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Die letzten Wochen zeigen uns abermals, dass die Geflligelpest ein erhebliches Naturschutz-
problem sein kann: Vor allem in Schleswig-Holstein sind zahlreiche Wildvégel an hoch
pathogenen Vogelgrippeviren (HPAI) verendet. Mit Stand vom 22.12.20 wurden ber 15.700
Wildvégel in den letzten Wochen eingesammelt (https://www.schleswig-holstein.de/DE/
Landesregierung/V/Presse/P1/2020/1220/201222_Gefluegelpest_Knutts.html), von rund 80
verschiedenen Arten. Mit groRem Abstand am haufigsten betroffen sind die Nonnengans,
gefolgt von der Pfeifente, aber auch etliche Pradatoren wie Silberméwe, Mantelméwe,
Seeadler, Wanderfalken und Uhus (KRUMENACKER in den Riffreportern; https://www.riffreporter.
de/flugbegleiter-koralle/vogelgrippe-ausbruch-gefluegelpest/). Mit dem Wattenmeer ist ein
global bedeutsames Rastgebiet betroffen. In ihrer Dimension des Wildvogelsterbens tUbersteigt
die derzeitige Epidemie in Deutschland die vorangegangenen bei Weitem.

Daneben sind die Seuchenziige von HPAI auch ein Tierschutzproblem: Im Freiland gehaltenes
Geflugel muss weggesperrt werden, und im Falle von Infektionen werden gro3e Mengen
Gefllgel getotet.

Daher gibt es die Notwendigkeit, die Ursachen der Seuchenziige zu ermitteln, um die
Ausbreitung wirksam einzudammen. Tatsachlich gelingt es nur selten, die Ausbreitungswege zu
identifizieren - stattdessen wird regelmalflig pauschal auf Zugvogel als mdgliche Langstrecken-
Vektoren und "wahrscheinliche" Verbreiter verwiesen.

Nicht erst seit einer umfangreichen ornithologischen Studie aus 2015 ist bekannt, dass diese
Annahme der ,Wildvogel-These” nicht korrekt ist (siehe Kapitel 3 in STEIOF et al. 2015:
Vogelwelt 135: S. 131-145; https://www.vogelwelt.com/wp-content/uploads/2016/11/VoWe135-
131-146-Steiof-et-al-Vogelgrippe.pdf). Vielmehr werden Gefliigelpestviren durch
anthropogene Tatigkeiten weltweit transportiert, insbesondere durch den Handel mit
Gefliigel und Gefliigelprodukten (siehe Kap. 4 in PETERMANN 2008: 117-141; download:
http://www.ornithologen-thueringen.de/downloads/anzeiger/fertig/Band6-Heft2_web.pdf).

Aktuelle Verbreitung der Viren durch die Geflugelwirtschaft

In der &ffentlichen Darstellung und Wahrnehmung spielt die Verbreitung der Geflligelpestviren
durch die Geflligelwirtschaft praktisch keine Rolle. Dabei sind die Zusammenhange den damit
befassten Behdrden durchaus bekannt. Sie werden jedoch vor der Offentlichkeit geheim
gehalten, um die Gefligelexporte zu schiitzen, vor negativer Publicity und vor
Handelsbeschrankungen der Importlander. Dennoch gibt es gentigend Indizien, die auf die
Ausbreitungswege schlieen lassen.

Es ist noch zu friih, um ein abschlieRendes Urteil Uber die derzeitigen Vorgange zu treffen. Der
vorlaufige Kenntnisstand soll hier trotzdem zusammengefasst werden, auf der Grundlage
insbesondere folgender Quellen:



- Genetische Untersuchungen, die erkennen lassen, welche Ausbriiche
zusammengehodren (GISAID; https://platform.gisaid.org/epi3/frontend#3376c5),

- Obligatorische Berichte an die Weltorganisation fir Tiergesundheit (OIE in Paris;
https://www.oie.int/wahis_2/public/wahid.php/Wahidhome/Home),

- Berichte der einzelnen Lander an das zustandige EU-Komitee (ScoPaff;
https://ec.europa.eu/food/animals/health/regulatory_committee/
presentations_en#20161107),

- Handelsstatistik der UN, die auf Import-/Export-Meldungen der einzelnen Lander
und der EU basiert (EU-Daten bis September 2020; Comtrade;
https://comtrade.un.org/).

Folgende Fakten sind vorab wichtig, um die Ereignisse und auch die Reaktionen der
zustandigen Behérden zu verstehen:

Nach der Einschleppung von Gefliigelpest-Viren in groBe Gefliigelhaltungen dauert es
mindestens einige Tage, unter Umsténden Wochen und in Hausentenbesténden
nachweislich sogar Monate, bis die Viren eine erh6hte Mortalitét verursachen und dadurch
auffallen! Oft sind Totfunde von infizierten Park- oder Wildvégeln die ersten Indizien auf die
Verbreitung der Viren in Haltungen. Die routineméaBigen Tests auf Geflligelpestviren in
Gefliigelhaltungen erfolgen viel zu selten, als dass sie als Friihwarnsystem effizient sein
kénnen.

Es gibt also immer eine "Dunkelziffer” von Infektionen. Wenn der Ablauf der Ausbruchs-
serien analysiert wird sollte der intuitive Fehler vermieden werden, die "Entdeckungs-
geschichte" (Chronologie) der Ausbriiche mit der "Ausbreitungsgeschichte der Viren" zu
verwechseln! Das heil3t: die zuerst bemerkten bzw. gemeldeten Félle (Gefliigelhaltungen
oder Wildvbgel!) sind fast nie der Ausléser fiir die danach entdeckten Ausbriiche.

Oft wird behauptet oder angenommen, bei Gefliigelhandel kbnnten Viren nur durch
infiziertes Gefliigel selbst verschleppt werden, und damit nur in die Richtung vom Exportland
zum Importeur. Diese Vorstellung ist wirklichkeitsfremd. Es gibt eine Vielzahl von
Mbglichkeiten, wie bei den gro3en Transportmengen die Viren in beide Richtungen
verbreitet werden kénnen - z.B. durch kontaminierte Transportboxen. Das perfekte
"Transportmittel” sind mit Viren kontaminierte Federn. Sie kbnnen unaufféllig an/in
Fahrzeugen, Personen, Geréten, Transportmaterial (iber beliebig weite Strecken "mitreisen”,
oder durch Luftbewegungen in Stélle eindringen. Dann besteht eine gro3e Chance, dass
Gefliigel Federchen aufpickt, verschluckt usw. und die Viren damit einen neuen Wirt finden.
Dies diirfte in der Realitdt auch kaum zu verhindern sein.

Um die aktuelle Ausbruchsserie einzuordnen, ist ferner folgender Hintergrund relevant:

Es gab bereits in der ersten Jahreshélfte 2020 eine Ausbruchsserie von H5N8-Viren, vor allem
in Osteuropa (Ungarn, Polen und Nachbarlénder inkl. Deutschland). Die damaligen Viren sind
NICHT die Vorlaufer der jetzt zirkulierenden Viren; sie scheinen aus Europa verschwunden zu
sein (zu Uberpriifen anhand genetischer Vergleiche; siehe GISAID). Die Epidemie blieb fast
vollig auf Gefliigelbestédnde beschrénkt, vereinzelte Nachweise bei Wildvégeln lieRen sich auf
direkten Kontakt zu infiziertem Gefliigel oder Gefliigelmist erkléren. Die Verbreitung der Viren
liber mehrere Ldandergrenzen hinweg erfolgte also zweifellos durch Menschen
(Transporte von Gefliigel und Gefliigelprodukten). Trotzdem blieben die Ausbreitungswege
weitgehend ungeklart, ODER entsprechende Erkenntnisse der Behérden wurden wie lblich vor
der Offentlichkeit geheim gehalten.

Bemerkenswerterweise sind Viren, die von diesen Ausbriichen offensichtlich abstammen (wie
an genetischer Ubereinstimmung zu erkennen ist), im Herbst 2020 in Ostasien aufgetaucht, und
zwar wieder einmal in Hausentenbestinden in Sid-Korea, aber auch in Japan. Dies ist nur zu
verstehen, wenn die engen Handelsbeziehungen der Gefliigelwirtschaft zwischen Europa
und Ostasien berticksichtigt werden:



Die EU hat im Jahr 2020 bis September (Comtrade) 16 Tonnen Lebendgefiiigel nach Siid-
Korea exportiert - Enten-Eintagskiiken! Diese kamen u.a. aus den Niederlanden. Dagegen gibt
es keinerlei Hinweise dafiir, dass die Viren aus Osteuropa durch Wildvégel ihren Weg nach
Korea gefunden haben kénnten.

Das erinnert an 2014, als die H6N8-Viren erstmals ihren Weg aus Stid-Korea nach Westeuropa
fanden, auf genau dieselbe Weise aber in umgekehrter Richtung: durch Gefliigelhandel.
Damals war der Einschleppung nach Europa eine gro3e Lieferung von etwa 600.000 Enten-
Eintagskiiken aus den Niederlanden nach Stlid-Korea vorangegangen (laut Comtrade), was
mehrere Frachtfliige notwendig gemacht haben muss. Vermutlich kamen die Viren mit
kontaminiertem Transportmaterial nach Europa und hier direkt in die Zentren der Gefliigelzucht.

Die seit dem Spatherbst 2020 in Westeuropa (beginnend in den Niederlanden) entdeckten
H5N8-Viren stammen von Viren ab, die zuletzt 2016/2017 ebenfalls in Westeuropa schwere
Ausbriche in der Geflligelwirtschaft verursachten (Schwerpunkt und geografisches Zentrum
waren auch damals die Niederlande). Nach 2017 blieb diese spezielle Virenlinie von HSN8
jedoch "verschollen". Tausende Tests an Wildvogeln und in Gefligelbestanden blieben
ergebnislos (https://ec.europa.eu/food/sites/food/files/animals/docs/ad_control-
measures_ai_surv-rsit_pltry-wld-brds_2018.pdf).

Dennoch mussen sie unentdeckt zirkuliert sein, und zwar wahrscheinlich in Enten-Haltungen
Europas. Denn unter Wildvégeln hat H5N8 stets zu auffalliger Mortalitat gefuihrt (unabhangig
von der Frage, ob einzelne Vdgel symptomfrei bleiben); dagegen bleiben Infektionen in
Entenhaltungen oft bei geringer Pravalenz und ausbleibenden Symptomen véllig
unauffallig. Kommerzielle Bestdnde werden zudem nur selten ohne Anlass auf Geflligelpest
getestet.

Die H5N8-Viren tauchten erneut erst Anfang Mai 2020 im Nord-Irak in einem Gefligelbestand
auf - mit der fUr diesen Zeitabstand seit 2017 "Ublichen" Anzahl von genetischen Mutationen. Es
gibt keine konkreten Hinweise, wie die Viren dorthin gelangt sein kbnnen. Tatsache ist aber,
dass aus Europa im Jahr 2020 mehr als 2,6 Tonnen Lebendgefliigel (Eintagskiken) in den Irak
exportiert wurden, aus Belgien und den Niederlanden (Comtrade).

Dann lésten die Viren ab Ende Juli eine anhaltende Ausbruchsserie in Kleinbestéanden entlang
der Grenze Russland / Kasachstan in Westsibirien aus (OIE-Berichte). Im Zentrum dieser
Serie stand ein sehr groBer Gefliigelbetrieb bei Omsk (mehr als 1,5 Millionen
Legehennen). Es ist eine plausible Annahme, dass von diesem Unternehmen aus infiziertes
Gefligel oder kontaminierte Eier in die Kleinbestande der Region gelangten. Woher aber kamen
die Viren in dem Grol3bestand?

Wieder hilft ein Blick in die UN-Handelsstatistik (Comtrade): von Januar bis September 2020
meldete die EU Exporte von Lebendgefliigel (Eintagskiken!) nach Russland im Gewicht von
knapp 238 Tonnen (entspricht etwa 4-5 Millionen Eintagskiiken). Praktisch alle Gefllgel-
Exportlander waren daran beteiligt, einschlieRlich Deutschland, die Niederlande, Ungarn, Polen,
UK usw.. Ob ein Teil der Importe nach Omsk gelangte ist nicht zu ermitteln, aber durchaus
wahrscheinlich. Auf diesem Weg kdénnen die Viren sowohl von Europa nach Russland gelangt
sein, aber ebenso auch in die Gegenrichtung.

Kurz vor den ersten Nachweisen in den Niederlanden (17.10.) wurde H5N8 am 12.10.2020 in
Israel in einer Broilerzucht entdeckt. Es gibt bis heute keine verdffentlichten Genanalysen der
dortigen Viren, so dass der Zusammenhang mit den Ausbriichen in Europa noch unklar ist.

Sicher ist jedoch, dass Israel Eintagskiken aus der EU importiert, und zwar im Jahr 2020 bis
September etwa 30 Tonnen (aus Belgien, Niederlande, UK und Spanien; Comtrade).

Wie sich spater zeigte, waren Broilerzuchten danach auch in anderen Landern betroffen -
mehrmals zunachst als einzige Haltungsform - in den Niederlanden, im Westen Englands (2
Bestande), und Danemark.



Zuchtbestande, in denen Eintagskiken fur die Broilermast (oder Eierproduktion) erzeugt
werden, sind logischerweise sehr viel seltener als Mastbetriebe - und sollten besser gegen ein
Eindringen von Geflligelpest von aul’en geschitzt sein. Die anfangliche Konzentration der
Viren auf einen bestimmten Zweig der Gefliigelindustrie, namlich die Broilerzucht, macht
deutlich, dass die Vektoren in der Gefliigelwirtschaft selbst liegen. Eine Ubertragung
zwischen diesen Bestanden kann fast mit Sicherheit nur durch Menschen bewirkt
worden sein.

Die Ausbrliche in Zuchtbestanden sind insofern brisant, als durch Exporte von Eintagskiken die
Viren in kurzer Zeit extrem weit gestreut werden konnen - innerhalb der Lander aber auch
international / interkontinental. So kénnen sie z.B. auch am Wattenmeer in Geflligelbestande
auf den Inseln und Halligen gelangt sein, von wo sie sich - moéglicherweise durch Gefligelmist,
oder gemeinsam genutzte StiBwasser-Badestellen - unter den rastenden Gansen, Enten und
Limikolen verbreiten konnten.

Auf die ersten Nachweise bei Hockerschwanen in den Niederlanden folgten Ausbriiche in zwei
Broiler-Zuchtbestanden im Westen Englands (24.10., 9.11.2020), begleitet dort von Fallen in
Parkanlagen mit Schwarz- und Héckerschwanen und wenigen anderen Park- und Wildvogeln,
eine weitere Broilerzucht in den Niederlanden (29.10.2020) und dort auch bei Legehennen (2
kommerzielle Bestande) und Mastenten sowie in der Umgebung wiederum bei Park- und
Wildvogeln, was sich schnell zu einer landesweiten Epidemie ausdehnte.

In Deutschland gab es die ersten Hinweise auf HSN8 Ende Oktober (30.10.), aber die Tatsache,
dass zu den ersten Totfunden zwei Greifvdogel gehdrten - zudem mit H5N5, das offenbar erst
kurz zuvor in Westeuropa entstanden ist - deutet darauf hin, dass es unbemerkt bereits vorher
Todesfalle durch diese Viren gegeben haben muss. Am 4.11. wurde erstmals ein Ausbruch in
einer Kleinhaltung auf einer Hallig bemerkt. Anders als in den Nachbarlandern waren in
Deutschland anfangs nur einzelne kleine Gefligelbestande und nur wenige kommerzielle
Haltungen betroffen. Dies anderte sich im Verlauf der Epidemie, so dass Ende Dezember fast
nur noch Falle aus kommerziellen Gefliigelhaltungen gemeldet wurden. Ein
Zusammenhang zwischen diesen Fallen ist meistens offensichtlich - trotzdem wird der
Offentlichkeit irrefithrend suggeriert, dass Wildvogel diese Ausbriiche verursacht hitten.

In Danemark wurde H5N8 am 15.11.2020 in einem kommerziellen Betrieb entdeckt; auch dort
war ein Broiler-Zuchtbestand betroffen. Daneben gab es vereinzelte Funde infizierter Wildvégel.
Auch in Italien war bisher nur ein Zuchtbestand (Hihner und Enten) betroffen (17.11.2020),
doch scheint der genaue Virentyp noch unklar zu sein (H5N?).

Sekundar kommt es inzwischen auch wieder zu Ausbriichen in Putenmastbestanden, so in
Schweden und Kroatien und zuletzt wieder einmal im Raum Cloppenburg (Niedersachsen),
oder bei Legehennen, wie in Polen.

Auffallig ist, dass sehr friih rekombinierte Viren der Subtypen H5N5, H5N1 und H5N3 auftraten,
die offenbar aber erst im Herbst 2020 entstanden sind - wie genetische Vergleiche des H5-Gens
nahelegen (vgl. Gensequenzen in GISAID). Zwar gab es auch in Russland zuvor einen
Nachweis eines H5N5-Virus, der aber ausweislich der genetischen Analyse nicht als Vorlaufer
der westeuropaischen H5NS in Frage kommt.

H5N5 wurde im November in einem grol3en Broilerbestand in Belgien entdeckt (150.000 Broiler)
und vereinzelt bei Wildvdgeln in den Niederlanden, Deutschland, Danemark und Italien.

Besonders aufschlussreich kénnte der derzeit ungewdhnlichste Fall in Europa werden - ein
H5N8-Ausbruch in einem Gartencenter mit Tierhandlung auf Korsika (ScoPaff-Bericht;
https://ec.europa.eu/food/ animals/health/regulatory_committee/presentations_en#20161107).
Bis zu seiner Entdeckung gab es in Frankreich keinen HSN8-Nachweis der aktuellen
Ausbruchsserie. Es zeigte sich, dass auch zwei weitere Gartencenter auf Korsika und bei Paris
(Versailles) betroffen waren, die Gefligel aus derselben Quelle bezogen hatten.



Die Behdrden verrieten zunachst nur, dass Verbindungen nach Tschechien, die Niederlande
und Belgien untersucht wirden. Da aus Tschechien jedoch bisher kein Ausbruch gemeldet
wurde und aus Belgien nur ein Fall von H5N5 in Gefligel, bleiben vermutlich nur die
Niederlande als mdglicher Ursprung der Viren. Nach der Entdeckung des ersten Falls wurden
auf Korsika noch weitere Ausbriche in privaten Haltungen bekannt, die mit den Gartencentern
zusammenhangen.

SchlieBlich erklarten die franzdsischen Behoérden in einer bemerkenswert uninformativen
Pressemitteilung, die offenbar auch kaum Verbreitung in den Medien fand, dass ein Handler
Ganse an die Gartencenter verkauft hatte, es aber keine weiteren Falle gabe
(https://agriculture.gouv.fr/influenza-aviaire-hautement-pathogene-point-de-situation-en-france).
Als eigentlicher Ursprung wird nur nebulds auf eine "Privatperson" verwiesen, die irgendwo im
Departement Nord (an der Grenze zu Belgien) die Ganse verkauft hatte. Es gabe aber auch
dort keine weiteren Falle. Wo genau diese Gansezucht gewesen sein soll bleibt unklar. Es wird
sicher interessant, wie die franzésischen Behdrden diesen Fall der EU geschildert haben - der
entsprechende Bericht an das ScoPaff-Komitee ist noch nicht im Internet zu finden.

In diesem Zusammenhang ist noch ein Hinweis wichtig: Nationale Behérden in der EU, die mit
der Untersuchung der Ausbriiche beschéftigt sind, werden niemals auf andere EU-Lénder
verweisen, wenn sie den Ursprung der Viren riickverfolgen! Wenn der Ursprung der Viren
nachweislich im Ausland liegt - wie dies in Frankreich anscheinend der Fall ist (genetische
Vergleiche zeigen eine sehr starke Ahnlichkeit mit Viren in einer niederléndischen Broilerzucht) -
wird das Problem auf "diplomatische" Weise geklért, was in der Regel bedeutet, dass die
Offentlichkeit nicht informiert wird. So ist wohl auch die nebulése Presseerklérung der
franzésischen Behérden zu lesen.

Welche Schlussfolgerungen erlaubt dieser Fall?

1. Die Behorden kennen den Weg der infizierten Ganse, vom Zlchter Gber einen
Zwischenhandler zu den Gartencentern. Die Offentlichkeit erfahrt jedoch nur das, was sich nicht
verheimlichen lasst. Uber den Zichter und den Handler wird nichts bekannt.

2. Es spricht alles dafir, dass der Ursprung der Viren aufderhalb Frankreichs liegen muss, was
einmal mehr die weite Streuung durch Gefliigelhandel verdeutlicht, die zu unwahrscheinlichen
raumlichen Verbindungen flhrt. Diese sind flr AuRenstehende nur selten zu durchschauen - da
erscheint eine Verbreitung durch Wildvogel, die scheinbar keiner weiteren Erklarung bedarf, oft
als naheliegende Annahme.

3. Auch das Ursprungsland bewahrt Schweigen, obwohl es zweifellos inzwischen von den
franzdsischen Behorden unterrichtet worden ist. Damit werden auch moégliche andere Kunden
vermutlich nicht gewarnt.

4. So wie in diesem korsischen Fall gibt es auch Uber mégliche Kontakte zwischen den
betroffenen Bestanden in Russland, Israel, England usw. keine 6ffentlichen Informationen -
auller den Handelsstatistiken. Es féllt jedoch auf, dass in 2020 alle betroffenen Lander
Eintagskiiken aus den Niederlanden bezogen haben, wo sowohl 2017 wie auch 2020 das
Zentrum und ein Schwerpunkt der Ausbriiche dieses speziellen Viren-Subtyps lag.

Zusammenfassend stellen sich die moglichen Ursachen fir die aktuelle Epidemie vorlaufig wie
folgt dar:

Ausloser fur die aktuelle Serie von Nachweisen von H5N8 (und erst vor kurzem entstandene
Viren-Subtypen, wie H5N5, H5N1 und H5N3) scheint zu sein, dass seit 2017 unauffallig in
Hausentenbestanden irgendwo in Europa zirkulierende H5N8-Viren im Laufe des Jahres 2020
in einen Broilerzuchtbetrieb eingeschleppt wurden. (Mdglicher Zusammenhang mit Anderungen
der Betriebsablaufe durch Corona-MaRnahmen? Mangel an Desinfektionsmitteln?).



Von dort aus wurden Viren unbemerkt mit Geflligellieferungen in verschiedene Lander
"exportiert" - zuerst in den Nord-Irak, dann nach Russland, nach Israel und schlieRlich, wahrend
der fir Influenzaviren wetterbedingt glinstigen Jahreszeit im Herbst, in andere west- und
nordeuropaische Lander, gefolgt von einer weiteren Streuung Uber Europa und Verschleppung
in Haltungen von anderen Gefllgelarten.

Der Konsum und die private Haltung von Hihnern ist verbreiteter als z.B. der von Hausenten,
was eine rasche Ausbreitung der Viren zur Folge hatte, wenn auch bislang weitgehend
beschrankt auf den Nord- und Ostseebereich (regionale Marktaufteilung von
Gefligelunternehmen?).

Wildvogel werden vor Ort infiziert und sterben

Die Zugvogel (wie z.B. die jetzt besonders betroffenen Nonnenganse und Pfeifenten) sind
aus den HPAI-freien Gebieten der Arktis zu uns gekommen. Bei uns wurden sie infiziert,
und starben innerhalb weniger Tage in ihren Rastgebieten. Dieses Bild hat sich auch bei den
vergangenen Seuchenzligen von HPAI gezeigt:

- 2006 (H5N1) im Februar bei Riigen; der Ausbruch in den Gewassern um das Friedrich-
Loeffler-Institut, das damals bereits mit H5N1-Viren arbeitete, gab zu Spekulationen Anlass,
die sich nicht bestatigen lielen. Es gibt verschiedene mdgliche Quellen fir die Viren: So
werden im Ostseeraum (z.B. Danemark) fiir Jagdzwecke groRe Mengen von (Stock-)
Enten ausgesetzt; in einzelnen Zuchtbetrieben (game bird holdings) in Schweden und
Danemark wurden auch H5N1-Viren im Lauf der Epidemie entdeckt. Trotz extremem Stress
in dem Eiswinter wurde nur bei relativ wenigen Wasservdgeln HPAI nachgewiesen (158
Totfunde mit H5N1-Nachweis). Im Marz und April traf es ca. 155 Wasservdgel in der
Bodenseeregion. Ein Zusammenhang mit dem Zirkulieren von H5N1 in Frankreich (u.a.
Putenindustrie) ist naheliegend.

- 2007 (H5N1) im Sommer starben auf dem Stausee Kelbra (Thiringen) 246 von 450
anwesenden Schwarzhalstauchern, eine stark gefahrdete Vogelart. Der Umstand, dass
diese Art stark betroffen war, von anderen Wasservogeln aber nur wenige starben, weist auf
Nahrung als einen Infektionsweg hin. Ein Zusammenhang mit der zeitgleichen Zirkulation
von H5N1-Viren in der Geflligelwirtschaft von Tschechien und Franken ist wahrscheinlich.
Denkbar erscheint das Ausbringen von Gefligeldung im Einzugsgebiet des Stausees, mit
anschliefiender Kontaminierung der Nahrungsgrundlage der Taucher (z.B. nach
Starkregen), oder aber auch das Einsetzen von Fischbrut, die mit kontaminiertem ,Chicken-
litter” gefuttert wurde.

- 2014 (H5N8). Durch Gefllgeltransporte nach Sud-Korea wurde von dort der neue Viren-
Subtyp H5N8 nach Europa eingeschleppt, der sich ab November in verschiedenen Enten-,
Puten- und Hihnerfarmen in Mecklenburg-Vorpommern, Niedersachsen, England, den
Niederlanden und ltalien bemerkbar machte — in Ungarn waren es in dem Winter
Entenfarmen. In der Folge wurden siebenmal infizierte Wildvogel gemeldet.

- 2016 (H5N8) ab Oktober fielen die ersten toten Hockerschwane in Ungarn und Kroatien auf
(Hockerschwane sind in der Regel gute Indikatoren fiir das Zirkulieren in Geflligelbetrieben,
weil sie in belasteten Gewassern vorkommen und oft gefittert werden), und wenig spater
bestatigte sich die weitgehende Durchseuchung von Gefligelbestanden in Ungarn (siehe
http://wai.netzwerk-phoenix.net/images/WAI_H5N8-outbreaks_2016_3011). In der Folge
gab es erste Totfunde von Reiherenten in Polen in der Nahe eines grofien Schlachtbetriebs.
Kurz danach wurden zahlreiche infizierte Wildvogel in Norddeutschland gefunden,
insbesondere hunderte von Reiherenten, mit Schwerpunkt am Pléner See. Die Haufung
von Totfunden in Gewdassern in Autobahnnahe in ganz Deutschland (und Frankreich!)
machen eine Beteiligung von Gefliigeltransporten auf der StraBe wahrscheinlich. Am
Bodensee begann die Epidemie im November mit einem Ausbruch unter Freiland-Puten im
Osterreichischen Rheindelta unmittelbar am Seeufer. Danach wurden verbreitet tote und
sterbende Wildvégel auch am Schweizer und deutschen Seeufer gefunden. Véllig isolierte



Funde von infizierten Hockerschwanen neben einem Berliner Wochenmarkt zeigten Mitte
November, dass das Virus bereits durch den Handel verbreitet wurde. Von November
2016 bis Januar 2017 wurden in den Niederlanden rund 13.600 verendete Wildvégel
gefunden (https://wwwnc.cdc.gov/eid/article/23/12/17-1086 _article).

- 2018 (H5N6) wurde im Marz in einer Geflugelhaltung mit 57 Gefligeltieren auf der Hallig
Siideroog HPAI festgestellt. Dieses Virus wurde auch in Gefligelhaltungen in England und
den Niederlanden nachgewiesen. In der Folge gab es zahlreiche infizierte ,Wildvogel® in
Parkgewassern, vor allem Hockerschwane — jedoch kein Auftreten an den Rastplatzen
liberwinternder Wasservogel. Weiterhin traten in Mitteleuropa vereinzelt Funde von
Wasservdgeln entlang von Fernstral3en auf (Annahme: Geflligeltransporte als Vektoren) und
im Nord- und Ostseeraum vereinzelte Pradatoren, u.a. Seeadler.

- 2020 (H5N8, H5N5, H5N3, H5N1): Die Ausbruchsserie kindigte sich an durch mehrere tote
Hoéckerschwane mit HSNS8 in den Niederlanden, die auf das Zirkulieren in der dortigen
Geflugelhaltung hinwiesen. Ein grof3er Betrieb mit HS5N8 wurde dort noch im Oktober
gemeldet (wie erwahnt eine Broilerzucht), und dann auch erste Pfeifenten im Freiland —
letztere sowohl mit HSN8 als auch H5N1; ein paar Tage spater wurde auch H5N5 nachge-
wiesen. Auch im deutschen Nord- und Ostseeraum traten die ersten Falle Ende Oktober
auf, dann breiteten sich die HPAI-Nachweise rasant aus. Hier sind auch Kleinhaltungen im
und am Wattenmeer betroffen, die die weite Verbreitung der Viren zu Wildvogeln im
Wattenmeer erklaren konnen. Wie die Kleinbetriebe das Virus bekommen haben, ware
eine entscheidende Fragestellung. Neben Wasservégeln sind etliche Pradatoren wie
Wanderfalke, Seeadler und Uhu betroffen (s.o0.). Dass sehr viele Vogel infiziert wurden, die
auf Grinland nach Nahrung suchen, weist auf Diinger als méglichen Eintragsweg hin.

Der Schutz der globalen Artenvielfalt erfordert einen neuen Umgang
mit der Seuche

Die Dimension der Infektion von Wildvdgeln und das Auftreten in einem global bedeutsamen
Rastgebiet (Wattenmeer) macht aus Naturschutzgriinden ein zielgerichtetes Handeln
erforderlich.

Auch in anderen Landern wurden in der Vergangenheit gefahrdete Vogel infiziert, z.B.
Weillnacken- und Ménchskraniche in Japan, Gluckenten in Stidkorea oder Krauskopfpelikane in
Bulgarien oder Rumanien. Damit kann durchaus von einem erheblichen Problem fir den
weltweiten Vogelschutz gesprochen werden, und jede neue Epidemie birgt potenziell grole
Gefahren.

Die bisherige Ursachenforschung und die umgesetzten MaRnahmen waren offenbar nicht
ausreichend, um das Problem zu I6sen. Nur vereinzelt wurden Handelsbeziehungen bzw.
innerbetriebliche Transporte als Vektoren von HPAI untersucht und 6ffentlich bekannt. Den
bereits seit 2006 von Ornithologen geforderten Ansatz, Wildvogel als Indikatoren fir das
Zirkulieren der Viren in der Gefligelwirtschaft zu nutzen, um auf die Ausbreitung der Viren
Einfluss nehmen zu kénnen, wurde bisher nicht gefolgt. Stattdessen wird anhaltend versucht,
die ,,Wildvogelthese“ zu propagieren, die im Kern zum Ziel hat, die Gefliigelwirtschaft
von ihrer Verantwortung freizusprechen.

Hierzu seien ausdrticklich die Kapitel 4 und 5 in STEIOF et al. (2015; siehe oben) empfohlen.

Daher ist es dringend erforderlich, die Untersuchungen zum Auftreten von HPAI bei Wildvogeln
auf neue Grundlagen zu stellen. Die Veterinarbehérden mussen erheblich unterstitzt werden.
Im Zentrum eines jeden Wildvogelfundes muss die Frage stehen, wo und wie sich der
gefundene Wildvogel infiziert hat. Damit miissen folgende Fragen so vollstandig wie moglich
geklart werden:

- Um welche Vogelart handelt es sich (nach Mdglichkeit Alter und Geschlecht)?

- Vergesellschaftung des Vogels?



- Was hat er gefressen (als wahrscheinliche Kontaminationsquelle; hierzu
Magenanalyse)?

- Wo fand vermutlich die Nahrungsaufnahme statt?
- Wo liegen Trinkwasser- und Badestellen?

- Gensequenzen sind so bald wie mdglich zu verdffentlichen, um Herkunftswege ableiten
zu kénnen (Deutschland hat zur aktuellen Ausbruchsserie bisher nur 2 Gensequenzen
veroffentlicht; deutlich weniger als Lander wie die Niederlande, Gro3-Britannien,
Russland ...).

Parallel ist zu eruieren, welche Austragswege von Viren es aus der Geflligelwirtschaft in der
betroffenen Region geben kann:

- Welche Wege nehmen Gefliigeltransporte zu den Schlachthéfen?
- Wann werden welche Geflligelabfalle wohin verbracht? (téagliche Entsorgung toter Tiere!)

- Welche Landwirtschaftsflachen werden wann mit Gefligeldung aus welchem Betrieb
beschickt?

Bisher gibt es kein funktionierendes Frihwarnsystem gegen Gefligelpestausbriiche in
Deutschland. Die "Risikobewertungen" des FLI enthalten VOR dem Auftreten der Viren und
selbst nach dem Beginn von Ausbriichen Ublicherweise keine zutreffenden Prognosen und
konnten die weitere Verbreitung in keinem einzigen Fall aufhalten. Grund dafir ist offensichtlich
die Fixierung auf Wildvogel als mutmalliche alleinige Verbreiter und die komplette
Vernachlassigung der Ausbreitung der Viren innerhalb der Geflligel-Exportwirtschaft.

Ein zielfihrendes Monitoring misste vor allem an den Entsorgungsunternehmen ansetzen, die
regelmafig totes Gefligel beseitigen, sowie an den Gefliigelschlachthéfen und an den grof3en
Geflligelzuchtbestanden. Ideal ware eine Dauerbetestung von Abwasser dieser Einrichtungen,
verbunden mit deutlich haufigeren Stichproben in groRen Gefligelzuchtbestanden.

Zusatzlich hat sich die Beprobung von tot aufgefundenen Parkvdgeln (v.a. Hockerschwanen) als
zuverlassiger Indikator fur die Zirkulation von Geflligelpestviren in der Gefligelwirtschaft
erwiesen. Dies sollte fortgesetzt und ggfs. intensiviert werden.

Es hat sich in der Vergangenheit gezeigt, dass kleine und Hobby-Gefliigelhaltungen bei der
Verbreitung von Geflligelpest H5 keine wesentliche Rolle spielen und vergleichsweise selten
betroffen werden. Es ist deswegen nicht zu rechtfertigen, dass sich Bekampfungs- und
Vorsorgemaflnehmen auf diese Kleinhaltungen konzentrieren (pauschale und landesweite
Stallpflicht usw.).

Zahlreiche Hinweise auf mogliche Verbreitungswege der Viren finden sich in der genannten
Publikation von 2015, zu moglichen Handelswegen 2016 auch hier: http://wai.netzwerk-
phoenix.net/images/WAI_Andere_Laender_Handel 20161205 und fiir 2016/17 hier:
http://wai.netzwerk-phoenix.net/images/WAI_TSIS_20170201.

Da man es in der Geflligelwirtschaft mit groRen multinationalen Konzernen mit bekanntlich
bester Vernetzung mit Politik und Behérden zu tun hat, sind robuste Methoden fiir die
Untersuchung erforderlich. Staatsanwaltschaften sollten die Ermittlungen Gbernehmen.
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