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Neu und vermehrt auftretende Infektionskrankheiten 
(engl.: emerging infectious diseases, EID) nehmen in den 
letzten Jahrzehnten weltweit in ihrer Häufigkeit zu und 
werden meist durch zoonotische Erreger hervorgerufen, 
die auf natürlichem Wege zwischen Tier und Mensch 
übertragen werden können (Aguirre 2017; Han et al. 
2016). Eine Ursache für das verstärkte Auftreten der 
EID ist der enger werdende Kontakt zwischen Mensch 
und Tier, der aus der Fragmentierung des Lebens-
raumes, einer stark intensivierten Landwirtschaft und 
der globalen Erwärmung resultiert. Die aviäre Influenza 
(AI) ist ein Beispiel für eine gut bekannte Viruserkran-
kung, die nach Erweiterung des Wirtsspektrums über 
die Artgrenzen hinweg neuerdings neben Wildvögeln 
und Hausgeflügel auch den Menschen infiziert (Olsen 
et al. 2006; Webster 2002). Obwohl Wildvögel, insbe-
sondere Wasservögel, das natürliche Reservoir der AI 
bilden (Munster et al. 2007; Webster et al. 1992), wissen 
wir nur wenig über die Epidemiologie der Krankheit in 
diesem Wirtssystem (Huang et al. 2019). Der wichtigste 
natürliche Wirt der AI ist die Stockente Linnaeus, 1758 
(Anas platyrhynchos) und die Untersuchung des Immun-
systems dieser Vogelart ist Schwerpunkt der vor-
liegenden Doktorarbeit. Neben der Immunkompetenz 
der Stockente habe ich auch die genetische Variation 
und evolutionäre Muster im Immunsystem von Wasser-
vögeln untersucht.

Im Rahmen meines Dissertationsvorhabens habe ich 
durchgängig die Methode der Sequenzierung der näch-
sten Generation (engl.: next generation sequencing, 
NGS) genutzt (Metzker 2010). Diese Methode hat die 
Biowissenschaften revolutioniert und zeichnet sich da-
durch aus, dass sie die Sequenzierung ganzer Genome 
und Transkriptome ohne vorherige genetische Infor-
mation bezüglich der untersuchten Spezies ermöglicht 

(Jax et al. 2018b; Kraus and Wink 2015). Damit wird 
ein Studiendesign ohne vorausgehende Annahmen er-
möglicht und neuartige Gene, die für das zu untersu-
chende Phänomen von Bedeutung sind, können identi-
fiziert werden. Das erste Kapitel besteht aus einer Über-
sichtsarbeit, die beschreibt, wie Transkriptomanalysen 
dazu genutzt werden können, Antworten auf seit lan-
gem anstehende Fragen der traditionellen Ornithologie 
zu finden, die mit den herkömmlichen molekularen 
Methoden oder anhand von Feldstudien bislang nicht 
gelöst werden konnten (Jax et al. 2018b).

Im zweiten Kapitel meiner Arbeit untersuche ich die 
Auswirkungen einer Behandlung mit exogenen Pyro-
genen auf Physiologie und Verhalten von Stockenten 
(Jax et al. in prep.). Eine natürliche bakterielle (mit ab-
getöteten Staphylococcus aureus oder Lipopolysaccha-
riden, LPS) oder virale Infektion (durch Polyinosini-
sche:polycytidylische Säure, Poly I:C) wurde in gehal-
tenen Stockenten simuliert (vgl. Marais et al. 2011) und 
während der Immunantwort wurde zum einen eine 
genomweite Transkriptionsanalyse durchgeführt und 
zum anderen mittels modernen Biologgern Verände-
rungen von physiologischem Status und Verhalten unter-
sucht (Kays et al. 2015). Veränderungen der Körper-
temperatur, der Herzfrequenz und des weißen Blut-
bildes konnten als gute Indikatoren für eine Immun-
antwort bestätigt werden. Durch die Genexpressions-
analysen ließ sich die durch die exogenen Pyrogene 
ausgelöste, pathogenspezifische Immunantwort bis auf 
die molekulare Ebene nachvollziehen. Insbesondere die 
Simulation einer viralen Infektion führte zu einer stark 
ausgeprägten Immunantwort, die eine natürliche Virus-
infektion sehr gut imitierte und damit vielversprechend 
für zukünftige immunökologische Untersuchungen in 
Stockenten ist.
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Das dritte Kapitel meiner Arbeit befasst sich mit dem 
angeborenen Immunsystem von wildem Wassergeflügel 
(Jax et al. 2018a). Mit dem Ziel, den Selektionsdruck 
auf diesen Teil des Immunsystems zu untersuchen, habe 
ich 120 Gene des angeborenen Immunsystems in Pro-
ben aus Stockenten vier unterschiedlicher Populationen 
und aus kleineren Stichproben nah verwandter Enten-
arten mittels maßgeschneiderter DNA-Oligonukleotid-
köder (engl.: customised DNA oligonucleotide baits) und 
NGS sequenziert. Für die Stockenten von verschiedenen 
Kontinenten konnte keine generelle koevolutive An-
passung an lokale Populationen von Krankheitserregern 
festgestellt werden; ein Muster das der Verteilung der 
Diversität neutraler genetischer Marker in Stockenten 
entspricht (Kraus et al. 2016; Kraus et al. 2013). Mit 
dem Ziel eines weitergehenden Vergleiches zwischen 
verschiedenen Vogelarten wurden sämtliche bereits 
publizierte Genomsequenzdaten von Gänsearten 
(Otten burghs et al. 2016) in die Studie einbezogen. Die 
Analysen zeigten, dass Gene, die für unterschiedliche 
Funktionen der Immunantwort (Erkennung von 
Krankheitserregern, Signal- und Effektormoleküle) 
kodieren, im Laufe der Evolution unterschiedlichem 
Selektionsdruck ausgesetzt waren. Interessanterweise 
weisen Gene, die für Moleküle der Pathogenerkennung 
kodieren, insgesamt am wenigsten Polymorphismen 
der funktionalen Gruppen im Molekül auf. Codon-
spezifische Selektionsanalysen ergaben jedoch, dass 
diese Gene einem gerichteten Selektionsdruck ausge-
setzt waren, der sehr spezifisch auf bestimmte Codons 
innerhalb der Pathogen-bindenden Regionen wirkte. 
Daraus lässt sich schließen, dass sich Rezeptoren des 
unspezifischen Immunsystems mit den Krankheits-
erregern koevolutiv entwickeln, ähnlich, wie dies für 
den MHC-Komplex des adaptiven Immunsystems be-
kannt ist (Sutton et al. 2011). Einzigartig an meiner 
Arbeit ist der Ansatz, die genetische Diversität und die 
evolutiven Muster in Immungenen durchgängig für 
ganze Kaskaden des angeborenen Immunsystems zu 
untersuchen und damit Immungene herauszustellen, 
die für die Unterschiede in der Empfänglichkeit oder 
Resistenz einzelner Vogelarten für Krankheitserreger 
von Bedeutung sein können.
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