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Einleitung

Das Schwarzwild ist, wie in ganz Deutschland, 
auch eine der dominierenden Wildtierarten 
im Raum Berlin-Brandenburg. Wildschweine 
werden jedoch durch die Öffentlichkeit unter-
schiedlich wahrgenommen und widersprüch-
lich reflektiert. Für einen Teil der Bevölkerung 
sind Wildschweine sehr populäre frei lebende 
Tiere, die als Element der uns umgebenden 
belebten Natur sowie eines funktionierenden, 
ökologischen Systems erfahren werden. Dazu 
trägt sicher auch die Präsenz von Wildschwei-
nen in Tierparks, Heimatzoos, Wildgehegen 
und ähnlichen Einrichtungen auch in Berlin-
Brandenburg bei. Die Rolle und Bedeutung als 
jagdbares Wild sowie Quelle beliebter und eta-
blierter Lebensmittel spricht dabei auch für das 
Schwarzwild in Europa. Auf der anderen Seite 
wird immer wieder auf Schäden in land- und 
forstwirtschaftlichen Kulturen (Wildschäden), 
auf schwerwiegende Verkehrsunfälle mit Wild-
schweinen sowie auf zunehmende Belästigun-
gen und Schäden durch Schwarzwild in Gärten 
und Parkanlagen der Gemeinden und Städte, bis 
ins Berliner Zentrum hinein, hingewiesen. 
Aus gesundheitspolitischer und veterinärme-
dizinischer Sicht spielen Wildschweine eine 
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besondere Rolle als Reservoir und Überträger 
von Infektionserregern (Elbers et al. 2000; Ka-
den & Müller 2001; Kuhn 2002; Dahouk et al. 
2005; Kaden et al. 2009; Meng 2009; Wu et al. 
2012). Hierbei muss auf drei Kategorien hinge-
wiesen werden: 1.) Erreger von Tierseuchen, 
2.) Erreger von nutztierrelevanten Tierkrank-
heiten sowie zunehmend 3.) Erreger relevanter 
Zoonosen. Als anzeigepflichtige Tierseuchen 
mit Relevanz für das Wildschwein sind die 
Klassische Schweinepest (KSP), die Afrikani-
sche Schweinepest (ASP), die Aujeszkysche 
Krankheit (AK), die Brucellose, die Anstecken-
de Schweinelähme, aber auch die Maul- und 
Klauenseuche (MKS) zu nennen (Heinritzi et 
al. 1999; Kaden & Müller 2001; Kuhn 2002; 
Meng 2009; Gabriel et al. 2011; Blome et al. 
2011, 2012a,b).
Bei den nutztierrelevanten Infektionserregern, 
vor allem die, die eine Bedeutung für die Haus-
schweinehaltung haben, stehen Infektionen 
mit porcinen Circoviren, porcinen Parvoviren, 
Schweineinfluenzaviren oder auch Infektionen 
mit dem sogenannten PRRS-Virus (porcines 
reproduktives und respiratorisches Syndrom) 
im Mittelpunkt des Interesses. Dabei wird die 
Frage, in wie weit das Schwarzwild für Erkran-
kungen im Rahmen der Hausschweinehaltung 
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eine Bedeutung hat, widersprüchlich diskutiert 
(Schulze et al. 2003, Jansen et al. 2007, Kaden 
et al. 2009, Reiner et al. 2009).
In den letzten Jahren wurden, neben den klas-
sischen Zoonosen Brucellose und Tuberkulose, 
weitere Erkrankungen der Wildschweine mit 
zoonotischem Charakter, meistens in Zusam-
menhang mit Lebensmittel-assozierten Infekti-
onen bzw. Erkrankungen des Menschen, in den 
Focus der infektionsmedizinischen Forschung 
sowie des angewandten Verbraucherschutzes 
gerückt. Hier sei auf die Hepatitis E-Virusinfek-
tion oder die Trichinellose hingewiesen (Deutz 
et al. 2001, Vucemilo et al. 2001, Dahouk et al. 
2005, Meng 2009, Li et al. 2005, Johne et al. 
2008, Schilke et al. 2009).
Im Weiteren soll auf drei virusbedingte Tier-
seuchen (Klassische und Afrikanische Schwei-
nepest, Aujeszkysche Krankheit) sowie auf die 
Hepatitis E-Virusinfektion eingegangen werden 
und die diagnostischen Möglichkeiten sowie 
die spezifischen Untersuchungen am Landesla-
bor Berlin-Brandenburg aufgezeigt werden. 

Klassische Schweinepest (KSP)

Die KSP ist eine anzeigepflichtige Tierseuche, 
die große wirtschaftliche Schäden verursacht 
und weitreichende handelspolitische Bedeu-
tung hat. Sie ist weltweit verbreitet und muss 
als bedeutendste Virusinfektion der Haus- und 
Wildschweine definiert werden. Nach Kaden 
& Müller (2001) hat die KSP allein im Zeit-
raum von 1993–1998 in der Europäischen Uni-
on (EU) bei Hausschweinen zu direkten und 
indirekten wirtschaftlichen Verlusten von fünf 
Milliarden EURO geführt.
Infektiöses Agens dieser monokausalen, zy-
klisch verlaufenden Allgemeinerkrankung ist 
das KSP-Virus, ein behülltes RNA-Virus des 
Genus Pestivirus, Familie Flaviviridae. Das 
KSP-Virus ist eng verwandt mit den Pestiviren, 
die für die Bovine Virusdiarrhoe (BVD) und die 
Border Disease der Schafe (BD) verantwortlich 
sind. Diese enge Verwandtschaft hat besonders 
diagnostische Relevanz, da Kreuzreaktivitäten 
ausgeschlossen werden müssen (Müller et al. 
1997, Oguzoglu et al. 2001).
Die Klinik bzw. der klinische Verlauf der KSP 
kann stark variieren und ist u. a. vom Alter der 

Tiere, der Virulenz des Erregers, der Infekti-
onsdosis und/oder vom Immunstatus des Tieres 
abhängig. Grundsätzlich kann die KSP perakut, 
akut (klassisch) oder chronisch mit verschie-
denen klinischen Symptomen verlaufen. Eine 
sogenannte Spätform der KSP in Folge intra-
uteriner Infektionen der Feten und Entwicklung 
virämischer Ferkel wird beschrieben.
Klinische Symptome wie Fieber, Inappe-
tenz, (petechiale) Blutungen in der Haut, den 
Schleimhäuten und den Serosen, Durchfälle, 
zentralnervöse Störungen und vielfältige un-
spezifische Symptome können auf die KSP hin-
weisen. Intrauterine Infektionen können zum 
Tod oder zu Veränderungen der Früchte und zu 
lebensschwachen, fehlentwickelten oder totge-
borenen Ferkeln führen. Die KSP ist durch eine 
hohe Mortalität gekennzeichnet (Depner et al. 
1997, Kaden et al. 2000, Artois et al. 2001).

Die Schwarzwildpopulation in Deutschland ist 
nicht grundsätzlich mit dem KSP-Virus infiziert. 
Man kann davon ausgehen, dass die Erreger in 
gewisser Regelmäßigkeit in die Schwarzwild-
population, u. a. durch Speise- oder Schlacht-
abfälle, über unsachgemäße Fütterung von 
Wildschweinen, über Zugang der Wildschwei-
ne zu Mülldeponien u. ä., eingetragen wurden  
(Depner et al. 1997, Kaden 1998, Kaden & 
Müller 2001, Artois et al. 2002). Eine Verbrei-
tung des Seuchenvirus in der Schwarzwildpo-
pulation muss angenommen werden und wird 
durch verschiedene Faktoren, wie hohe Be-
standsdichten in den meisten Bundesländern, 
Einschränkung der Jagdausübung in urbanen 
Regionen, land- und forstwirtschaftliche Ent-
wicklungen und nicht zuletzt durch das Sozi-
alverhalten der Wildschweine gefördert. Heute 
muss man davon ausgehen, dass KSP-Erstaus-
brüche in Hausschweinebeständen in den meis-
ten Fällen auf Infektionen bei Wildschweinen 
zurückzuführen sind (Depner et al. 1998, Kaden 
1998, Kaden et al. 2001). Diesem permanen-
ten Risiko für Hausschweine durch mögliche 
direkte und indirekte Kontakte zu infizierten 
Wildschweinen entspricht die Notwendigkeit 
der konsequenten Umsetzung der tierseuchen-
rechtlichen Vorgaben (Schweinepestverord-
nung, Schweinehaltungshygieneverordnung, 
u. a.). Spezifische staatliche Maßnahmen, wie 
die orale Immunisierung der Wildschweine, 
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die serologischen Monitoringuntersuchungen 
bezüglich KSP sowie die Etablierung moleku-
larbiologisch-epidemiologischer Methoden zur 
Charakterisierung bzw. Differenzierung von 
Virusisolaten sind wesentliche Instrumente der 
erfolgreichen Bekämpfung dieser Tierseuche in 
Deutschland (Kaden et al. 2001, 2003, 2004; 
Artois et al. 2002; Blome et al. 2010a).

Afrikanische Schweinepest (ASP)

Die ASP ist eine seuchenhaft auftretende, hoch 
ansteckende und verlustreiche Virusinfektion 
der Schweine, die international als anzeige-
pflichtige Tierseuche definiert wird und weit-
reichende betriebs- und volkswirtschaftliche 
Auswirkungen in den betroffenen Staaten und 
Regionen hat (Perez et al. 1998; Blome et al. 
2011, 2012b).
Der Erreger der ASP ist ein DNA-Virus des 
Genus Asfivirus innerhalb der Familie Asfarvi-
ridae (ASFAR = African Swine Fever and rela-
ted viruses), das sich vor allem durch eine hohe 
Tenazität auszeichnet.

Wie die Klassische Schweinepest, von der die 
ASP klinisch nicht zu unterscheiden ist, kann 
die ASP variabel verlaufen und unterschiedli-
che Krankheitsbilder induzieren. Grundsätzlich 
kann man bei den aktuellen Virusstämmen, die 
z. B. in den transkaukasischen Staaten und in 
der Russischen Föderation nachgewiesen wer-
den, davon ausgehen, dass sie hoch virulent für 
Haus- und Wildschweine aller Altersklassen 
sind und mit einer Mortalität von nahezu 100 % 
gerechnet werden muss. Dies konnte im Feld 
beobachtet und im Infektionsversuch bestätigt 
werden (Gabriel et al. 2011; Blome et al. 2011, 
2012a,b).
Neben dem Hausschwein sind auch Wild-
schweine empfänglich und spielen die entschei-
dende Rolle als Reservoir. In Afrika sind Leder-
zecken der Gattung Ornithodorus als Vektoren 
in den Infektionszyklus involviert. Es existiert 
ein geschlossener Zyklus zwischen afrikani-
schen Wildschweinen (u. a. Warzenschweinen) 
und Lederzecken, die sich während ihrer Blut-
mahlzeiten bei Schweinen infizieren können 
und das Virus in Folge transovariell oder trans-
stadial übertragen können. 

Es muss davon ausgegangen werden, dass das 
Virus der ASP in den meisten Ländern Afrika’s 
südlich der Sahara endemisch vorkommt und 
wiederholt epidemieartige Ausbrüche zu ver-
zeichnen sind. In den 70-iger und 80-iger Jahren 
des 20. Jahrhunderts wurden auch aus mehreren 
europäischen Staaten ASP-Ausbrüche gemel-
det, die jedoch erfolgreich bekämpft werden 
konnten. Auf Sardinien muss man jedoch von 
einem endemischen Vorkommen der ASP bei 
Haus- und Wildschweinen ausgehen. Afrika-
nische Wildschweine, aber auch Wildschweine 
auf Sardinien, können mit dem ASP-Virus infi-
ziert sein, bilden jedoch keine Klinik aus und 
fungieren epidemiologisch als Virusreservoir 
(Perez et al. 1998; Blome et al. 2011, 2012a).

Als bisher in Deutschland nicht nachgewiesene, 
exotische Tierseuche stellt die ASP, mit Blick 
auf die seit 2007 bestätigten, multiplen Ausbrü-
che in der Kaukasusregion und im Westen der 
Russischen Föderation, auch ein Risiko für die 
Europäische Union und damit auch für Deutsch-
land dar. Trotz des aktuellen Einfuhrverbotes 
für Schweine und frisches Schweinefleisch aus 
den betroffenen Regionen in die EU muss ein 
akutes Einschleppungsrisiko, z. B. über virus-
kontaminierte Lebensmittel und Speiseabfällen, 
nicht ausreichend desinfizierte Fahrzeuge, Ge-
räte u. ä., definiert werden. Grundsätzlich wäre 
bei einer Einschleppung der ASP nach Deutsch-
land, neben den Hausschweinebeständen, auch 
die Schwarzwildpopulation in Deutschland ge-
fährdet (Blome et al. 2011).

Aujeszkysche Krankheit (AK)

Der Erreger der AK ist ein Virus der Familie 
Herpesviridae, Subfamilie Alphaherpesvirinae, 
Genus Varicellovirus und wird als Suid Her-
pesvirus 1 (SuHV1, Pseudorabies virus, PRV) 
taxonomisch geführt. Die AK ist eine anzei-
gepflichtige Tierseuche mit herausragender, 
weltweiter Bedeutung für die Schweinehaltung. 
Neben Haus- und Wildschweinen sind mehre-
re Säugetierspezies empfänglich für den Erre-
ger der AK (Mettenleiter et al. 2012), wobei 
gegenwärtig die wenigen, aber meist tödlich 
verlaufende AK-Virusinfektionen des Hundes, 
hier insbesondere von Jagdhunden, im Focus 
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des fachlichen und öffentlichen Interesses lie-
gen. Der klinische Verlauf, die Krankheitssym-
ptome und die Mortalitätsraten beim Schwein 
sind wesentlich vom Alter und dem Immunsta-
tus der Tiere, der Virulenz des Erregers sowie 
der Infektionsdosis abhängig. Herausragendes 
Merkmal dieser zyklisch verlaufenden Allge-
meinerkrankung ist die lebenslange Viruslatenz 
(Mettenleiter et al. 2012).
Seit 2003 gilt Deutschland dank intensiver 
Bekämpfungsmaßnahmen mittels moderner 
Markerimpfstoffe nach den internationalen Kri-
terien der Weltorganisation für Tiergesundheit 
(OIE) offiziell als frei von AK in den Haus-
schweinebeständen. Dennoch ist der Erreger 
nicht gänzlich getilgt. In der jüngsten Vergan-
genheit wurde mehrfach aus verschiedenen 
Bundesländern über den Nachweis von AK-
spezifischen Antikörpern sowie über direkte 
Virusnachweise beim Schwarzwild berichtet 
(Müller et al. 1998; Lutz et al. 2003, Müller 
et al. 2011). Hauptsächlich aus den ostdeut-
schen Bundesländern wird über eine seit Jah-
ren steigende Seroprävalenz bezüglich des PRV 
mit einer deutlichen Ausbreitungstendenz nach 
Westen berichtet (Pannwitz et al. 2011). Mittels 
molekularer Charakterisierung konnten AK-
Virusisolate aus Wildschweinen eindeutig als 
eigene molekularbiologisch definierte Cluster 
definiert werden, die mitunter nur in bestimm-
ten Regionen vorkommen (Müller et al. 2010). 

Obwohl es zwischen Haus- und Wildschweinen 
keine Unterschiede in der Empfänglichkeit ge-
genüber dem AK-Virus gibt, dominieren beim 
Wildschwein in der freien Natur subklinische, 
latente Infektionen; nur gelegentlich werden 
milde respiratorische Symptome beschrieben. 
Experimentelle Untersuchungen bestätigen die 
Vermutung, dass es sich bei den in den Schwarz-
wildpopulationen zirkulierenden AK-Viren um 
an Schwarzwild adaptierte Virusstämme han-
delt (Müller et al. 2001). Dennoch konnten 
Schulze et al. (2010) erstmals in Deutschland 
in zwei Fällen AK-Virus aus immunsuppri-
mierten Wildschweinen isolieren, die deutliche 
zentralnervöse Störungen zeigten. Die postmor-
tal eindeutig nachgewiesenen virusbedingten 
Veränderungen im Gehirn der Tiere (Enzepha-
litis / Meningitis) bestätigten das klinische Bild 
der AK. 

Trotz der nachweislichen Präsenz des AK-Virus 
in der Schwarzwildpopulation gibt es aktuell 
keine Anhaltspunkte für eine Übertragung des 
Erregers vom Wildschwein auf Hausschwei-
ne, obwohl eine Gefährdung der Hausschwei-
nebestände grundsätzlich nicht zu negieren ist 
(Pannwitz et al. 2011, Müller et al. 2011). Die-
ses Risiko kann u. a. durch tierseuchenrechtli-
che Präventionsmaßnahmen (z. B. konsequente 
Beachtung der Schweinehaltungshygienever-
ordnung) und durch moderne Produktions-, 
Haltungs- und Hygienemanagements in der 
Hausschweinehaltung minimiert werden (Mül-
ler et al. 2011). 

In den letzten 10 Jahren wurden in Deutsch-
land bei insgesamt 9 unter typischen klinischen 
Symptomen verendeten Jagdhunden aus ver-
schiedenen Regionen AKV-Infektionen diag-
nostiziert. Die molekulare Charakterisierung 
der Virusisolate konnte eine eindeutige Asso-
ziation zu AK-Viren vom Schwarzwild herstel-
len und bestätigt die Vermutung einer Infektion 
nach unmittelbarem Kontakt mit Wildschwei-
nen. Diese sehr seltenen Ereignisse können sehr 
effektiv mit relativ einfachen Hygiene- und 
Verhaltensmaßregeln während der Jagd vermie-
den werden.

Hepatitis E-Virusinfektion

Die Hepatitis E-Virusinfektion des Menschen 
ist eine weltweit vorkommende, durch ein klei-
nes, unbehülltes RNA-Virus (Familie: Hepevi-
ridae, Genus: Hepevirus, HEV) verursachte In-
fektionskrankheit des Menschen, die erst 1990 
eindeutig von anderen virusbedingten Hepatiti-
den abgegrenzt wurde. Epidemien sind bisher 
auf Asien, Nord- und Westafrika sowie Mittel-
amerika begrenzt. In den letzten Jahren nehmen 
die Meldungen zu sporadischen Fällen der He-
patitis E-Virusinfektion des Menschen in Euro-
pa zu. Virusnachweise aus verschiedenen Wild-
tieren, Ratten, Schafen, Schweinen und Affen 
sind beschrieben (Johne et al. 2008, Martelli 
et al. 2008, Li et al. 2005, Bächlein & Grummer 
2010). In serologischen Untersuchungen konn-
te das HEV in Hausschweinebeständen und in 
der Wildschweinepopulation nachgewiesen 
werden (EU, USA, Asien, Australien). Auch in 
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Deutschland, u. a. in den Bundesländern Thü-
ringen und Brandenburg, wurden mit hohen 
Nachweisraten HEV-spezifische Antikörper so-
wie virusspezifische Genomsequenzen in Wild-
schweinen mehrfach nachgewiesen (Kaci et al. 
2008, Schielke et al. 2009). 
Wildschweine scheinen sich fäkal-oral zu in-
fizieren und das Virus massiv über den Kot 
auszuscheiden. Obwohl das Virus sich in den 
Zellen der Leber vermehrt und man den Erreger 
im Darm, in den Lymphknoten, in den Tonsillen 
und in der Milz nachweisen konnte, sind bis-
her keine klinischen Symptome der Hepatitis 
E-Virusinfektion beim Schwein beschrieben. In 
wenigen Fällen konnten „Koinfektionen“ z. B. 
mit porcinen Circoviren nachgewiesen werden, 
die durch unspezifische klinische Symptome 
charakterisiert waren.
In den letzten Jahren verdichten sich die Hin-
weise, dass Haus- und Wildschweine als Re-
servoir für das HEV angesehen werden müssen 
und die Hepatitis E-Virusinfektion eine Zoo-
nose darstellt. Es konnten durch epidemiologi-
sche Studien Zusammenhänge zwischen dem 
Verzehr von Fleisch und Fleischprodukten von 
Haus- bzw. Wildschweinen sowie Erkrankun-
gen des Menschen nachvollzogen werden. Aber 
auch Ergebnisse serologischer Untersuchungen 
bei prädisponierten Personen (Jäger, Tierärzte, 
Fleischer, …) und die Zunahme von autoch-
thonen humanen Infektionen in Deutschland 
(ohne Reiseanamnese des Erkrankten) weisen 
auf ein Zoonoserisiko hin. Molekularbiologi-
sche Analysen zeigen eine genotypische Über-
einstimmung der Isolaten aus Wildschwein und 
Mensch von bis zu 97,9 %. Untersuchungen 
zur notwendigen infektiösen Dosis, zu even-
tuellen Virusstammunterschieden, zur Tenazi-
tät des Virus in Lebensmitteln oder zur Rolle 
der Verzehrsgewohnheiten des Menschen sind 
nötig, um die Definition der Hepatitis E-Virus-
infektion als Zoonose abzusichern (Johne et al. 
2008, Schielke et al. 2009, Bächlein & Grum-
mer 2010).

Diagnostik

Ein wesentliches Instrument im Rahmen der 
Vorbeuge und Bekämpfung von Tierseuchen, 
Tierkrankheiten und Zoonosen stellen direkte 

und/oder indirekte Methoden zum Nachweis 
der spezifischen Infektionserreger dar. Obwohl 
eine systematische Untersuchung in Wildpopu-
lationen aber auch einzelner Tiere, besonders 
im Bereich der Vorbereitung und Organisation, 
des Probenmanagement bis hin zur Bewertung 
und Interpretation der Ergebnisse, erheblich 
aufwendiger sind als Untersuchungen in Haus-
tierbeständen, sind letztlich zeitnahe, sichere 
und plausible Diagnosen eines spezialisierten 
Labors entscheidend für den Erfolg der Ge-
samtstudie.
Grundlage für das diagnostische Vorgehen be-
züglich des Nachweises von Erregern von Tier-
seuchen (hier: KSP, ASP, AK) sind rechtliche 
Bestimmungen der Europäischen Union, der 
Bundesrepublik Deutschland und der einzel-
nen Bundesländer sowie verbindliche Vorga-
ben der OIE und der nationalen Referenzlabore 
(NRL) am Friedrich-Loeffler-Institut (FLI), 
Bundesforschungsinstitut für Tiergesundheit. 
Für das spezifische diagnostisch-methodische 
Vorgehen sowie für die Bewertung und Inter-
pretation der Untersuchungsergebnisse sind das 
OIE Manual of diagnostic tests and vaccines 
for terrestrial animals (www.oie.int/eng/nor-
mes/mmanual/A_summary.htm), die Amtliche 
Methodensammlung des FLI sowie für einige 
Tierseuchen sogenannte Diagnosehandbücher 
(z. B. KSP-Diagnosehandbuch; Entscheidung 
2002/106/EG), in der jeweils aktuellen Fas-
sung, für die Untersuchungseinrichtungen der 
Bundesländer verbindlich.

Die anzuwendenden Methoden und Diagnosti-
ka, insbesondere kommerzielle Testkits für die 
Tierseuchendiagnostik werden durch das FLI 
bzw. die dort etablierten spezifischen NRL ge-
prüft und zugelassen. Für die Untersuchungs-
einrichtungen der Länder ist die Anwendung 
von zugelassenen Testkits bindend, sofern ein 
solches für den jeweiligen Tierseuchenerreger 
gelistet ist (siehe auch http://www.fli.bund.
de). Regelmäßig werden durch die NRL Labor- 
vergleichsuntersuchungen organisiert, um be-
züglich der einzelnen Tierseuchen die Durch-
führung und Bewertung der Diagnostik zu 
prüfen und zu vergleichen. Die Teilnahme an 
diesen Laborvergleichsuntersuchungen ist für 
die i.d.R. akkreditierten Labore der Länder ver-
pflichtend.
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Die spezifischen NRL sind, in Zusammenarbeit 
mit den Behörden und Untersuchungseinrich-
tungen der Länder, federführend in Fragen der 
Abklärung von Untersuchungsergebnissen, der 
Bestätigung von Nachweisen von Tierseuchen-
erregern sowie besonders hinsichtlich der Be-
wertung und Interpretation von Erstbefunden. 
Weiterhin liegen Untersuchungen zur Definiti-
on, Charakterisierung und Differenzierung der 
Erreger wesentlich in der Hand der NRL.

Untersuchungen am Landeslabor  
Berlin-Brandenburg (LLBB)

Das LLBB hält als akkreditierte, diagnostische 
Einrichtung der Länder Berlin und Branden-
burg u. a. die Kompetenz für die Untersuchun-
gen bezüglich Tierseuchenerregern, aber auch 
Erregern von Tierkrankheiten und Zoonosen 
vor. Diese Untersuchungen werden wesentlich 
auf der oben dargestellten rechtlichen und or-
ganisatorischen Basis realisiert. Das LLBB 
als komplexes, akkreditiertes Labor setzt aus-
schließlich durch die Bundesbehörde (FLI) 
zugelassene kommerzielle Testkits oder durch 
die einzelnen Bundesländer genehmigte diag-
nostische Teste (Ausnahmegenehmigung nach 
§17 c, Abs. 4 des Tierseuchengesetzes) für den 
Nachweis von Tierseuchenerregern ein. Für die 
Diagnostik von Infektionserregern, die nicht 
als anzeigepflichtige Tierseuchen oder melde-
pflichtige Tierkrankheit definiert sind, sowie für 
Fragen bezüglich neuartiger Infektionen oder 
Erreger von untergeordneter Bedeutung können 
etablierte und validierte „Hausmethoden“ ange-
wandt werden. 
Im Mittelpunkt der Untersuchungen der 
Wildschweinepopulation stehen die sero-
logischen Untersuchungen von Blutproben 
auf spezifische Antikörper gegen das Virus 
der KSP (KSP-Monitoring). Dabei werden 
die Proben mittels kommerziell verfügbaren 
Enzymimmunoassay‘s (ELISA) geprüft. Für 
Abklärungsuntersuchungen bei nicht negativen 
Untersuchungsergebnissen im ELISA wird der 
Serumneutralisationstest (hier: neutralisation 
peroxidase linked assay / NPLA) unter Verwen-
dung von Blutseren eingesetzt. Im Rahmen die-
ses Testverfahrens können auch Antikörper ge-
gen andere Pestiviren (BVD-Virus, BD-Virus) 

nachgewiesen und differenziert werden. Für 
den direkten Nachweis von KSP-Viren stehen 
klassische virologische Verfahren (Virusisolie-
rung via Zellkulturen, Immunofluoreszenzteste) 
sowie molekularbiologische Methoden (Poly-
merase-Ketten-Reaktion / PCR) zur Verfügung. 
Obwohl die Virusisolierung bzw. Virusanzucht 
weiterhin den sogenannten „Goldstandard“ 
in der Schweinepestdiagnostik darstellt, ist  
der Nachweis von virusspezifischen Ge-
nomsequenzen mittels PCR die Methode der 
Wahl, um mit hoher Sensitivität und Spezifität  
schnell und sicher Untersuchungsergebnisse zu 
liefern.
Die notwendigen diagnostischen Verfahren 
bezüglich der ASP wurden am LLBB etabliert 
und eingearbeitet, obwohl die Tierseuche bis-
her nicht in Deutschland nachgewiesen wurde 
(ELISA zum Nachweis von virusspezifischen 
Antikörpern, PCR zum den Nachweis von vi-
russpezifischen Genomsequenzen). Die An-
wendung dieser Methoden am LLBB wurde, 
unter Führung des entsprechenden NRL am 
Friedrich-Loeffler-Institut, im Rahmen einer 
Laborvergleichsuntersuchung geprüft und be-
stätigt. Aktuell werden der Ausschluss von 
virusspezifischen Genomsequenzen nur im 
Rahmen der amtlichen Abklärungen von KSP-
Verdachten bzw. der Untersuchungen von Fall-
wild geführt.
Bezüglich der AK werden Blutproben vom 
Schwarzwild nur anlassbezogen oder regional 
bzw. zeitlich befristet auf die Präsenz von vi-
russpezifischen Antikörpern untersucht. Metho-
disch stehen kommerzielle ELISA oder, meist 
zur Abklärung herangezogen, der Serumneutra-
lisationstest (SNT) zur Verfügung. Für den di-
rekten Nachweis werden die Virusanzucht auf 
empfänglichen Zellkulturen sowie der Nach-
weis virusspezifischer Genomsequenzen mittels 
PCR angewendet. Das Untersuchungsteam des 
LLBB hat wesentlichen Anteil an den Unter-
suchungen im Rahmen der Langzeitstudie zur 
Präsenz von Antikörpern gegen das AK-Virus 
in der Schwarzwildpopulation Ostdeutschlands 
(Pannwitz et al. 2011). Auch in den letzten Mo-
naten konnten punktuell indirekte, serologische 
Nachweise des AK-Virus verzeichnet werden. 
Obwohl die Anzucht dieses porcinen Herpesvi-
rus als schwierig definiert wird, konnten mehr-
fach Virusisolate gewonnen und charakterisiert 
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werden – u. a. gelang Schulze et al. (2010)  
erstmals der Nachweis eines AK-Virus aus ei-
nem spezifisch erkrankten Wildschwein.
Für den Nachweis des Hepatitis E-Virus ste-
hen uns molekularbiologische Verfahren (PCR) 
zur Verfügung, wobei Untersuchungsaufträge 
mehrheitlich aus dem Lebensmittel-assozi-
ierten Problemkreis resultieren. Der Auftrag 
für einen Virusnachweis bei Wildschweinen 
ist bisher die Ausnahme. Serologisch stehen 
Enzymimmunoassay’s für den Nachweis von 
virusspezifischen Antikörpern zur Verfügung, 
wobei diagnostische Aufträge mit Bezug zur 
Wildschweinpopulation Brandenburgs aktuell 
ebenfalls die Ausnahme darstellen. Im Rahmen 
von Arbeiten zur Etablierung / Validierung von 
Testsystemen zum Nachweis von virusspezi-
fischen Antikörpern kooperiert das LLBB mit 
einem Team am FLI, Insel Riems.

Fazit

Zusammenfassend kann festgestellt werden, 
dass die einheimische Schwarzwildpopulation 
bezüglich verschiedener Infektionserreger eine 
bedeutende Rolle als Reservoir oder Vektor 
im epidemiologischen Gefüge spielen kann. 
Insbesondere im Rahmen der Tierseuchen- 
bekämpfung (KSP, ASP, Aujeszkysche Krank-
heit) müssen Wildschweine permanent im Fo-
cus der staatlichen Tierseuchenüberwachung 
bleiben. Auch die Rolle des Schwarzwildes als 
Reservoir und Quelle von Erregern mit zoono-
tischem Potenzial und als Ausgangspunkt für 
humane Infektionen muss in Hinblick auf den 
vorbeugenden Verbraucher- und Gesundheits-
schutzes beachtet werden. Nicht zuletzt muss 
darauf hingewiesen werden, dass das Schwarz-
wild grundsätzlich bezüglich relevanter Erreger 
von Schweinekrankheiten empfänglich ist und 
derzeit nur unzureichende Kenntnisse über den 
Infektionsstatus der Wildschweine hinsichtlich 
„normaler“ Infektionskrankheiten des Schwei-
nes und eines eventuellen Risikos für diese 
Wildtierpopulation selbst vorliegen (Schulze  
et al. 2003, 2004; Jansen et al. 2007; Kaden 
et al. 2009; Reiner et al. 2009; Sattler et al. 
2012).
Im Rahmen der Diagnostik von Tierseuchen 
stehen den Landesuntersuchungseinrichtungen 

verschiedene rechtlich fixierte Verfahren zum 
direkten und indirekten Nachweis des Erregers 
zur Verfügung. Insbesondere die Anwendung 
der PCR und die Möglichkeit verschiedene Me-
thoden, z. B. der klassischen und modernen Di-
agnostik, zu kombinieren, erlauben eine schnel-
le und sichere Aussage (Hlinak et al. 2008). 

Grundlage für eine zuverlässige diagnostische 
Aussage aus dem Labor sind eine ordnungs-
gemäße Probenahme am Einzeltier, die den 
vorgeschriebenen Untersuchungsgang, die 
Durchführung der zugelassenen Einzelmetho-
den sowie die Bewertung und Interpretation der 
Ergebnisse gewährleistet. Letztlich ist ein gutes 
Probenmanagement, insbesondere für die Un-
tersuchung von Wildtierproben, entscheidend 
für eine aussagefähige Infektionsdiagnose.

Neben der Diagnostik von Erregern im Rah-
men der Tierseuchenbekämpfung sollten auch 
Erreger von Schweinekrankheiten ohne tier-
seuchenrechtlicher Relevanz und Erreger mit 
zoonotischem Potential aus der Sicht des vor-
beugenden Verbraucherschutzes konsequent in 
Monitoring- und Überwachungsuntersuchun-
gen der heimischen Schwarzwildpopulation 
eingebunden werden.

Zusammenfassung

Wildschweine sind für die gleichen Infekti-
onserreger empfänglich wie Hausschweinen. 
Dies gilt für Erreger von aktuellen Tierseuchen, 
Tierkrankheiten und relevante Zoonosen. Da-
mit rückt das Schwarzwild immer mehr in den 
Fokus des wissenschaftlichen und öffentlichen 
Interesses. 
Am Beispiel der Klassischen Schweinepest, 
der Afrikanischen Schweinepest, der Aujesz-
kyschen Krankheit und der Hepatitis E-Virus-
infektion wird die Rolle der Wildschweine als 
Vektor und Reservoir im epidemiologischen 
Gefüge dargestellt. Das Risiko, welches vom 
Schwarzwild als Infektionsquelle für das Haus-
schwein und für den Menschen bestehen kann, 
wird diskutiert. Die Diagnostik von Infektions-
erregern beim Schwarzwild und Untersuchun-
gen am Landeslabor Berlin-Brandenburg wer-
den erläutert.
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Summary

Wild boar and its zoonotic agents  
in Brandenburg
Because of their close genetic relationship to 
domestic pigs wild boar are susceptible to the 
same infectious, species-specific and/or zoonot-
ic agents. In this review, the role of wild boar 
as potential vectors and reservoirs for classical 
swine fever, African swine fever, pseudorabies 
and Hepatitis E infections is demonstrate in an 
exemplary manner. However, as their epide-
miological importance for other diseases still 
remains elusive, wild boar more and more at-
tract a great deal of scientific and public atten-
tion. The diagnostic approach of wildlife moni-
toring established at the Landeslabor Berlin-
Brandenburg to detect economically important 
infectious and zoonotic agents in wild boar is 
illustrated and the potential infection risk wild 
boar cause for both humans and domestic pigs 
discussed.
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