Sibirien als Drehscheibe und Reservoir
fiir die Verbreitung von HPAI *

JouaN H. Moor1y

1. Einleitung

Die Avidre Influenza, auch Gefliigelpest oder Vogelgrippe genannt, ist eine von Viren ver-
ursachte Erkrankung, die sich, in ihrer hoch pathogenen Form (»HPAI«) wahrscheinlich
ausgehend von China, spitestens seit 2004 iiber grofle Teile der Welt verbreitet hat und
weiterverbreitet. Es ist bekannt, dass die Viren iiber den direkten Kontakt von Tier zu
Tier, vor allem iiber Kot, Schleim und Aerosole infizierter Vogel tibertragen werden. Es
gibt jedoch noch keine, mit Fakten gestiitzte Erklirung, wie die Viren tiber weite Strecken
verbreitet werden.

Eine Hypothese fiir die Langstreckeniibertragung der Vogelgrippeviren geht davon aus,
dass Wildvogel die Viren aufnehmen und diese iiber den Vogelzug weiterverbreiten kén-
nen. Diese sogenannte »Wildvogelhypothese« geht davon aus, dass Wildvégel sich sowohl
mit niedrig-pathogenen (LPAI-) als auch mit hoch-pathogenen (HPAI-)Viren infizieren
koénnen, ohne an der Virenlast tddlich zu erkranken und trotz Infektion Langstreckenflii-
ge durchfiithren konnen. Auf diese Weise sollen die Wildvogel die Vogelgrippeviren von
China in die sibirische Arktis gebracht haben, wo sie an Vigel anderer Zugwege (»Fly-
ways«) weitergereicht und iiber die gesamte nordliche Hemisphire verbreitet wurden.

Durch den Kontakt zwischen Wildvogeln und Gefliigel sollen die Viren anschlief}end in
die Stille der Gefliigelwirtschaft gelangen und dort eine massenhafte Erkrankung und
eine hohe Mortalitit der Zuchtvogel auslosen. Die Wildvogel wiren also die Ubertrager
der Viren und die Gefliigelwirtschaft wire deren Opfer.

2. Problemstellung

Belegt wurde die Wildvogelhypothese bisher nicht (siehe Beitrag von Steiof in diesem
Heft). Da es sich um eine Hypothese handelt, d.h. um eine Annahme, deren Gultigkeit mit
Hilfe von Fakten verifiziert werden muss, miissen die Fakten, die die Hypothese unterstiit-
zen, zusammengetragen und auf ihre Haltbarkeit tiberpriift werden.

Die Wildvogelhypothese zur weltweiten Verbreitung der HPAI-Viren aus dem Kernland
China hitte Bestand, wenn folgende in der Literatur geduflerten Thesen zutreffen wiirden:

* Einzelne mit HPAI-Viren infizierte Zugvogel ziehen im Frithjahr von Ostasien, wo
die HPAI-Viren entstanden sind, zu den arktischen Brutgebieten dieser Wildvogel im
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Norden Sibiriens, wechseln die Zugroute (den »Flyway«) und fliegen anschliefend im
nichsten Herbst von dort nach Europa bzw. Nordamerika.

+ Einzelne mit HPAI-Viren infizierte Zugvogel ziehen im Friithjahr von Ostasien zu
den arktischen Brutgebieten dieser Wildvogel im Norden Sibiriens, hinterlassen dort
Viren in den arktischen Gewissern, die dann von Végeln anderer Flyways aufgenom-
men und nach Europa bzw. Nordamerika transportiert werden.

+ Mit HPAI-Viren infizierte Vogel konnen weite Strecken im Flug zuriicklegen, schei-
den danach noch Viren aus und kénnen so HPAI-Viren tiber die Kontinente verbrei-
ten.

+ Zwischen den im Herbst aus den arktischen Brutgebieten in Europa einfliegenden
Wildvogeln gibt es einen wesentlichen Anteil von mit HPAI-Viren infizierten Indi-
viduen.

+ Das Auftreten von mit HPAI-Viren infizierten Gefliigelhaltungen und Wildvogel
stimmt zeitlich und rdumlich mit dem Ablauf des Vogelzuges iiberein.

+  Wilde Wasservogel bilden ein natiirliches LPAI-Reservoir in Europa und bringen die
LPAI-Viren in Gefliigelhaltungen, wo diese zu HPAI-Viren mutieren.

3. Uberpriifung der Thesen

These 1: Einzelne mit HPAI-Viren infizierte Zugvogel ziehen im Frithjahr von Ostasien,
wo die HPAI-Viren entstanden sind, zu den arktischen Brutgebieten dieser Wildvogel im
Norden Sibiriens, wechseln die Zugroute (»Flyway«) und fliegen anschliefend im nichsten
Herbst von dort nach Europa bzw. Nordamerika.

Untersuchungen des Vogelzuges mit Hilfe markierter Vogel (Beinring, Fliigel-/Schnabel-
clips, Halsring, Sender) seit Mitte des letzten Jahrhunderts haben eindeutig gezeigt, dass
Wasser- und Watvogel-Populationen aus einzelnen, klar abgegrenzten, biogeografischen
Einheiten, mit einem jeweils eigenen, klar definierten »Flyway« bestehen (Abb. 1). Es zeigte
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Abb. 1: Durch die Markierung von in der Arktis briitenden Wasser- und Watvigel hergeleitete Zugrouten (»Fly-
ways«) (© EAAFP, Wetlands International, AEWA).
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sich, dass die einzelnen Flyway-Populationen einer Art selten, wenn iiberhaupt Individuen
austauschen (DELANY et al. 2009, SCOTT & ROSE 1996).

Bei den Flyway-Populationen der Bless- und der Saatgans im Osten und Westen Eurasiens
gab es — trotz der rdumlichen Nihe der Brutgebiete — keinerlei Hinweise, dass besenderte
Vogel den Flyway wechselten. Auch bei dem Zwergschwan gab es keine Vogel, die zwischen
den einzelnen Jahren den Flyway wechselten (Abb. 2 & 3, DENG et al. 2019, FANG et al.
2020, KRUCKENBERG et al. 2022, L1 et al. 2020). Bei Kurzschnabelgdnsen wurde iiber einem
Zeitraum von zwolf Jahren eine Austauschrate zwischen zwei Flyways von 0,07 Prozent
gefunden, iiber das Wintergebiet und vornehmlich in strengen Wintern mit Schnee (MAD-
SEN et al. 2014).

Die These, dass regelmifig einzelne mit HPAI-Viren infizierte Zugvogel von China, tiber
die Brutgebiete in Sibirien nach Europa geflogen sein kénnten, ist somit zu verwerfen.

These 2: Einzelne mit HPAI-Viren infi-
zierte Zugvogel ziehen im Frithjahr von
Ostasien zu den arktischen Brutgebieten
dieser Wildvogel im Norden Sibiriens, hin-
terlassen dort Viren in den arktischen Ge-
wiissern, die dann von Vogeln anderer Fly-
ways aufgenommen und nach Europa bzw.
Nordamerika transportiert werden.

Die arktische Tundra, Brutgebiet vieler bei
uns durchziehender und {iiberwinternder
Wasser- und Watvogelarten ist im Sommer
ein Feuchtgebiet par excellence. Nach der
Schneeschmelze bildet sich iiber dem Per-
mafrostboden ein buntes Mosaik von Moo-
ren und trockenen Tundren, durchzogen von
miandrierenden Fliissen in breiten Auen mit
vielen Altwissern und einer Vielfalt von gro-
Beren und kleineren Seen (Abb. 4).

Diese Gewisser spielen eine wichtige Rolle
im arktischen Leben der hiesigen Wasser-
und Watvogel. Wahrend der Brutzeit be-
suchen einzelnen Vogel bzw. Paare, spiter
ganze Familien und in der Mauserzeit gan-
ze Schwirme tiglich solche Wasserfldchen,
um zu baden, zu trinken oder um sich in

Abb. 2: Die durch die Besenderung von in der Arktis

briitenden Giinsen belegten Flyways im Westen (oben)
und Osten Eurasiens (unten). In Westeurasien fiir die
Weifswangengans (blau), Zwerggans (schwarz), Bless-
gans (rot), Tundrasaatgans (gelb) (IWWR-Germany
e.V,, Kruckenberg et al. 2022, MPI-Ornithologie) und
in Ostasien fiir die Blessgans, (Deng et al. 2020).
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Sicherheit zu bringen. Damit bilden diese
Gewisser theoretisch ideale Bedingungen
fiir die Ubertragung von Viren, wenn ein-
zelne Vogel diese von auf8erhalb einschlep-
pen wiirden.

Seit 2006 wurden in der gesamten eurasi-
schen Arktis von solchen Gewissern tau-
sende Gewisserproben genommen und auf
das Vorhandensein von Avidren Influenza-
Viren untersucht. Dariiber hinaus wurden
dort hunderte Vogel beprobt. Bis 2021 wa-
ren alle Proben negativ (GAIDET et al. 2018,
KRUCKENBERG, pers.com.). Der Fund von
AIV Antikérpern in einer Reihe von Was-
servogel in Alaska (WiLson et al. 2013) und
in Dreizehenméwen (Rissa tridactyla) und
Eismoéwen (Larus hyperboreus) auf Spitzber-
gen (LEE et al. 2020) zeigt lediglich, dass die
beprobten Wasservogel in den vergangenen oF  wn s o s wm ws
Monaten, also z.B. wihrend der Uberwin-
terung oder Frithjahrswanderung, mit Al
Viren, im Allgemeinen LPAI-Viren, in Kon- £
takt gekommen sind, und gibt keine Hin-
weise auf das Vorhandensein von AI-Viren
in der Arktis.
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In 2021 und 2022 wurden in Matanuska-

Susitna Borough (Alaska) erstmalig HPAI-

Viren (H5N1) in der Arktis gefunden: zuerst

bei Hausgefliigel, spiter auch bei toten See- B R A LS

adlern, Schnee-Eulen und Wasservogeln, In iy st

Juni 2022 wurden H5N1 und H5N5 erstma-  Abb. 3: Osteurasische Flyways der Saatgans (oben, Li

lig in der eurasischen Arktis gefunden, auf ¢ al. 2020) und des Zwergschwan (unten, Fang et al.
. . 2020)

Spitzbergen, im Hafen von Longyearbyen

(Eismowe) und im Juli 2022 auf Hermansen

Island (GrofSe Raubmowe).

o
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Das Fehlen von Al-Nachweisen aus der Arktis bis 2021 und die Fundumstinde dieser ers-
ten arktischen AI-Funde seit 2021 (in Menschennihe: Hausgefliigel, Hafen) geben keine
Hinweise auf ein HPAI-Reservoir bei Wildvégeln bzw. auf eine Ubertragung HPAI-Viren
in der Arktis. Die neueren HPAI-Funde in arktischen Orten weisen vielmehr auf einen
Eintrag von HPAI-Viren in der Arktis durch Menschen hin, z.B. mit Gefliigelimporten
(ggf. tiefgefroren).

Die These, dass HPAI-Viren in der Arktis iiberdauern und von dort durch Wildvégel nach
Europa bzw. Nordamerika verschleppt werden, ist somit zu verwerfen.

These 3: Mit HPAI-Viren infizierte Vogel konnen weite Strecken im Flug zuriicklegen und
so HPAI-Viren tiber die Kontinente verbreiten.

Trotz ihrer regelmafigen Langstreckenfliige sind Zugvogel fiir die Langstrecken-Ubertra-
gung von HPAI-Viren denkbar schlecht geeignet. Fliegen ist »Hochleistungssport«: Beim
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Abb. 4: Die arktische Tundra im Sommer

Fliegen verbrauchen Vogel in der ersten Stunde zehn- bis zwélfmal und danach acht bis
zehmal soviel Energie wie im Ruhezustand, und der Sauerstoffverbrauch steigt um das
fiinf bis zehnfache (KRUCKENBERG et al. 2022, Moo1j 1992, NACHTIGALL 1987, NEWTON
2008). Aufgrund der gesundheitlichen Beeintrichtigung durch eine AI-Infektion erscheint
es daher wenig wahrscheinlich, dass die infizierten Végel zu den mit Langstreckenfliigen
verbundenen Kraftanstrengungen in der Lage sind. Sogar symptomfreie mit HPAI infi-
zierte Vogel sind in der Inkubationszeit wenig mobil und sterben bereits nach wenigen
Tagen (ProsskRr et al. 2022). Auch mit LPAI infizierte Wasservogel haben ein verringertes
Gewicht, sind nur noch sehr eingeschriankt mobil und warten auf ihre Genesung (LATOR-
RE-MARGALEF et al. 2009, VAN D1jKk 2014, VAN DyjK et al. 2015, VAN GiLS et al. 2017).

In einer Reihe von Laborversuchen hat man versucht zu belegen, dass mit HPAI infizierte
Wasservogel eine HPAI-Infektion iiberstehen und AlI-Viren verbreiten kénnen (STEIOF et
al. 2015). Laborergebnisse lassen sich jedoch nur sehr eingeschrinkt auf die Situation in
freier Natur tibertragen. Wildlebende Vogel miissen sich ihr Uberleben »erarbeiten«, Nah-
rung suchen, in Konkurrenz bestehen, stindigen Gefahren von Fressfeinden wahrnehmen
und ausweichen, Wind und Wetter trotzen usw.. Durch Krankheit geschwichte Wildvogel
stehen unter extrem hohem Selektionsdruck und haben nur geringe Uberlebenschancen
(KRUCKENBERG et al. 2022, STEIOF et al. 2015).

Die These, dass mit HPAT infizierte Vogel weite Strecken zuriicklegen und so HPAI-Viren
iiber Kontinente transportieren konnen, ist somit unhaltbar und zu verwerfen.

These 4: Zwischen den im Herbst aus den arktischen Brutgebieten in Europa einfliegenden
Wildvogeln gibt es einen wesentlichen Anteil von mit HPAI-Viren infizierten Individuen.
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Zwischen 2006 und 2021 wurden allein in Europa tiber 500.000 Wildvogel auf AI-Viren
untersucht, davon ca. 222.500 passiv (tot gefunden) und ca. 310.000 aktiv (gefangen, ge-
schossen). Positive Befunde von HPAI bei Wildvogeln gab es nur in Jahren mit positi-
ven Befunden in Gefliigelhaltungen. Zirka 1,4 Prozent aller beprobten Wasservogel zeig-
te einen positiven Befund. Von den passiv beprobten Vigeln lag dieser Anteil bei ca. 2,7
Prozent und bei den aktiv beprobten Végeln bei ca. 0,5 Prozent HPAI-positiv, wobei bis
zur Hilfte dieser positiv getesteten Vogel bereits Symptome einer Al-Infektion zeigten
(EFSA-Vogelgrippe Monitoring). Die iibrigen aktiv positiv getesteten Vogel waren mog-
licherweise noch in der Inkubationszeit (zwei bis fiinf Tage), sie zeigen dann zwar noch
keine eindeutigen Symptome, sind jedoch bereits eingeschrinkt leistungsfihig (PrRosSER
et al. 2022). Diese Befunde sind aber keine tiberzeugenden Argumente fiir die europaweite
Ubertragung von Vogelgrippe-Viren durch Wildvogel. Sie besagen zudem nicht, wo diese
Vogel infiziert wurden. Es spricht vieles dafiir, dass viren-naive Vogel aus der Arktis erst
im Uberwinterungsgebiet in den Zentren der Gefliigelwirtschaft (z.B. UK, Niederlande,
Nordwestdeutschland) infiziert werden (s.u.).

Die These, dass ein wesentlicher Anteil der im Herbst in Europa einfliegenden Zugvogel
HPAI-Viren mit sich tragen, ldsst sich nicht bestitigen und ist zu verwerfen.

These 5: Das Auftreten von mit HPAI-Viren infizierte Gefliigelhaltungen und Wildvogel
stimmt zeitlich und raumlich mit dem Ablauf des Vogelzuges tiberein.

Hauptzugzeit der Wasservogel im Herbst — Tabelle I: Beginn der AI-Ausbriiche seit 2006
ist September bis in den Dezember hinein, Jahr
wiithrend die ersten Funde von mit HPAI

Beginn Al-Ausbruch

infizierten Vogeln, sowohl bei Wildvogeln 2006 Februar
als auch in Gefliigelhaltungen, meist im | 2007 Januar
Zeitraum von Spitherbst bis Mittwinter, in | 5908 Oktober
manchen Jahren sogar erst im Frithjahr zu p
2009 Mdrz

verzeichnen sind (Tab. 1). Auch wenn es in
manchen Jahren (z.B. 2016) eine scheinba- | 2010 Marz
re Korrelation zwischen dem Einsetzen des | 2on
Vogelzuges und dem Auftreten der Vogel-
grippe zu geben scheint, ist zu bedenken,
dass eine Korrelation nicht gleichbedeutend
mit Ursidchlichkeit ist, sicherlich nicht wenn | 201 November
ein solches Zusammenfallen zweier Ereig- [ 4
nisse nur duflerst selten zu beobachten ist.

2012

2013

2016 September

Damit ist klar, dass die hdufig behauptete | 2017 bis April 2017
eindeutige Korrelation zwischen der Ver- |08 Januar
breitung der HPAI-Viren im Rahmen der

. . . .. 2019 Dezember
bisherigen Vogelgrippe-Ausbriiche und
dem alljahrlichen Ablauf des Vogelzuges | 2020 Oktober
sich aus diesen Daten nicht belegen ldsst. | 2021 Oktober
Hinzu komrpt, dass sich der >.>Seuchenzug« 202 Seit Oktober 2021
der HPAI-Viren durch Eurasien nicht nur
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zeitlich, sondern auch rdumlich nicht mit dem Ablauf des Vogelzugs in Deckung brin-
gen ldsst. So brach im Mirz 2003 in den Niederlanden Gefligelpest (H7N7) aus, wihrend
sich ein Grofiteil der dort tiberwinternden Wasservogel schon auf dem Riickzug in die
oOstlich gelegenen Brutgebiete befand. Die Seuche breitete sich jedoch im April nach Si-
den (Belgien) und im Mai gegen Osten (Deutschland, NRW) aus. Bei der Migration des
H5N1-Virus 2005-2006 von China nach Europa »reiste« das Virus von Siiddost-China tiber
Mittel-China (Mai 2005), West-Mongolei, Nord-Kasachstan, West Sibirien (Juli 2005),
Stidwest-Russland und Ruminien (Herbst 2005), Ukraine und Tiirkei (Frithwinter 2005)
nach Europa (Februar 2006). Der beschriebene »Viren-Reiseroute« ldsst sich mit keiner der
bekannten Vogelzugrouten korrelieren. Auch bei den weiteren AI-Ausbriichen seit 2006
folgen die Ausbreitungsmuster der AI-Viren keiner der bekannten Zugrouten von Wildvo-
geln (Moor1y 2007, STEIOE et al. 2015).

In den deutschen Gefliigelhaltungen leben ca. 173 Mio. Vogel (91,9 Prozent Hithner, 6,7
Prozent Truthiihner, 1,2 Prozent Enten, 0,2 Prozent Ginse) (STATISTISCHES BUNDESAMT
2020). Zirka 90-95 Prozent des deutschen Gefliigels leben in Intensivhaltung, das heifit, in
geschlossenen Grof3stallungen, die tiber ein Liiftungssystem zur Regulierung des Stallkli-
mas verfiigen. Die Abluft solcher Stallungen ldsst sich in einer weiteren Umgebung von bis
zu 500 m nachweisen und Bioaerosole (mit Viren) konnen sich noch deutlich weiterver-
breiten (CLAUS 2020, LIPPMANN 2011). Wasservogel, die im Bereich der Abluftfahne Nah-
rung suchen, kénnen sich dort dann leicht mit Viren infizieren.

In Europa werden jahrlich mindestens 6—10 Mio. Stockenten, 100 Mio. Fasane sowie 30
Mio. sonstige Hithnervogel zu Jagdzwecken ausgesetzt. Die Vogel werden in spezialisierten
Geflugelbetrieben geziichtet und weitgehend ohne Untersuchung auf Al-Viren ausgewil-
dert (CHAMPAGNON 2011, MADDEN 2021, PRINGLE et al. 2018, SAGE et al. 2020, SODERQUIST
2012, VITTECOQ et al. 2012, RSPB 2022).

In den Niederlanden wurde festgestellt, dass aus der Gefliigelindustrie in die Umwelt ge-
langte LPAI-Viren bei im Herbst einwandernden »virennaiven« Stockenten zu einer Al-
Infektion fithrten. Da die infizierten Stockenten nur eingeschrinkt mobil waren, konnten
sie die Viren nur lokal weiterreichen (VAN Dijk 2014).

Ein dhnlicher Mechanismus konnte auch fiir die Ubertragung von HPAI-Viren aus der
professionellen Gefliigelhaltung und Jagdvogelzucht auf Wildvogel in Frage kommen.
Dann wiren Wildvogel die Opfer eines AI-Viren-Austritts aus der Gefliigelindustrie.

Somit ist die These, dass das Auftreten von mit HPAI-Viren infizierte Gefliigelhaltungen
und Wildvégel zeitlich und riumlich mit dem Ablauf des Vogelzuges tibereinstimmt, nicht
haltbar und zu verwerfen.

These 6: Wilde Wasservogel bilden ein natiirliches LPAI-Reservoir in Europa und bringen
die LPAI-Viren in Gefliigelhaltungen, wo diese zu HPAI-Viren mutieren.

Bei der Beprobung einer halben Million Wasservogel in der Europdischen Union zwischen

2006 und 2021 gab es nur einen Anteil von 2,4 Prozent der getesteten Vogel, die positiv auf
LPAI beprobt wurden (EFSA-Vogelgrippe Monitoring). Dieser Wert zeigt nicht nur wie
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schwer AI-Viren in wild lebenden Wasservogel-Populationen iibertragbar sind, sondern
stellt auch die Hypothese, dass Wasservogel ein natiirliches Reservoir fiir LPAI-Viren in
Europa bilden, in Frage.

Hypothetisch konnte ein Wasservogel aus dem »Natiirlichen LPAI-Reservoir« von 2,4
Prozent seine LPAI-Viren in einer Gefliigelhaltung zuriicklassen, die dort dann zu HPAI-
Viren mutieren. Das mag bei Freilandhaltung noch gelingen, problematisch wird es fir
einen Wildvogel jedoch, Viren in eine moderne Gefliigelhaltung mit Biosicherheits-Vor-
kehrungen hineinzubringen. Dariiber hinaus wire es, bei den theoretisch moglichen fast
200 HxNy-Kombinationen, beziehungsweise bisher bekannten sieben HPAI-Varianten,
nicht zu erwarten, dass in einem solchen Fall in allen infizierten Gefliigelhaltungen, die
gleichen, nahezu identischen Al-Varianten auftreten wiirden.

Die These von VAN DKk (2014), dass aus der Gefliigelindustrie ortlich in die Umwelt ge-
langte LPAI-Viren bei im Herbst einwandernden »virennaiven« Wasservogel lokal zu einer
Al-Infektion fiihren, scheint da wesentlich realistischer.

Diese Tatsachen machen die These, dass wilde Wasserviogel ein natiirliches Reservoir fiir
LPAI-Viren bilden und diese in Gefliigelhaltungen bringen, wo diese zu HPAI-Viren mu-
tieren, wenig wahrscheinlich.

4. Fazit

Keine der sechs aufgefiihrten Thesen zur Verbreitung von HPAI-Viren durch Wildvéogel
lasst sich mit Fakten untermauern, so dass alle verworfen werden miissen. Somit ist die
Wildvogelhypothese wegen fehlender Hinweise zu verwerfen. Die oftmals als Belege zitier-
ten virologischen Darstellungen grofler Autorenschaften halten bei niherer Uberpriifung
ebenfalls nicht stand (siehe Steiof in diesem Heft).
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