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1. Netzwerk „Nagetier-übertragene 
Pathogene“ in Deutschland: 
Zielstellungen

Weltweit versterben jährlich mindestens 13 Mil-
lionen Menschen in Folge von Infektionskrank-
heiten (WHO, 1998). Von den bekannten rund 
1.400 humanpathogenen Krankheitserregern 
sind ca. 60 % Erreger von Zooanthroponosen 
(WOOLHOUSE und GOWTAGE-SEQUERIA, 2005; 
JONES et al., 2008). Bei Zooanthroponosen, im 
Folgenden als Zoonosen bezeichnet, handelt 
es sich um Infektionskrankheiten, bei denen 
der Erreger vom Tier auf den Menschen über-
tragen wird. In den vergangenen Jahren haben 
zoonotische Erkrankungen auch in Deutschland 
eine erhöhte Aufmerksamkeit erfahren. Mit In-
krafttreten des Gesetzes zur Verhütung und 
Bekämpfung von Infektionskrankheiten beim 
Menschen (Infektionsschutzgesetz, IfSG) im 
Jahr 2001 und der damit verbundenen Einfüh-
rung der Meldepfl icht für humane Infektionen 
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mit bestimmten Zoonoseerregern wird eine 
bessere Erfassung dieser Erkrankungen ermög-
licht. Bei einer größeren Zahl der gemäß IfSG 
erfassten Krankheiten spielen Nagetiere eine 
Rolle als Reservoirwirt (Tabelle 1). Das Wissen 
zur geographischen Verbreitung und Häufi gkeit 
dieser Erreger in ihren natürlichen Reservoir-
wirten ist demgegenüber jedoch sehr gering. So 
fehlen insbesondere Langzeitdaten zu Dynamik 
und Übertragungs- und Migrationsprozessen in 
Nagetier-Populationen und deren Einfl uss auf 
Prävalenz und molekulare Veränderungen der 
Zoonoseerreger.
Für Untersuchungen zu den genannten Frage-
stellungen wurde das Netzwerk „Nagetier-
übertragene Pathogene“ initiiert, das eine Platt-
form für eine interdisziplinäre Zusammenar-
beit von Arbeitsgruppen unterschiedlichster 
Expertise darstellt (ULRICH et al., 2009a). Die 
angestrebte intensive Zusammenarbeit von Zo-
ologen, Ökologen, Virologen, Mikrobiologen, 
Parasitologen, Genetikern, Epidemiologen, 
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Forstwissenschaftlern und Klimaforschern mit 
Klinikern der Human- und Veterinärmedizin 
soll zu einem besseren Verständnis der kom-
plexen Wechselbeziehungen zwischen Krank-
heitserregern, Reservoirwirten, Vektoren und 
Prädatoren und dem Auftreten von Infektionen 
beim Menschen beitragen. Die Aktivitäten der 
Partner des Netzwerkes umfassen gegenwärtig 
vier Schwerpunkte: (i) Untersuchungen zu un-
terschiedlichen Aspekten der Nagetierbiologie 
und deren Zusammenhang mit der Verbreitung 
von Zoonoseerregern betreffen vor allem Fra-
gen zur Ökologie, Paläozoologie und Nage-
tierphylogenie sowie Populationsdynamik und 
Nagetier-Bekämpfung (Resistenzentwicklung). 
Zukünftig sollen diese Studien durch Untersu-
chungen zur Immun- und Populationsgenetik 
und Verhaltensbiologie der Nagetiere ergänzt 
werden. (ii) Molekular- und seroepidemiolo-
gische Studien zu Nagetier-assoziierten Zoo-
noseerregern (siehe Tabelle 1) beinhalten vor 
allem Untersuchungen zu den möglichen Ursa-
chen des gehäuften Auftretens humaner Infek-
tionen und Monitoringstudien in ausgewählten 
geografi schen Regionen. Die Untersuchungen 
dienen letztendlich auch der Identifi zierung und 
molekularen Charakterisierung der verschie-
denen Erreger (Viren, Bakterien und Parasiten). 
Zu den in die Untersuchungen einbezogenen 
Erregern zählen solche mit einem den Hantavi-
ren ähnlichen Übertragungsweg über Aerosole 
(Arenaviren und Leptospiren), solche mit Über-
tragungswegen, bei denen Haus- und Nutztiere 
eine Rolle spielen (Kuhpockenviren) aber auch 
durch Arthropoden übertragene Erreger (Früh-
sommer-Meningo-Enzephalitis-Virus, Rickett-
sien und Borrelien). Daneben werden Patho-
gene betrachtet, die über Lebensmittel oder 
einen bisher nicht genauer bekannten Übertra-
gungsweg, bei dem Nagetiere aber möglicher-
weise als Reservoir dienen, verbreitet werden 
(Hepatitis E-Virus und verschiedene bakterielle 
Durchfallerreger). Schließlich dient das Netz-
werk der Suche nach neuen Pathogenen, die als 
Modellobjekte für verwandte human- und tier-
medizinisch relevante Erreger dienen könnten. 
So wurden beispielsweise bei der Untersuchung 
von Nagetieren und anderen Kleinsäugern eine 
große Zahl neuer Herpesviren entdeckt (EHLERS 
et al., 2007, 2008). Die umfangreichen Koo-
perationsbeziehungen des Netzwerkes sollten 

zukünftig auch eine passive Surveillance bei 
Nagetieren und anderen Kleinsäugern erlau-
ben. (iii) Einen dritten Schwerpunkt bilden 
Prävalenzstudien in Risikogruppen. So wird 
beispielsweise gegenwärtig eine Waldarbeiter-
studie im Land Brandenburg durchgeführt, an 
der 10 wissenschaftliche Einrichtungen beteiligt
sind und in der die Seroprävalenz für 15 ver-
schiedene Erreger ermittelt wird. Zu diesem 
Zweck wurden im Jahr 2008 von insgesamt 563 
Beschäftigten aller 10 Forstämter des Landes 
Brandenburg Serumproben gewonnen. (iv) 
Neben den wissenschaftlichen Zielsetzungen 
des Netzwerkes stellt die Öffentlichkeitsarbeit 
einen weiteren wichtigen Schwerpunkt der 
Aktivitäten dar. Diese beinhaltet unter ande-
rem Veröffentlichungen zur Aufklärung von 
Berufsgruppen wie Waldarbeitern, Jägern und 
Schädlingsbekämpfern, die durch bestimmte 
Zoonoseerreger, wie Hantaviren, besonders ge-
fährdet sind (ULRICH et al., 2005, 2006a, 2007). 
Kürzlich wurde auch in einer gemeinsamen Ak-
tivität von Robert Koch-Institut (RKI), Julius 
Kühn-Institut (JKI), dem Konsiliarlaboratori-
um für Hantaviren am Institut für medizinische 
Virologie (IMV) der Charité und dem Fried-
rich-Loeffl er-Institut (FLI) das Merkblatt „Wie 
vermeide ich Hantavirusinfektionen“ aktuali-
siert und dort auch Ansprechpartner für Fragen 
zu Hantavirusinfektionen bei Mensch und Na-
getier sowie zur Nagetierbekämpfung benannt 
(siehe Homepage des FLI: http://www.fl i.bund.
de/1235.html).

2.  Organisationsstruktur der Unter-
suchungen im Netzwerk

Den bisherigen Schwerpunkt der Untersu-
chungen stellen Studien an wildlebenden Nage-
tieren dar. So bildeten von der Landesforstan-
stalt Eberswalde koordinierte Monitoringfänge 
von forstschädlichen Nagetieren im Land Bran-
denburg den Ausgangspunkt für die Etablierung 
des Netzwerkes. Aus diesen Monitoringfängen 
wurden dem Netzwerk seit dem Jahr 2001 mehr 
als 1.000 Nagetiere zur Verfügung gestellt. 
Inzwischen werden durch weitere forstliche 
Einrichtungen in Mecklenburg-Vorpommern, 
Thüringen, Sachsen-Anhalt, Bayern, Sachsen 
und Hessen sowie dem Büsgen-Institut (BI) 
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der Universität Göttingen Nagetiere aus Moni-
toringfängen und von anderen Fangaktivitäten 
zur Verfügung gestellt (Abb. 1). Im Rahmen des 
Arbeitskreises „Mäuse im Forst“ besteht ein re-
gelmäßiger intensiver Informationsaustausch 
zwischen dem Netzwerk und den forstlichen 
Einrichtungen. Einen zweiten Schwerpunkt 
von Wildnagetierfängen bilden aufsuchende 
epidemiologische Untersuchungen an Wohn- 
und anderen potentiellen Expositionsorten von 
Hantavirus-Patienten insbesondere in Regi-
onen mit häufi gen humanen Infektionen und 
in Ausbruchsregionen. Die Planung der ent-
sprechenden Fänge erfolgt hierbei in enger 

Zusammenarbeit mit niedergelassenen Ärzten, 
lokalen und regionalen Gesundheitsämtern und 
dem RKI. Neben eigenen Fängen des FLI und 
des Instituts für Mikrobiologie der Bundeswehr 
(IMB) werden diese Studien durch das JKI, das 
Niedersächsische Landesamt für Verbraucher-
schutz und Lebensmittelsicherheit (LAVES), 
das Bernhard-Nocht-Institut für Tropenmedi-
zin (BNI) und das Gesundheitsamt Köln unter-
stützt. Die Fangaktivitäten beinhalteten bisher 
vor allem ländliche Regionen, aber auch in 
verschiedenen Städten wie Köln und Aachen 
wurden bereits Nagetiere für Untersuchungen 
im Netzwerk gefangen (Abb. 2A, B). Neben 

Abb. 1   Ablaufschema der Nagetier-Untersuchungen im Netzwerk.
Abkürzungen: FE, forstliche Einrichtungen in verschiedenen Bundesländern; LAVES, Niedersächsisches Landes-
amt für Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit, Oldenburg; JKI, Julius Kühn-Institut, Münster; IMB, Ins-
titut für Mikrobiologie der Bundeswehr, München; BNI, Bernhard-Nocht-Institut für Tropenmedizin, Hamburg; BI, 
Büsgen-Institut, Göttingen; FLI, Friedrich-Loeffl er-Institut, Greifswald – Insel Riems, Wusterhausen und Jena; 
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Abb. 2 A-D   Bisherige Fangorte von Nagetieren insgesamt (A), Rötelmäusen (Myodes glareolus; B), Brandmäu-
sen (Apodemus agrarius; C) und kommensalen Nagetieren (Mus musculus/domesticus, Rattus spp.; D) in Deutsch-
land und Probenentnahmeorte von Wanderratten (Rattus norvegicus) in der Stadt Hamburg (E).
Die Abbildungen A, B, C und D wurden freundlicher Weise von Petra Kranz und Heike Kubitza (Wusterhausen) 
angefertigt.

A B

C D
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den genannten Institutionen wird das Netzwerk 
gegenwärtig auch durch eine große Zahl wei-
terer Institutionen und einzelner Kolleginnen 
und Kollegen durch Bereitstellung von Nage-
tierproben unterstützt. 
Insgesamt stehen uns bisher ca. 7.500 Klein-
säuger aus 14 verschiedenen Bundesländern 
(Abb. 2A) von Fängen des FLI, IMB, BNI und 
deren Kooperationspartnern zur Verfügung. 
Darunter befi nden sich ca. 2.100 Rötelmäuse 
(Myodes glareolus, Abb. 2B), ca. 2.100 Gelb-
hals- und Waldmäuse (Apodemus fl avicollis, 
A. sylvaticus), ca. 300 Brandmäuse (A. agra-
rius; Abb. 2C), ca. 1.200 Feld- und Erdmäuse 
(Microtus arvalis, M. agrestis) sowie einzelne 
weitere Nagetiere und andere Kleinsäuger. Die 
bisherigen Nagetierfänge geben auch erste Hin-
weise auf die gegenwärtige westliche Verbrei-
tungsgrenze der Brandmaus in Niedersachsen 
und Hessen (Abb. 2C).
Neben den Untersuchungen an Wildnagetieren 
sollen zukünftig auch kommensale Nagetiere, 

wie Hausmaus (Mus musculus/M. domesticus) 
und Wanderratte (Rattus norvegicus), stärker in 
die Untersuchungen einbezogen werden. Dazu 
wird gegenwärtig eine zusätzliche Anbindung 
des Netzwerkes an weitere Forschungsverbün-
de vollzogen. So hat beispielsweise das behörd-
liche Hamburger Institut für Hygiene und Um-
welt für die Hafenmetropole zur Verbesserung 
der Kontrolle der Stadtratten ein Geodaten ge-
stütztes Monitoring der urbanen Populationen 
von R. norvegicus entwickelt. 
In die Datenbank gehen alle Rattenmeldungen 
aus der Bevölkerung sowie Eigenermittlungen 
ein. Ein Datenbestand von etwa 3.000 Ratten-
Vorkommen pro Jahr wird so systematisch und 
vergleichend einer Auswertung und einer geo-
graphischen Darstellung sowie zukünftig auch 
einer Geodaten-bezogenen Analyse unterzogen. 
Das Monitoring wird für die Probennahme bei 
Tieren zum Zwecke der Untersuchung auf Zoo-
noseerreger im Netzwerk sowie auf Genmuta-
tionen, die bei Nagetieren eine Resistenz gegen 

Abb. 2 E   Stadt Hamburg
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Antikoagulantien vermitteln, genutzt. Hierbei 
erfährt das Netzwerk auch Unterstützung durch 
verschiedene Schädlingsbekämpfer in Deutsch-
land. 
Die Untersuchungsergebnisse tragen zur Auf-
klärung der Verbreitung resistenter Ratten und 
Hausmäuse sowie zur Entwicklung einer Resis-
tenzmanagementstrategie bei (PELZ et al., 2007; 
PELZ & FREISE, 2009). Bisher sind dem Netz-
werk ca. 170 Wanderratten und ca. 280 Haus-
mäuse aus verschiedenen Bundesländern zur 
Verfügung gestellt worden (Abb. 2D, E).
Die Untersuchungen zu Resistenzen gegen An-
tikoagulantien können im Bereich der Seuchen-
bekämpfung besondere Bedeutung erlangen, 
da das IfSG beim Auftreten von gesundheits-
gefährdenden Schadnagetieren behördliche 
Bekämpfungsmaßnahmen vorschreibt (IfSG 
§ 17). Dafür dürfen nur staatlich auf Wirksam-
keit geprüfte und gelistete Rodentizide verwen-
det werden (Bundesamt für Verbraucherschutz 
und Lebensmittelsicherheit, 2008). 
Das Umweltbundesamt führt solche Wirk-
samkeitsprüfungen durch und entwickelt ent-
sprechende Testmethoden. Für die Prüfungen 
werden Wildstammzuchten von Hausratten 
(R. rattus), Wanderratten (R. norvegicus) und 
Hausmäusen (M. musculus) gehalten. Tiere aus 
diesen Zuchten werden zudem Netzwerkpart-
nern für Untersuchungen auf neue Pathogene 
zur Verfügung gestellt. Momentan wird ver-
stärkt mit Partnern aus dem Netzwerk an dem 
Aufbau von Rötelmaus- und Feldmauszuchten 
und der Entwicklung entsprechender Prüfsys-
teme gearbeitet. 
Für ein gehäuftes Auftreten von Kuhpocken-
virusinfektionen bei Patienten in Nordrhein-
Westfalen, Bayern und Niedersachsen in den 
Jahren 2008 und 2009 wurde erstmalig der di-
rekte Kontakt zu Virus-infi zierten Heim- und 
Liebhabertieren, sogenannten „Schmuseratten“ 
(R. norvegicus forma domestica), verantwort-
lich gemacht (BECKER et al., 2009). 
Zwischen Februar 2008 und März 2009 ver-
starben über 50 % der nachgewiesenen Kuhpo-
ckenvirus-infi zierten Ratten. Die Herkunft der 
Ratten wurde über Zootierhändler zu deutschen 
Großhändlern zurückverfolgt, die die Tiere aus 
dem europäischen Ausland bezogen. Dabei 
wurden von einem verdächtigten ausländischen 
Großhändler innerhalb von 4 Monaten über 

120.000 Ratten nach Deutschland exportiert. 
Wegen der großen Bedeutung für die Übertra-
gung von Zoonoseerregern sollen zukünftig 
auch solche Tiere in Untersuchungen des Netz-
werkes einbezogen werden. 
Um eine möglichst breite Untersuchung der 
Nagetiere auf verschiedene bekannte Zoono-
seerreger und neue Pathogene zu ermöglichen, 
erfolgt eine zentrale Erfassung und Sektion der 
Tiere am FLI (bzw. IMB; Abb. 1). 
Dazu werden die Nagetiere nach dem Fang zu-
nächst bei den entsprechenden Partnern einge-
froren. Zu jedem Tier erfolgt die Erfassung von 
Fangort und Fangdatum. Die Überführung der 
Tiere zum FLI (bzw. IMB) erfolgt im gefrore-
nen Zustand, die Sektion und Entnahme der Or-
ganproben nach einem Standardprotokoll. Für 
serologische Untersuchungen wird von jedem 
Tier aus der Brusthöhle Transudat entnommen. 
Organproben für Erreger-spezifi sche RT-PCR- 
und PCR-Untersuchungen beinhalten Herz, 
Lunge, Leber, Milz, Niere, Ohren und Gehirn 
(Tabelle 1). 
Für spezielle Fragestellungen wird auch noch 
anderes Gewebe wie Darm, Lymphknoten 
oder Ganglien entnommen. Um mitochondri-
ale Genloci und Resistenzgenpolymorphismen 
zu analysieren, werden Schwanzstücke der 
Tiere verwendet. Während die Hantavirus-Un-
tersuchungen am FLI und in Zusammenarbeit 
mit IMB, BNI und IMV durchgeführt werden, 
werden weitere Viren, Bakterien und Parasiten 
und die Antikoagulantienresistenz bei ande-
ren Netzwerkpartnern untersucht (Abb. 1 und 
Tabelle 1). 
Die Zentralisierung von Sektion, Probensamm-
lung, Probenversand und Dokumentation er-
möglicht in Zukunft eine Kombination von 
Daten zu verschiedenen Nagetier-assoziierten 
Krankheitserregern sowie zu biologischen und 
populationsgenetischen Markern der Nager. 
Um entsprechende Zusammenhänge aufdecken 
zu können, soll eine Datenbank aufgebaut wer-
den. 
Zur weiteren Ausgestaltung der Zusammenar-
beit im Netzwerk fand im November 2008 erst-
malig ein Workshop der Netzwerkpartner am 
FLI statt, der zukünftig im Zweijahresrhythmus 
durchgeführt werden soll (siehe Homepage des 
FLI: http://www.fl i.bund.de).
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3. Hantaviren in Deutschland

Hantavirus-Infektionen können beim Menschen 
zu einer fi ebrigen Erkrankung mit Nieren-
funktionsstörungen führen, die als Hämorrha-
gisches Fieber mit renalem Syndrom (HFRS) 
bezeichnet wird. Die meisten Fälle des HFRS 
in Deutschland werden durch das Puumalavirus 
(PUUV) hervorgerufen. Diese Erkrankungen 
zeigen meist eher milde und moderate Ver-
läufe und werden als Nephropathia epidemica 
bezeichnet. Häufi g verlaufen die Infektionen 
mit einer Grippe-ähnlichen Symptomatik und 
werden deshalb nicht als Hantavirus-Infektion 
diagnostiziert (ULRICH et al., 2004). 
In Deutschland gibt es mindestens drei verschie-
dene Hantaviren (siehe Tabelle 2). Das von der 
Rötelmaus (Myodes glareolus, vormals Cleth-

rionomys glareolus) übertragene PUUV scheint 
deutschlandweit verbreitet zu sein (ULRICH et 
al., 2009b). Humane PUUV-Infektionen sind 
in Deutschland durch umfangreiche seroepide-
miologische und molekularbiologische Studi-
en bereits seit Anfang der 1990er Jahre belegt 
(PILASKI et al., 1991, 1994; ZÖLLER et al., 1995). 
Insbesondere intensive Untersuchungen bei 
Patienten während der Ausbrüche in den Jah-
ren 2004 und 2007 führten zur molekularen 
Charakterisierung von PUUV-Sequenzen 
(SCHILLING et al., 2007; HOFMANN et al., 2008). 
Serologische Untersuchungen unter Verwen-
dung des Neutralisationstests zeigten das Vor-
kommen von Dobrava-Belgrad-Virus (DOBV) 
in Patienten und Risikogruppen aus Nord- 
und Nordostdeutschland (MEISEL et al., 1998; 
MENTEL et al., 1999; SIBOLD et al., 2001). Bisher 

Reservoirwirt* Hantavirus-
Art

Nachweis in 
Nagern in 
Deutschland

Human-
pathogenitätOrdnung Familie Unterfamilie Art

Rodentia Cricetidae Arvicolinae
Rötelmaus
(Myodes 
glareolus)

PUUV
BW, BY, HE, 
NI, NW, SH, 
ST

HFRS/NE

Feld- und Erd-
maus 
(Microtus arvalis, 
M. agrestis)

TULV BB, BW, HE, 
NI, ST, TH HFRS**

Muridae Murinae Brandmaus (Apo-
demus agrarius) DOBV-Aa BB, MV, NI HFRS

Wanderratte 
(Rattus norvegi-
cus)

SEOV NW HFRS (?)***

Erläuterungen zu Tabelle 2:
HFRS, Hämorrhagisches Fieber mit renalem Syndrom; NE, Nephropathia epidemica (milde Form des HFRS, 
verursacht durch PUUV); PUUV, Puumalavirus; TULV, Tulavirus; DOBV, Dobrava-Belgrad-Virus; DOBV-Aa, 
A. agrarius-assoziiertes Dobrava-Belgrad-Virus; SEOV, Seoulvirus; BW, Baden-Württemberg; BY, Bayern; HE, 
Hessen; NI, Niedersachsen; NW, Nordrhein-Westfalen; SH, Schleswig-Holstein; ST, Sachsen-Anhalt; BB, Bran-
denburg; TH, Thüringen; MV, Mecklenburg-Vorpommern.
*  Taxonomie nach WILSON und REEDER (2005).
** bisher wurde nur von einem Patienten mit TULV-Infektion berichtet.
*** trotz eines Hinweises zum Vorkommen des SEOV in Wanderratten bisher kein Nachweis von humanen
 SEOV-Infektionen. 
Daten entnommen aus: HEISKE et al., 1999; ESSBAUER et al., 2006, 2007a,b; HOFMANN et al., 2008; KLEMPA et al., 
2003; PILASKI et al., 1991, 1994; SCHILLING et al., 2007; unsere unveröffentlichten Daten.

Tabelle 2   Übersicht über die in Deutschland vorkommenden Hantaviren, deren Humanpathogenität, potentielle 
Nagetier-Reservoire und bisherige Nachweise in Nagetierreservoiren in Deutschland
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liegt jedoch nur eine kurze DOBV-Sequenz aus 
einem Patienten aus Nordostdeutschland vor 
(KLEMPA et al., 2004). Zum Vorkommen von 
Infektionen mit einem dritten, möglicherweise 
nicht oder nur sehr gering humanpathogenen 
Hantavirus, dem Tulavirus (TULV), gibt es 
in Deutschland bisher nur sehr wenige Daten 
(KLEMPA et al., 2003; ULRICH et al., 2004).
Die geografi sche Verbreitung und Häufi gkeit 
von humanen Hantavirus-Infektionen ist durch 

Abb. 3   Häufi gkeit von gemeldeten humanen Puu-
malavirus (PUUV)-Infektionen und Dobrava-
Belgrad-Virus (DOBV)-Infektionen in Deutsch-
land im Zeitraum 2004–2009.
Kumulative Inzidenzen von gemeldeten Hantavi-
rusfällen 2001–2009 (A), PUUV-Fällen (B) und 
DOBV-Fällen 2004–2009 (C) auf Kreisebene und 
saisonale Häufi gkeit von gemeldeten Hantavirus-
infektionen 2001–2009 (D), PUUV-Infektionen 
(E) und DOBV-Infektionen 2004–2009 (F) nach 
Geschlecht (Quelle: SurvStat, Robert Koch-Ins-
titut; http://www3.rki.de/SurvStat, Datenstand: 
19.08.2009).

große seroepidemiologische Studien (ZÖLLER et 
al., 1995) und die Meldung von klinischen Fäl-
len seit Einführung des IfSG im Jahr 2001 gut 
belegt. So wurden in Deutschland im Zeitraum 
2001–2009 insgesamt 3.282 Fälle gemeldet 
(Robert-Koch-Institut: SurvStat, http://www3.
rki.de/SurvStat, Datenstand 19.08.2009), von 
denen die meisten auf die Bundesländer Ba-
den-Württemberg (1.716), Bayern (517), Nord-
rhein-Westfalen (480) und Niedersachsen (229) 
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Abb. 3   D/E
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entfi elen (Abb. 3A). Die Mehrzahl der gemel-
deten Fälle in den Jahren 2004–2009 betreffen 
PUUV-Infektionen (2.509 von 2.726, 92 %; 
Abb. 3B), während nur ein kleiner Teil auf 
Infektionen mit dem DOBV, das sehr wahr-
scheinlich ausschließlich in Nord- und Nord-
ostdeutschland vorkommt, zurückgeführt wird 
(Abb. 3C). 
Während in den Jahren 2001 bis 2004 und im 
Jahr 2006 etwa 70–240 klinische Fälle regis-
triert wurden, ist im Jahr 2005 und insbesonde-
re im Jahr 2007 ein starker Anstieg der Zahl der 
gemeldeten Fälle auf 447 bzw. 1.688 verzeich-
net worden (Abb. 3D). 
Eine genauere Betrachtung der Saisonalität 
der Zahl der gemeldeten Fälle zeigt für die 
Gesamtheit der Hantavirus-Fälle (Abb. 3D) 
und gesondert für die PUUV-Fälle (Abb. 3E) 
einen deutlichen Sommerpeak. Obgleich die 
Zahl der gemeldeten DOBV-Fälle gegenwärtig 
noch zu niedrig ist, scheint das Auftreten von 
humanen DOBV-Infektionen ein anderes Sai-
sonalitätsmuster zu zeigen (Abb. 3F). Die Zahl 
aller gemeldeten Hantavirus-Fälle betrifft zu 
72,4 % Männer (Abb. 3D). Bei PUUV-Infekti-

onen entfi elen im Zeitraum 2004 –2009 71,7 % 
auf Männer (Abb. 3E); bei DOBV-Infektionen 
sind im gleichen Zeitraum 72,7 % für Männer 
gemeldet worden (Abb. 3F). 
Potentielle Hantavirus-Reservoire in Deutsch-
land sind die Rötelmaus (M. glareolus), Feld-
maus (M. arvalis) sowie Brand- und Gelb-
halsmaus (A. agrarius und A. fl avicollis; siehe 
Tabelle 2). 
Zu Beginn unserer Untersuchungen war eine 
PUUV-Sequenz aus einer Rötelmaus aus Nor-
drhein-Westfalen und drei TULV-Sequenzen 
aus Feldmäusen aus Brandenburg bekannt 
(HEISKE et al., 1999; KLEMPA et al., 2003). Der 
Reservoirwirt des DOBV in Deutschland war 
nicht identifi ziert. Die Ähnlichkeit einer DOBV-
Sequenz aus einem HFRS-Patienten aus Nord-
deutschland mit DOBV-Sequenzen aus Brand-
mäusen aus anderen Teilen Europas wies auf 
einen Ursprung des Virus aus der Brandmaus 
hin (KLEMPA et al., 2004). 
In Deutschland vorkommende kommensale 
Nagetiere wie Wanderratte (R. norvegicus) und 
Hausmaus (M. musculus), Wildnagetiere wie 
der Bisam (Ondatra zibethicus) aber auch In-

Abb. 3   F
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sektenfresser wie Spitzmäuse (Soricidae) und 
Maulwürfe (Talpidae) könnten weitere Hanta-
viren beherbergen (PILASKI et al., 1991; VAH-
LENKAMP et al., 1998; KANG et al., 2009). 
Aus diesem Kenntnisstand ergeben sich eine 
Reihe von Fragen, die in der ersten deskriptiven 

Phase der Netzwerk-Untersuchungen beant-
wortet werden sollen (Tabelle 3). Zukünftig sol-
len die Untersuchungen im Rahmen des Netz-
werkes verstärkt auch evolutionsbiologischen 
und epidemiologischen Fragestellungen gewid-
met werden (Tabelle 4).

Fragestellung

Was sind die Nagetier-Reservoire von DOBV und TULV in Deutschland?

Wie ist die geografi sche Verbreitung von Hantavirus-Infektionen in Wildnagetieren in Deutschland?

Wie ist die Häufi gkeit von Hantavirus-Infektionen bei Nagetieren in Ausbruchs- und Nichtausbruchs-
regionen und in Zeiten von Ausbrüchen und während Nicht-Ausbruchszeiten?

Wie stark unterscheiden sich die Stämme von PUUV, TULV und DOBV in den verschiedenen 
Regionen Deutschlands?

Gibt es in Deutschland Spitzmaus-assoziierte Hantaviren?

Kommen in Deutschland bei kommensalen Nagetieren und Neozoa Hantaviren vor?

Gibt es Interaktionen zwischen Hantaviren und anderen Nagetier-assoziierten Erregern?

Tabelle 3   Fragestellungen für gegenwärtige Untersuchungen zu Hantaviren in Reservoirwirten

Fragestellung

Wie kann die gegenwärtige Verbreitung von Nagetieren und der mit ihnen assoziierten Hantaviren 
erklärt werden? 

Wie und durch welche Evolutionsfaktoren bedingt verändern sich Hantaviren und andere Nagetier-
assoziierte Krankheitserreger?

Wie ist die Divergenz der PUUV-, DOBV- und TULV-Sequenzen in Deutschland zu erklären?

Welche Auswirkungen hat die Nagetierbekämpfung auf die Durchseuchung mit Hantaviren?

Was sind die Ursachen von Hantavirus-Ausbrüchen?

Wodurch werden Massenvermehrungen von Nagetierreservoiren hervorgerufen und lassen sich diese 
vorhersagen?

Welche klimatischen und Habitat-Faktoren beeinfl ussen die Verbreitung der Erreger innerhalb und 
zwischen Nagetier-Populationen und die Übertragung auf den Menschen?

Welchen Einfl uss haben Nagetier-Prädatoren auf die Epidemiologie von Hantavirus-Infektionen?

Gibt es genetische Faktoren bei den Nagetieren, die die Infektion mit Hantaviren und anderen 
Erregern begünstigen oder behindern?

Wie häufi g treten Spillover-Infektionen auf? 

Kommt es bei Spillover-Infektionen zur Ausbildung von Krankheitssymptomen und könnte das der 
Ausgangspunkt für die Entwicklung neuer Tiermodelle sein?

Tabelle 4   Fragestellungen für zukünftige epidemiologische und evolutionsbiologische Untersuchungen
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4.  Methodisches Vorgehen bei 
Hantavirus-Untersuchungen in 
Reservoir-Nagetieren

Zur Beantwortung der in Tabelle 3 aufgeführten 
Fragestellungen werden alle Tiere nach einem 
Standardprotokoll untersucht. Zunächst erfolgt 
ein serologisches Screening der Nagetiere unter 
Verwendung eines indirekten Immunglobulin 
G (IgG)-ELISA auf der Basis des jeweiligen 
„homologen“ rekombinanten Hantavirus-Anti-
gens (RAZANSKIENE et al., 2004). Somit werden 
Rötelmäuse mit PUUV-Antigen, Apodemus-
Mäuse mit DOBV-Antigen und Microtus-Mäu-
se mit TULV-Antigen untersucht (ESSBAUER et 
al., 2006; unsere unveröffentlichten Daten). 
Zur Verbesserung der diagnostischen Sensi-
tivität wurde kürzlich zur Verwendung eines 
Nukleokapsidproteins eines PUUV-Stammes 
aus Niederbayern übergegangen. Für die Unter-
suchung von Rattenproben werden Hantaanvi-
rus- und/oder Seoulvirus-Antigene (SCHMIDT et 
al., 2005) eingesetzt. In PUUV-Ausbruchsregi-
onen werden zur Ermittlung möglicher Spillo-
ver-Infektionen zusätzlich alle Nichtreservoir-
arten, wie beispielsweise die Gelbhalsmaus, 
auch mit dem (heterologen) PUUV-Antigen 
untersucht. Bei Arvicolinen werden zur serolo-
gischen Untersuchung PUUV- und TULV-Anti-
gene verwendet. Bei allen anderen Nagetieren, 
wie z.B. der Hausmaus, werden serologische 
Untersuchungen unter Verwendung aller drei 
Antigene bzw. weiterer Antigene durchgeführt. 
Für die Entwicklung serologischer Testver-
fahren zum Nachweis Hantavirus-spezifi scher 
Antikörper in Insektenfressern, wie Spitz-
mäusen, werden gegenwärtig entsprechende 
Kontrollseren und Sekundärantikörper herge-
stellt.
Parallel zum serologischen Screening werden 
die Lungengewebeproben aller Tiere von Fang-
orten mit serologisch positiven Tieren mit einer 
L-Segment-spezifi schen Pan-RT-PCR (KLEMPA
et al., 2006) getestet. Möglicherweise kann 
diese Screeningmethode zukünftig durch eine 
Echtzeit-RT-PCR-Methode ersetzt werden. Bei 
allen in diesem Screening positiven Gewebepro-
ben werden im Anschluss S- und M-Segment-
spezifi sche RT-PCR-Analysen durchgeführt, 
um die Sequenzen der kompletten Nukleo-
kapsidprotein- und Glykoprotein-kodierenden 

Regionen aufzuklären. Parallel zu den RT-PCR-
Analysen sollen bei den Pan-L-Segment-RT-
PCR-positiven Tieren auch Anzuchtversuche 
unter Verwendung von Vero E6-Zellen durch-
geführt werden.

5.  Untersuchungen zur geografi schen 
Verbreitung von Hantaviren in 
Reservoirwirten in Deutschland

Untersuchungen zur geografi schen Verbreitung 
und Wirtsassoziation der drei in Deutschland 
vorkommenden Hantavirus-Arten, PUUV, 
TULV und DOBV, konzentrierten sich nicht 
nur auf Ausbruchs- und Endemiegebiete in 
Baden-Württemberg, Bayern, Nordrhein-West-
falen und Niedersachsen, sondern schlossen 
auch Nagetiere aus Mecklenburg-Vorpommern, 
Brandenburg, Sachsen-Anhalt, Sachsen, Thü-
ringen, Hessen, Schleswig-Holstein und Rhein-
land-Pfalz ein (Abb. 2A-C).
In allen genannten Ausbruchsregionen wur-
de bei den gefangenen Rötelmäusen serolo-
gisch und/oder molekularbiologisch eine hohe 
PUUV-Prävalenz beobachtet (ESSBAUER et al., 
2006, 2007a,b; unsere unveröffentlichten Daten, 
siehe Tabelle 2). So wurde bei Rötelmäusen, die 
während des Ausbruchs 2007 in fünf Landkrei-
sen von Baden-Württemberg gefangen worden 
sind, eine Seroprävalenz von etwa 20 bis 76 % 
beobachtet (unsere unveröffentlichten Daten). 
Ähnlich hohe Prävalenzen wurden während 
des Ausbruchs 2007 bei Nagetieren aus zwei 
Landkreisen Unterfrankens (Main-Spessart und 
Aschaffenburg) und einer ländlichen Region 
nahe Münster nachgewiesen (unsere unveröf-
fentlichten Daten).
Bei Untersuchungen in anderen Regionen konn-
ten PUUV-infi zierte Rötelmäuse in Sachsen-
Anhalt nachgewiesen werden (unsere unveröf-
fentlichten Daten). Bei weiteren Studien anderer 
Arbeitsgruppen sind auch PUUV-positive Rö-
telmäuse in der Nähe von Lübeck und Koblenz 
gefunden worden (SCHILLING et al., 2007). Trotz 
der zum Teil geringen Prävalenz in einigen Re-
gionen ist insgesamt von einer großen geogra-
fi schen Verbreitung des PUUV in Deutschland 
auszugehen (ULRICH et al., 2009b).
TULV-Infektionen scheinen in Microtus-Mäu-
sen in Deutschland ebenfalls weit verbreitet zu 
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sein. So konnten TULV-Infektionen in Nagetie-
ren aus Mecklenburg-Vorpommern, Branden-
burg, Sachsen-Anhalt, Niedersachsen, Baden-
Württemberg und Bayern nachgewiesen wer-
den (unsere unveröffentlichten Daten). Serolo-
gische Untersuchungen zum Vorkommen von 
DOBV zeigten DOBV-reaktive Antikörper bei 
Brandmäusen im Landkreis Lüneburg und bei 
Brand- und Gelbhalsmäusen aus verschiedenen 
Landkreisen Mecklenburg-Vorpommerns und 
Brandenburgs (siehe Tabelle 2; unsere unveröf-
fentlichten Daten).

7.  Monitoring von Hantavirus-
Infektionen in Nagetier-Reservoiren

Um Veränderungen in der Hantavirus-Durch-
seuchung in Rötelmaus-Populationen zu ver-
folgen, bestand ein zweiter Schwerpunkt der 
Untersuchungen zu Hantaviren in der Etablie-
rung eines Monitorings von Hantavirus-Infek-
tionen bei Nagetieren an ausgewählten Fang-
orten. Dazu wurden in ländlichen Regionen 
Niederbayerns, im Landkreis Osnabrück, in der 
Stadt Köln und am Truppenübungsplatz Heu-
berg 2004, 2005 bzw. 2007 Longitudinalstu-
dien begonnen. Diese Untersuchungen zeigten 
ein stabiles Vorkommen des PUUV in den lo-
kalen Rötelmaus-Populationen. Bei 30 % der 
in Niederbayern in den Jahren 2004 und 2005 
gefangenen Rötelmäuse wurden serologisch 
und molekularbiologisch PUUV-Infektionen 
nachgewiesen (ESSBAUER et al., 2006; unsere 
unveröffentlichten Daten). 
Im Kölner Stadtwald wurden bei einer ersten 
Untersuchung aufgrund gehäuft aufgetretener 
humaner PUUV-Infektionen von April bis Juni 
2005 Rötelmäuse gefangen, von denen mehr als 
50 % PUUV-positiv waren (Abb. 4A; ESSBAUER 
et al., 2007a,b). 
Nach Durchführung einer Nagetier-Bekämp-
fungsmaßnahme im Juli/August 2005 (ULRICH 
et al., 2006b) wurden im Dezember 2006/Ja-
nuar 2007, Oktober/November 2007 und No-
vember 2008 erneut Rötelmäuse gefangen. Die 
serologische Analyse der Rötelmäuse zeigte 
Antikörperprävalenzen zwischen ca. 19 und 
29 % (Abb. 4A; unsere unveröffentlichten Da-
ten). Im Durchschnitt aller bisher analysierten 
Tiere waren deutlich mehr männliche Tiere 

(47,4 %) als weibliche Tiere (30,8 %) von einer 
PUUV-Infektion betroffen (Abb. 4A; unsere un-
veröffentlichten Daten). 
In einem Waldgebiet im Landkreis Osna-
brück wurden bei in den Jahren 2005, 2007 und 
2008 gefangenen Rötelmäusen PUUV-reaktive 
Antikörper nachgewiesen, während im Jahr 
2006 bei keiner der 6 analysierten Rötelmäuse 
PUUV-reaktive Antikörper gefunden wurden 
(Abb. 4B; unsere unveröffentlichten Daten). 
Im Gegensatz zu den Untersuchungen in Köln 
zeigte sich kein deutlicher Unterschied in der 
Seroprävalenz zwischen Männchen (23,1 %) 
und Weibchen (22,6 %; Abb. 4B; unsere unver-
öffentlichten Daten). 
Seit dem Jahr 2007 sind die Untersuchungen 
im Landkreis Osnabrück auf weitere Fangorte 
ausgedehnt worden. Bei Rötelmäusen von al-
len drei analysierten Fangorten wurden sowohl 
2007 als auch 2008 PUUV-infi zierte Rötelmäu-
se nachgewiesen (unsere unveröffentlichten 
Daten).
Der Truppenübungsplatz Heuberg in Baden-
Württemberg wird seit dem Jahr 2007 jährlich 
beprobt. Hier lag die PUUV-Prävalenz bei Rö-
telmäusen im Jahr 2007 je nach Beprobungs-
Standort bei bis zu 52 % mit einem Durchschnitt 
für alle 17 Fangorte von 17 %. Im darauffol-
genden Jahr war keine der drei an zwei weiter 
beprobten Hantavirus-Hotspots gefangenen 
Rötelmäuse positiv (unsere unveröffentlichten 
Daten).
Neben dem hier beschriebenen PUUV-Monito-
ring in Rötelmäusen wird auch das Vorkommen 
von DOBV in Apodemus-Mäusen und TULV in 
Microtus-Mäusen an ausgewählten Fangorten 
weiter verfolgt.

8.  Neue Monitoringprojekte zu 
Hantaviren und anderen Nagetier-
assoziierten Zoonoseerregern

Neben den oben genannten Longitudinalstudien 
sind vor kurzem weitere Monitoringprojekte in 
Hessen, Bayern und Brandenburg begonnen 
worden. Im Rahmen eines vom Bundesminis-
terium für Bildung und Forschung geförderten 
Zoonose-Verbundprojektes zum Zecken-über-
tragenen Frühsommer-Meningoenzephalitis 
(FSME)-Virus werden vom Arbeitsbereich 
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Abb. 4   Serologische Ergebnisse von Puumalavirus-Monitoringuntersuchungen im Stadtkreis (SK) Köln (A) und 
im Landkreis (LK) Osnabrück (B). 
Transudate aller Rötelmäuse wurden mittels eines indirekten Immunglobulin G-Enzymimmunoassays (EIA) un-
ter Verwendung des in Hefe exprimierten Nukleokapsidproteins eines Puumalavirus (PUUV)-Stammes aus Nie-
derbayern (PUUV-Bava) auf das Vorhandensein Hantavirus-reaktiver Antikörper untersucht. Dabei wurde jede 
Probe jeweils in einem Doppelansatz mit spezifi schem Antigen und in bovinem Serumalbumin-haltigem Puffer 
untersucht. Die Differenz der Mittelwerte der jeweiligen optischen Dichte (OD) bei einer Wellenlänge von 450 nm 
ergab den fi nalen OD-Wert jeder einzelnen Probe. Als Negativkontrolle wurde ein Transudat einer serologisch und 
RT-PCR-negativen Rötelmaus eingesetzt. Ein Serum von einer mit rekombinantem PUUV-Nukleokapsidprotein 
immunisierten Labormaus diente als Positivkontrolle für den Test. Zur Bewertung der EIA-Ergebnisse wurden 
obere und untere Grenzwerte defi niert: Der obere Grenzwert wurde aus dem doppelten OD-Mittelwert der Nega-
tivkontrolle errechnet (ca. 0,1), während sich der untere Grenzwert aus dem einfachen OD-Mittelwert der Nega-
tivkontrolle ergab (ca. 0,05). Eine untersuchte Probe wurde als „positiv“ bewertet, wenn der berechnete OD-Wert 
größer war als der obere Grenzwert. Als „negativ“ wurde das EIA-Ergebnis gewertet, wenn der OD-Wert der 
Probe kleiner als der untere Grenzwert war. Bei einem fi nalen OD-Wert zwischen unterem und oberem Grenzwert 
wurde die Probe als „fraglich“ eingeschätzt. Alle positiven und fraglichen Testergebnisse wurden in einem zwei-
ten EIA überprüft. Die Endauswertung der Ergebnisse erfolgte nach einem kürzlich ausführlich beschriebenen 
Protokoll (MERTENS et al., 2009).
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Wildbiologie und Jagdkunde der Universität 
Göttingen seit September 2007 in FSME-En-
demiegebieten im hessischen Teil des Oden-
waldes und in der angrenzenden Rheinebene 
Untersuchungen zu Populationsdichten und 
individuellen Merkmalen von Reservoirwirten 
(Nagetieren und Rehen) und Zeckenvektoren 
(Ixodes spp., Dermacentor spp.), zu deren 
Durchseuchung mit dem FSME-Virus sowie 
zum Parasitierungsgrad der Reservoirwirte 
durchgeführt. An 18 Waldstandorten werden 
Nagetier- und Zeckendaten sowie Klimadaten 
erfasst und in den betreffenden Förstereien 
geschossene Rehe beprobt. Die gesammelten 
Nagetiere, Zecken und Blutplasmaproben der 
Rehe werden den Arbovirus-Netzwerkpartnern 
und dem Koordinator des Netzwerkes „Nage-
tier-übertragene Pathogene“ zu weiteren Un-
tersuchungen übergeben. Deren Befunde über 
die Durchseuchung von Wirten und Zecken mit 
dem FSME-Virus werden anschließend dem 
Arbeitsbereich Wildbiologie und Jagdkunde 
mitgeteilt, der sie zu seinen zuvor erhobenen 
Resultaten in Beziehung setzt. Auf diese Weise 
sollen Zusammenhänge zwischen Wirts- und 
Vektorenmerkmalen, Durchseuchungsgraden, 
Klima- und Standortfaktoren erkannt und Über-
tragungswahrscheinlichkeiten für das FSME-
Virus abgeschätzt werden (Rühe, 2007; KIFFNER 
et al., 2009; VOR et al., 2009). 
In Bayern läuft seit August 2008 eine als Dritt-
mittelprojekt durch das Bayerische Staatsminis-
terium für Gesundheit, Umwelt und Verbrau-
cherschutz geförderte Studie „zum Vorkommen 
Nagetier-übertragener Zoonosen entlang eines 
Klimagradienten im Nationalpark Bayerischer 
Wald“. Diese Studie ist eines von acht Projekten 
des Netzwerkes „VICCI“ (Vector-Borne Infec-
tious Diseases in Climate Change Investiga-
tion) im Forschungsverbund „Gesundheitliche 
Folgen des Klimawandels in Bayern“ (http://
www.bayceer.uni-bayreuth.de/vicci/). 
In diesem VICCI-Teilprojekt werden im Na-
tionalpark Bayerischer Wald und in daran an-
grenzenden Gebieten bis in die Donau-Auen 
in verschiedenen Höhenlagen (300 –1.400 m 
üNN) Mäuse mit Lebendfallen gefangen. Im 
Nationalpark existiert an über 350 Beprobungs-
punkten ein umfangreiches longitudinales 
Datenmaterial bezüglich Klima, Niederschlag, 
Vegetation, Artenvielfalt etc. Von diesen Punk-

ten wurden insgesamt 22 Fangorte für Wild-
mäuse ausgewählt und mittels GPS genau lo-
kalisiert. 
Organe und Blutproben der gefangenen Mäu-
se werden mittels serologischer und moleku-
larbiologischer Methoden auf Hantaviren und 
Rickettsien untersucht. Ziel dieser Studie ist es, 
am Beispiel von Hantaviren und Rickettsien die 
Prävalenz der Erreger und genetischen Typen in 
Wildmäusen auf einem Höhen- und damit auch 
Klimagradienten im Bayerischen Wald festzu-
stellen, diese Erreger in betroffenen Tieren zu 
quantifi zieren und ihre Verteilung in verschie-
denen Organen zu beurteilen. Die Ergebnisse 
der Untersuchungen der Erreger in den Wild-
mäusen sollen mit den im Nationalpark bereits 
vorhandenen Daten statistisch ausgewertet 
werden. 
Ein weiterführendes Ziel ist, aus den gewon-
nenen Daten eine prospektive Risikoabschät-
zung unter anderem für durch Hantaviren und/
oder Rickettsien verursachte Erkrankungen ge-
ben zu können.
Das Umweltbundesamt hat für die Jahre von 
2009 bis 2012 im Rahmen der UFOPLAN –
Vorhaben des Bundesministeriums für Umwelt, 
Naturschutz und Reaktorsicherheit ein For-
schungsvorhaben vergeben, in dem mit Netz-
werkpartnern (JKI und FLI) der Zusammen-
hang von Klimawandel und der Verbreitung 
Hantavirus-übertragender Nagetiere untersucht 
werden soll. 
Es gibt Hinweise darauf, dass Klimaände-
rungen einen Einfl uss auf die Populationsdichte 
und -stärke von Nagetieren haben können. So 
ergab eine Analyse von Klimadaten der Jahre 
1995 bis 2007 aus Belgien einen Zusammen-
hang zwischen spezifi schen Klimaereignissen 
(warmer Sommer, im darauf folgenden Jahr 
warmer Herbst), die offenbar die Populations-
entwicklung von Rötelmäusen begünstigen, 
und der Häufi gkeit des Auftretens von Hanta-
virus-Erkrankungen beim Menschen (TERSAGO 
et al., 2009). 
Nach Mastjahren erreichen Rötelmäuse Popu-
lationsspitzen. Solche Jahre, in denen das Nah-
rungsangebot für die Mäuse (Eicheln und Buch-
eckern) stark ansteigt, kommen regelmäßig vor. 
Die Frequenz des Vorkommens von Mastjahren 
hat offenbar klimabedingt von ursprünglich alle 
6 Jahre (im Zeitraum von 1895 bis 1929) auf 
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alle 2 bis 3 Jahre (im Zeitraum von 1974 bis 
2006) zugenommen (ÖVERGAARD et al., 2007).
Im Rahmen des Forschungsvorhabens werden 
die Populationsgrößen der Nagetiere und de-
ren Entwicklung vom JKI an 4 Standorten in 
Deutschland untersucht, von denen 2 Klima-
Extremstandorte sind. Alle Standorte liegen in 
Regionen mit bekannten Hantavirus-Endemie-
gebieten. 
Das zu untersuchende Artenspektrum umfasst 
Rötelmäuse, Brandmäuse und Feldmäuse. 
Die gefangenen Tiere sollen vom FLI auf ihre 
Durchseuchung mit Hantaviren untersucht, 
die entsprechende Hantavirus-Art identifi ziert 
und die Erregerlast in ausgewählten Organen 
bestimmt werden. Die so gewonnenen Daten 
zu Nagetierpopulationen und deren Durchseu-
chung mit Hantaviren werden auf Korrelationen 
zwischen Nagetierhäufi gkeiten und Durchseu-
chungsraten, Klimafaktoren und Abundanz der 
Nagetiere sowie Abundanzen der verschiedenen 
Nagetierarten (Vergleich Rötelmaus/Feldmaus) 
geprüft. Die Ergebnisse sollen die zuständigen 
Behörden in die Lage versetzen, entsprechende 
Gefährdungslagen frühzeitig erkennen zu 
können. 
Der Sonderforschungsbereich/Transregio 38 
der Brandenburgischen Technischen Univer-
sität (BTU) Cottbus, der Technischen Univer-
sität München und der Eidgenössischen Tech-
nischen Hochschule Zürich beschäftigt sich seit 
Mitte 2007 in einem künstlich geschaffenen 
Wassereinzugsgebiet im Braunkohlentagebau 
Welzow-Süd, südlich von Cottbus, mit Prozes-
sen der Ökosystementwicklung (GERWIN et al., 
2009). 
Die 6 ha große Fläche stellt einen repräsenta-
tiven Landschaftsausschnitt dar und blieb einer 
nicht gelenkten Eigenentwicklung überlassen. 
Es wird versucht, Struktur-Prozess-Interakti-
onen für das Initialstadium der Ökosystemge-
nese abzuleiten. In Ergänzung dieser bereits 
laufenden Studie wurde im April 2009 eine 
gemeinsame Langzeitstudie der BTU Cottbus, 
des Senckenberg-Museums für Naturkunde Gö-
rlitz und des Friedrich-Loeffl er-Instituts (FLI) 
begonnen, die sich den Migrationsprozessen 
von Nagetieren und den mit ihnen assoziierten 
Krankheitserregern widmen soll. 
Das Ziel dieser Untersuchungen besteht insbe-
sondere darin aufzuklären, wie sich Gründeref-

fekte in einer Nagetier-Population auf die mo-
lekulare Evolution der mit ihnen assoziierten 
Krankheitserreger auswirken. 
Die hier vorgestellten Longitudinalstudien in 
verschiedenen geografi schen Regionen wer-
den zukünftig wichtige Erkenntnisse zu Evo-
lutionsprozessen bei Hantaviren und anderen 
Nagetier-assoziierten Zoonoseerregern und den 
zugrunde liegenden Mechanismen in Nagetier-
Populationen liefern.
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Zusammenfassung

Mit der Einführung des Infektionsschutzge-
setzes und der damit verbundenen Meldepfl icht 
für ausgewählte humane Infektionskrankheiten 
ist die Kenntnis der Häufi gkeit und geogra-
fi schen Verbreitung von Infektionen mit Na-
getier-assoziierten Zoonoseerregern deutlich 
verbessert worden. Im Gegensatz dazu ist zur 
Variation von geografi scher Verbreitung und 
Häufi gkeit von Infektionen in Nagetier- und 
anderen Kleinsäuger-Reservoiren und über 
die zugrunde liegenden molekularen und Po-
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pulations-basierten Mechanismen sehr wenig 
bekannt. Aus diesem Grund wurde in Deutsch-
land das Netzwerk „Nagetier-übertragene 
Pathogene“ etabliert, das interdisziplinäre Un-
tersuchungen zu Prozessen in Nagetier- und 
Kleinsäuger-Populationen und den damit asso-
ziierten Zoonoseerregern sowie deren Einfl uss 
auf die Häufi gkeit humaner Infektionen mit 
diesen Erregern unterstützt. In Zusammenarbeit 
mit einer Vielzahl von Kooperationspartnern 
wurden bisher ca. 7.500 Nagetiere und andere 
Kleinsäuger in 14 Bundesländern gesammelt. 
Ein Standardprotokoll für die zentrale Sektion 
der Tiere und die nachfolgende Dokumenta-
tion von biometrischen Daten und Ergebnissen 
der serologischen und molekularbiologischen 
Untersuchungen ermöglicht zukünftig eine um-
fassende Beurteilung der Durchseuchung von 
Reservoirtieren mit den verschiedenen Zoono-
seerregern. 
Ein Monitoring von Hantaviren in Nagetieren 
wurde in einer Reihe von Bundesländern initi-
iert: Baden-Württemberg, Bayern, Nordrhein-
Westfalen, Niedersachsen, Mecklenburg-Vor-
pommern, Brandenburg, Sachsen, Sachsen-An-
halt, Thüringen, Schleswig-Holstein, Hessen, 
Rheinland-Pfalz. 
Insgesamt wurde eine breite geographische 
Verbreitung des Puumalavirus (PUUV) in 
Rötelmäusen und des Tulavirus in Microtus-
Mäusen dokumentiert. Dobrava-Belgrad-
Virus-positive Apodemus-Mäuse wurden bisher 
ausschließlich in Brandenburg, Mecklenburg-
Vorpommern und Niedersachsen gefunden. In 
den Hantavirus-Ausbruchsgebieten in Baden-
Württemberg, Bayern, Nordrhein-Westfalen 
und Niedersachsen wurde bei Rötelmäusen 
eine hohe PUUV-Prävalenz beobachtet. Ini-
tiale Longitudinalstudien in Nordrhein-West-
falen (Stadt Köln), Bayern (Niederbayern) und 
Niedersachsen (ländliche Region bei Osna-
brück) zeigten ein stabiles Vorkommen des 
PUUV in den Rötelmaus-Populationen. 
Neben den Untersuchungen zu Hantaviren ist 
auch mit Studien zum Vorkommen von ande-
ren Nagetier-assoziierten Zoonoseerregern, 
wie FSME-Virus, Leptospiren und Borrelien, 
begonnen worden. Die begonnenen Longitu-
dinalstudien werden Schlussfolgerungen zur 
molekularen Evolution von Hantaviren und 
anderen Nagetier-assoziierten Erregern und zu 

Veränderungen in deren Häufi gkeit und Ver-
breitung in Reservoirwirten ermöglichen. Diese 
Untersuchungen werden zukünftig eine verbes-
serte Risikoabschätzung für die Gefährdung der 
Bevölkerung ermöglichen.

Summary
Network “Rodent-borne pathogens”: 
Monitoring of hantavirus infections 
in Germany

Since the introduction of the German Federal In-
fection Protection Act (Infektionsschutzgesetz) 
we gained substantial knowledge regarding the 
prevalence and geographical occurrence of no-
tifi able rodent-borne diseases. Despite these de-
scriptive data on the human cases, we are cur-
rently lacking necessary data on the abundance 
and geographical distribution of the infections 
in reservoir rodent hosts. 
Further, variations in the population dynamics 
of rodents and other small mammals are poorly 
explored with regard to their driving forces, and 
the consequences for the prevalence and distri-
bution of a given pathogen within the rodent 
community. In order to shed light on the pro-
cesses within the rodent populations leading to 
clusters of human infections, we have recently 
established the interdisciplinary network „Ro-
dent-borne pathogens“ in Germany. Together 
with the partners of the network a total of about 
7,500 rodents and other small mammals were 
collected in fourteen Federal States. 
A standard procedure including a standardised 
protocol for necropsy and documentation of bi-
ometric data was developed which will facili-
tate the interpretation of prevalence data of each 
zoonotic pathogen within the various reservoir 
hosts. Monitoring for hantaviruses in rodent 
hosts was initiated in twelve German states 
(Baden-Wuerttemberg, Bavaria, North Rhine-
Westphalia, Lower Saxony, Mecklenburg-Wes-
tern Pomerania, Brandenburg, Saxony, Saxony-
Anhalt, Thuringia, Schleswig-Holstein, Hesse, 
Rhineland-Palatinate). 
While a broad geographical distribution was 
found for both Puumala virus (PUUV) in bank 
voles and Tula virus in Microtus mice, Dob-
rava-Belgrade virus-positive Apodemus mice 
were thus far only found in north-east Germa-
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ny, i.e., Brandenburg, Mecklenburg-Western 
Pomerania and Lower Saxony. In regions with 
clusters of human hantavirus cases in Baden-
Wuerttemberg, Bavaria, North Rhine-Westpha-
lia and Lower Saxony, the prevalence of PUUV 
in the corresponding bank vole populations was 
higher than in other regions of our study area. 
The fi rst results of longitudinal studies in North 
Rhine-Westphalia (City of Cologne), Bavaria 
(Lower Bavaria) and Lower Saxony (close to 
the city of Osnabrück) revealed a continuing 
presence of PUUV in the respective vole popu-
lations. 
Besides hantaviruses, similar studies for the 
detection of other rodent-associated zoonotic 
pathogens such as tick-borne encephalitis virus, 
Leptospira and Borrelia were initiated. These 
long-term studies will lead to a better under-
standing of the molecular evolution of hanta-
viruses and other zoonotic rodent-borne patho-
gens and of the fl uctuations in abundance and 
geographic distribution of their reservoir hosts. 
Hence, we are aiming to understand the mecha-
nisms leading to clusters of human cases, which 
are required for robust risk assessment and the 
development of suitable prevention strategies.
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