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Einleitung

Influenza A Viren kommen bei vielen Vogel-
und einigen Sdugetierarten vor. Es handelt sich
um behiillte, einzelstringige RNA-Viren aus
der Familie der Orthomyxoviridae. Auf der
Oberflache besitzen sie jeweils drei Struktur-
proteinspezies das Matrix-2-Protein, das Him-
agglutinin (HA) und die Neuraminidase (NA).
Bisher sind 16 verschiedene Hadmagglutinin-
und 9 verschiedene Neuraminidase-Antigene
bekannt. Die Kombinationsmoglichkeiten der
Hiamagglutinin- und Neuraminidase-Antigene
auf der viralen Oberfliche bedingen die hohe
Variabilitdt der avidren Influenza A Viren (AIV)
und bestimmen den AIV-Subtyp (z.B. H5N1).
Beziiglich der Pathogenitit werden niedrigpa-
thogene (LPAIV = low pathogenic avian influ-
enza virus) und hochpathogene Stimme (HPA-
IV = highly pathogenic avian influenza virus)
unterschieden (WEBSTER et al., 1992, FOUCHIER
et al., 2005).

Seit 2003 traten in Siidostasien vermehrt Infek-
tionen mit HPAIV H5N1 ,,Asia“ auf. Im Herbst
2005 wurde HPAIV H5N1 ,,Asia“ aus erkrank-
ten und verendeten Wildvogeln im europdischen
Teil der Russischen Foderation, im Donau-Del-

ta in Rumaénien, in der Ukraine und in Kroatien
isoliert (UNGER et al., 2008). Diese Nachweise
lieBen ein erhdhtes Risiko fiir eine Ausbreitung
des HPAIV H5N1 unter anderem durch Zugvo-
gel nach Mitteleuropa befiirchten. HPAIV verur-
sacht grofle Schéden in der Gefliigelwirtschatft,
vermehrte Tierverluste in der Wildvogelpopu-
lation und hat dariiber hinaus ein hohes zoono-
tisches Potential (HARDER & WERNER, 2006).
Auf der Basis einer Risikobewertung wurden
im Jahr 2005 Programme fiir das Monitoring
in der Wildvogelpopulation und Hausgefliigel-
bestdnden in der europdischen Gemeinschaft
beschlossen (2005/94/EG, 2007/268/EG). Auf
dieser gesetzlichen Grundlage wird jéhrlich
von der EU-Kommission und den Nationalen
Referenzlaboratorien fiir avidre Influenza
(NRL, DE: Institut fiir Virusdiagnostik, Fried-
rich-Loeffler-Institut, Bundesforschungsinstitut
fir Tiergesundheit, Insel Riems) der EU Mit-
gliedslander das ,,Untersuchungsprogramm der
Bundesrepublik Deutschland zur Durchfiihrung
von Erhebungen iiber Gefliigelpestvorkommen
in Haus- und Wildgefliigelbestidnden® erstellt.
In dem Untersuchungsprogramm erfolgt ent-
sprechend der epidemiologischen Situation in
Deutschland die genaue Festlegung der Bepro-
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bungs- und Untersuchungszahlen der einzelnen
Bundeslander.

Ziele des Untersuchungsprogramms bei Wild-
vogeln sind 1) eine Einschitzung der Verbrei-
tung verschiedener AIV-Subtypen durch konti-
nuierliche Untersuchung von lebend beprobten
(Indikator-) Wildvogelarten (Vogel der Ord-
nungen Anseriformes und Charadriiformes)
und 2) ein frithzeitiges Auffinden von HPAIV
(HS und H7) bei Wildvogeln. Dies ist wichtig
zur Einordnung des Risikos einer Ubertragung
in die Hausgefliigelbestinde bzw. einer Ent-
wicklung eines endemischen Status von HPATV
in der Wildvogelpopulation.

Material und Methoden

Im Rahmen des Wildvogelmonitorings des
Landes Brandenburg wurden von 2006—-2008
6667 Proben von Wildvogeln mit den gesetzlich
fixierten, diagnostischen Methoden auf AIV un-
tersucht. Eine Ubersicht zur ornithologischen
Klassifikation der untersuchten Wildvogel zeigt
Tabelle 1. Das Probenmaterial gliederte sich
wie folgt: 1) Organe sowie Rachen-/Kloaken-
tupfer von toten Vogeln. 2) Rachen-/Kloaken-
tupfer sowie der Kopf von bei der Jagd erlegten
Vogeln. 3) Rachen-/Kloakentupfer lebender
Vogel, die durch das Landesumweltamt (LUA)
oder im Auftrag des LUA bzw. der Veterinér-
behdrden des Landes durch freiwillige Helfer
genommen wurden. 4) Sammelkotproben aus
ausgewihlten Gebieten bzw. mit Bezug auf
spezifisch bestimmte Vogelspezies. Fiir die Ge-
winnung der Tupferproben wurden Virocult®
Tupfer (MW&E, Corsham, UK) eingesetzt,
die durch das Landeslabor Brandenburg (LBB)
bereitgestellt wurden. Die gewonnenen Proben
wurden zeitnah und gekiihlt der Untersuchungs-
einrichtung zugesandt. Zu jeder Probe (Tupfer,
Kopf, Tierkorper) wurden die wesentlichen Pa-
rameter des beprobten Tieres (Vogelart, Alter,
Geschlecht, territoriale Zuordnung und Beson-
derheiten) fiir die weitere Bewertung und In-
terpretation der Untersuchungsergebnisse iiber
einen spezifischen Probenbegleitschein erfasst.
Die Diagnostik erfolgte strikt nach den fiir
Europa bzw. Deutschland verbindlich vorge-
gebenen Methoden (2006/437/EG, ANONYM,
2008a, ANoNym, 2008b). Nach Aufbereitung

der Tupfer bzw. Organe wurde die virale RNA
entsprechend den methodischen Vorgaben des
Herstellers extrahiert (High Pure Viral RNA
Kit, Fa. Roche, Mannheim; INSTANT Influen-
za RNA Kit-KFml; Fa. Analytik Jena, Jena).

Der Nachweis sowie die Differenzierung von
LPAIV und HPAIV erfolgte anhand einer di-
agnostischen Kaskade (Sromka et al., 2007):
1) Nachweis von Influenza A Viren durch Am-
plifikation des Matrixprotein(M)-Gens mit-
tels real time RT-PCR (Spackman et al., 2002,
Starick et al., 2005). 2) Bei Nachweis dieser
AlV-spezifischen Genomsequenz Detektion des
H5- und H7-Gens mit einer real time RT-PCR
(Horrmann et al., 2007). 3) Molekulare Pathoty-
pisierung H5 und H7 positiver Isolate am NRL
fiir avidre Influenza: Bestimmung von HPAIV
durch Sequenzanalyse der endoproteolytischen
Schnittstelle des HA-Genfragments (HOFFMANN
et al., 2007, WEBER et al., 2007). Die dreistufige
Untersuchungskaskade ist in Abb. 1 dargestellt.
LPAIV Isolate wurden klassisch im bebriiteten
Hiihnerei angeziichtet, serologisch charakte-
risiert und, wie auch die HPAIV Isolate, einer
spiteren molekulargenetischen Charakterisie-
rung im NRL zugefiihrt (hier nicht gezeigt).

Ergebnisse

Im Rahmen des Wildvogelmonitorings wurden
im Land Brandenburg in den Jahren 2006, 2007
und 2008 insgesamt 3062, 1696 bzw. 1909
Wildvogel aus 37 Familien und 16 Ordnungen
untersucht. Im gesamten dreijahrigen Unter-
suchungszeitraum wurden schwerpunktméfig
Spezies der Ordnungen Anseriformes (Génsevo-
gel) und Charadriiformes (Regenpfeiferartige)
untersucht. Auf diese beiden Ordnungen ent-
fielen iiber die Hilfte (56 %) aller untersuchten
Wildvogel (Tab. 1). Weiterhin hatten Spezies
der Ordnungen Accipitriformes (Greifvogel)
und Gruiformes (Kranichvogel) mit 13 % bzw.
12 % einen relativ grofen Anteil (Tab. 1).

Von insgesamt 6667 untersuchten Wildvogeln
konnten im Berichtszeitraum in 67 Féllen (1 %)
AlV-spezifische Genomsequenzen identifiziert
werden. Davon wurde in 21 Féllen HPAIV des
Subtyps H5SN1 nachgewiesen.

Alle HPAIV stammten aus dem Jahr 2006, wéh-
rend in 2007 und 2008 keine weiteren HPAIV
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Tabelle 1 Ornithologische Klassifikation der im Wildvogelmonitoring untersuchten Vigel

Ordnung Familie Unterfamilie Spezies
Anas platyrhynchos Stockente 468
Aix galericulata Mandarinente 2
Anas querquedula Knékente 28
Anatinae Anas penelope Pfeifente 12
Anas crecca Krickente 72
Anas acuta SpieBente 2
Anas strepera Schnatterente 1
Bucephala clangula Schellente 5
Aythyinae Aythya fuligula Reiherente 1
Somateria mollissima Eiderente 1
Anseriformes | Anatidae Wildente 609
. Mergus merganser Ginsesdger 2

Merginae -
Mergus spec. Sédger 1
Anser fabalis Saatgans 460
Anserinae Anser anser Graugans 140
Anser albifrons BlédBgans 395
Wildgans 238
Tadorninae Tadorna tadorna Brandgans 3
Cygnus olor Hoéckerschwan 97
Cygninae Cygnus cygnus Singschwan 111
Cygnus spec. Schwan 257
Gallinago gallinago Bekassine 68
Tringa totanus Rotschenkel 13
Tringa nebularia Griinschenkel 1
Lymnocryptes minimus Zwergschnepfe 8
Schnepfe 6
Tringa glareola Bruchwasserldufer 113
Actitis hypoleucos Flussuferlaufer 51
Scolopacidae Tringa ochropus Waldwasserldufer 5
Tringa erythropus Dunkler Wasserldufer | 19
Charadrii- Philomachus pugnax Kampflaufer 33
Jormes Calidris alpina Alpenstrandliufer 219
Calidris ferruginea Sichelstrandléufer 12
Calidris minuta Zwergstrandlaufer 29
Calidris temminckii Temminckstrandldufer| 1
Calidris alba Sanderling 1
Calidris canutus Knutt 2
Charadrius hiaticula Sandregenpfeifer 27
. Charadrius dubius Flussregenpfeifer 7
Charadriidae -

Arenaria interpres Steinwélzer 3
Vanellus vanellus Kiebitz 17
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noch Tabelle 1

Ordnung Familie Unterfamilie Spezies
Sternidae Sterna hirundo Flussseeschwalbe 82
noch: Larus ridibundus Lachmowe 99
Charadrii- . - -
formes Laridae Larus argentatus Silbermowe 1
Larus spec. Mowe 40
Tetraonidae Lagopus lagopus Moorschneehuhn 1
Galliformes o Perdix perdix Fasan/Rebhuhn 46
Phasianidae
Coturnix coturnix Wachtel 2
Gruidae Grus grus Kranich 75
Fulica atra Blessralle 483
Rallus aquaticus Wasserralle 39
Gruiformes Rallidae Porzana porzana Tiipfelralle 29
Gallinula chloropus Teichralle 6
Crex Crex Wachtelkonig 175
Otididae Otis tarda Trappe 11
Ciconiidae Ciconia ciconia Storch 87
Ardea cinera Graureiher 143
Ciconiiformes ) -
Ardeidae Botaurus stellaris Rohrdommel 5
Reiher 35
Podiceps cristatus Haubentaucher 15
Podicipedi- o Podiceps nigricollis Schwarzhalstaucher 9
Podicipedidae - -
formes Podiceps ruficollis Zwergtaucher 2
Podiceps spp. Taucher 8
Greifvogel 192
Buteo buteo Maiusebussard 109
Bussard 248
Accipiter nisus Sperber 111
o Accipiter gentilis Habicht 57
Accipitriformes| Accipitidae Haliaeetus albicilla Seeadler 14
Adler 2
Milvus spp. Milan 50
Circus spp. Weihe 6
Pandionidae Pandion haliaetus Fischadler 87
Falco spp. Falke 75
Falconiformes | Falconidae Falco tinnunculus Turmfalke 106
Falco columbarius Merlin 2
Strix aluco Waldkauz 60
Athene noctua Steinkauz
) Strigidae Kauz 9
Strigiformes
Eule 54
Asio otus Waldrohreule 28
Tytonidae Tto alba Schleiereule 87
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noch Tabelle 1
Ordnung Familie Unterfamilie Spezies
Alaudidae Lerche 2
Hirundinidae Schwalbe 11
Muscicaspidae Muscicapa striata Grauschndpper 1
Passeridae Passer spec. Sperling 15
Corvus frugilegus Saatkridhe 21
Corvus corone cornix Nebelkrahe 111
Corvus corone Aaskrihe 1
Corvus spec. Raben 18
Corvidae
Corvus corax Kolkrabe 44
Pica pica Elster 35
Garullus glandarius Eichelhédher 23
Corvus spec. Krihe 41
Turdus merula Amsel 24
Turdidae
Passeriformes Drossel 6
Sturnidae Sturnus vulgaris Star 20
Bombycillidae Bombycilla garrulus Seidenschwanz 8
Paridae Parus spp. Meise 10
Acrocephalus spec. Rohrsinger 4
Sylviidae
Locustella spec. Schwirl 5
. Anthus pratensis Wiesenpieper 5
Motacillidae
Motacilla alba Bachstelze 5
Carduelis spinus Erlenzeisig 6
Carduelis chloris Griinfink 6
Fringillidae Carduelis carduelis Stieglitz 1
Fink 5
Coccothraustes Kernbeisser 5
coccothraustes
Sittidae Sitta europea Kleiber 1
sonst. Singvogel 23
Coraciiformes | Alcedinidae Alecdo atthis Eisvogel 3
Pelecaniformes ZZZleacrocora- Phalacrocorax carbo Kormoran 292
Cuculiformes | Cuculidae Cuculus canorus Kuckuck 1
Piciformes Picidae Specht 16
Columbiformes | Columbidae Taube 70
Apodiformes | Apodidae Apus apus Mauersegler 29
sonstige Vogel 175
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Schritt 1

Nachweis von Influenza A Virus

Negativ

y (Matrixprotein-Gen-PCR) —l

l— Positiv

Schritt 2

Identifizierung anzeige-
pflichtiger Influenza A Viren
(H5- und H7-PCR)

H5/H7 negativ HS5/H7 positiv
serologische Charakterisierung
Schritt 3
| Pathotypisierung im NRL |
LPAIV HPAIV

Abb. 1 Influenza A Virusdiagnostik im Rahmen des Wildvogelmonitoring, adaptiert aus 2006/437/EG

in der Wildvogelpopulation des Landes Bran-
denburg detektiert werden konnten. Uber den
gesamten Berichtszeitraum wurden 46 LPAIV
verschiedener Subtypen bei Wildvogeln nach-
gewiesen. Die Zuordnung der AIV-Nachweise
bzw. der gewonnen Virusisolate zu den ent-
sprechenden avidren Spezies zeigt Abb. 2 und
Tab. 2. Bei den Isolaten, deren weitere Diffe-
renzierung noch aussteht, kann definitiv aus-
geschlossen werden, dass es sich um HPAIV
handelt (Tab. 2).

Diskussion

Hochpathogene avidre Influenza A Viren
(HPAIV) fithren zu vermehrten Tierverlusten
in der Wildvogelpopulation und Schiaden in der
Gefluigelwirtschaft. Zum Nachweis des Vor-
kommens von HPAIV H5N1 und anderen AIV-
Subtypen sowie zur Risikobewertung wurden
MafBnahmen zur Uberwachung und Friiherken-
nung der Verbreitung von AIV in Wildvogeln

und Hausgefliigelbestinden auf der Ebene der
Europidischen Union festgelegt (2005/94/EG,
2007/268/EG). Das Wildvogelmonitoring dient
dabei als Frithwarnsystem fiir das Auftreten
von HPAIV. Zur Umsetzung des Wildvogelmo-
nitorings wurden die eingesandten Proben im
Landeslabor Brandenburg mit fiir Europa bzw.
Deutschland verbindlich vorgegebenen dia-
gnostischen Methoden untersucht (2006/437/
EG, AnonyMm, 2008a, ANonyM, 2008b). Die vor-
wiegend angewandten molekularbiologischen
Methoden sind hoch spezifisch, sensitiv und
erlauben neben der zeitnahen Ergebnisbereit-
stellung eine Pathotypisierung der AI'V-Isolate
(Stomka et al., 2007). So kann das Auftreten
von ALV schnell und mit hoher Sicherheit nach-
gewiesen werden und eine Differenzierung der
Patho- und Subtypen erfolgen. Dariliber hin-
aus ermdglicht eine weitergehende molekular-
genetische Charakterisierung der Isolate die
Einordnung des Infektionsgeschehens in den
epidemiologischen Zusammenhang (UNGER et
al., 2008).
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Wildvogel 2006
21 HPAIV
H5N1
4 H10
1 H3
2 H7
n=36
Wildvogel 2007
1 H3
4 %
1 H4 n==6
Wildvogel 2008
8 LPAIV H5
17 *
n=25

Abb. 2 Verteilung der nachgewiesenen Influenza A Virussubtypen 20062008 im Land Brandenburg
(* = Bei Erstellung des Manuskriptes lag keine Differenzierung der Subtypen durch das NRL des FLI vor.)
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Tabelle 2 Verteilung der nachgewiesenen Influenza A Viren und deren Subtypen innerhalb der Spezies
(* = Bei Erstellung des Manuskriptes lag keine Differenzierung der Subtypen durch das NRL des FLI vor.)

Spezies ALV positiv HPAIV H5N1 LPAIV
Hoéckerschwan (Cygnus olor) 6 5 *
Singschwan (Cygnus cygnus) 9 4 *
,.Schwan* 2 1 H7
Graugans (4dnser anser) 1 1 -
Saatgans (Anser fabalis) 4 0 *
,,Wildgans* 3 2 H7
Stockente (Anas platyrhynchos) 13 0 H3, H4, HS, *
,,Wildente* 6 1 *
WeiBstorch (Ciconia ciconia) 2 2 -
Turmfalke (Falco tinnunculus) 1 1 -
Blesshuhn (Fulica atra) 9 1 H10, *
Haubentaucher (Podiceps cristatus) 1 0 *
Kormoran (Phalacrocorax carbo) 2 0 *
Schleiereule (Tyto alba) 1 0 H3
,,Bussard‘ 6 2 H10, *
,.Greifvogel 1 1 -
Gesamt 67 21 H3

Im Land Brandenburg wurden in den Jah-
ren 2006-2008 insgesamt 6667 Wildvogel
untersucht. Die verstirkte Beprobung und
Untersuchung in 2006 ergab sich aus der da-
mals aktuellen Risikoanalyse und den euro-
paweit vermehrt gemeldeten Nachweisen von
HPAIV H5NI1 (UNGER et al., 2008). Eine Sen-
sibilisierung der Offentlichkeit beziiglich des
moglichen Vorkommens von HPAIV H5N1 in
Deutschland durch die Medien fiihrte zudem zu
einer vermehrten Einsendung tot aufgefundener
Wildvogel. Bei den 2006 im Land Brandenburg
untersuchten Wildvogeln wurde in 21 Féllen
HPAIV H5NI1 nachgewiesen. Nachweise tra-
ten gehduft in Spezies der Familie der Anatidae
(Entenvogel) auf. Zwar stellten die Anatidae
mit 38 % der im Wildvogelmonitoring unter-
suchten Vogel auch eine iiberproportional be-
probte Familie dar, die Tatsache, dass 67 % der
HPAIV H5N1 Nachweise auf die Familie der
Anatidae entfielen unterstreicht jedoch deren
Schliisselstellung in der Epidemiologie avidrer
Influenzaviren (WEBSTER et al., 1992). Inner-
halb der Familie der Anatidae hatten die Cyg-

ninae (Schwine) mit iiber 71 % einen groflen
Anteil an HPAIV H5N1 Nachweisen. Eine ver-
mehrte Nachweisrate von HPAIV H5N1 ,,Asia®
bei Schwinen verbunden mit einer erhdhten
Mortalitdt in dieser Gattung wurde deutsch-
land- und europaweit seit 2005 beobachtet,
woraufthin diese als Indikatoren betrachtet wer-
den (Hars et al., 2008, TEIrkE et al., 2007, TEr-
REGINO et al., 2006, UNGER et al., 2008). Weitere
HPAIV H5N1 Nachweise gelangen auch bei
einem Storchenpaar (Ciconia ciconia), einer
Blassralle (Fulica atra), einem Turmfalken
(Falco tunniculus) und drei nicht ndher dif-
ferenzierten Greifvogeln. Die Isolation eines
HPAIV H5N1 bei einem Weillstorchenpaar im
Land Brandenburg ist der erste Nachweis dieses
Virussubtyps beim Weillstorch in Deutschland
(Huivak et al. 2008). Aufgrund seiner Habitat-
nutzung, der Vergesellschaftung mit Artgenos-
sen sowie dem Grad der Mischung mit ande-
ren Wildvogelspezies werden Weilistérche als
Langstreckenzieher als eine Spezies mit einem
erhohten Risiko fiir eine Einschleppung von
HPAIV H5NI1 in die Europdische Union an-
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gesehen (VEEN et al. 2009). Die vorliegende
Studie widerspricht dieser Hypothese. Auf der
Grundlage der Ergebnisse muss davon ausge-
gangen werden, dass es sich hier eher um ein
Einzelereignis einer im Land Brandenburg er-
worbenen Infektion handelt, die aufgrund eines
erhohten Infektionsdrucks in 2006 in einem
Gebiet mit hoher Dichte an wildem Wasserge-
fliigel begiinstig wurde.

Parallel zu den Wildvogeln wurde auch Haus-
gefliigel untersucht (Hausgefliigel: 2006: 6906
Proben, 2007: 3398 Proben, 2008: 4581 Pro-
ben). Im Gegensatz zu den Wildvogeln wur-
de HPAIV H5NI1 im Hausgefliigel im Land
Brandenburg erst 2007 bei 26 Tieren aus drei
Kleinstbestdnden nachgewiesen (HARDER et al.,
2009). Bei allen anderen 2006, 2007 und 2008
AIV positiv getesteten Proben handelte es sich
um LPAIV (n=92). Das Hausgefliigel- und
Wildvogelmonitoring zeigte fiir das Land Bran-
denburg damit insbesondere ein zeitlich und
auch raumlich getrenntes Auftreten von HPAIV
H5N1 in Hausgefliigel- und Wildvogelbestin-
den. Eine Ubertragung des HPAIV H5NI aus
der Wildvogelpopulation in die Hausgefliigel-
bestinde im Dezember 2007 kann aufgrund der
Monitoringdaten als unwahrscheinlich angese-
hen werden, da 2007 und auch 2008 bei keinem
der 3605 im Wildvogelmonitoring untersuchten
Tiere HPAIV H5N1 isoliert werden konnte. Al-
lerdings ist zu betonen, dass auch weiterhin das
wilde Wassergefliigel als potenzielles Erreger-
reservoir und somit als Ubertréiger von HPAIV
HS5NI1 angesehen werden muss. So konnten
HarpEer et al. (2009) einen Ausbruch in drei
Putenbestdnden in Bayern im Sommer 2007
zeitlich, rdumlich und auch phylogenetisch mit
wildem Wassergefliigel in Verbindung bringen.
Das Wildvogelmonitoring ist nicht nur auf die
Untersuchung der Verbreitung von HPAIV
H5N1 ausgerichtet. Es soll vielmehr zusétz-
lich Hinweise iiber die Verbreitung anderer
AIV-Subtypen liefern. LPAIV konnten im Land
Brandenburg {iiber den gesamten Zeitraum
nachgewiesen werden. Dabei handelte es sich,
soweit differenziert um H3, H4, H7, H10 und
LPAIV HS5 (siehe auch Abb. 3). Insbesondere
aus den LPAIV der Subtypen HS5 und H7 kon-
nen nach Ubertragung auf Hiihnervdgel durch
Mutation HPAIV de novo entstehen (WEBSTER
etal., 1992, HARDER & WERNER 2006).

Die kontinuierliche Untersuchung zu Vorkom-
men und Verbreitung von AIV in der Wildvo-
gelpopulation und den Hausgefliigelbestéinden
ist die Basis fiir eine umfassende Risikobe-
wertung zum Schutz der Gefliigelwirtschaft
vor AIV Eintragen aus dem Wildvogelbereich,
aber auch zum Schutz der Wildvogel sowie des
Menschen vor Expositionen gegeniiber HPAIV
aus dem Hausgefliigelbereich. Die durch die
labordiagnostischen Untersuchungen bereitge-
stellten Daten zum Nachweis von AIV in der
Wildvogelpopulation und den Hausgefliigelbe-
stinden stellen einen wesentlichen Bestandteil
zum Schutz vor der Ausbreitung von HPAIV
dar.
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Zusammenfassung

Hochpathogene avidre Influenza A Viren
(HPAIV) des Subtyps H5N1 ,,Asia* verursach-
ten in Europa in den letzen Jahren vermehrte
Tierverluste in der Wildvogelpopulation und
grofle Schiden in der Gefligelwirtschaft. Zur
Risikobewertung und Fritherkennung des
Auftretens dieses oder eines anderen HPAIV
wurden auf Ebene der Europdischen Union
Untersuchungsprogramme fiir Wildvogel- und
Hausgeflligelbestinde fiir die Mitgliedstaaten
gesetzlich vorgeschrieben. In diese Programme
ist das Landeslabor Brandenburg als staatli-
che Einrichtung eingebunden, die die im Land
Brandenburg genommenen Proben mit den
gesetzlich vorgeschriebenen Methoden unter-
sucht (2006/437/EG). Insgesamt wurden von
2006-2008 6667 Wildvogel untersucht, von
denen bei 67 Tieren Influenza A spezifische Ge-
nomsequenzen detektiert werden konnten. Die
weitere Identifizierung ergab den Nachweis von
21 HPAIV H5NI.
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Summary

Avian influenza A: monitoring investiga-
tions in the federal state of Brandenburg

Highly pathogenic avian influenza A virus
(HPAIV) of subtype H5N1 caused increased
losses in the population of wild birds and do-
mestic poultry over the last years in Europe.
The European Union adopted legislative provi-
sions recruiting all member states to implement
surveillance programmes for avian influenza in
poultry and wild birds to ensure early detection
of HPAIV H5NI1 or other HPAIVs. The Lan-
deslabor Brandenburg is the national authority
incorporated in this programme as the official
examination centre, investigating the samples
of Brandenburg according to legal, harmonized
methods (2006/437/EG). In total an amount of
6667 wild birds was analysed from 2006 until
2008. Influenza A virus specific genome se-
quences were found in 67 wild birds. Further
investigations resulted in the detection of 21
HPAIV HS5NI.
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