. und das stidliche Kanada mit HPATV
Ausbriichen iiberschwemmt. Die Ergebnisse des transatlantischen HPAIV-Transfers sind
offensichtlich und phylogenetische Analysen der Viren in Nordamerika bestdtigten eine
enge Verwandtschaft mit HPAIV H5N1-Genotypen aus Europa (GUNTHER et al. 2022).
Island hat im Zuge des transatlantischen Transfers eine Rolle als Zwischenstation gespielt,
und bereits im Herbst 2021 konnten dort in Wildvégeln HPAIV detektiert werden, die
dann weiter in Nordamerika im Dezember in Wildvégeln Neufundlands auftraten.
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3. Eine neue epidemiologische Situation erfordert Anpassungen priaventiver Mainahmen

Endemische Viruszirkulation in Gefligelhaltungen bestimmter Regionen, Austrige in
Wildvogelpopulationen und weitrdumige Verschleppung mit infizierten Wildvogeln sowie
Riickiibertragungen aus Wildvogeln in Gefliigelhaltungen bestimmen weitgehend die glo-
balen epidemiologischen Muster der gs/GD HPAI Auch Deutschland ist in zunehmendem
Maf3e seit den Erstnachweisen von HPAIV H5N1 im Frithjahr 2006 betroffen. Bis in die
Jahre 2016/2017 hinein kam es zu sporadischen, saisonalen Virusnachweisen in Wildvogeln
und nachfolgend auch in wenigen Gefliigelbetrieben vornehmlich in den Herbst- und Win-
termonaten. Seit dem Jahr 2020 allerdings werden HPAI Viren ganzjahrig in Wildvogeln im
nordlichen Europa gefunden. Im Sommer 2022 kulminierten Infektionen erstmals in kolo-
niebriitenden Seevogeln (verschiedene Seeschwalbenarten, Basst6lpel) im Bereich der Nord-
see, was zu Massensterben und dem Verlust ganzer Brutkolonien gefiithrt hatte (BIRDLIFE
2022). Aufgrund dessen muss derzeit von einer endemischen Infektionslage im europiischen
Wildvogelbereich ausgegangen werden. Dies erhéht den Infektionsdruck fiir Gefliigelhal-
tungen. Daher wird aktuell verstirkt iiber Impfungen des Gefliigels gegen HPAI beraten. Die
Impfung konnte eine weitere Lage priventiver Mafinahmen beisteuern. Die EU Verordnung
2023/321 legt die Grundlagen einer HPAI Impfung von Gefliigel fest. Allerdings stehen der
Einfithrung von HPAI-Impfungen noch einige Unklarheiten im Wege:

+ Essind derzeit keine geeigneten, in Europa zugelassenen Impfstoffe verfiigbar. Meh-
rere erprobte Vakzine bediirfen noch einer Zulassung durch die Europdische Arznei-
mittelbehorde (EMA). Die Mehrzahl dieser Impfstoffkandidaten beruht auf gentech-
nisch verdnderten Organismen.

+ Aufwindige Uberwachungssysteme zur Kontrolle der Impfmafinahmen in den Impf-
bestinden werden erforderlich, um sicherzustellen, dass HPAI Viren nicht unerkannt
in Impfbestinden zirkulieren, denn die Impfungen fiithren, dhnlich wie den COVID
Impfungen des Menschen, nicht zu einem einhundertprozentigen Schutz gegen eine
Infektion.

*  Es bleibt zu klaren, wer die Kosten fiir eine Impfung und die zusitzlichen Kontroll-
mafinahmen trigt.

+  Eswerden Storungen des Handels, insbesondere im Exportgeschift mit Drittlindern,
befiirchtet, wenn die Handelspartner Produkte geimpften Gefliigels nicht akzeptie-
ren wiirden.

Mit dem Beginn von HPAI-Impfungen im Gefliigelbereich ist also nicht innerhalb der
néchsten ein bis zwei Jahre zu rechnen. Angesichts der dramatischen Masseninfektionen ko-
loniebriitender Seevogel im Sommer 2022 stellt sich natiirlich auch die Frage nach praventi-
ven Maflnahmen zum Schutz von Wildvégeln. Die Verhinderung von Virusaustrigen aus in-
fizierten Gefliigelhaltungen ist unbedingt sicherzustellen. Desweiteren hat sich offenbar das
zeitnahe Finsammeln und Entsorgen verendeter Seevogel in den Brutkolonien als hilfreich
erwiesen. Es wurde auch bereits diskutiert, ob Impfungen nicht auch bei Wildvogeln eine
Moglichkeit der Pravention darstellen konnten. In Europa gibt es ausgezeichnete Erfahrun-
gen mit der kodergesteuerten Impfung von Fiichsen und anderen Fleischfressern gegen die
Tollwut, beziehungsweise von Wildschweinen gegen die Europdische Schweinepest. Hierbei
nehmen die Tiere Koder auf, die mit einem Impfstoff priapariert sind (MULLER et al. 2015).
OD dhnliche Systeme auch im Wildvogelbereich einsetzbar wiren, bleibt derzeit ungeklirt.

112 HARDER & Pohlmann - Vogelgrippe

4, Literatur

BIRDLIFE INTERNATIONAL (2022): https://www.birdlife.org/news/2022/08/08/an-unpre-
cedented-wave-of-avian-flu-has-been-devastating-bird-populations-across-the-nort-
hern-hemisphere/

FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT (2022): https://www.fli.de/de/aktuelles/tierseuchenge-
schehen / aviaere-influenza-ai-gefluegelpest/

Fusaro, A., B. ZECCHIN, B. VRANCKEN, C. ABOLNIK, R. ADEMUN, A. ALASSANE et al. (2019):
Disentangling the role of Africa in the global spread of H5 highly pathogenic avian influen-
za. Nat Commun. 2019; 10: 5310. doi: 10.1038/s41467-019-13287-y

Gass, J.D. Jr., R.J. DUusgk, J.S. Harr, G.T. HALLGRIMSSON, H.P. HALLDORSSON, S.R. Vig-
NISSON et al. (2022): Global dissemination of influenza A virus is driven by wild bird mig-
ration through arctic and subarctic zones. Mol Ecol. 2022. doi: 10.1111/mec.16738

GLoBAL CONSORTIUM FOR H5N8 AND RELATED INFLUENZA VIRUSES (2017): Role for migra-
tory wild birds in the global spread of avian influenza H5NS. Science. 2016; 354: 213-217.
doi: 10.1126/science.aaf8852

GUNTHER, A., O. KRONE, V. SvaANssoN, A. POoHLMANN, J. KinGg, G.T. HALLGRIMSSON et
al.(2022): Iceland as Stepping Stone for Spread of Highly Pathogenic Avian Influen-
za Virus between Europe and North America. Emerg Infect Dis. 2022; 28. doi: 10.3201/
€id2812.221086

KING, J., T. HARDER, F.J. CONRATHS, M. BEER & A. POHLMANN (2021): The genetics of highly
pathogenic avian influenza viruses of subtype H5 in Germany, 2006—-2020. Transbound
Emerg Dis. 2021; 68: 1136-1150. doi: 10.1111/tbed.13843

KuikeN, T. & R. CRoMIE (2022): Protect wildlife from livestock diseases. Science. 2022; 378:
5. doi: 10.1126/science.adf0956

MULLER, T.F., R. SCHRODER, P. Wysocki, T.C. METTENLEITER & C.M. FREULING (2015):
Spatio-temporal Use of Oral Rabies Vaccines in Fox Rabies Elimination Programmes in
Europe. PLoS Negl Trop Dis. 2015; 9: €0003953. doi: 10.1371/journal.pntd.0003953

PEIrIs, J.S., M.D. DE JoNG & Y. GUAN (2007): Avian influenza virus (H5N1): a threat to hu-
man health. Clin Microbiol Rev. 2007; 20: 243-67. doi: 10.1128/CMR.00037-06

PoHLMANN, A., J. KING, A. Fusaro, B. ZeccHiN, A.C. BANYARD, .H. BRowN et al. (2022):
Has Epizootic Become Enzootic? Evidence for a Fundamental Change in the Infection Dy-
namics of Highly Pathogenic Avian Influenza in Europe, 2021. mBio. 2022; 13: ¢0060922.
doi: 10.1128/mbio.00609-22

SONNBERG, S., R.J. WEBBY & R.G. WEBSTER (2013): Natural history of highly pathogenic avian
influenza H5N1. Virus Res. 2013; 178: 63-77. doi: 0.1016/j.virusres.2013.05.009

StoksTAD, E. (2022): Deadly bird flu establishes a foothold in North America. Science. 2022;
377: 912. doi: 10.1126/science.ade5542

Dr. TiMmM HARDER

DRr. ANNE POHLMANN

Institut fiir diagnostische Virologie, Friedrich-Loeffler-Institut
Siidufer 10

17493 Greifswald-Insel Riems

HARDER & Pohlmann - Vogelgrippe 13



