Inaugural-Dissertation zur Erlangung der Doktorwitrde
der Tierarztlichen Fakultat der Ludwig-Maximilians-Universitat
Minchen

Netzwerkanalyse zur bovinen Tuberkulose

Im bayerischen Voralpenraum

von Julia Anne Désirée Boenchendorf

aus Chéatenay-Malabry, Frankreich

Miinchen 2016



Aus dem Zentrum fiur Klinische Tiermedizin der Tierarztlichen Fakultat

der Ludwig-Maximilians-Universitat Minchen

Lehrstuhl fur Innere Medizin und Chirurgie der Wiederk&uer

Arbeit angefertigt unter der Leitung von

Univ.-Prof. Dr. Gabriela Knubben-Schweizer



Gedruckt mit der Genehmigung der Tierarztlichen Fakultit
der Ludwig-Maximilians-Universitat Miinchen

Dekan: Univ.-Prof. Dr. Joachim Braun
Berichterstatter: Univ.-Prof. Dr. Gabriela Knubben-Schweizer
Korreferent: Univ.-Prof. Dr. Reinhard K. Straubinger

Univ.-Prof. Dr. Rolf Mansfeld
Priv.-Doz. Dr. Sven Reese

Univ.-Prof. Dr. Dr. habil. Manfred Gareis

Tag der Promotion: 6. Februar 2016



Meinen Eltern

Zur Tagesweide

Frihmorgens.

Die Tiere sind gemolken.

Sie ziehen auf die Weide.

Das Gras ist nass von der Nacht.

Morgentau, wie liebe ich deine Frische.

MARTIN BIENERTH in
,»Alp: himmelhoch, erdenschon®



Inhaltsverzeichnis Vv

INHALTSVERZEICHNIS

I EINLEITUNG ..ottt 1
1. LITERATURUBERSICHT ..ottt 3
1. TUDEBIKUIOSE ...t 3
1.1. Tuberkulose beim Rind in Deutschland.............ccccoovviiinine i 3
1.2. Bedeutung alS ZOONOSE ........c.coveiuiiiiiiiiieieieere e 5
1.3. Tuberkulose bei WIlAIEren ... 6
1.3.1. Tuberkulose beim ROtWIld ... 7
1.3.2. Interaktionen zwischen Wildtieren und Rindern..........cccccoovevvveiviinncene. 8
1.4. Tuberkulose-Geschehen im AIPENraumM ... 9
1.4.1. OSEEITEICH ...ttt 10
14.2. BaAYEBIN . 12
14.2.1. 0] 171V 1 o SRR 12
14,220 RINABI oottt te et e s e sneeneeereeaneenee s 14
1.4.2.3. AIM-/AIPWIrtSChaft .........ccocoiiiiiicec e 15
2. NETZWEFKANAIYSE........oecveeiiececieee et 17
2.1. Anwendung in der Veterindrmedizin ...........cocevviiieieieneec e 18
2.1.1. NWA in der veterindrmedizinischen TB-Forschung ...........ccccocooviinnnenn. 21
2.1.2. NWA in der Veterindrmedizin in Deutschland............cccccoveviiiicicnnnnnnn 22
1. MATERIAL UND METHODEN ... 24
1. Daten aus der HIT-Datenbank ............ccoocviiiiniiiiinneneee e 24
1.1. Akquise und Aufbereitung der Rohdaten............ccccoovveviiiiiiiie e 24
1.1.1. UNtersuchungSgebiet ..........ooviiiiiiiiee e 24
1.1.2. TB-BefUNGE.....coi e 25
1.1.3. BegriffsdefinItioNeN .........ccvviiiiiie e 25
1.1.4. BetrEDE ..o 27
1.1.5. RINGEE ..ot 28
1.1.6. LEDENSIAUTE ... s 28

1.1.7.

TIEIDEWEGUNGEN ...ttt ae e sre e 29



Inhaltsverzeichnis VI

1.2.
1.2.1.
1.2.2.
1.3.
1.3.1.
1.3.2.

1.3.2.1.
1.3.2.2.
1.3.2.3.

1.3.3.

1.3.3.1.
1.3.3.2.

2.
2.1.
2.2.

V.

1.

1.1.
1.2.
1.3.
1.4.

2.
2.1.
2.2.
2.2.1.
2.2.2.
2.3.
2.3.1.
2.3.2.

3.1.
3.2

Datenaufbhereitung .......cccvevveiiiieceee e 30
AUTENTNAITE ... 30
KONTAKEE ... et 31
AAUSWETTUND ..ttt ettt st e et e s nna e e e nnneeen 32
D cTS] ] 014 o] o SRS 33
NEtZWEIKANAIYSEN ... 35
Netzwerk der TIerbeWegUNGEN .......coiviiiee e 35
Netzwerk der TIerkKONtakte.........cccveviiieiieresie e 38
Visualisierung beider NetZWerktypen .........ccccovvevveieiieeneeie e sie s 38
RegressioNSaNalYSEN.........ccviivieiiiiiese e 40
BetrieDSEDENE ... 40
THEIEDENE ... 42
Daten zum ROTWIld........ccoiiiiiiiieiee e 43
BESCNIEIDUNG .......eeiiiii e 43
AUSWETTUND ..t 44
ERGEBNISSE ..ottt 45

Deskription der Daten zum TB-Geschehen bei Rindern und Rotwild

sowie zu Rinder- und Almwirtschaft...........ccccoooovieiiiiie e 45
Beschreibung der BefUNde ..........cccoovvvieiiciicccece e 45
Beschreibung der Betriehe .........cccvevvviieiieiececeecece e 46
Beschreibung der TIBIE ......ovviiiieceee e 47
Geografische DeSKIIPION.........oiiiiiiiieieiese e 48
NEtZWErKaANAIYSEN......ccuviiiiiieiece e 57
Visualisierung der NEtZWEIKE ........c.overeiiiiiiieiieeee s 57
Exploration des Handelsnetzwerkes............coccoviiiiiiiiinencic e 67
ZentralitatSMABE ......cvvecveeie e 70
Bestimmung der KausSalitatStreue...........cccevvveviieiie e 77
Exploration des Tierkontakt-Netzwerkes...........ccccovevveiiieie v, 77
Aufenthalte positiver Tiere auf Betrieben verschiedener Typen ............... 77
Kontakte positiver Tiere auf Betrieben verschiedener Typen.................... 80
RegressionSanalySen ..o s 81
Regressionsanalysen auf Betriebsebene...........ccccooveiiiiiiii e, 81

Regressionsanalysen auf TIierebene ........c.ccccevvveveeie v 83



Inhaltsverzeichnis VII

V. DISKUSSION ..o 85
VI. ZUSAMMENFASSUNG ... 108
VII. SUMMARY ..t 110
VIII. LITERATURVERZEICHNIS ... 112
IX. ANHANG ... s 134
1. Einfuhrung in die soziale Netzwerkanalyse..........cccccooeviiiiniienennnnne 134
2. Verwendete Software bei der Datenanalyse .........ccccovevevieiieiiennene 136
3. Applikation zur geografischen Deskription...........cccocevvevincienininnnnns 138
4. Applikation zur Exploration der Zentralitatsmafe...............ccccueeneee. 139
5. Applikation zur Visualisierung der Netzwerke...........ccccccoeevveveennnnn 140
6. Erganzung zur geografischen Deskription der Daten ........................ 143
7. Ergéanzung zur Visualisierung der Netzwerke ..., 145
8. (=0T Lo [ USSR 148

X. DANKSAGUNG .......oooiiiiieec e 149



Abkirzungsverzeichnis

VIl

ABKURZUNGSVERZEICHNIS

B

MTC

WHO

DNA
RNA
RFLP

EWG

FLI
EFSA

OTF

NWA
SNA
MIRU

AGES

HIT

LGL

StMELF

TMO
TSI

Tuberkulose
Mycobacterium
Mycobacterium-
tuberculosis-Komplex
World Health Organization

Deoxyribonucleic Acid
Ribonucleic Acid
Restriction Fragment
Length Polymorphism

Européische
Wirtschaftsgemeinschaft

Friedrich-Loeffler-Institut
European Food Safety
Authority

Officially Tuberculosis Free

Netzwerkanalyse
Soziale Netzwerkanalyse

Mycobacterial interspersed
repetitive unit
Osterreichische Agentur fir
Gesundheit und
Erndhrungssicherheit

Herkunftssicherungs- und
Informationssystem fr
Tiere

Landesamt fur Gesundheit
und Lebensmittelsicherheit
Bayerisches
Staatsministerium fir
Erndhrung, Landwirtschaft
und Forsten

Tuberkulin-Monotest
Tuberkulin-Simultantest

InD
OutD
ID

USA

Almbetrieb

In-Degree
Out-Degree
Kennung (Betrieb, Tier)

Vereinigte Staaten von
Amerika

Alm-/Alpbetrieb



I. Einleitung 1

|I. EINLEITUNG

Obwohl die Tuberkulose (TB) nach wie vor ein groRes Problem fiir die globale
Gesundheit darstellt, ist sie in Mitteleuropa nahezu aus dem Bewusstsein der
Menschen verschwunden (AMANFU, 2006). Etwa ein Drittel der
Weltbevolkerung ist mit TB-Erregern infiziert (SELBITZ et al., 2011), die TB
rangiert weltweit auf Platz zwei der infektiésen Todesursachen (WHO, 2014).
Auch in Deutschland spielt die TB beim Menschen nach wie vor eine Rolle
(BRODHUN et al., 2014), wobei der Anteil der Infektionen mit Erregern der
bovinen TB an den TB-Féllen in Deutschland heute 1-2 % betragt. Im Siden
Deutschlands werden jedoch bis zu 80 % der mit M. bovis assoziierten TB-Félle
beim Menschen von M. caprae verursacht (KUBICA et al., 2003). Dieses
Pathogen scheint im Siden Deutschlands bzw. speziell in der
bayerisch-Osterreichischen Grenzregion seit langer Zeit endemisch zu sein
(PRODINGER et al., 2002; PRODINGER et al., 2005) und verursachte dort in
den letzten Jahren einen Wiederanstieg der TB-Féalle bei Rindern und Rotwild
(PRODINGER et al., 2002; GLAWISCHNIG et al., 2003; PRODINGER et al.,
2003; ERLER et al., 2004; PRODINGER et al., 2005; GERSTMAIR, 2011;
SCHOEPF et al., 2012; ANONYMUS, 2013; BUTTNER et al., 2013b; MULLER
et al., 2014; STEBER, 2014; FINK et al., 2015; RETTINGER et al., 2015). Die
TB-Infektion scheint sich in der Rotwild-Population im bayerisch-
Osterreichischen Grenzgebiet mittlerweile ohne Eintrag von aufen erhalten zu
kénnen (SCHOEPF et al., 2012; FINK et al., 2015). Insgesamt treten
M. caprae-Falle beim Menschen auch im Suden Deutschlands nur noch selten und
hauptsachlich bei &lteren Patienten auf, was letztlich der konsequenten
Durchfiihrung von Tierseuchenbekdmpfungsmanahmen in den vergangenen
Jahrzehnten geschuldet ist. Sollte die Zahl der TB-Ausbriiche beim Rind
weiterhin  ansteigen, konnte sich der beobachtete Abwartstrend der
M. caprae-Falle auch beim Menschen wieder umkehren (PRODINGER et al.,
2014). AuRerdem konnte ein weiterer Anstieg der TB-Fallzahlen beim Rind fur
die betroffene Region im Slden Bayerns oder gar fur ganz Deutschland zum
Verlust des OTF-Status (,,officially tuberculosis free*) fiihren, was gravierende
Konsequenzen fiir den Rinderhandel auf regionaler bzw. landesweiter Ebene

hatte. Aus mehreren Grinden ist die Bekd&mpfung der bovinen Tuberkulose in
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Bayern also ein Unterfangen von aulerster Prioritdt. Im aktuellen TB-Geschehen
gibt es allerdings noch einige Komponenten, deren epidemiologische Bedeutung
nicht hinreichend gekléart ist. Unklar ist beispielsweise, ob und auf welchem Weg
eine Ubertragung zwischen Rindern und Rotwild stattfindet. Als Ort dieser
speziesuibergreifenden Ubertragung wurden in der Literatur Alm-/Alpweiden
(Benennung entsprechend Zugehorigkeit zum bajuwarischen oder alemannischen
Sprachraum) diskutiert, auf denen beide Spezies wéhrend der Sommermonate
maoglicherweise direkten und indirekten Kontakt haben (SCHOEPF et al., 2012;
TITZLER, 2013; FINK et al., 2015). Ein weiterer kritischer Punkt hinsichtlich der
Alm-/Alpwirtschaft konnte aber auch die Ubertragung von TB innerhalb der
Rinderherden auf den Alm-/Alpbetrieben sein, die von mehreren verschiedenen
Heimatbetrieben aufgetrieben werden (STEBER, 2014). Deshalb wurde in dieser
Arbeit die epidemiologische Bedeutung der Ubertragung zwischen Rindern und
Rotwild sowie der Alm-/Alpwirtschaft in den bayerischen Landkreisen entlang
der Alpenkette n&her beleuchtet. Deskriptive Analysen, Netzwerkanalysen und
Regressionsmodelle wurden dabei kombiniert, um ein mdglichst umfassendes

Bild zu gewinnen.
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I1.LITERATURUBERSICHT

1. Tuberkulose

Verursacht wird die Tuberkulose durch pathogene Mykobakterien des
Mycobacterium-tuberculosis-Komplexes (MTC) (SELBITZ et al., 2011). Dazu
gehéren unter anderem Mycobacterium tuberculosis, Mycobacterium. bovis und
Mycobacterium caprae, deren Benennung sich jeweils auf die Spezies ihrer
Erstbeschreibung bezient (GRANGE, 2001; BROSCH et al., 2002). In der
heutigen Diagnostik spielen molekularbiologische Methoden zur Genotypisierung
von Mykobakterien eine groBe Rolle, da sie das Vergleichen von Stammen
aktueller und fruherer Ausbriiche oder auch von Isolaten verschiedener Tierarten
in einer Region ermdglichen (PAVLIK et al.,, 2002; COLLINS, 2011). Fir
erganzende Informationen  zur  Tuberkulose im  Allgemeinen, zum
Krankheitsverlauf beim Rind sowie zur Diagnostik wird auf die Dissertation von
Ulrich Steber verwiesen (STEBER, 2014).

1.1. Tuberkulose beim Rind in Deutschland

Die Tuberkulose (TB) beim Rind ist in Deutschland eine anzeigepflichtige
Tierseuche (2013). Hervorgerufen wird sie durch M. bovis und M. caprae
(FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2014a). M. caprae wurde in der Literatur
bis 2003 stets als M. bovis aufgefuhrt und dementsprechend wird erst in neueren
Studien zwischen beiden Spezies unterschieden (PRODINGER et al., 2014).
Beide Erreger sind etwa gleich bedeutsam, unterscheiden sich jedoch in ihrer
geografischen Verteilung innerhalb Deutschlands. Im Sitden Deutschlands ist
M. caprae fiir einen Grol3teil der TB-Félle beim Rind verantwortlich (KUBICA et
al., 2003; PRODINGER et al., 2003; FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT,
2014a), im Norden dagegen M. bovis (PROBST et al., 2011). Bis in die zweite
Halfte des 20. Jahrhunderts waren bis zu 63 % der Betriebe tuberkulosepositiv
(FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2014a). Die Bekampfung erfolgte nach
dem Bang-Verfahren (sog. ,test and slaughter“-Verfahren) auf Basis der
Tuberkulinisierung (SELBITZ et al., 2011). Zuné&chst auf freiwilliger Basis, spater
obligatorisch zeigte dies rasche Erfolge. In den Jahren 1952 bis 1961 erreichte
Westdeutschland, zwischen 1959 und 1978 Ostdeutschland den Status der amtlich
anerkannten Freiheit von Tuberkulose (FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT,
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2014a). Nach der Vereinigung im Jahr 1990 wurde dieser Status im Jahre 1996
durch EU-Entscheidung bestétigt (Entscheidung der Kommission 97/76/EG,
ersetzt durch Entscheidung 99/467/EG). Die aktuellen Anforderungen fir den
Status der anerkannten Freiheit von Rindertuberkulose (OTF: officially
tuberculosis free*) flr ein Mitgliedsland der europdischen Union sind laut
Richtlinie 97/12/EG, dass ,,n sechs aufeinanderfolgenden Jahren hdchstens
0,01 % der Rinderbestdnde mit Tuberkulose infiziert waren, und mindestens
99,9 % der Rinderbestdnde [...] seit 10 Jahren amtlich anerkannt tuberkulosefrei
[sind]“. Seitdem wird in Deutschland keine flachendeckende Tuberkulinisierung
mehr  durchgefuhrt; die Schlachttier- und  Fleischuntersuchung auf
tuberkulosetypische Veranderungen ist somit alleinige UberwachungsmaRnahme
(Verordnung zum Schutz gegen die Tuberkulose des Rindes, letzte Anderung am
17. Februar 2014). Der Anteil der Betriebe mit positivem TB-Nachweis liegt
derzeit bundesweit bei 0,03 % (FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2014a).
Eine vollstdndige Elimination der TB beim Rind konnte in Deutschland bisher
jedoch nicht erreicht werden (MOSER et al., 2014). So werden jedes Jahr Félle
von boviner Tuberkulose gemeldet, deren Anzahl seit 2007 tendenziell steigt
(FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2013). Da der Schwerpunkt des aktuellen
TB-Geschehens im bayerischen Voralpenraum lag, wurde dort von 2007 bis 2010
in einigen Landkreisen die flachendeckende Tuberkulinisierung eingefihrt
(STEBER, 2014). In den folgenden Jahren wurde ein deutlicher Anstieg der
aufgetretenen Falle verzeichnet (FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2013,
2014a). Im Jahr 2013 wurden 46 Ausbriche von Rindertuberkulose registriert,
davon 73,9% in Bayern (FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2014b).
Entsprechend wurde die Rindertuberkulose-Verordnung zunachst durch eine
Eilverordnung und am 12.07.2013 durch eine Neufassung an die aktuellen
Geschehnisse anpasst. In den Jahren 2013 und 2014 wurden in jedem Bundesland
stichprobenartig Rinder untersucht, woraufhin der OTF-Status Deutschlands in
Bezug auf die Gesamtflache bestatigt werden konnte, aber auch das Bestehen
lokaler ,,Hotspots* (MOSER et al., 2014).

Problematisch fir die Erkennung von an TB erkrankten Tieren sind die
unspezifischen oder gar fehlenden Symptome, die sich je nach Eintrittspforte des
Erregers auf den Respirations- oder Verdauungstrakt konzentrieren. Auch wenn

die betroffenen Rinder bereits Erreger ausscheiden und in der Herde verbreiten
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konnen, sind die Lasionen der Organe bei der Schlachttier- und
Fleischuntersuchung hiufig nicht mit bloBem Auge erkennbar (sog. ,,non visible
lesions®, MOSER et al. (2014)). Die aerogene Infektion scheint innerhalb der
Rinderpopulation der dominante Infektionsweg zu sein (BOHM et al., 2007;
GANNON et al., 2007; LIEBANA et al., 2008; MOSER et al., 2014). Die
minimale Infektionsdosis ist dabei &uferst gering. Die Ausbreitung einer
M. bovis-Infektion innerhalb einer Herde wird als relativ langsamer Prozess
angesehen (MENZIES und NEILL, 2000; PROBST et al., 2011). Tierverkehr
sowie hohe Besatzdichten erhdhen die Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung
(PHILLIPS et al., 2003).

1.2. Bedeutung als Zoonose

Die TB beim Menschen wird hauptsdachlich durch M. tuberculosis, teilweise aber
auch durch andere Mitglieder des MTC verursacht (KUBICA et al., 2003; DURR
etal., 2013; MULLER et al., 2013; BRODHUN et al., 2014; PRODINGER et al.,
2014). Vor der Bekampfung der Rindertuberkulose bzw. der Einfiihrung der
Pasteurisierung der Milch wurde vermutlich ein wesentlicher Anteil der humanen
TB-Félle durch M. bovis bzw. M. caprae verursacht (MICHEL et al., 2010;
TORGERSON und TORGERSON, 2010; MULLER et al., 2013). Im Jahr 2013
wurde in Deutschland bei 71,1 % der 4.318 TB-Félle eine Differenzierung
innerhalb der Spezies des MTC durchgeftihrt, davon waren 97,5 % der Falle auf
M. tuberculosis und lediglich 1,5 % auf M. bovis zurtickzufiihren (BRODHUN et
al., 2014). Die Ubertragung von M. bovis von Mensch zu Mensch scheint eine
Ausnahme zu sein und hauptséchlich bei Immunsuppression eine Rolle zu spielen.
Vor dem Hintergrund der HIV/AIDS-Pandemie riickt ein geschlossener
Infektionszyklus vom Rind auf den Menschen und zurtick jedoch in den Bereich
des Mdglichen (GRANGE, 2001). Je nach Region werden bis zu 80 % der mit
M. bovis assoziierten TB-Falle von M. caprae verursacht (KUBICA et al., 2003).
Wie beim Rind ist dabei auch beim Menschen eine deutliche H&aufung der
M. caprae-Falle im Siiden Deutschlands zu beobachten (KUBICA et al., 2003;
PRODINGER et al.,, 2003). Studien aus dem Alpenraum zu mdglichen
zoonotischen M. caprae-Infektionen beim Menschen konnten bei gemischten
Mensch-Tier-Clustern ~ mit  einer Ausnahme keine epidemiologischen
Zusammenhange feststellen (PRODINGER et al., 2005; INDRA et al., 2012).

Dies lasst sich méglicherweise damit erklaren, dass vorwiegend &ltere Menschen
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erkrankten, bei denen die Infektion aber schon vor Jahrzehnten stattgefunden
hatte, wahrend die meisten Infektionen beim Tier erst kurzlich erworben wurden.
Dagegen konnte die Ubertragung von M. caprae von Mensch zu Mensch aufgrund
der Cluster-Bildung nicht ausgeschlossen werden (PRODINGER et al., 2005). Da
TB-Infektionen nicht nur vom Rind auf den Menschen, sondern auch umgekehrt
vonstatten gehen konnen (GRANGE, 2001), sollte beim Auftreten einzelner
Reagenten im Tuberkulintest in bisher TB-freien Herden immer auch die
Madglichkeit einer Infektion durch den Menschen bedacht werden (KRAJEWSKA
et al., 2012). Innerhalb der Rinderpopulation findet bei Infektionen von Rindern
mit M. tuberculosis in der Regel aber keine weitere Ubertragung statt (ROMERO
etal., 2011; FRIEDRICH-LOEFFLER-INSTITUT, 2014a).

1.3. Tuberkulose bei Wildtieren

M. bovis hat ein auflergewohnlich breites Wirtsspektrum (O'REILLY und
DABORN, 1995; FITZGERALD und KANEENE, 2013). Zu den empfanglichen
Spezies zéhlen Rinder, der Mensch, Primaten, Ziegen, Katzen, Hunde, Schweine,
Buffel, Dachse, Possums, Wild und das Bison (O'REILLY und DABORN, 1995).
Zahlreiche Studien haben die Empféanglichkeit von Uber vierzig freilebenden
Wildtierspezies fur TB bewiesen. Von besonderer Bedeutung ist die Moglichkeit
der Ubertragung von TB durch Wildtiere in all jenen Léndern, wo die Inzidenz
der bovinen TB in der Haustierpopulation durch die Tierseuchenbekampfung
erheblich gesenkt werden konnte, sporadische Ausbriiche aber dennoch
vorkommen (ARANAZ et al., 2004). So gelten Wildtierreservoire als Grund fur
das Scheitern mehrerer européischer L&ndern beim Erreichen des OTF-Status
(GAVIN et al., 2009). Derzeit betrifft dies England, Irland, Italien, Portugal,
Spanien und Griechenland (HARDSTAFF et al., 2014; MOSER et al., 2014). In
der Literatur wird die Bedeutung einer Wildtierspezies im Infektionsgeschehen
einer Region hdufig durch ihren Status als ,,maintenance host* oder ,,spill-over
host™ beschrieben. Wahrend sich viele Spezies mit M. bovis infizieren konnen,
agieren nur wenige als sog. ,,maintenance hosts" (MORRIS et al.,, 1994;
ARANAZ et al.,, 2004). Dies bedeutet, dass eine Spezies die Infektion ohne
Eintrag von aulen erhalten kann. Gleichzeitig wird damit eine vollstdndige
Eliminierung der Krankheit aus dieser Population nahezu unmaglich (MORRIS et
al., 1994). Heute gelten Dachse (Meles meles) in England und Irland (DELAHAY
et al., 2002; PHILLIPS et al., 2003), Wildschweine (Sus scrofa) und Rotwild
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(Cervus elaphus) in Spanien (ARANAZ et al., 1996; HERMOSO DE MENDOZA
et al., 2006; VICENTE et al., 2006; NARANJO et al., 2008; VICENTE et al.,
2013), Rotwild (Cervus elaphus) im deutsch-osterreichischen Grenzgebiet (FINK
et al., 2015), Possums (Trichosurus vulpecula) in Neuseeland (MORRIS et al.,
1994; COLEMAN und COOKE, 2001; PALMER, 2007), WeilRwedelhirsche
(Odocoileus virginianus) in den USA (SCHMITT et al., 2002; CORNER, 2006;
O'BRIEN et al., 2006) und Wasserbuffel (Syncerus caffer) in Afrika (MICHEL et
al., 2010) als ,,maintenance hosts“. Kiirzlich veroffentlichte Ubersichtsarbeiten
von SCHMITT et al. (2002) und GORTAZAR et al. (2015) fassen den aktuellen
Wissensstand  beziiglich der ,,maintenance hosts* und der angewandten
KontrollmaBnahmen auf weltweiter Ebene zusammen. Zusétzlich gibt es eine
lange Liste an ,spillover hosts“, die sich infizieren konnen, wenn der
Infektionsdruck hoch ist. Sie kénnen die Infektion innerhalb der Spezies aber
nicht ohne kontinuierliche Infektion von auBen durch ,,maintenance hosts"
unterhalten. Zu dieser Kategorie z&hlt auch der Mensch in Bezug auf M. bovis. Ob
eine Spezies als ,,maintenance host* oder ,,spillover host fungiert, hangt von
mehreren ©kologischen Faktoren wie der Populationsdichte verschiedener
Wirtsspezies, Interaktionen unter den betroffenen Spezies sowie den
Charakteristika des jeweiligen Lebensraumes ab und muss daher fur jede Region
immer wieder neu definiert werden (MORRIS et al., 1994; RHYAN und
SPRAKER, 2010). Ubertragungen zwischen Wild- und Haustieren sind jedoch
unabhdngig von der Klassifizierung einer Spezies als ,,maintenance host* oder
»spillover host* immer mdglich (CORNER, 2006).

1.3.1.  Tuberkulose beim Rotwild

Auf allen Kontinenten aulRer der nicht vom Rotwild besiedelten Antarktis wurden
beim Rotwild Erreger der Rindertuberkulose nachgewiesen (GLAWISCHNIG et
al., 2003; VICENTE et al., 2006; DELAHAY et al., 2007; ZANELLA et al.,
2008; MARTIN-HERNANDO et al., 2010). Die Bedeutung von Rot- und
Rehwild in der Epidemiologie der TB wird weltweit duRerst kontrovers diskutiert.
Hintergrund der Debatte ist stets die Gefahr eines ,spill-back auf die
Haustierpopulation (HARDSTAFF et al., 2014). Meist werden beide Spezies
lediglich als ,,spill-over host™ betrachtet. Sobald die Wilddichte jedoch ein
gewisses MaR uberschreitet, ManagementmaRnahmen wie zusétzliche Futterung

ergriffen werden und hdufiger Kontakt mit Rindern mdglich ist, kann die
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Population auch zum ,maintenance host“ werden. Dies scheint in Teilen
Englands, Frankreichs und Spaniens (DELAHAY et al., 2007; GAVIN et al.,
2009; FITZGERALD und KANEENE, 2013; VICENTE et al., 2013) sowie im
Grenzgebiet zwischen Bayern und Tirol (FINK et al., 2015) der Fall zu sein.
Meistens &ulert sich die TB bei Hirschen als Lymphadenitis, die einen oder
mehrere Lymphknoten von Kopf, Thorax oder Abdomen betrifft (GRIFFIN und
BUCHAN, 1994). Im Gegensatz zum Rind zeigen die Lé&sionen beim Wild
weniger Tendenz zu Verkd&sung und Abkapselung, sondern zu einer
Verflissigung, welche die Ausscheidung beglnstigt (MORRIS et al., 1994;
JOHNSON et al., 2008; MENZIES, 2008; MULLER et al., 2014). Aufgrund der
Verteilung und des Charakters der tuberkuldsen Lé&sionen stellen Hirsche ein
hoheres Infektionsrisiko fur andere Spezies dar als Rinder (MORRIS et al., 1994;
TWEDDLE und LIVINGSTONE, 1994; MENZIES, 2008; ZANELLA et al.,
2008). Man geht davon aus, dass M. bovis innerhalb von Wildpopulationen durch
direkte und indirekte Ubertragung, wie beispielsweise (iber kontaminiertes Futter,
verbreitet wird (PALMER et al., 1999; PALMER et al., 2004b; O'BRIEN et al.,
2006; FINE et al., 2011). Bei neueren Studien zu TB bei Rotwild im Alpenraum
waren die Retropharyngeal- und Mesenteriallymphknoten am haufigsten betroffen
(MULLER et al., 2014; FINK et al., 2015). Dies deutete darauf hin, dass der
oralen Infektion durch M. caprae und damit der indirekten Ubertragung beim
Rotwild im Alpenraum die grofRere Bedeutung zukommt als der aerogenen
Infektion (FINK et al., 2015). Mehrere Studien unterstreichen die Bedeutung von
hoher Wilddichte und insbesondere Tieransammlungen fiir die Ubertragung der
TB (SCHMITT et al., 1997; MILLER et al., 2003; MILLER et al., 2007
VICENTE et al, 2007; CASTILLO et al, 2011). Ideale
Ubertragungsmoglichkeiten  bieten die  zusétzliche Fitterung  (Kirrung)
(SCHMITT et al.,, 1997; MILLER et al., 2003; VICENTE et al., 2007;
CASTILLO et al., 2011) und Bereitstellung kinstlicher Wasserstellen (VICENTE
et al., 2007) durch den Menschen, aber auch das VVorhandensein von bewaldetem
Geldnde mit Ruhezonen fir Wildtiere sowie zahlreicher natirlicher Wasserstellen
war in einer amerikanischen Studie mit einer erhohten TB-Prévalenz korreliert
(MILLER et al., 2007).

1.3.2. Interaktionen zwischen Wildtieren und Rindern

Es bestehen noch immer groRe Wissensliicken beziglich der Infektionswege



I1. Literaturiibersicht 9

zwischen Wildtieren und Rindern. Mittlerweile wird die indirekte Ubertragung
uber kontaminiertes Futter und Wasser aber als dominierender Infektionsweg
zwischen Rindern und Wildtieren betrachtet (O'BRIEN et al., 2006; BOHM et al.,
2007; WALTER et al., 2012; BROOK et al., 2013; KUKIELKA et al., 2013;
GORTAZAR et al., 2015). Voraussetzung dafiir sind einerseits die gemeinsame
Nutzung von Weiden und damit gemeinsame Futter- und Wasserstellen und
andererseits die Persistenz von ausgeschiedenen Erregern in der Umwelt
(ARANAZ et al., 2004). Der Kontamination der Umwelt durch Sputum, Fézes
und Urin kommt dabei vermutlich zentrale Bedeutung zu (BOHM et al., 2007).
Generell zieht eine Erhéhung der Wilddichte stets eine erhohte
Wahrscheinlichkeit einer Ubertragung auf Nutztiere nach sich (BOHM et al.,
2007). DOHNA et al. (2014) konnten allerdings zeigen, dass weder die Dichte
von Rindern und Wildtieren in einem bestimmten Gebiet, noch die Ubliche
Nutzung des Habitats durch die beteiligten Spezies gute pradiktive Faktoren
hinsichtlich der Haufigkeit von Kontakten zwischen beiden Spezies darstellten
(DOHNA et al., 2014). In den meisten europaischen Landern stellen im Ubrigen
die Rinder selbst den grofiten Risikofaktor flr einen (Wieder-) Eintrag von TB in
die Rinderpopulation dar (HARDSTAFF et al., 2014). Allgemein geht man davon
aus, dass die TB meist durch den Hauptwirt Rind in eine Wildtierpopulation
eingetragen wird und nach deren Eradikation beim Rind auch beim Wild wieder
verschwindet (ARANAZ et al., 2004). Die kostengunstigste und effektivste
Methode der Tierseuchenbekdmpfung wére demnach die Prdvention einer
Ubertragung von Haus- auf Wildtierpopulationen (MILLER et al., 2013).
Allerdings sind die Mdglichkeiten der Kontaktpréavention zwischen Rindern und
Wildtieren vor allem aus ©6konomischer Sicht limitiert. Verschiedene
Zauntechnologien, aber auch historische Methoden wie der Einsatz von
Schutzhunden auf Weiden und an Futterplatzen zeigen die besten Erfolge
(VERCAUTEREN et al., 2006; VERCAUTEREN et al., 2008; BARASONA et
al., 2013).

1.4. Tuberkulose-Geschehen im Alpenraum

Seit dem Jahr 2000 werden im bayerischen, Osterreichischen und italienischen
Alpenraum steigende TB-Fallzahlen bei Rindern und Rotwild gemeldet. Als
Erreger wurde ausschlieBlich M. caprae isoliert (PRODINGER et al., 2002;
GLAWISCHNIG et al., 2003; PRODINGER et al., 2003; ERLER et al., 2004;
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PRODINGER et al., 2005; BONIOTTI et al., 2009; GERSTMAIR, 2011,
SCHOEPF et al., 2012; ANONYMUS, 2013; CHIARI et al., 2014; STEBER,
2014; FINK et al., 2015). Um die epidemiologische Bedeutung von einheimischen
Wildtierspezies im alpinen TB-Geschehen zu kléren, rief die EU im Rahmen des
EMIDA-ERA-Net-Projektes (Projektgruppe ,,Emerging and Major Infectious
Diseases in Livestock Animals“ (EMIDA) im ,European Research Area
Network® (ERANET)) das landeriibergreifende Projekt ,,TB Alpine Wildlife* ins
Leben (ANONYMUS, 2013; AGES, 2013). In drei aufeinanderfolgenden
Jagdsaisonen von 2009 bis 2012 wurden nach Probenplan 1.655 Rothirsche im
Alpenraum erlegt und auf TB untersucht. Das Untersuchungsgebiet erstreckte sich
auf Teile von Osterreich, Deutschland, Italien, Liechtenstein und der Schweiz.
Nach makroskopischer Beurteilung der Kadaver und des Probenmaterials wurde
eine Erregerkultivierung durchgefiihrt (FINK et al., 2015). In Deutschland teilt
sich der von dem transnationalen Projekt abgedeckte Untersuchungszeitraum auf
zwei Studien auf: Die Dissertation von GERSTMAIR (2011) umfasste den
Zeitraum von Oktober 2009 bis Dezember 2010, die Projektlaufzeit des
Teilprojektes der Technischen Universitit Miinchen zur ,Erfassung und
Bewertung wildbiologischer, epidemiologischer Faktoren in der Verbreitung und
Ubertragung von Mycobacterium caprae in Wildtierpopulationen die Jagdsaison
2011/12 und die Uber das transnationale Projekt hinausgehende Jagdsaison
2012/13 (ANONYMUS, 2013; BUTTNER et al., 2013b). Die zugrunde liegenden
Studien aus den beteiligten Landern decken also nur teilweise Uberlappende
Zeitrdume ab und werden in den Abschnitten zu den jeweiligen Landern

dargestellt.

1.4.1.  Osterreich

Osterreich ist  seit 1999  nach  Jahrzehnten  flachendeckender
Tierseuchenbekdmpfung offiziell frei von Rindertuberkulose. Bis 1999 wurde
beim Rotwild nur von einzelnen TB-Fallen in Tirol und Vorarlberg berichtet
(PRODINGER et al., 2002; GLAWISCHNIG et al., 2003). Da aufgrund der
niedrigen Pravalenz beim Wild keine UberwachungsmaRnahmen durchgefihrt
wurden, konnte sich die TB mdglicherweise iber lange Zeit unbemerkt ausbreiten
(GLAWISCHNIG et al., 2003; SCHOEPF et al., 2012). Von 1998 bis 2003
wurden im deutsch-0sterreichischen Grenzgebiet sieben Falle von TB-positivem
Rotwild bekannt (PRODINGER et al.,, 2002; GLAWISCHNIG et al., 2003;
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PRODINGER et al., 2003). Das DNA-Fingerprinting der Isolate gab Hinweise auf
das Bestehen von zwei unabh&ngigen Clustern sowie auf ein seit langerer Zeit
bestehendes endemisches VVorkommen des Erregers (PRODINGER et al., 2002;
GLAWISCHNIG et al., 2003; PRODINGER et al., 2003). Eine Subtypisierung
der Erregerstamme fihrte zu einer Differenzierung von drei Gruppen von
M. caprae-Isolaten, deren Unterschiede im Genom mit ihrer geographischen
Verteilung tbereinstimmen. Nach ihrem Hauptverbreitungsgebiet wurden sie von
DOMOGALLA et al. (2013) Allgau-, Lechtal- und Karwendeltyp genannt. Diese
unterscheiden sich aufgrund von gruppenspezifischen Deletionen in der
sogenannten RD4 (,,region of difference four*) und sind seit Jahren relativ stabil.
Da der Typ Allgdu im Gegensatz zu den beiden anderen Typen die komplette
RD4 enthalt, kénnten sich diese durch Passagen durch verschiedene Spezies aus
ersterem entwickelt haben (DOMOGALLA et al., 2013). Diese Hypothese
unterstitzen auch RETTINGER et al. (2015). Da der regional vorherrschende Typ
jeweils sowohl bei Rindern als auch bei Rotwild isoliert wurde, kann eine
Ubertragung zwischen den beiden Spezies als gesichert gelten (DOMOGALLA et
al.,, 2013). Der Hauptwirt und die Infektionsrichtung konnten jedoch nicht
determiniert werden (DOMOGALLA et al., 2013); mittlerweile erscheint eine
Ubertragung in beide Richtungen wahrscheinlich (RETTINGER et al., 2015).

Im Jahre 2008 gab es ebenfalls im Bezirk Reutte und insbesondere nahe des
Dorfes Steeg mehrere TB-Ausbriiche in Rinderbetrieben, bei denen M. caprae
isoliert wurde (SCHOEPF et al., 2012). Aufgrund der Annahme, dass der
Rotwildbestand in Osterreich das Erregerreservoir fiir die Rindertuberkulose
darstellt (PRODINGER et al., 2002; ERLER et al., 2004; KOSSLER, 2012;
SCHOEFPF et al., 2012), ordnete die Osterreichische Agentur fiir Gesundheit und
Erndhrungssicherheit (AGES) eine Prévalenzstudie fur die Jahre 2008 bis 2011
sowie eine Reduktion der Wilddichte an (KOSSLER, 2012; SCHOEPF et al.,
2012). Zudem wurde in den vier westlichen Bezirken Tirols (Reutte, Landeck,
Imst und Innsbrucker Land) die flichendeckende Tuberkulinisierung der Rinder
wieder eingefiihrt (SCHOEPF et al., 2012). Insgesamt schwankte die Préavalenz
beim Rotwild sogar zwischen den einzelnen Jagdrevieren des betroffenen
Bezirkes Reutte in Tirol mit 0 % bis 23 % stark. Am stdrksten betroffen war der
direkt an den sidlichen Teil des LKR Oberallgdu (OA) angrenzende Teil des
westlichen Lechtals (SCHOEPF et al., 2012), wo in unmittelbarer N&he zwei
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grolRer Winterfutterungen ein Hotspot mit einer TB-Prévalenz von 40 % ermittelt
wurde (KOSSLER, 2012). SCHOEPF et al. (2012) kamen zu dem Schluss, dass
sich die Rinder in der Region wahrscheinlich tGber Jahre hinweg beim Rotwild
infiziert haben, dem sie die Rolle eines , maintenance host“ zumaRen. Die aus
anderen Landern bekannten Risikofaktoren wie die Fitterung in Wintergattern
und eine hohe Wilddichte spielten vermutlich auch im damaligen
Ausbruchsgeschehen eine grof3e Rolle (SCHOEPF et al., 2012). Im betroffenen
Gebiet wurde samtliches erlegtes Rotwild amtstierérztlich untersucht und die
Rotwildfutterungen nach der Winterfltterung gereinigt und desinfiziert. Im
Kerngebiet wurde nach der Jagdsaison 2011 der restliche Wildbestand in ein
Gatter getrieben und schonend entnommen (KOSSLER, 2012).

Im Rahmen des EU-Projektes ,,TB Alpine Wildlife“ wurde in den drei
Jagdsaisonen von 2009 bis 2012 im gesamten Untersuchungsgebiet bei
59 Rothirschen M. caprae isoliert, von denen 55Tiere aus einem
grenzibergreifenden Hotspot-Gebiet rund um das Osterreichische Lechtal
stammten. Im Zentrum dieses Gebietes betrug die Pravalenz bis zu 23,1 %. Alle
Isolate aus dem Hotspot-Bereich waren dem Genotyp Lechtal zuzuordnen. Mit
dieser Studie wurde der in der Literatur bereits mehrfach vermutete Status des
,maintenance host* flr die Rotwildpopulation im Grenzgebiet zwischen Bayern
und Tirol gesichert (FINK et al., 2015). Als Risikofaktoren fir TB-Infektionen
beim Rotwild wurden das Tieralter (hdheres Risiko bei adulten Tieren), die Nahe
von Winterfutterstellen und insbesondere von kontaminierten Rinderweiden sowie
die Lebensraumbedingungen wie Tierdichte oder Futterangebot identifiziert
(ANONYMUS, 2013; AGES, 2013).

1.4.2. Bayern

1.4.2.1. Rotwild

Im Oberallgdu startete aufgrund des Tuberkulosegeschehens in der
Rotwildpopulation des angrenzenden Lechtals in der Jagdsaison 2009/2010 ein
Projekt zur Untersuchung der TB-Situation beim dortigen Rotwild
(GERSTMAIR, 2011). In der darauffolgenden Saison wurden zusétzlich die
Landkreise Ostallgau und Bad To6lz-Wolfratshausen einbezogen (GERSTMAIR,
2011; BUTTNER et al., 2013b). Bei zwei Rothirschen im Landkreis Oberallgéu

und bei einem Hirsch im Landkreis Bad Télz-Wolfratshausen wurde M. caprae
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nachgewiesen. Bei beiden Rothirschen aus dem Landkreis Oberallgédu sowie bei
einem Rind aus dem Oberallgdu wurde im DNA-Fingerprinting der Typ Allgdu
isoliert. Dagegen zeigte das M. caprae-lIsolat des Rothirsches aus dem Landkreis
Bad Tolz-Wolfratshausen eine weitgehende Ubereinstimmung mit dem Muster
des Karwendel-Typs. Aufgrund der auffalligen Ubereinstimmungen bei Rinder-
und Rotwildisolaten des Lechtal- und Allgautyps erschien eine Infektion
untereinander oder durch eine gemeinsame Quelle sehr wahrscheinlich
(GERSTMAIR, 2011).

Dieser Studie folgte in der Jagdsaison 2011/12 der deutsche Anteil des EU-
Forschungsprojektes ,, TB Alpine Wildlife*, welches ab der Jagdsaison 2012/13
zeitlich und rdaumlich zum bayerischen Rotwildmonitoring ausgeweitet wurde
(BUTTNER et al., 2013b; MULLER et al., 2014). In Deutschland erstreckte sich
das Untersuchungsgebiet der zweijdhrigen EMIDA-ERA-Net-Studie auf die funf
Landkreise Oberallgdu, Ostallgdu, Bad Tolz-Wolfratshausen, Garmisch-
Partenkirchen und Miesbach, die zur genaueren geographischen Zuordnung in
10 x 10 km grolRe Planquadrate unterteilt wurden. Mit 31 M. caprae-positiven
Tieren war die Fallzahl im Oberallgdu am hochsten (Pravalenz 5,5 %). Im
Landkreis Bad Tolz betrug die Prévalenz 5,4 % (6 Falle), in Garmisch-
Partenkirchen 3,7 % (3 Falle) und im Ostallgdu 8,3 % (1 Fall), wéhrend im
Miesbach kein TB-Fall auftrat. Im Rahmen der Studie konnten bezlglich der TB
beim Rotwild in Bayern zwei Hotspots identifiziert werden: Im Allgau betraf dies
das Gebiet rund um die Gemeinde Oberstdorf im Landkreis Oberallgéu, wéhrend
sich die positiven TB-Falle in den oberbayerischen Landkreisen an der
Landkreisgrenze zwischen Garmisch-Partenkirchen und Bad T6lz hauften. In den
betroffenen beiden Planquadraten bei Oberstdorf lagen die M. caprae-Pravalenzen
bei 13,8 % und 11,1 % (ANONYMUS, 2013). Dabei waren von Suden nach
Norden abnehmende Fallzahlen zu verzeichnen, also mit zunehmender Entfernung
von der deutsch-Osterreichischen Grenze (TITZLER, 2013). Das betroffene
Planquadrat zwischen Garmisch und Bad Toélz in unmittelbarer Grenznahe zu
Tirol wies im Jagdjahr 2012/13 mit 18,8 % die hochste Prdvalenz im
Untersuchungsgebiet auf. Anhand der Jagdstrecken und der Rotwildzahlungen im
Wintergatter wurde fur jeden Landkreis né&herungsweise die Rotwilddichte
berechnet, die im Ober- und Ostallgdu im Vergleich der Landkreise am hdchsten

war. Zwischen der geographischen Verteilung der Winterfltterungen und der TB-
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Pravalenz beim Rotwild konnte kein Zusammenhang hergestellt werden
(ANONYMUS, 2013).

Ab April 2012 wurde die EMIDA-ERA-NET Studie zum bayerischen
Rotwildmonitoring ausgeweitet (Untersuchungszeitraume der beiden Studien
zeitlich um die Jagdsaison 2012/13 (iberlappend); das Untersuchungsgebiet wurde
auf alle bayerischen Landkreise entlang der Alpenkette erweitert. Dabei wurden in
den Jagdsaisonen 2012/13 und 2013/14 bei 3.073 Rothirschen die laut der
gangigen Literatur haufig von Mykobakterien besiedelten Organe entnommen und
auf das Vorkommen von Mykobakterien des MTC untersucht. Bei 62 Tieren
konnte in der Kultur M. caprae nachgewiesen werden. Am haufigsten waren die
medialen Retropharyngeal- und die Darmlymphknoten betroffen, was einmal
mehr Hinweise auf eine relativ groRe Bedeutung oraler Infektionen in der Region
gab (MULLER et al., 2014).

1.4.2.2. Rinder

Aufgrund der steigenden Anzahl der TB-Falle beim Rind wurde von 2007 bis
2010 ein flachendeckendes Monitoring der Rinderbestande im Allgéau
durchgefuhrt. Dies betraf die Landkreise Oberallgdu, Ostallgdu, Unterallgéu,
Lindau und die darin liegenden kreisfreien Stadte Kaufbeuren, Kempten und
Memmingen. Dabei wurden 179.283 Rinder mittels Intrakutantest untersucht.
Insgesamt ergab sich fur das Untersuchungsgebiet eine Pravalenz von 0,05 %.
Uberdurchschnittlich oft wurden mit 18,8 % der betroffenen Rinder solche Tiere
im Intrakutantest auffllig, die in Osterreich geboren worden waren. Der Grofteil
dieser Tiere wurde in einem Betrieb untersucht (STEBER, 2014). Da im Jahr
2012 an den Schlachthofen wiederum vermehrt Félle von Rindertuberkulose
diagnostiziert wurden, ordnete das Landratsamt Oberallgdu Reihen-
untersuchungen aller im Landkreis gelegenen Rinderbestdnde an. Bei allen
festgestellten Ausbriichen wurde M. caprae isoliert. Daraufhin wurde fir ganz
Bayern ein differenziertes Untersuchungsprogramm erarbeitet. Zundchst wurden
in den Landkreisen und kreisfreien Stadten entlang der Alpenkette
(Berchtesgadener Land, Traunstein, Rosenheim, Miesbach, Bad Tolz-
Wolfratshausen, = Garmisch-Partenkirchen,  Weilheim-Schongau, Ostallgéu,
Unterallgdu, Lindau und Memmingen) stichprobenartig Rinder aus Betrieben
untersucht, die aufgrund der Abgabe von Rohmilchprodukten sowie der

regelmaRigen Alpung von Rindern als potenzielle Risikobetriebe identifiziert
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wurden. Rinder aus dem Norden Bayerns ohne Mdglichkeit fir Rotwildkontakte
und Handelsbeziehungen in die Allgduer Landkreise bildeten die negative
Kontrollgruppe. In keiner der beiden Gruppen wurden Infektionen mit
Mykobakterien nachgewiesen. Um die Risikogruppe der gealpten Rinder
abzudecken, wurden vor dem Alpauftrieb alle laktierenden Rinder untersucht, die
in der Alpsaison 2013 auf Sennalpen gesommert wurden. Weiterhin wurde in den
genannten Landkreisen die Untersuchung aller weiblichen Rinder im Alter von
uber 12 Monaten und aller gesommerten Rinder nach Alpabtrieb angeordnet
(BUTTNER et al., 2013b; REHM, 2013). Durch epidemiologische Ermittlungen
wurden auch die vorwiegend in Baden-Wirttemberg gelegenen Kontaktbetriebe
der bayerischen Ausbruchsbetriebe sowie alle aus den untersuchten Landkreisen
verbrachten Rinder identifiziert und untersucht (REHM, 2013). Besonders im
Landkreis Oberallgau stiefen die angeordneten Untersuchungsprogramme auf
grofRen Widerstand bei den Landwirten, sodass diese nach rechtlichen Schritten
teilweise ausgesetzt werden mussten (JANUSCHKE und KIESEL, 2014).

1.4.2.3. Alm-/Alpwirtschaft

Im bayerischen Voralpenland wird wie in vielen alpennahen Gebieten Europas
seit Jahrhunderten traditionell die Alm-/Alpwirtschaft praktiziert. In dieser Arbeit
wurde fur Alm-/Alpbetriebe aus Grinden der Lesbarkeit die einheitliche
Benennung ,,Almbetrieb” gewihlt, obwohl im Untersuchungsgebiet je nach
geografischer Lage entweder der bajuwarische Begriff Alm (Oberbayern) oder im
alemannischen Sprachraum (u.a. im Allgdu) der Begriff Alp(e) verwendet wird.
Almbetriebe sind selbststdndige Betriebe mit Weideeinrichtungen im Berggebiet,
auf die Rinder aus den Talbetrieben zur Sommerung aufgetrieben werden. Somit
ist die Almwirtschaft eine Sonderform der Transhumanz
(= Wanderviehwirtschaft, bei der das Vieh nicht oder nur saisonweise eingestallt
ist). Heimat- und Almbetriebe konnen dabei weit auseinander liegen.
Urspriingliches Ziel der Alpwirtschaft war einerseits eine Arbeitserleichterung im
Sommer fur den Talbetrieb, andererseits die Nutzung des zusatzlichen Futters aus
ertragsschwachen, schwer zu bewirtschaftenden Hohenlagen. Je nach Art des
aufgetriebenen Viehs und der auf der Alm ausgefiihrten Téatigkeiten unterscheidet
man zwischen Senn-, Melk-, Galt-, Pferde-, Schafalmen usw. Wahrend auf Melk-
und Sennalmen gemolken und die Milch auf Sennalmen vor Ort zu Alpkése

verarbeitet wird, werden auf Galtalmen nur nicht laktierende Tiere, vorwiegend
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Jungtiere, gesommert (AELF KEMPTEN, 2014). Entsprechend geringer ist der
Arbeitsaufwand auf den Galtalmen, weshalb heutzutage fast ausschlie3lich nicht
laktierende Jungrinder gealpt werden. In Bayern wurden in den letzten Jahren
rund 50.000 Rinder auf den Almen gesdmmert, wobei es sich zu 80 % um
weibliche Jungtiere handelte (STMELF, 2010). Um 1980 war ein Maximum beim
Beschlag der bayerischen Alpbetriebe zu verzeichnen. Danach sanken die
BestofRzahlen zundchst ab, bis sich der Trend vor einigen Jahren insbesondere im
Allgdu wieder umkehrte (STMELF, 2010). Allgemein weisen die bayerischen
Almgebiete grolRe Unterschiede hinsichtlich ihrer Agrarstruktur, geschichtlichem
Hintergrund und Bewirtschaftungsdaten auf (STMELF, 2010; TASSER et al.,
2013). Im Allgau sind die Almflachen groRier und zugleich die Besatzdichte der
Almbetriebe deutlich hoher als in den benachbarten oberbayerischen Landkreisen
Bad-T6lz und Garmisch-Partenkirchen (ANONYMUS, 2013; TITZLER, 2013).
Traditionell werden im Allgéu deutlich mehr Pensionsrinder aufgetrieben als in
Oberbayern. Diese stammen hdufig aus angrenzenden Regionen, aber teilweise
auch aus Norddeutschland und stellen im Allgéu einen Anteil von fast 50 % bei
den Uber sechs Monate alten Jungrinder und ca. 10 % bei den Milchkihen
(STMELF, 2010).

Der Almwirtschaft wird von vielen Autoren eine zentrale Rolle im aktuellen
Tuberkulosegeschehen zugeschrieben, da sowohl zwischen Rindern aus
verschiedenen Heimatbetrieben als auch zwischen Rindern und Rotwild Kontakt-
und damit Infektionsmoglichkeiten geschaffen werden (GERSTMAIR, 2011;
KOSSLER, 2012; SCHOEPF et al., 2012; SCHONING et al., 2013; TITZLER,
2013; STEBER, 2014). Durch die Almwirtschaft werden beispielsweise fur ber
50 % der Tiroler Rinderpopulation direkte oder indirekte Kontaktmdglichkeiten
zu Rotwild geschaffen (SCHOEPF et al., 2012). Vor dem Hintergrund der
maoglichen speziestibergreifenden Ubertragung von TB auf den Almbetrieben ist
vor allem die Mehrfachnutzung der Almflachen durch verschiedene Wildarten
und Rinder von Interesse (SCHOEPF et al., 2012; TITZLER, 2013). So
uberschneiden sich die Almflachen groRflachig mit den Lebensrdumen von Rot-
und Gamswild, aber auch mit den Lebensrdumen von Rehwild, Fuchs und Dachs.
Im Oberallgéu liegen nur 13 % und im Ostallgéu 15 % der Almflache aul3erhalb
des Rotwildgebietes (ANONYMUS, 2013; TITZLER, 2013). Das bayerische

Rotwildgebiet ist dabei als Teil eines grenziibergreifenden Verbreitungsgebietes
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von Rotwild zu verstehen, das bis ins 0Osterreichische Tirol hintberreicht
(STMELF, 2010; TASSER et al., 2013; TITZLER, 2013). Es besteht die
Vermutung, dass Rinder und Rotwild auf den Almweiden Seite an Seite grasen
(SCHOEPF et al., 2012). So konnten sich Rinder einerseits durch die von
infiziertem Rotwild mit Féazes, Urin, Eiter oder Sputum kontaminierte Umwelt
oder durch Aerosole bei direktem Kontakt bzw. dem Erkunden von
kontaminierten Stellen infizieren (SCHOEPF et al., 2012). Potentielle
Infektionsrisiken fur die gealpten Rinder stellen in diesem Zusammenhang vom
Wild mitbenutzte Salzlecksteine, Tranken und Unterstdnde dar (PALMER et al.,
2004a; GERSTMAIR, 2011; TITZLER, 2013). Durch die Sémmerung von
Pensionsrindern aus anderen Regionen Deutschlands auf bayerischen
Almbetrieben vergrofert sich die Gefahr der weitrdumigen Verschleppung
mdoglicher TB-Infektionen (TITZLER, 2013).

2. Netzwerkanalyse

Die soziale Netzwerkanalyse (SNA) ist eine Methode zur Beschreibung der
sozialen Organisation einer Gruppe und der sozialen Einbettung ihrer Akteure.
Urspriinglich stammt diese Methode aus der Sozialethnologie (SCHNEGG und
LANG, 2002), findet aber mittlerweile auch zunehmend Verwendung in der
Human- und Tiermedizin (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Die Analyse von
Netzwerken ist in der Epidemiologie zu einem unverzichtbaren Werkzeug bei der
Analyse und Kontrolle von Infektionsgeschehen geworden. Da diese Art der
Anwendung nur noch bedingt mit ihrem Ursprung in der SNA zusammenhéngt,
werden die in der Epidemiologie verwendeten Netzwerkanalysen im Folgenden
als NWA (Netzwerkanalysen) bezeichnet. Mithilfe der Darstellung und
Quantifizierung potentieller Infektionswege zwischen Individuen einer Population
werden die Betrachtung der bisherigen Ausbreitungsdynamik einer Infektion, aber
auch pradiktive Modelle des Seuchengeschehens erheblich vereinfacht. So kdnnen
an entsprechender Stelle gezielt Kontroll- und BekdmpfungsmalRnahmen
durchgefiihrt werden (DANON et al., 2011). Eine Einfihrung in die
grundlegenden Konzepte der SNA und Definitionen der in dieser Arbeit
verwendeten Begriffe befinden sich im Anhang (Kap. IX.1, S. 134). Fir eine
vollstdndige Auffuhrung und Definitionen der in der veterindrmedizinischen

Epidemiologie ublicherweise verwendeten NW-Parameter wird auf die
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systematischen Ubersichtsarbeiten von DUBE et al. (2009), MARTINEZ-LOPEZ
et al. (2009a) und DUBE et al. (2011) verwiesen.

2.1. Anwendung in der Veterinarmedizin

In der Veterindrmedizin werden NWA erst seit relativ kurzer Zeit eingesetzt und
gewinnen seitdem rasch an Bedeutung (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a;
CRAFT, 2015). Insbesondere in der veterind&rmedizinischen Epidemiologie wurde
das Potenzial der NWA zur Vorhersage der Ausbreitungsdynamik von
Tierseuchen und den daraus folgenden Madglichkeiten zur gezielteren
Bekdmpfung bald erkannt (WEBB, 2005; DUBE et al., 2009; MARTINEZ-
LOPEZ et al., 2009a; CRAFT, 2015). Ihr Einsatz ist von groRem Nutzen bei der
Identifikation von Individuen, Gruppen und Regionen, die bei der Einflihrung,
Verbreitung und Aufrechterhaltung von Tierseuchen mafRgeblich beteiligt sind.
Auf dieser Grundlage konnen die strategisch wichtigen Akteure auf gemeinsame
Charakteristika untersucht und die Erkenntnisse zur gezielteren Bekdmpfung der
Krankheit eingesetzt werden (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Gerade bei
Nutztier-Netzwerken ist im Tierseuchenfall die Identifikation strategisch
wichtiger Knoten (,,hubs) wie Tierhdndler und -méarkte oder lokaler Subgruppen
von Vorteil (WEBB, 2005; MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a).

Tierbewegungen gelten als wichtigster Risikofaktor fir das Einschleppen von
Infektionskrankheiten auf Nutztierbetriebe (ORTIZ-PELAEZ et al., 2006). Diese
konnen als Netzwerk dargestellt werden, bei dem die Betriebe als Knoten und die
Tierbewegungen zwischen diesen als Kanten definiert werden. Dabei haben die
Kanten eine Richtung vom Herkunfts- zum Zukaufsbetrieb; ihr Gewicht gibt die
Anzahl bewegter Tiere wieder. Die so dargestellten Tierbewegungen konnen als
mdogliche Ausbreitungswege von Infektionskrankheiten betrachtet werden. Im
Vergleich zu klassischen epidemiologischen Modellen ist ihre Beurteilung
mithilfe einer NWA unabhéngig von geographischen Standorten und Distanzen.
Vielmehr basiert sie auf der Struktur des Netzwerkes und der topologischen Rolle
von Betrieben im Gesamtnetzwerk (NATALE et al., 2009). Klassische
Krankheitsausbreitungsmodelle gehen von einem zufélligen Zustandekommen
von Kontakten zwischen Einheiten aus, sodass jedes Individuum mit gleicher
Wahrscheinlichkeit eine Infektion erwerben und weitergeben kann. Wéhrend dies
bei homogenen Netzwerken der Fall ist, haben empirische Studien sozialer

Netzwerke deren heterogene Struktur gezeigt, wobei eine relative Haufung von
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Knoten mit hoher Zentralitat auffallt (WASSERMAN und FAUST, 1994). Diese
Heterogenitat der Beziehungsstruktur zwischen Betrieben und Individuen und ihre
Folgen bei der Ausbreitung von Infektionskrankheiten wurde auch in der
Veterinarmedizin bestatigt (BOHM et al., 2009; NATALE et al., 2009). So haben
Tierhandelsnetzwerke in der Regel die Charakteristika von skalenfreien (,,scale-
free*) Netzwerken (BARABASI et al., 2001) mit Kleine-Welt-(,,small world*)-
Eigenschaften (BIGRAS-POULIN et al., 2006; KISS et al., 2006a; NATALE et
al., 2009). Small-world-Netzwerke zeichnen sich unter anderem durch kleine
durchschnittliche kiirzeste Pfaddistanzen (,,average shortest path length*) und die
Existenz vieler Dreiecksbeziehungen aus (WATTS und STROGATZ, 1998). Eine
skalenfreie Verteilung l&sst sich durch ein sog. Potenzgesetz (power law)
beschreiben. Solche Verteilungen weisen erhebliche Schwankungen des
Mittelwerts auf, so dass verniinftige Mittelwerte hier oft nicht definiert werden
kdnnen. Skalenfreie Netzwerke sind gegenuber dem Entfernen von Knoten nach
dem Zufallsprinzip sehr robust, zerfallen jedoch durch gezieltes Entfernen von
Knoten mit hohem Grad rasch in einzelne Komponenten (BARABASI und
BONABEAU, 2003).

Die NWA-Studien in der Veterinarmedizin wurden von DUBE et al. (2009)
anhand ihrer Fragestellung in vier Kategorien eingeteilt: Beschreibung der
Kontaktstruktur von Tierbewegungen (WEBB und SAUTER-LOUIS, 2002;
CORNER et al., 2003; WEBB, 2005; BIGRAS-POULIN et al.,, 2006;
MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009b), Untersuchung von Epidemien in der
Vergangenheit (ORTIZ-PELAEZ et al.,, 2006; FIRESTONE et al., 2011;
FIRESTONE et al, 2012), Beurteilung  des  Effektes  von
Verbringungsbeschrankungen fur Tiere (VERNON und KEELING, 2012;
GREAR et al., 2014) und epidemiologische Modelle zur Vorhersage der
Krankheitsausbreitung in  einem  Netzwerk aufgrund der jeweiligen
Kontaktstrukturen des Tierbestandes (KISS et al., 2005; KISS et al.,, 2006a;
NATALE et al., 2009; KEELING et al., 2010; RAUTUREAU et al., 2010;
AZNAR et al., 2011; LENTZ et al., 2011; NATALE et al., 2011; NOREMARK et
al., 2011; REYNOLDS et al., 2015). Die beiden letzteren Kategorien wurden von

DUBE et al. (2011) spater zu einer einzigen zusammengefasst.

In den letzten Jahren wurden in zahlreichen L&ndern Netzwerkanalysen von

Tierbewegungen durchgefiihrt, um landerspezifische Besonderheiten und kritische
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Punkte fur den Tierseuchenfall herauszuarbeiten (BIGRAS-POULIN et al., 2006).
Zum ersten Mal wurde die NWA in der Veterindrmedizin von WEBB und
SAUTER-LOUIS (2002) angewandt, um durch die Darstellung des
Kontaktnetzwerkes innerhalb der englischen Schafpopulation Erkenntnisse zur
Ausbreitungsdynamik von Scrapie zu gewinnen. CHRISTLEY et al. (2005)
analysierten erstmals ein Netzwerk von Rinderbewegungen in Grol3britannien und
identifizierten Betriebe mit hohen Grad-Zentralitaten als Risikobetriebe fir die
Weiterverbreitung von Tierseuchen. Der Maul- und Klauenseucheausbruch im
Jahre 2001 in GroRbritannien gab Anlass zu weiteren NWA-Studien (ORTIZ-
PELAEZ et al.,, 2006). KISS et al. (2006b) zeigten, dass die Identifikation
moglicher Zielbetriebe positiver Tiere (,, Tracing™) bei skalenfreien Netzwerken zu
langsam fir ein effizientes Aufhalten einer Epidemie war. Dies flhrte zu dem
Schluss, dass Betriecbe mit hohen Zentralitdtswerten durch sogenanntes
HIntelligentes Tracing schon vor dem tatséchlichen Tierseuchenfall selektiert und
bei dessen Eintreten sofort aus der Handelskette entfernt werden sollten (KISS et
al., 2006b). Diesen deskriptiven Studien folgten Kombinationen der SNA mit den
verschiedensten anderen Techniken und Modellen (BIGRAS-POULIN et al.,
2006; MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009b; NATALE et al., 2009; RAUTUREAU
et al., 2010; FIRESTONE et al., 2011; FIRESTONE et al., 2012; CHEN et al.,
2014; VANDERWAAL et al., 2014; REYNOLDS et al., 2015).

Ein zentrales Thema in der NWA-Forschung der letzten Jahre war die Dynamik
von Tierhandelsnetzwerken, welche bei der traditionellen statischen Betrachtung
Uber langere Zeit nicht berlcksichtigt wird und zu starken Schwankungen der
Netzwerkparameter einzelner Betriebe fiihrt (BAJARDI et al., 2011; NATALE et
al., 2011; NOREMARK et al., 2011; HOLME und SARAMAKI, 2012;
KONSCHAKE et al., 2013; SCHARRER et al., 2015). Dies birgt im
Tierseuchenfall die Gefahr von Fehlentscheidungen bei der Identifikation
epidemiologisch bedeutsamer Betriebe (BAJARDI et al., 2011). Folglich
versuchte man dieser Problematik durch die Betrachtung kirzerer Zeitfenster und
durch die Definition zahlreicher neuer Begrifflichkeiten zu begegnen, die der
Dynamik der Netzwerke und der zeitlichen Validitdt von dargestellten
Infektionsketten Rechnung tragen. Mit der ,,Disease Flow Centrality” wurde von
NATALE et al. (2011) eine dynamische MessgroRe fur die Zentralitdt von
Betrieben  eingefuhrt, welche auch  zeitliche  Verédnderungen im
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Tierbewegungsnetzwerk einbezieht. Ein weiteres Ziel neuerer Studien war die
Anwendung von NWA im Kontext der risikobasierten Uberwachung (MARTIN
et al., 2011; NOREMARK et al., 2011; FROSSLING et al., 2012; RIBEIRO-
LIMA et al., 2015; SCHARRER et al., 2015). So entwickelten NOREMARK et
al. (2011) den von DUBE et al. (2008) vorgeschlagenen Begriff der
Infektionskette (,,infection chain®) weiter, bei dem durch die Beriicksichtigung der
zeitlichen Abfolge von Tierbewegungen nur tatsachlich mogliche Infektionsketten
und das maximale daraus resultierende Ausmal der Epidemie erfasst werden. Die
Parameter ,,ingoing infection chain“ (NOREMARK et al., 2011) und ,outgoing
infection chain® (NOREMARK und WIDGREN, 2014) beziehen zusatzlich zu
direkten Handelskontakten eines Betriebes auch indirekte Kontakte mit ein,
sodass alle potentiellen Herkunfts- bzw. Zielbetriebe einer Infektion
eingeschlossen sind. Entsprechend kdénnen diese Werte sowohl zur risikobasierten
Uberwachung als auch wiahrend eines tatsachlichen Tierseuchenausbruches
herangezogen werden (NOREMARK und WIDGREN, 2014). Im Rahmen einer
Pilotstudie in Schweden uberpriiften FROSSLING et al. (2012) den praktischen
Wert dieser neu definierten Parameter fiir den Tierseuchenfall. SCHARRER et al.
(2015) entwickelten basierend auf teils bekannten, teils neu definierten
Zentralitatsparametern ein Risikobewertungssystem auf Betriebsebene, wobei
erstmals valide Daten zum Umfang der Almwirtschaft in der Schweiz verwendet

werden konnten.

2.1.1. NWA in der veterinarmedizinischen TB-Forschung

In der TB-Forschung wurde die NWA anfangs hauptsachlich zur Untersuchung
der Sozialstruktur von ,,maintenance hosts® und der Kontaktstruktur zwischen
verschiedenen Wirtsspezies eingesetzt, um mithilfe der gewonnenen Erkenntnisse
effektivere Bekd@mpfungsstrategien zu entwickeln (CORNER et al., 2003;
PORPHYRE, 2008; BOHM et al., 2009; DREWE et al., 2011). Nach einem TB-
Ausbruch in Teilen Minnesotas entwickelten RIBEIRO-LIMA et al. (2015) ein
Bewertungssystem, um Risikobetriebe fir ein erneutes Auftreten von TB
zukunftig gezielt uberwachen zu kdnnen. Dazu kombinierten sie die Ergebnisse
einer NWA der Rinderbewegungen im betroffenen Gebiet mit aus der Literatur
bekannten Risikofaktoren bezlglich Rinderbewegungen auf Betriebsebene
(RIBEIRO-LIMA et al., 2015). GREAR et al. (2014) analysierten das Netzwerk

von Rinderbewegungen in Michigan Gber mehrere Jahre; in dieser Zeit wurden im
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untersuchten Gebiet mehrere Betriebe TB-positiv getestet. Im Gegensatz zu
zahlreichen anderen Studien schien weder der Tierverkehr in dem relativ schwach
verbundenen Netzwerk einen Risikofaktor flr das Auftreten von TB auf Betrieben
darzustellen, noch zeichneten sich die positiven Betriebe durch hohe
Zentralitatswerte aus (GREAR et al., 2014).

2.1.2. NWA in der Veterindrmedizin in Deutschland

In Deutschland stellten LENTZ et al. (2009) erstmals die in der HIT-Datenbank
(Herkunftssicherungs-  und  Informationssystem  fir  Tiere)  erfassten
Rinderbewegungen zwischen Betrieben eines Landkreises dar und arbeiteten
exemplarisch die Bedeutung der gangigen Netzwerkparameter fiir ein deutsches
Rinderhandelsnetzwerk heraus. Im Jahre 2011 zeigte eine Analyse des
Schweinehandels in Deutschland die Organisation des Netzwerkes in
untereinander nur schwach verbundenen, bundeslandibergreifenden Clustern
(LENTZ et al.,, 2011). Ebenfalls am Beispiel eines Handelsnetzwerkes von
Schweinebewegungen zeigten Vergleiche unterschiedlicher Simulationen, dass
die gezielte Entfernung von Betrieben aus der Handelskette anhand bestimmter
ZentralitdtsmaRe sowohl der zufalligen Entfernung (BUTTNER et al., 2013a) als
auch der Entfernung aufgrund der réumlichen Distanz vom Indexbetrieb
(BUTTNER et al., 2016) (iberlegen war.

Ebenfalls mithilfe einer NWA untersuchte STEBER (2014) retrospektiv alle
Bewegungen aus den Lebensléufen der Rinder, die im TB-Monitoring im Allgau
von 2007 bis 2010 im Tuberkulintest fraglich oder positiv reagiert hatten. So
konnte die mdgliche epidemiologische Bedeutung der Alpwirtschaft bei der
Ubertragung der TB herausgearbeitet werden. Das Vorkommen von Betrieben mit
positiven TB-Testergebnissen, die vom Netzwerk vollig isoliert waren, deutete
STEBER (2014) als mdglichen Hinweis auf das VVorhandensein von Reservoiren
bei Wildtieren.

Auch in Deutschland wurden Modelle entwickelt, um sich der zeitabh&ngigen
Natur von Tierhandelsnetzwerken weiter anzundhern. So definierten
KONSCHAKE et al. (2013) mit der ,dynamic out-component einen
dynamischen Zentralitatswert fiir die Selektion von Betrieben zur risikobasierten
Probenentnahme bei Ausbruch einer Schweineseuche. LENTZ et al. (2013)

schlugen die Begriffe der Erreichbarkeit (,,accessibility*) und der Kausalitatstreue
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(,causal fidelity) vor, um die Kantensequenzen (Pfade) innerhalb eines
Netzwerkes im Hinblick auf ihre zeitliche Validitat als mégliche Infektionsketten
zu beurteilen. Die Kausalitatstreue ,,c* wurde definiert als Quotient aus der
Anzahl der kausalen Pfade eines Netzwerkes geteilt durch die Anzahl der Pfade,
die bei aggregierter Darstellung der Kanten als statisches Netzwerk bestehen.
Beispielsweise ist in Abb. 1 der Pfad von Knoteni zu Knotenj unter
Berlcksichtigung der zeitlichen Reihenfolge der Kanten ein kausaler Pfad, sodass
eine Tierseuche sich entlang dieses Pfades ausbreiten kénnte. Der Pfad zwischen i
und k wirde in der aggregierten Darstellung der Kanten als statisches Netzwerk
aber ebenfalls existieren, obwohl die Ausbreitung einer Tierseuche auf diesem
Pfad nicht moéglich ware, da die Kante von x nach k (Zeitpunkt t = 1) bereits vor

der Kante von i nach x (Zeitpunkt t = 2) bestand.

k
= S

t =2

source |

Abb. 1: Beispiel fir einen kausalen (zeitlich validen) Infektionspfad von
Knoten i zu Knoten j in einem Beispielnetzwerk; die zeitliche Reihenfolge der
Kanten wird durch die Zeitpunkte t = 1 als frihester Zeitpunkt bis t = 3 als
spatester Zeitpunkt verdeutlicht

mit Genehmigung nach LENTZ et al. (2015)

Die Kausalitatstreue ist also ein Mal} flr die Qualitat der Approximation eines
eigentlich zeitabhangigen Netzwerkes als statisches Netzwerk. Ergeben sich fur
das betrachtete NW niedrige c-Werte, so ist aufgrund der Berticksichtigung ihrer
zeitlichen Abfolge nur ein kleiner Teil der Pfade als mogliche Infektionsketten zu
bewerten und die Darstellung dieser zeitabhangigen Netzwerke in aggregierter
Form unzureichend (LENTZ, 2013; LENTZ et al., 2013).
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I1l. MATERIAL UND METHODEN

Zur Erstellung der vorliegenden Dissertation wurde auf zwei Datenquellen
zurlickgegriffen. Die Daten zur TB-Situation der Rinder in den bayerischen
Landkreisen entlang der  Alpenkette wurden in der nationalen
Tierbewegungsdatenbank HI-Tier (HIT) abgefragt (KROSCHEWSKI et al.,
2006), wahrend die Daten zum Rotwild vom bayerischen Landesamt flr
Gesundheit und Lebensmittelsicherheit (LGL) stammen.

1. Daten aus der HIT-Datenbank

1.1. Akquise und Aufbereitung der Rohdaten

Fur die Akquise der Daten aus der HIT-Datenbank wurden mithilfe der HIT-
Query-Language (STMELF, 2015) alle relevanten Daten extrahiert und vor dem
Export mithilfe des integrierten Substitutionsprogrammes anonymisiert. Der
Untersuchungszeitraum erstreckte sich von 01.01.2010 bis 31.12.2014. Die
Aufbereitung der Daten erfolgte mit der Software ,,R“ (R CORE TEAM, 2014).

1.1.1. Untersuchungsgebiet

Um die TB-Situation im bayerischen Voralpenraum mdoglichst vollstandig zu
erfassen, wurden die Landkreise und kreisfreien Stadte entlang der Alpenkette als
Untersuchungsgebiet ausgewahlt. So sollten sowohl das in einer vorangegangenen
Studie zur Beschreibung des TB-Monitorings im Allgau (STEBER, 2014)
betrachtete Gebiet als auch die Untersuchungsgebiete der verwendeten Rotwild-
Studien (ANONYMUS, 2013; BUTTNER et al., 2013b; MULLER et al., 2014)
abgedeckt werden. Folglich wurden die Landkreise Ostallgdu (OAL), Unterallgdu
(UA), Oberallgdu (OA), Garmisch-Partenkirchen (GAP), Bad Tolz-
Wolfratshausen (TOL), Miesbach (MB) und Rosenheim (RO1) sowie die darin
liegenden kreisfreien Stadte Kaufbeuren (KF), Kempten im Allgdu (KE),
Memmingen (MM), Lindau (LI) und Rosenheim (RO) ausgewdhlt. Samtliche
Daten wurden zunédchst flir ganz Bayern aus der HI-Tier extrahiert; die
Beschrankung auf das Untersuchungsgebiet wurde nachtraglich in ,,R*
durchgefuhrt. Zu jedem bayerischen Betrieb, der mit Rinderhaltung in
Zusammenhang stand, lag die PLZ vor. Ein separater Datensatz mit den Variablen
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PLZ, Ort, Landkreis und Bundesland ermdglichte die Zuordnung dieser PLZ und
damit der Betriebe zu den betrachteten Landkreisen (MANFRIN, 2015).

1.1.2.  TB-Befunde

Seit 01.07.2010 gibt es in der HI-Tier zudem die Mdglichkeit, Informationen zu
samtlichen aktuell und vor dem genannten Datum durchgefiihrten TB-
Untersuchungen beim Rind einzutragen (STMELF, 2015). Jedem erhobenen
Befund kdénnen folgende Daten angefuigt werden: Die Ohrmarke (LOM) des
untersuchten Tieres, die Betriebsnummer des Heimatbetriebes (BNR15), das
Probenentnahme-, -einsende- und -untersuchungsdatum, Probenmaterial,
Untersuchungsmethode, kulturelle Nachweise der verschiedenen
Mykobakterienspezies auf Spezies- und Komplex-Ebene, Untersuchungsergebnis
und Untersuchungsgrund. Mdgliche Angaben zu Einzeltierbefunden (ETB) sind
dabei ,nicht bewertbar”, ,negativ, ,positiv‘ und ,fraglich“. Als
Untersuchungsmethoden konnen Tests am lebenden Tier (Tuberkulin-Monotest,
Tuberkulin-Simultantest, Gamma-Interferontest) und postmortale Untersuchungen
(Mikroskopie, Polymerase-Kettenreaktion, Erregerisolierung in Zellkultur,
kultureller Nachweis mit Speziesdifferenzierung) angegeben werden. Die
aufgefiihrten Informationen wurden fir alle im Untersuchungszeitraum in Bayern
durchgefuhrten TB-Untersuchungen abgefragt. Aus dieser Tabelle wurden
mithilfe der Software R alle Befunde selektiert, die in den Landkreisen und
kreisfreien Stadten entlang der Alpenkette erhoben worden waren. Nach
Entfernung der Duplikate konnten 370.121 im Untersuchungsgebiet erzielte
Testergebnisse zu 348.388 Tieren verwendet werden.

1.1.3. Begriffsdefinitionen

Allgemein weisen alle Untersuchungsmethoden am lebenden Tier niedrigere
Sensitivitats- und Spezifitdtswerte auf als die erst postmortal mogliche
Erregerkultivierung, bei der zumindest die Spezifitat 100 % erreicht (SCHILLER
et al., 2010). Entsprechend liegt eine Rindertuberkulose geméal der RindThV nur
dann vor, wenn ein TB-Test am lebenden Tier durch eine postmortale
Untersuchung (Nachweis von M. bovis oder M. caprae in der Kultur oder durch
die PCR) bestatigt wird (2013). Dies wurde in der vorliegenden Arbeit genutzt,
um verschiedene Gruppen epidemiologisch interessanter Tiere und Betriebe zu

definieren. Die Gruppe von Tieren mit ,,fraglichem* Infektionsstatus umfasste alle
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Rinder, denen in der HIT ein fraglicher, aber kein zusatzlicher positiver
TB-Befund zugeordnet war. Als ,,positiv werden im Folgenden alle Tiere
bezeichnet, die ein positives Testergebnis aufwiesen, unabhangig von den
Ergebnissen weiterer durchgefihrter Untersuchungen und unabhéngig von der
angewandten Methode. Diese Tiere gelten im Sinne der RindTbV zum Teil
lediglich als TB-verddchtig. Die Heimatbetriebe dieser Tiere zum
Untersuchungszeitpunkt werden als ,,positive Betriebe* zusammengefasst. Die
Gruppe ,,offiziell positiver Tiere setzt sich aus Tieren zusammen, die in
mindestens einer postmortalen Untersuchung positiv befundet wurden und damit
auch gemaf der RindThV als TB-positiv zu bewerten sind. Per Definition stellt
diese Gruppe damit eine Teilmenge der positiven Tiere dar. Analog werden die
Betriebe als ,,offiziell positiv* bezeichnet, auf denen diese Tiere vor ihrem Tod
zuletzt gemeldet waren. Entsprechend werden im Folgenden alle positiven
TB-Untersuchungsergebnisse unabhangig von der angewandten Testmethode
»positive  Befunde* wund nur die postmortal erhobenen positiven

Untersuchungsergebnisse ,,offiziell positive Befunde* genannt.

Fur Alp-/Almbetriebe wurde in dieser Arbeit die einheitliche Benennung
,»Almbetrieb” gewahlt. Da auch Almbetrieben Informationen hinsichtlich ihrer
moglichen epidemiologischen Relevanz im TB-Geschehen zugeordnet werden
sollten, wurde in dieser Arbeit der Begriff ,,positive Almbetriebe* verwendet.
Dieser Status ist im Gegensatz zu Rinderhaltungs-Betrieben nicht mit einem
Nachweis von Mykobakterien oder TB auf dem jeweiligen Almbetrieb
gleichzusetzen, da auf Almbetrieben aus logistischen Griinden keine TB-Tests
durchgefuhrt werden koénnen. Die Bezeichnung als ,(offiziell) positive
Almbetriebe* beruht deshalb auf deren Vorkommen in den Lebensldufen

(offiziell) positiver Rinder.

Als fragliche Tiere werden die Rinder eingestuft, deren Untersuchungsergebnisse

mindestens einen fraglichen, jedoch keinen positiven Befund enthalten.

Weiterhin war die Definition eines Zeitraumes notwendig, in dem die Ansteckung
der Rinder wahrscheinlich erfolgte. Gleichzeitig besteht damit die Vermutung,
dass die Tiere in diesem Zeitraum potenziell infektios fir andere Tiere waren. Das
Jahr vor dem ersten in der HIT gemeldeten positiven TB-Einzelbefund wird im

Folgenden sowohl in Bezug auf Tiere als auch auf Betriebe als ,,mutmaBlicher
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infektioser Zeitraum* (MIZ) bezeichnet (= erster positiver TB-Befund minus
365 Tage).

1.1.4. Betriebe

Mittels der HIT-Query-Language wurde eine Ubersichtsliste zu allen bayerischen
Betrieben erstellt, die mit der Haltung von Rindern in Zusammenhang stehen.
Diese wurden aufgrund der in der HI-Tier angegebenen Betriebstypen ausgewahit.
Als relevante Betriebstypen wurden tiber das Codeset ,,TYP BETR*“ (STMELF,
2015) die Nummern 1 (landwirtschaftlicher Rinderhalter), 2 (nicht
landwirtschaftlicher Rinderhalter, z. B. Zuchtverband 0.A.), 3 (Viehhindler), 4
(Schlachtbetrieb), 137 (Almgenossenschaft) und 140 (Weidegenossenschaft)
selektiert. Betriebe vom Typ 1 mit landwirtschaftlicher Rinderhaltung werden in
dieser Arbeit analog zu ihrer Benennung in der HIT als ,Jlandwirtschaftliche
Rinderhalter* bezeichnet. Diese Bezeichnung bezieht sich also ausdriicklich auf
die Betriebe, nicht auf deren Besitzer. Da jeder Betrieb mehrere Betriebstypen in
die Datenbank einspeisen kann, wurde pro Betrieb jeweils der numerisch hdchste
Betriebstyp abgefragt. Dies entsprach jeweils dem Betriebstyp mit der héchsten
vermuteten epidemiologischen Relevanz. Firr ganz Bayern waren dies 72.220
Betriebe, von denen sich 16.039 Betriebe im Untersuchungsgebiet befanden. Fir
jeden Betrieb in Bayern wurden folgende grundlegenden Informationen abgefragt:
die Postleitzahl (PLZ), der héchste angegebene Betriebstyp (TYP_BETR) und die
durchschnittliche Anzahl gemeldeter Rinder am Jahresende (RI_A _SUM)
gemittelt liber den Untersuchungszeitraum. Aus der Entitit ,,ZO TB_RIND*
wurden dann jedem Betrieb Informationen zu auf diesem Betrieb von 2010 bis
2014 ermittelten oder dem Betrieb zugeordneten TB-Untersuchungsergebnissen
angefligt. TB-Befunde werden in der HIT in der Regel (bayernweit in 99,5 % der
Falle) nur Betrieben vom Typ 1 (landwirtschaftlicher Rinderhalter), also den
Heimatbetrieben der untersuchten Rinder zugeordnet, auch wenn der Befund
beispielsweise postmortal am Schlachthof erhoben wurde. Positive Befunde
waren in der HIT ausschliellich bei landwirtschaftlichen Rinderhaltungen
vermerkt. Fur alle Betriebe in Bayern wurden die Anzahl und der
Erhebungszeitraum der TB-Befunde abgefragt (Summe aller erhobenen Befunde,
frihestes und spétestes zugehdriges Probenentnahme-/Untersuchungsdatum,
aufgeschlusselt als offiziell positive, positive sowie Gesamtzahl der Befunde). Die

Zugehorigkeit der Betriebe zu bestimmten Betriebsgruppen (positive Betriebe,
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offiziell positive Betriebe, Betriebe aus Lebenslaufen der positiven Tiere, Alp-

und Weidegenossenschaftsbetriebe) wurde mittels Dummy-Variablen kodiert.

1.1.5. Rinder

In &hnlicher Weise wurde mithilfe der HIT-Query-Language eine Ubersicht fiir
alle Rinder zusammengestellt, die wahrend des Untersuchungszeitraumes auf
bayerischen Betrieben untersucht worden waren. Zur Berechnung des Alters
wurden Geburts- und (falls vorhanden) Todesdatum abgefragt, auRerdem wie bei
den Betrieben die Summe aller erhobenen TB-Befunde, friihestes und spatestes
Probenentnahme-/Untersuchungsdatum  bezogen auf alle durchgefuhrten
TB-Untersuchungen und auf Untersuchungen mit positivem und offiziell
positivem Ergebnis. Nach Aufbereitung der Daten mit R verblieben Informationen
zu 421.205 in Bayern untersuchten Rindern, von denen 348.388 in den
Landkreisen und kreisfreien Stadten entlang der Alpenkette untersucht worden

waren.

1.1.6. Lebenslaufe

Fur alle in Bayern auf TB untersuchten Rinder wurden in der HI-Tier mithilfe der
Funktion ,,LEBENSLF*“ (STMELF, 2015) die Lebensldufe (LLF) abgefragt. Dazu
wurden auch Daten vor dem analysierten Studienzeitraum abgefragt, also die
vollstandigen Lebenslaufe dieser Tiere, um die tatsachliche Anzahl an Stationen
im Lebenslauf zu erfassen. Im Vergleich zu den mit ,,RI BEWEG® extrahierten
Tierbewegungen (siehe Kapitel 111.1.1.7) waren flr in Bayern auf TB untersuchte
Tiere somit zusétzlich Informationen zu Bewegungen auferhalb Bayerns

zuganglich.

Die Datensétze zu den LLF TB-positiver und -negativer Tiere wurden zundchst
einer Plausibilitatsprifung unterzogen und Fehleintragungen soweit moglich
korrigiert oder aus der Auswertung ausgeschlossen. Ebenso wurden die LLF
solcher Tiere ausgeschlossen, die zusatzlich positiven und negativen Befunden
auch fragliche oder invalide Befunde aufwiesen. Bewegungsmeldungen mit einer
Differenz der zugeordneten Daten von bis zu zwei Tagen wurden mit einbezogen;
in der Auswertung wurde jeweils das Abgangsdatum verwendet. Die weitere
Autbereitung erfolgte im Rahmen der Erstellung der Datensétze ,,Aufenthalte*
und ,,Kontakte* (siche Kapitel 111.1.2.1 und 111.1.2.2) und der Applikation (App)
zu den NWA (siehe Kapitel 111.1.3.2) sowie im Zuge der Vorbereitung fur die
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Regressionsanalysen (siehe Kapitel 111.1.3.3). Tiere mit fraglichen und ungltigen
Testergebnissen wurden in die Deskription der Daten mit aufgenommen, bei der
Vorbereitung aller weiteren Analysen jedoch entfernt.

Nach Aufbereitung lagen die LLF von 683 positiven (davon 133 offiziell
positiven) Rindern vor. Davon gingen 677 positive (129 offiziell positive) Tiere in
die Auswertung ein, deren erster positiver TB-Befund im Untersuchungsgebiet
erhoben worden war. AulRerdem standen nach Datenbereinigung, Abgleich der
Ohrmarken mit dem Befundedatensatz sowie Entfernung von Tieren mit
fraglichen und ungultigen Testergebnissen die LLF von 346.747 Rindern zur
Verfligung, welche im Untersuchungsgebiet getestet und ausschliel3lich negativ

befundet worden waren.

1.1.7.  Tierbewegungen

Unter der Entitit ,RI BEWEG* sind in der HIT-Datenbank alle
Rinderbewegungen innerhalb Deutschlands abrufbar, die ab dem 01.01.2010
stattgefunden haben (STMELF, 2015). Zu jeder Einzeltierbewegung stehen die
Betriebsnummern von Vor- und Nachbesitzer des betreffenden Rindes, das
Bewegungsdatum und die Ohrmarke des Tieres zur Verfugung. Diese Daten
wurden fiir den Untersuchungszeitraum zu allen Tierbewegungen abgefragt, bei
denen mindestens einer der beteiligten Betriebe (Herkunfts- oder Zielbetrieb) in
Bayern lag. Die erhaltenen 20.719.891 Datenzeilen zu den Tierbewegungen
wurden mithilfe von R zun&chst bereinigt und anschlieBend so eingeschrankt, dass
wiederum mindestens einer der an der Bewegung beteiligten Betriebe in den
betrachteten Landkreisen und kreisfreien Stadten lag. So gingen 4.830.183
Tierbewegungen mit Beteiligung von Betrieben aus dem Untersuchungsgebiet in
die Auswertung ein. Fur die Berechnung bestimmter lokal definierter
Zentralitdtsmalle sowie in den Regressionsanalysen wurde zusatzlich der

ursprungliche Datensatz verwendet.

Des Weiteren wurden fiir den Untersuchungszeitraum aus der HI-Tier mithilfe der
Entitdt ,RI BEWEG* alle Rinderbewegungen abgefragt, an denen ein Betrieb
beteiligt war, der in den Lebensldufen der in Bayern TB-positiv befundeten
Rindern vorkam (siehe Kapitel 111.1.1.6, im Folgenden als LLF-Betriebe
bezeichnet).
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1.2. Datenaufbereitung

Die Aufbereitung der Daten und praktische Umsetzung von Berechnungen wurde
in dieser Arbeit mithilfe der freien (Statistik-) Programmiersprache R
durchgefuhrt. In Kapitel IX.2 werden samtliche verwendeten R-Pakete aufgefihrt.
Alle aus der HIT-Datenbank extrahierten Datensdtze wurden mit dem Ziel
einheitlicher Variablennamen und guter Handhabbarkeit aufbereitet und bereinigt.
Dies schloss u.a. die Entfernung von Duplikaten und nicht notwendigen Spalten
ein. AulRerdem wurden die aus Abfragen fiir ganz Bayern entstandenen Datensétze
(bzgl. Betrieben, Rindern, TB-Befunden und Tierbewegungen) auf die flr das

Untersuchungsgebiet relevanten Zeilen beschrankt.

Die Betriebstypen 137 (Almgenossenschaft) und 140 (Weidegenossenschaft) aus
der HI-Tier wurden fir die Auswertung der Daten zu einem Betriebstyp

zusammengefasst.

Die zeitliche Einschrankung der Datensatze auf den Untersuchungszeitraum
wurde in der Regel bereits bei der Datenakquise aus der HI-Tier vorgenommen.
Lediglich die LLF von im Untersuchungszeitraum positiv und ausschlief3lich
negativ getesteten Rindern erstreckten sich tber einen langeren Zeitraum, weshalb

Bewegungen nach dem 31.12.2014 mithilfe von R nachtréglich entfernt wurden.

Zur Vorbereitung der verschiedenen Analysen wurden zahlreiche einander sehr
ahnliche Datenséatze erzeugt (durch Erganzung einzelner Variablen in Datensatzen
flr spezifische Fragestellungen, Bilden von Subsets etc.), die in dieser Arbeit
nicht im Einzelnen beschrieben werden. Im Folgenden werden die wichtigsten aus

den Rohdaten generierten Datensatze beschrieben.

1.2.1.  Aufenthalte

Fir bestimmte Analysezwecke erwies es sich als ginstiger, Aufenthalte statt
Bewegungen von Tieren zu Dbetrachten, was letztlich eine andere
Darstellungsweise fiir dieselbe Information ist. Fiir die TB-positiven Tiere wurde
deshalb aus verschiedenen Datensatzen (Bewegungen, Lebensladufe positiver

Tiere, Betriebe, Tiere) ein Datensatz mit den folgenden Variablen generiert:

Tier-ID (Kennung)

ID des Betriebes, auf dem sich das Tier aufgehalten hatte

(maximaler) Betriebstyp

Datum der ersten positiven Untersuchung, die dem Betrieb zugeordnet ist
Postleitzahl, Ort und Landkreis des Betriebs
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o Beginn und Ende des Aufenthalts

o Aufenthaltsdauer

o vorangegangener und darauffolgender Betrieb im LLF des Tieres

o erstes positives Untersuchungsdatum des Tieres

o der ersten positiven Untersuchung des Tieres zugeordneter Betrieb

o Zeitdifferenz zwischen erster positiver Untersuchung und Beginn sowie

Ende des Aufenthalts

Insgesamt ergibt sich fur die positiven und offiziell positiven Tiere im

Untersuchungsgebiet eine Zahl von 3.832 Aufenthalten.

1.2.2. Kontakte

Aus dem Datensatz der Aufenthalte wiederum wurde ein Datensatz von
(zeitgleichen und auch zeitversetzten) Tierkontakten im Sinne von Aufenthalten
im selben Betrieb generiert. Fur jedes Paar von Aufenthalten, die jeweils
demselben Betrieb zugeordnet sind, wurde in diesem Datensatz eine Zeile mit den

folgenden Variablen erstellt:

o IDs der beiden beteiligten Tiere

o Betrieb, in dem der Kontakt stattfand mit (maximalem) Betriebstyp, PLZ,
Ort, LKR

o Fur beide Tiere: Beginn und Ende des jeweiligen Aufenthaltes, erste

positive Untersuchungsdaten sowie deren Zeitdifferenzen zu Beginn/Ende
des Aufenthalts (analog zum Kontakte-Datensatz)

o Indikator, ob sich die Aufenthalte der beiden Tiere zeitlich Uberlappen,
also direkter Kontakt mdglich war (Dummy-Variable)

o Fur zeitlich Gberlappende Aufenthalte: Beginn und Ende, Dauer

o Indikator, ob eines der beteiligten Tiere offiziell positiv war

o Bei Kontakten auf Almen: Indikator, ob auch in Betrieben anderer Typen

ein Kontakt zwischen denselben Tieren stattgefunden hat

Ein Tierkontakt wurde dabei als mogliches Infektionsereignis im Sinne einer
gerichteten (Erreger-)Ubertragung betrachtet (BELL et al., 1999). Deshalb wurden
die beiden den Kontakt darstellenden Aufenthalte in einer Zeile so angeordnet,
dass eine Infektion von Tier 2 durch Tier 1 denkbar ist; somit musste das
Zugangsdatum von Tier 1 vor dem Abgangsdatum von Tier 2 liegen. Bei
zeitlicher Uberschneidung der beiden Aufenthalte, also moglichen direkten
Kontakten, wurden zwei Zeilen generiert, um die Mdglichkeit der Ubertragung in

beide Richtungen abzubilden.

Der Kontakte-Datensatz zu positiven und offiziell positiven Tieren enthélt 58.671
Datenzeilen (= mogliche Kontakte), wovon allerdings ein Grof3teil Doppelungen

darstellt. Dies ist einerseits auf die doppelte Auffihrung direkter Kontakte,
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andererseits auf wiederholte Kontakte zwischen denselben Tieren auf demselben
Betrieb zurilickzufuhren. Die entsprechenden Auswertungen wurden jeweils mit
und ohne Bertcksichtigung der Doppelungen durchgefiihrt. Von der Gesamtzahl
der moglichen Kontakte positiver Tiere sind 20.986 Kontakte als direkt zu
bewerten, die restlichen 37.685 Kontakte als indirekt (= zeitversetzter Aufenthalte
im selben Betrieb). Der erzeugte Datensatz wurde als igraph-Objekt abgelegt
(siehe Kapitel 111.1.3) und diente als Grundlage fir die Erstellung des
Tierkontakte-Netzwerkes.

1.3. Auswertung

Auch fur die Auswertung der Daten und die Erstellung von Grafiken wurde die
freie Programmiersprache R verwendet (R CORE TEAM, 2014). Teilweise
wurden die Grafiken mit dem Microsoft Office Picture Manager®, die Tabellen
mit Microsoft Excel® nachbearbeitet (Microsoft®). Sdmtliche Auswertungen im
Zusammenhang mit Netzwerken wurden mit dem R-Paket igraph durchgefiihrt
(CSARDI und NEPUSZ, 2006; THE IGRAPH CORE TEAM, 2014), welches
Madglichkeiten zur Verarbeitung, Analyse und grafischen Darstellung von
Netzwerken bietet. Die Auswertungen zu Landkarten, Netzwerken und
ZentralitdtsmaRen wurden mit dem R-Paket Shiny (CHANG, 2015) in Form
interaktiver Applikationen visualisiert. Jede Shiny-Applikation besteht aus drei
Teilen: den Server-Input-Dateien in Form von R-Codes (mehrere mdglich), dem
Server-Code zum Laden der Input-Dateien (server.R) und dem Code zur
Erstellung der Benutzeroberfliche (,user interface®, ui.R). Die Applikationen
wurden in Zusammenarbeit mit dem Institut fur Statistik der LMU Munchen
(Lehrstunl fur Statistik und ihre Anwendungen in Wirtschafts- und
Sozialwissenschaften, Leitung: Prof. Dr. Kauermann) erstellt. Die Ausgaben
dieser Applikationen und die daraus resultierenden Grafiken werden in den
Ergebnissen dargestellt.

In allen Grafiken und Diagrammen dieser Arbeit wurden einheitliche
Farbschemata benutzt. Ein Farbschema représentiert die verschiedenen
Betriebstypen, das andere den Infektionsstatus von
Tieren/Befunden/Betrieben/Bewegungen.
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Die Betriebstypen werden durch folgende Farben dargestellt:
Almbetriebe

Handler

Viehhalter

Schlachtbetriebe

B0

Sammelkategorie Zuchtbetriebe

Der Infektionsstatus, also die Einordnung eines Betriebes, Tieres oder Befundes
als positiv oder offiziell positiv, wird in Diagrammen durch folgende Farbgebung

dargestellt:

D negative Betriebe/Tiere/Befunde
D fragliche Betriebe/Tiere/Befunde
[] positive Betriebe/Tiere/Befunde
. offiziell positive Betriebe/Tiere/Befunde

Diese Darstellung wurde fir die Visualisierung von Tieren, Betrieben und
Tierbewegungen in Form von Netzwerken noch verfeinert, indem bei der
Farbgebung zusétzlich der mutmaRliche infektidse Zeitraum (MIZ) berticksichtigt

wurde:

D positive Betriebe/Tiere/Bewegungen

[] positive Betriebe/Tiere/Bewegungen im M1Z

- offiziell positive Betriebe/Tiere/Bewegungen

- offiziell positive Betriebe/Tiere/Bewegungen im MIZ

1.3.1. Deskription

Um die Daten zu im Untersuchungsgebiet erhobenen TB-Befunden, untersuchten
Betrieben und Tieren zu beschreiben, wurden diese anhand verschiedener
Kriterien wie dem Infektionsstatus oder den Betriebstypen der beteiligten Betriebe
aufgeschlusselt. Die Ergebnisse wurden in Form von Grafiken und Tabellen

visualisiert.

Fir die geografische Deskription der Daten aus der HI-Tier zu rinderhaltenden
Betrieben, Tieren und der Almwirtschaft im Untersuchungsgebiet sowie der Daten
zu TB-Féllen beim Rotwild (siehe Kapitel 111.2.1) wurde mithilfe des R-Pakets
Shiny eine interaktive Applikation erstellt (siehe Kapitel 1X.2).
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Zunédchst wurden aus den HIT-Daten die zu betrachtenden Variablen pro
geografischer Einheit (PLZ- und LKR-Ebene) errechnet und in Tabellenform
abgelegt (Ergebnisse auf LKR-Ebene siehe Tab. 1, Kap. 1V.1.4, S. 49). Fir jedes
PLZ-Gebiet bzw. jeden LKR lassen sich in der implementierten Landkarte der
Applikation fir das vom Betrachter gewahlte Zeitfenster folgende Variablen
ausgeben:

Zahl der Betriebe im Zusammenhang mit Rinderhaltung

Zahl der Almbetriebe

Zahl und Anteil der Rinderhalter mit Zugangen von Almbetrieben
Zahl und Anteil positiver Halter

Zahl und Anteil offiziell positiver Halter

Zahl und Anteil positiver Almbetriebe

Zahl und Anteil offiziell positiver Almbetriebe

Zahl positiver Tiere

Zahl offiziell positiver Tiere

Die Farbintensitat entspricht dabei dem Wert der gewéhlten Variablen in der
jeweiligen geografischen Einheit. Fir die kartografische Darstellung der
PLZ-Gebiete und Landkreise wurden Shapefiles aus dem Open-Source-Projekt
OpenStreetMap verwendet (OPENSTREETMAP CONTRIBUTORS, 2015). Die
Datensatze zu den Konturen der PLZ entstammen der zugehdrigen Community
bzw.  der  verlinkten Internetseite  http://www.suche-postleitzahl.org/
(SCHWOCHOW, 2015), wahrend die Konturen der LKR mithilfe des R-Pakets
Osmar (R CORE TEAM, 2015) direkt aus OpenStreetMap exportiert wurden.
Neben der interaktiv modifizierbaren Landkarte wurden in der Applikation eine
Zeitachse (Histogramm) mit allen TB-Féllen bei Rindern und Rotwild, eine Tafel
zur Anzeige aller verfugbaren Informationen zur betrachteten geografischen
Einheit und ein Eingabefeld zur gezielten Suche von PLZ-Gebieten implementiert
(siehe Abb. 33 im Anhang, Kap. 1X.3, S. 138). Weiterhin liel? sich die Darstellung
der TB-Falle beider Spezies auf beliebige Zeitfenster bis maximal zum gesamten
Untersuchungszeitraum einstellen. Anhand der Informationen aus den zugrunde
liegenden Landkarten zum ERA-Net-Projekt und bayerischen Rotwild-Monitoring
(siehe Kapitel 111.2.1) wurden die Raster mit den Planquadraten aus beiden
Projekten nachgezeichnet, ber die bereits erstellte Landkarte gelegt und die
Anzahl zugeordneter Rotwildfélle in Form unterschiedlich groRer gelber Symbole
eingezeichnet (siehe Abb. 33 im Anhang, Kap. IX.3, S. 138). In Kapitel IV.1.4
wird jeweils nur die mithilfe der Applikation erstellte Landkarte abgebildet.
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1.3.2. Netzwerkanalysen

Die NWA hatte in dieser Arbeit einerseits die grafische Deskription und
Exploration der Daten in Form von Netzwerken zum Ziel, andererseits diente sie
der Berechnung von NW-Parametern, welche teilweise als Kovariablen in die

Regressionsanalysen eingingen.

Die Grundlage fur das Handelsnetzwerk bildete der Datensatz der
Tierbewegungen mit Beteiligung von Betrieben aus dem Untersuchungszeitraum,
aus dem Teilnetzwerke herausgegriffen und separat betrachtet wurden. Die LLF
der (offiziell) positiven Rinder lieferten zusammen mit dem Betriebe-Datensatz

die nétigen Informationen zur Erstellung eines Netzwerkes von Tierkontakten.

Grafisch dargestellt wurden im Rahmen dieser Arbeit zwei eng miteinander
verzahnte Netzwerktypen. Kontakte zwischen (offiziell) TB-positiven Einzeltieren
wurden als ungerichtetes NW visualisiert, wahrend die direkten Handelskontakte
der in den LLF der (offiziell) positiven Rinder vorkommenden Betriebe als
gerichtetes NW abgebildet wurden. Diese Vorgehensweise spiegelt wider, dass
Tierkontakte bidirektionale Verbindungen zwischen zwei Individuen und
Tierbewegungen zwischen Betrieben gerichtete (Handels-)Kontakte darstellen
(MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a; DUBE et al., 2011).

1.3.2.1. Netzwerk der Tierbewegungen

Die Erfassung aller Tierbewegungen mit Beteiligung von Betrieben aus dem
Untersuchungsgebiet ergab ein gerichtetes Netzwerk mit 34.071 Knoten (13.402
Betriebe der Alpenkette, die in das Netzwerk eingebunden sind, 2.637 isoliert
liegende Betriebe der Alpenkette, 18.032 Betriebe auBerhalb der Alpenkette, die
jedoch in direktem Austausch mit Betrieben innerhalb stehen) und 4.830.183 bzw.
182.137 Kanten bei Streichen mehrfach vorkommender Verbindungen zwischen

denselben Knoten.

Dieses Netzwerk (im Folgenden NW 1 genannt) wurde lediglich zur Berechnung
der NW-ZentralitatsmafRe In-Degree (InD) und Out-Degree (OutD) herangezogen,
die lokal definiert sind (d. h. nicht auf das gesamte Netzwerk Bezug nehmen,
sondern lediglich auf die direkten Kontakte der betrachteten Betriebe). Die auf
dem NW 1 basierenden InD-Werte gingen als Kovariablen in die
Regressionsanalysen auf Betriebsebene ein. Von einer Darstellung des NW 1

wurde aus Griinden der Ubersichtlichkeit abgesehen.
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In dieser Arbeit wurde das NW vor der Berechnung aller nicht lokal definierten
ZentralitdtsmalRe zusétzlich auf diejenigen Bewegungen eingeschrankt, bei denen
beide beteiligten Betriebe innerhalb des Untersuchungsgebietes entlang der
Alpenkette lagen (im Folgenden NW 2 genannt). Kontakte zu Betrieben auf3erhalb
des Untersuchungsgebietes sind im NW 2 im Gegensatz zu NW 1 also nicht
enthalten. Das NW 2 bestand aus 2.176.741 Kanten/Bewegungen zwischen im
Untersuchungsgebiet verorteten Betrieben/Knoten. Zur Datenexploration wurde
die Struktur des NW 2 aggregiert nach Betriebstypen visualisiert.

In dieser Arbeit diente die Berechnung der Zentralitditsmalle der Betriebe im
Untersuchungsgebiet vornehmlich der Datenexploration. Mdgliche Unterschiede
zwischen  verschiedenen Betriebsgruppen hinsichtlich  Betriebstyp und
Infektionsstatus sollten visualisiert und auf ihre Eignung als Kovariablen in den
Regressionsanalysen betrachtet werden. Zur grafischen Darstellung wurde
wiederum eine Shiny-Applikation erstellt (siehe Abb. 34, im Anhang, Kap. IX.4,
S.139), welche es ermoglichte, Scatterplots zu zwei verschiedenen
ZentralitdtsmaBen zu erstellen und dabei positive Betriebe und Betriebe
bestimmter Typen hervorzuheben. AulRerdem konnten die Zentralitdtsmalle von
bestimmten Betrieben abgefragt werden, welche in den Netzwerk-Applikationen

(s.u.) ob ihrer zentralen Stellung auffielen.

Zu diesem Zweck wurden mithilfe des R-Paketes igraph (CSARDI und NEPUSZ,
2006) die nachfolgend aufgefiihrten NW-Parameter fur alle Betriebe mit positiven
und ausschlieBlich negativen TB-Testergebnissen im Untersuchungsgebiet
errechnet und tabellarisch abgelegt, sodass sie in der Applikation als Variablen fur
die x- und y-Achse selektiert werden konnten:

gewichteter In- und Out-Degree

ungewichteter In- und Out-Degree

Eigenvektor-Zentralitat (ungewichtet und gewichtet)
Betweenness-Zentralitit (ungewichtet und gewichtet, normalisiert)
Closeness-Zentralitat (in und out)

Fur die zur Berechnung der Kennzahlen verwendeten Formeln wird auf die
Dokumentation zum igraph-Paket verwiesen (THE IGRAPH CORE TEAM,
2014). Aus Grinden der Einheitlichkeit der NW-Parameter innerhalb der
Applikation wurde auch fiir die Berechnung der (grundsatzlich lokal definierten)
In- und Out-Degrees auf das zuvor abgegrenzte NW 2 zuriickgegriffen. Das
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zugrunde liegende Netzwerk konnte dabei zeitlich auf Bewegungen innerhalb
waéhlbarer Zeitfenster von Monaten oder Kalenderjahren begrenzt oder der
gesamte Untersuchungszeitraum betrachtet werden. Da alle Zentralitdtsmafe eine
stark  rechtsschiefe  Verteilung aufwiesen und sich die meisten
Untersuchungseinheiten (Betriebe) im unteren linken Bereich des Achsenkreuzes
des Scatterplots befanden, wurden zwei Einstellungsmoglichkeiten implementiert,
um die visuelle Erfassung zu erleichtern. Der Einfluss extremer Werte konnte
durch das Logarithmieren der Variablen visuell gemindert oder die 0,05 %
Untersuchungseinheiten mit den hochsten Werten gestrichen werden. Selektierbar
waren weiterhin das farbliche Hervorheben der verschiedenen Betriebstypen
sowie des Infektionsstatus entsprechend dem bekannten Farbschema, Betriebe
ohne TB-Testergebnisse konnten ausgeblendet werden. Um die Unterschiede
zwischen selektierten  Betriebsgruppen deutlich zu machen, wurden
Kerndichteschéatzer fur die jeweiligen Verteilungen aggregiert nach Betriebstypen
und Infektionsstatus angrenzend an die entsprechenden Achsen eingebaut.
Weiterhin wurden einige globale NW-Kennzahlen wie die Dichte und die
schwach verbundene Riesenkomponente flir das betrachtete NW berechnet und in

der Applikation ausgegeben.

Abb. 34 (im Anhang, Kap. 1X.4, S. 139) zeigt die Oberflache der Applikation zur
Exploration der ZentralitdtsmaRe anhand eines Beispiels. In Kap. 1VV.2.2.1 wurden
einzelne Grafiken zu ausgewahlten NW-Parametern abgebildet und die
vorgenommenen Einstellungen im Text erlautert. Besonderes Augenmerk wurde
beim Vergleich der Betriebstypen auf die Gruppe der Almbetriebe gelegt,
wahrend die Betriebsgruppen der Handler, Zuchter und Schlachtbetriebe in dieser
Studie von untergeordnetem Interesse waren und teilweise ausgeblendet wurden.
Die Scatterplots wurden insbesondere zur Beschreibung des Netzwerkes im
Ganzen verwendet, wahrend die Kerndichteschatzer Unterschiede zwischen

verschiedenen Gruppen besser widerspiegelten.

Als Vorbereitung fir die Visualisierung des Handelsnetzwerkes wurde der
Datensatz aller Bewegungen mit Beteiligung von Betrieben aus den LLF positiver
Tiere um Informationen aus den Datensatzen zu allen Betrieben Bayerns, den LLF
positiver Tiere und den PLZ-Gebieten erganzt. Um eine epidemiologisch
interessante Betriebsgruppe zu beleuchten und zugleich die visuelle Erfassung zu

erleichtern, wurde nachfolgend auf die Bewegungen eingeschréankt, die zwischen
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den Betrieben aus den LLF positiver Tiere (im Folgenden LLF-Betriebe genannt)
erfolgten. Als Grundlage fur dieses Handelsnetzwerk (im Folgenden NW 3
genannt) verblieben 540 Knoten, welche den LLF-Betrieben entsprechen sowie
931.030 Kanten, welche Tierbewegungen zwischen diesen Knoten symbolisieren.
Den Kanten wurden aus den LLF der positiven Tiere auBerdem zwei Attribute in
Form von Indikator-Variablen zugewiesen, welche in der Netzwerk-App die
Farbe der Kanten bestimmen (siehe Kap. 111.1.3.2.3). Die Grundfarbe der Kante
wird dadurch festgelegt, ob diese die Bewegung eines positiven oder offiziell
positiven Rindes darstellt, wahrend die dynamische Farbgebung zeigt, ob die
Bewegung vor oder bereits wahrend des MIZ des bewegten Tieres stattfand.

In dieser Studie wurde mit dem Handelsnetzwerk zwischen den LLF-Betrieben
ein zeitabhangiges Netzwerk durch Aggregieren in eine statische und somit
einfacher abzubildende Form gebracht. Mit der Kausalitatstreue wurde von
LENTZ et al. (2013) eine GroRe definiert, um die Gilte einer statischen
Approximation eines zeitabh&ngigen Netzwerkes abzuschétzen (siehe
Kap. 11.2.1.2) Die Kausalitatstreue-Werte wurden fur das NW 2, fir das in der
Applikation visualisierte NW aus allen Bewegungen zwischen LLF-Betrieben und
flr das nur aus den Bewegungen positiver Tiere bestehende Netzwerk berechnet,
um den Anteil der kausalen Pfade an den in der statischen Approximation

vorhandenen Pfaden zu bestimmen.

1.3.2.2. Netzwerk der Tierkontakte

Als Basis fur die Erstellung des Netzwerkes der Tierkontakte diente der Datensatz
mit den direkten und indirekten Kontakten zwischen (offiziell) positiven Tieren.
Die positiven Tiere stellen dabei Knoten und die Kanten die Kontakte zwischen

den Tieren dar.

Zur Exploration des Tierkontakte-Netzwerkes wurde die Anzahl der Aufenthalte
und Kontakte der positiven und offiziell positiven Tiere nach den zugeordneten
Betriebstypen und dem Infektionsstatus der Tiere aufgeschlisselt. AuRerdem
wurden die relativen Haufigkeiten der Anzahl (unterschiedlicher) durchlaufener
Alm- und anderer Betriebe im Vergleich der (offiziell) positiven und negativen

Tiergruppen grafisch dargestellt.

1.3.2.3. Visualisierung beider Netzwerktypen
Um der gegenseitigen Abhéngigkeit der beiden abgebildeten Netzwerke
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Rechnung zu tragen und die Betrachtung verschiedener Zeitfenster zu
ermoglichen, wurde fir die gleichzeitige Visualisierung beider Netzwerke ein
interaktiver Ansatz in Form einer Shiny-App gewéhlt. Im Kontaktnetzwerk sind
die Knoten stets kreisférmig und stellen Tiere dar, wahrend die Knoten im

Handelsnetzwerk Quadratform haben und Betrieben entsprechen.

Grafik A in Abb. 2 zeigt ein fiktives Beispiel fur ein Handelsnetzwerk. Die
quadratisch geformten Knoten stellen somit Betriebe dar, die gerichteten Kanten
Tierbewegungen. Die Farbgebung entspricht dem in der gesamten Arbeit
verwendeten Farbschema (siehe Kap. 111.1.3). Die dunkelblau bzw. dunkelrot
gefarbten Betriebe rechts im Bild gelten zum Beispiel als offiziell positive
Betriebe, wobei sich der rote Betrieb bereits im MIZ befindet, wéhrend der erste
positive TB-Befund bei dem dunkelblauen Betrieb noch ber ein Jahr entfernt
liegt. Der hellrote Betrieb unten im Bild ist lediglich als positiv zu bewerten, da
der dort erhobene Befund nicht durch eine postmortale Untersuchung bestétigt
wurde. Auf dem verbleibenden, nicht farblich markierten Betrieb wurde wéhrend
des Untersuchungszeitraums dagegen kein positiver TB-Befund erhoben. Die
hell- bzw. dunkelblau gefarbten Kanten entsprechen Bewegungen von Tieren,
welche spater positiv (hellblau) bzw. offiziell positiv (dunkelblau) getestet
wurden, wobei der Zeitpunkt der Bewegung aber noch nicht im MIZ von einem
Jahr vor dem ersten positiven Befund lag. Die hell- und dunkelroten Kanten
symbolisieren Bewegungen von positiv (hellrot) bzw. offiziell positiv getesteten

Tiere, die bereits wahrend des MIZ stattfanden.

@)

] @)

A B ©

Abb. 2: Beispiele fur ein Handelsnetzwerk (A) und ein Kontaktnetzwerk (B)

In Grafik B in Abb. 2 sind die Knoten kreisférmig und entsprechen Tieren. Ihre
Farbe symbolisiert den Infektionsstatus des Tieres zum betrachteten Zeitpunkt.
Die Kanten sind in diesem Fall ungerichtet bzw. bidirektional, da sie Kontakte
zwischen den Tieren darstellen (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Die Farbe

der Kanten steht hier fir den minimalen Infektionsstatus der am Kontakt
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beteiligten Tiere zum Zeitpunkt des Kontaktes. Fur einen Farbwechsel der Kante
zu (dunkel)rot mussen sich also beide Tiere im MIZ befinden. Da bei beiden
beteiligten Tieren sowohl der Ansteckungszeitpunkt als auch der infektiose
Zeitraum im MIZ vermutet werden, sollten mit dieser VVorgehensweise diejenigen
Kontakte hervorgehoben werden, bei denen eine erfolgte Ansteckung als
besonders plausibel angenommen werden kann. So befanden sich zwei der Tiere
mit offiziell positiven Befunden (dunkelrote Knoten) sowie zwei der Tiere mit
positiven Befunden (hellrote Knoten) zum betrachteten Zeitpunkt bereits im MIZ,
das verbleibende positive (hellblau) und offiziell positive Tier (dunkelblau)
hingegen noch nicht. Die Kontakte zwischen den in der Grafik mittig liegenden
positiven und offiziell positiven Tieren fanden im MIZ von jeweils beiden
beteiligten Tieren statt (hell- und dunkelrote Kanten), bei allen anderen Kontakten
befand sich mindestens eines der beteiligten Tiere noch nicht im MIZ (hell- und

dunkelblaue Kanten).

Im Anhang (Kap. IX.5, S.140) befinden sich ndhere Ausfiuhrungen zur
Oberflache und den Einstellungsmaoglichkeiten der zur Netzwerk-Visualisierung
verwendeten Applikation. In Kap. IV.2.1 werden lediglich die erzeugten Grafiken

aufgefiihrt und die gewéhlten Einstellungen im Text erldutert.

1.3.3. Regressionsanalysen

Um auf der vorhandenen Datengrundlage mdgliche Risikofaktoren fir das
Auftreten von TB auf Betriebs- und Tierebene zu identifizieren, wurden auf
beiden Ebenen Regressionsanalysen durchgefiihrt. Als bindre Zielgrofie wurde in
beiden Féllen das Vorhandensein mindestens eines positiven Einzeltierbefundes
gewahlt, weshalb logistische Regressionsmodelle verwendet wurden. Die p-Werte
beziehen sich dabei auf die Hypothese p = 0 (entsprechend exp(B) = 1). In die
Auswertung wurden nur Tiere und landwirtschaftliche Rinderhalter aus dem
Untersuchungsgebiet einbezogen, denen entweder positive oder ausschlielich

negative Testergebnisse zugeordnet waren.

1.3.3.1. Betriebsebene
Fur die Regressionsmodelle auf Betriebsebene wurden folgende Kovariablen
verwendet:

o Betriebsgrofie, logarithmiert (= durchschnittliche Anzahl gemeldeter
Rinder am Jahresende gemittelt Uber den Untersuchungszeitraum)
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o Eingang von Tieren mit 6sterreichischen Ohrmarken (binar)

o In-Degree  (InD), logarithmiert  (gewichtet und  ungewichtet,
aufgeschlusselt nach Betriebstypen der Herkunftsbetriebe)

o Landkreis

Die Angaben zur BetriebsgroRe sowie zum LKR konnten unverandert dem
Betriebe-Datensatz entnommen werden. Als Referenzkategorie wurde der LKR
TOL verwendet, fiir alle Gbrigen LKR im Untersuchungsgebiet wurden

Koeffizienten geschatzt.

Aulerdem wurden mit dem gewichteten und ungewichteten In-Degree zwei
NW-ZentralitdtsmaRe als Kovariablen ausgewahlt. Dazu wurden Informationen
aus den Datensatzen aller Tierbewegungen mit Beteiligung von bayerischen
Betrieben und aller bayerischen Betriebe im Zusammenhang mit Rinderhaltung
miteinander kombiniert. Als Berechnungsgrundlage der gewichteten InDs der
Betriebe diente der unverénderte Bewegungsdatensatz, wahrend zur Kalkulation
der ungewichteten InDs alle mehrfach vorkommenden Bewegungen entfernt
wurden. Die erzeugten Datensdtze wurden auf Zielbetriebe aus dem
Untersuchungsgebiet sowie auf landwirtschaftliche Rinderhalter beschréankt, da in
der HIT nur diesem Betriebstyp positive Befunde zugeordnet waren. Weiterhin
wurde fir jeden Betrieb eine Dummy-Variable fiir den Eingang von Tieren mit
oOsterreichischen Ohrmarken erstellt. Insgesamt gingen 8.680 landwirtschaftliche
Rinderhalter aus dem Untersuchungsgebiet mit positiven (n = 239) oder
ausschlieBlich negativen (n = 8.441) TB-Testergebnissen in die Analyse ein. Aus
diesem Datensatz wurden auBerdem zwei Teildatensatze gebildet, welche die
Berechnung von Regressionsmodellen fiir die jeweilige Betriebsgruppe erlaubten:
ein Datensatz mit Haltern aus dem LKR OA (n = 1.674), fur den in der HI-Tier
die Mehrzahl der TB-Félle registriert worden war (siehe Tab. 1, S. 49), sowie ein

Datensatz mit Haltern, die einen positiven InD (n = 7.791) aufwiesen.

Mit dem Ziel einer einfachen Sensitivitatsanalyse wurden verschiedene

Komponenten des Modells variiert. So wurden die folgenden Modelle berechnet:

o Modell mit allen landwirtschaftlichen Rinderhaltern im
Untersuchungsgebiet, InDs aufgeschlisselt nach den flinf Betriebstypen

o Modell mit landwirtschaftlichen Rinderhaltern aus dem LKR OA

o Modell mit landwirtschaftlichen Rinderhaltern mit positivem InD

o Modell mit allen landwirtschaftlichen Rinderhaltern und gewichteten
anstelle von ungewichteten InDs
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1.3.3.2. Tierebene

In &hnlicher Weise wurden die Regressionsanalysen auf Tierebene vorbereitet.
Untersuchungseinheiten waren in diesen Modellen die im Untersuchungsgebiet
positiv und ausschlieBlich negativ befundeten Tiere. Das Ziel dieser Analysen
war, den Einfluss der Anzahl an Stationen in den LLF der Tiere auf deren

Infektionsstatus zu quantifizieren.

Folgende Kovariablen gingen in das Modell ein:

o Alter des Tieres zum Zeitpunkt des ersten positiven Tests (positive Tiere)
bzw. des letzten Tests (negative Tiere) in Jahren
o Anzahl der im LLF durchlaufenen Stationen bis zum Testzeitpunkt

(Definition s.u.)
(mit und ohne Berticksichtigung mehrfacher Aufenthalte auf denselben
Betrieben, aufgeschlisselt nach Sammelbetriebstyp Almbetrieb/Nicht-
Almbetrieb)
o Landkreis des Heimatbetriebes zum Testzeitpunkt (s.u.)
Aus den Datensétzen zu Betrieben, Befunden, (offiziell) positiven Rindern und
den LLF positiv und negativ untersuchter Rinder wurde ein neuer Datensatz als
Grundlage fir die Regressionsmodelle erstellt. Nach Datenbereinigung,
Beschrankung auf Untersuchungsgebiet und -zeitraum sowie Entfernung der
Tiere, welche nicht durchgéngig in Bayern gelebt hatten, verblieben 628 Tiere mit

positivem und 326.072 Tiere mit ausschlieRlich negativen Testergebnissen.

Als Testzeitpunkt wurde bei den positiven Tiere das Datum des ersten positiven
Befundes gewadhlt, bei nicht positiven Tieren das Datum des letzten bekannten
Befundes im Untersuchungszeitraum. Diesem Datum wurde der jeweilige
Heimatbetrieb sowie dessen LKR zugeordnet. Das Alter der Tiere entsprach der
Differenz von Geburtsdatum und Testdatum in Jahren.

Ahnlich der Kalkulation gewichteter und ungewichteter InDs auf Betriebsebene
wurde als Berechnungsgrundlage der Anzahl an Stationen im LLF der Tiere
einmal ein Datensatz mit allen in den LLF enthaltenen Tierbewegungen
verwendet, wéhrend doppelt vorhandene Zeilen beim zweiten Mal ausgeschlossen
wurden. So wurden mehrfache Aufenthalte auf einem Betrieb nur bei der
Berechnung der ,,gewichteten“ Anzahl an Stationen beriucksichtigt. Bei der
Kalkulation der ,,ungewichteten Anzahl der Stationen lag der Fokus somit
weniger auf der Anzahl der Aufenthalte pro Tier als auf der Anzahl
unterschiedlicher durchlaufener Betriebe. Die errechneten Parameter wurden

auflerdem nach Sammelbetriebstypen aufgegliedert: Die Betriebstypen Halter,
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Zuchter und Héndler wurden zu einer Sammelkategorie von ,Nicht-
Almbetrieben” zusammengefasst, welcher die Kategorie der Almbetriebe
gegenuberstand. Stationen auf Schlachthéfen wurden nicht bertcksichtigt. Analog
zur Vorgehensweise auf Betriebsebene wurde ein Teildatensatz zu Tieren
gebildet, welche zum Testzeitpunkt (s.0.) auf Betrieben im LKR OA gemeldet
waren (n = 64.098).

Um die Robustheit der Ergebnisse einzuschétzen, wurden wie auf Betriebsebene

mehrere Modelle berechnet:

o Modell mit allen im Untersuchungsgebiet getesteten Tieren (welche die
0.9. Kriterien erflllten), Anzahl der verschiedenen durchlaufenen Betriebe,
dabei Aufschlisselung der Anzahl nach Almbetrieben und anderen
Betriebstypen (Sammelgruppe)

o Modell mit Tieren, welche zum Testzeitpunkt Betrieben aus dem LKR OA
zugeordnet waren
o Modell mit allen im Untersuchungsgebiet getesteten Tieren, Anzahl der

Betriebswechsel, dabei Aufschlisselung der Anzahl nach Almbetrieben
und anderen Betriebstypen (Sammelgruppe)

2. Daten zum Rotwild

2.1. Beschreibung

Vom LGL wurden Daten zu 65 TB-Féllen beim Rotwild in Bayern in Form einer
Excel-Tabelle zur Verfligung gestellt. Die Daten stammten aus dem
ERA-Net-Projekt ,,Tuberculosis in Alpine Wildlife* (ANONYMUS, 2013;
BUTTNER et al.,, 2013b; FINK et al., 2015) und dessen Folgeprojekt, dem
bayerischem Rotwild-Monitoring (MULLER et al., 2014). Die beiden Projekte
schlossen die drei Jagdsaisonen von 2011/2012 bis einschlief3lich 2013/2014 ein
(BUTTNER et al., 2013b; MULLER et al., 2014), wobei die Jagdsaison
2012/2013 als (berlappender Zeitraum beider Studien zu verstehen ist (siehe
Kapitel 11.1.4.2.1). Der letzte in dieser Studie verwendete TB-Fall beim Rotwild
stammt vom 19.03.2014. Die vorliegenden kulturell bestatigten M. caprae-Falle

(n = 65) verteilten sich zeitlich folgendermalien auf die betrachteten Jagdsaisonen:

o 2011/2012 (ERA-Net): n=3
o 2012/2013 (Uberlappender Zeitraum): n=238
o 2013/2014 (Monitoring): n=24

Weiterhin lagen zu beiden Studien Landkarten vor, welche die Unterteilung der
Untersuchungsgebiete in Planquadrate (10x10 km? bzw. 5x5km? Flache)
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veranschaulichten. Diese unterschieden sich zwischen beiden Projekten in
Bezeichnung, Anzahl und Lage. Der Wechsel des Systems und damit der
verwendeten Landkarte stimmte zeitlich nicht mit dem Startzeitpunkt des
Rotwild-Monitorings Uberein, sodass zwei TB-Félle aus der Jagdsaison
2013/2014 noch in der Karte zur ERA-Net-Studie dargestellt werden mussten.

Zu jedem TB-positiven Wildstlick lagen Informationen zu der Tier-ID (laufende
Nummer), zum Abschuss- bzw. Funddatum, zum Fundort (Planquadrate) und zum
geschéatzten Alter des Tieres vor. In dieser Arbeit wurden lediglich die Variablen
(Fund-)Datum und Planquadrat (= Fundort) verwendet. Aufgrund fehlender
Angaben zum Funddatum konnten von 65 vorliegenden Fallen tuberkuldsen

Rotwildes 62 vollstandige Datenzeilen verwendet werden.

2.2. Auswertung

Ziel der Auswertung war die Visualisierung moglicher rdumlicher und zeitlicher
Uberlappungen beziiglich bekannter TB-Félle bei Rindern und Rotwild. Mithilfe
des R-Pakets Shiny (R CORE TEAM, 2015) wurde eine Applikation
programmiert, die interaktiv modifiziert werden kann. Dabei wurden die
Planquadrate aus beiden Studien nachgezeichnet und in die erstellte Karte zur
geografischen Deskription der TB-Situation der Rinder im Untersuchungsgebiet
(siehe Abb. 33, im Anhang, Kapitel 1X.3, S. 138) eingefiigt. AnschlieRend wurden
die TB-Fallzahlen in Form unterschiedlich groBer gelber Kreise in die

entsprechenden Planquadrate eingezeichnet.
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IVV. ERGEBNISSE

1. Deskription der Daten zum TB-Geschehen bei Rindern

und Rotwild sowie zu Rinder- und Almwirtschaft

1.1. Beschreibung der Befunde

Die 370.121 nach der Datenbereinigung verbliebenen TB-Untersuchungsbefunde
aus dem Untersuchungsgebiet wurden zundchst nach Testergebnis betrachtet. Fir
den Untersuchungszeitraum von 2010 bis einschlieBlich 2014 waren in der
HIT-Datenbank 925 positive (0,25 %), 1.231 fragliche (0,33 %) und 244 (0,07 %)
ungultige Testergebnisse hinterlegt. Dem standen 367.721 Befunde mit negativem
Ergebnis (99,35 %) gegeniiber.

Die TB-Befunde wurden anschlielfend danach gruppiert, ob sie am lebenden Tier
(n = 368.643) oder postmortal (n = 1.478) erhoben worden waren. Abb. 3 zeigt die
Verteilung der am lebenden Tier durchgefiihrten TB-Untersuchungen nach
Testmethode und Ergebnis. Dabei entsprechen die GroRen der Flachen der Anzahl

der zugehorigen Befunde.
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Gamma-Interferon-Test Tuberkulin-Monotest Tuberkulin-Simultantest
(399 pos., 151 inv,, (192 pos., 633 fragl., (101 pos., 598 fragl.,
319 neg.) 27933 neg.) 338.266 neqg.)

Abb. 3: Zahl der am lebenden Tier durchgefihrten TB-Tests nach
Untersuchungsmethode und Ergebnis (n = 368.643, pos. = positiv, fragl. =
fraglich, inv. = ungultig, neg. = negativ)

Am lebenden Tier wurde am h&ufigsten der Tuberkulin-Simultantest (TSI)
durchgefuhrt, bei dem 0,03% der Ergebnisse positiv ausfielen. Am
zweithdufigsten durchgefiihrt wurde der Tuberkulin-Monotest (TMO) mit 0,67 %
positiver  Testergebnisse.  Beim  vergleichsweise  selten  angewandten
Gamma-Interferon-Test waren dagegen 45,91 % der Ergebnisse positiv. Wéhrend

lediglich dem Gamma-Interferon-Test in der HIT-Datenbank ungiltige
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Testergebnisse zugeordnet waren (17,38 % der Gamma-Interferon-Tests), wiesen
TMO und TSI Eintragungen zu fraglichen Ergebnissen auf (TMO 2,20 %, TSI
0,17 %).

In Abb. 4 wird die Zahl der postmortal erhobenen TB-Befunde aufgeschlisselt

nach Untersuchungsmethode und Ergebnis dargestelit.
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Kultureller Machweis Polymerasekettenreaktion
(129 pos., 395 neg.) (104 pos., 82 ung., 758 neg.)

Abb. 4: Zahl der postmortal durchgefiuhrten TB-Tests nach
Untersuchungsmethode und Ergebnis (n = 1.478, pos. = positiv, fragl. =
fraglich, ung. = ungltig, neg. = negativ)

Der Anteil positiver Ergebnisse ist bei den postmortal durchgefihrten
Untersuchungen (15,76 %) aufgrund der Vorselektion der untersuchten Tiere
hoher als bei den Lebenduntersuchungen (0,19 %). Die postmortal erhobenen
Befunde gelten gemaR der RindTbV als bestétigt TB-positiv (2013). Deshalb sind
die zugehdrigen Flachen mit dem intensiveren roten Farbton eingefarbt, der in
dieser Arbeit das Attribut ,,offiziell positiv" symbolisiert. Die PCR kam bei der
postmortalen Untersuchung hdufiger zum Einsatz als der kulturelle Nachweis
nach Anzucht der Mykobakterien und fiihrte in 10,90 % der Félle zu einem

positiven Ergebnis. In der Kultur wurden 24,62 % der Proben als positiv beurteilt.

1.2. Beschreibung der Betriebe
Weiterhin wurden die im Untersuchungsgebiet lokalisierten Betriebe (n = 16.039)
nach ihrem Betriebstyp und dem durch die TB-Befunde zugeordneten

Infektionsstatus aufgeschlisselt (Abb. 5).
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Abb. 5: Betriebe im Untersuchungsgebiet aufgeschlisselt nach Betriebstyp
und TB-Infektionsstatus (n = 16.039)

Von  15.030 Betrieben ~ mit  landwirtschaftlicher ~ Rinderhaltung  im
Untersuchungsgebiet waren in der HIT bei 8.961 Betrieben (59,66 %)
TB-Testergebnisse eingetragen. Die im Folgenden angegebenen Prozentzahlen
beziehen sich dennoch stets auf die Gesamtanzahl der Rinderhaltungen im
Untersuchungsgebiet, da die Berechnung des OTF-Status gemaR RindTbV ebenso
gehandhabt wird. Im Untersuchungsgebiet besalRen 271 Betriebe (1,80 %) zum
Zeitpunkt oder kurz vor der Erhebung des Befundes jeweils mindestens ein Tier
mit fraglichem, nicht positiv bestatigtem Testergebnis, 239 Betriebe (1,59 %) ein
TB-positiv getestetes Rind und davon 43 Betriebe (0,29 %) ein offiziell positives
Rind. Der Anteil von Betrieben mit ungiltigen Testergebnissen an diesen
Betriebsgruppen wurde dabei nicht dargestellt. Bei den verbleibenden 14.520 im
Untersuchungsgebiet angesiedelten Betrieben vom Typ 1 (96,61 %) wurden
entweder keine TB-Untersuchungen durchgefuhrt (n = 6.069 Betriebe, 40,38 %)
oder nur negative (n; = 8.441 Betriebe) und/oder ungultige Befunde (n; = 10)
erhoben (n = ny+n, = 8.451 Betriebe, 56,23 %).

Fur den Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 kénnen im
Untersuchungsgebiet aufgrund der HIT-Daten somit 99,71 % der Betriebe mit
landwirtschaftlicher Rinderhaltung als TB-frei im Sinne der RindTbV beurteilt
werden, da laut Gesetzestext lediglich Betriebe mit Tieren, die postmortal
erhobene positive TB-Befunde aufweisen, als TB-positiv gelten (Verordnung zum

Schutz gegen die Tuberkulose des Rindes, 2013).

1.3. Beschreibung der Tiere

Insgesamt wurden von 2010 bis 2014 im Untersuchungsgebiet entlang der
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Alpenkette 348.388 Rinder auf TB getestet. VVon dieser Gesamtmenge wiesen
348.384 Tiere bei mindestens einer Untersuchung giltige Testergebnisse auf. Zur
Zahl der nicht getesteten Rinder lagen keine Daten vor. Tiere mit ausschlief3lich
unglltigen Testergebnissen wurden in der folgenden Beschreibung nicht
bertcksichtigt (n = 4). Bei 677 Tieren (0,19 %) wurde unabhangig von der
Untersuchungsmethode ein positiver Befund erhoben, welcher bei 129 Tieren
(0,04 %) postmortal bestatigt werden konnte. Fiir 916 Tiere (0,26 %) waren in der
HIT-Datenbank fragliche Testergebnisse eingetragen, ohne dass der Verdacht
einer TB-Infektion durch weitere Tests bestatigt wurde. Die Untersuchungen von
346.791 Tieren (99,54 %) flhrten zu negativen und teilweise zusatzlich zu

ungultigen TB-Befunden.

1.4, Geografische Deskription

Eine Ubersicht zur geografischen Verteilung der betrachteten Variablen
hinsichtlich Rinderwirtschaft, Almwirtschaft und TB-Geschehen beim Rind auf
die LKR und kreisfreien Stadte im Untersuchungsgebiet zeigt Tab. 1.
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Im Folgenden wurden einzelne Aspekte zur regionalen Verteilung herausgegriffen
und mithilfe der programmierten Applikation zur genaueren Differenzierung auf
PLZ-Ebene visualisiert. Zur Orientierung zeigt Abb. 6 die Lage der Landkreise
und kreisfreien Stadte im Untersuchungsgebiet. Die Farbintensitét gibt in diesem
Beispiel die absolute Anzahl von Almbetrieben pro LKR wieder, welche im
LKR OA am hdochsten war.
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Abb. 6: Lagen der LKR und kreisfreien Stadte im Untersuchungsgebiet;
Farbintensitat der griinen Farbe in Abhangigkeit zur Anzahl von in der HIT
erfassten Almbetrieben fur den Zeitraum von 2010 bis 2014

Im Folgenden sind jeweils die PLZ-Gebiete blau umrandet, welche die héchsten
numerischen bzw. prozentualen Werte der betrachteten Variable aufweisen. Um
mogliche raumliche Uberschneidungen zwischen Rindern und Rotwild zu
visualisieren, wurden in die Karten zur Almwirtschaft und der TB-Situation der
Rinder im Untersuchungsgebiet die aus der EMIDA-ERA-Net-Studie und dem
bayerischen Rotwildmonitoring bekannten TB-Falle beim Rotwild Uber den

gesamten von beiden Studien abgedeckten Zeitraum eingezeichnet.

Einen Uberblick tiber die Dichte von Betrieben bietet Abb. 7. Im LKR RO war die
hdchste Anzahl von Betrieben samtlicher Betriebstypen (n = 3.188) sowie von
landwirtschaftlichen Rinderhaltern verortet (n = 2.958), danach folgen die
Allgéuer LKR OA (n = 2.996 bzw. 2.787), UA (n = 2.785 bzw. 2.700) und OAL
(n = 2.449 bzw. 2.342). Die geringste Anzahl von Betrieben fand sich in der
kreisfreien Stadt Kaufbeuren (KF, n = 34 bzw. 32).
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Abb. 7: Anzahl der Betriebe aller in HI-Tier abgefragten Betriebstypen pro
PLZ-Gebiet im Untersuchungsgebiet (fir 2010-2014), Farbintensitat in
Abhangigkeit zur Anzahl von in der HIT erfassten Betrieben, blau umrandet
das PLZ-Gebiet mit der héchsten Anzahl an erfassten Betrieben

Abb. 8 zeigt die Anzahl der Almbetriebe pro PLZ-Gebiet und zugleich die
Lokalisation (Zentroid der Planquadrate) und Anzahl der TB-Félle beim Rotwild.
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Abb. 8: Anzahl der Almbetriebe pro PLZ-Gebiet (griine Einfarbung) sowie
der TB-Falle beim Rotwild (gelb) im Untersuchungsgebiet (fur 2010-2014),
GroRe der gelben Kreise in Abhéngigkeit zur Anzahl der TB-Félle beim
Rotwild, Farbintensitat der griinen Farbe in Abhangigkeit zur Anzahl von in
der HIT erfassten Almbetrieben, blau umrandet das PLZ-Gebiet mit der
hochsten Anzahl an erfassten Almbetrieben

Der LKR OA wies die meisten in der HIT-Datenbank erfassten Almbetriebe
(n = 134) auf, wahrend deren Zahl in den LKR OAL (n = 39), GAP (n = 39), MB
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(n = 39), RO (n = 37) und TOL (n = 34) im Mittel ungefdhr um den Faktor 3
kleiner war. Wahrend die TB-Félle beim Rotwild im LKR OA raumlich
weitgehend mit den sudlich im LKR gelegenen PLZ-Gebieten mit hoher Dichte
von Almbetrieben Uberlappen, ist diese geografische Uberschneidung in den
oberbayrischen LKR TOL und GAP weniger ausgepragt. Der Hotspot des
TB-Geschehens beim Rotwild lag dort in einem Gebiet im Studwesten des LKR
TOL, fur welches in der HI-Tier keine Almbetriebe registriert waren. Im weiter
westlich gelegenen LKR GAP kann wiederum eine Koinzidenz von
TB-Nachweisen beim Rotwild und Gebieten mit hoher Anzahl von Almbetrieben

festgestellt werden.

In Abb. 9 werden der prozentuale Anteil der Rinderhaltungsbetriebe mit
Zugéangen von Almbetrieben sowie die TB-Félle beim Rotwild dargestellt.

v 0o OO0 0O00
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Abb. 9: Prozentualer Anteil der Rinderhaltungen mit Zugangen von
Almbetrieben (grune Einféarbung) sowie TB-Falle beim Rotwild (gelb) im
Untersuchungsgebiet (fur 2010-2014), GrolRe der gelben Kreise in
Abhéangigkeit zur Anzahl der TB-Féalle beim Rotwild, Farbintensitat der
grunen Farbe in Abh&ngigkeit zur Anzahl von Rinderhaltungen mit in der
HIT erfassten Zugangen von Almbetrieben, blau umrandet das PLZ-Gebiet
mit der hochsten Anzahl an Rinderhaltungen mit in der HIT erfassten
Zugangen von Almbetrieben

Trotz einer geringeren Anzahl an Almbetrieben ist der Anteil von Haltern mit
Zugéngen von Almbetrieben im Kreis GAP mit 36,73 % hdher als im LKR OA
(30,1 %) und auch im Vergleich aller LKR am hdchsten. Analog zur Situation bei

den Almbetrieben tberschneiden sich auch die Gebiete mit hohem prozentualen
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Anteil von Haltern mit Almkontakt in den LKR OA und GAP weitgehend mit den
Fundorten tuberkulésen Rotwildes, wahrend dies im LKR TOL nur teilweise der
Fall ist. Das PLZ-Gebiet im LKR TOL selbst, welches die gréRte Zahl von
Rotwildféllen im Karwendelgebiet aufweist, beinhaltet keine Halter mit Zugéngen
von Almbetrieben. Der an GAP angrenzende stidwestliche Teil des LKR TOL
sowie das PLZ-Gebiet mit den einzig nachgewiesenen Rotwildféllen im LKR MB
haben einen vergleichsweise niedrigen Anteil von Haltern mit Almkontakt zu

verzeichnen.

Abb. 10 visualisiert die geografische Verteilung verschiedener Variablen zum
TB-Geschehen bei Rindern auf die PLZ-Bereiche im Untersuchungsgebiet
(Anzahl positiver (A) und offiziell positiver (B) Tiere; prozentualer Anteil
offiziell positiver Rinderhalter (C) und offiziell positiver Almbetriebe (D; in LLF
offiziell positiver Rinder vorkommende Almbetriebe)) sowie die Verteilung der
Rotwildfalle.
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Beim Rotwild lassen sich beziglich des TB-Vorkommens zwei Hotspots
identifizieren (Abb. 10): Im LKR OA stammen die meisten TB-positiv befundeten
Rotwildstiicke aus den an Osterreich angrenzenden PLZ-Gebieten. Der zweite
Hotspot befindet sich in den LKR TOL und GAP (Gebiet Karwendel/Isarwinkel)
und dehnt sich im Westen auf angrenzende Bereiche des LKR OAL aus. Wahrend
sich die positiven Falle in TOL in einem siidwestlich gelegenen PLZ-Gebiet
konzentrieren, liegen sie im LKR GAP uber den gesamten Bereich verteilt.
Relativ isoliert von den beiden genannten TB-Herden liegt der Fundort
tuberkul6sen Rotwildes im LKR MB.

Im Vergleich von Grafik A (positive Tiere) und B (offiziell positive Tiere) aus
Abb. 10 zeigt sich, dass die Verteilung positiv getesteter Rinder iber die LKR OA
und OAL gleichmaRiger erscheint als das Vorkommen offiziell positiver Tiere.
Diese bzw. ihre Heimatbetriebe zum Testzeitpunkt (Abb. 10, Grafik B) finden
sich lokal konzentriert in den grenznahen sudlich gelegenen PLZ-Gebieten des
LKR OA (Oberstdorf: n = 24 offiziell positive Tiere, Sonthofen/Ofterschwang:
n = 21). Die geografische Verteilung der Almbetriebe aus den LLF der (offiziell)
positiven Rinder beschrénkt sich ausschlieBlich auf den sudlichen Teil des LKR
OA sowie auf die kreisfreie Stadt KE (Abb. 10, Grafik D und im Anhang: Abb.
36, Grafik F, Kapitel IX.6, S.144). Auf in der HI-Tier eingetragenen
Almbetrieben in den oberbayerischen LKR wurden dagegen keine (offiziell)

positiv befundeten Rinder gesémmert.

Hinsichtlich der geografischen Uberschneidung von TB-Féllen bei Rotwild und
Rindern lassen sich zwischen den zwei Kerngebieten Allgdu und
Karwendel/Isarwinkel (LKR GAP und TOL) Unterschiede erkennen (siehe Abb.
10). Um bezuglich der Falldefinition eine Vergleichbarkeit der betrachteten
Spezies zu erreichen, wurden flr den geografischen Abgleich zunéchst offiziell
positive Rinder (Abb. 10, Grafik B) néher betrachtet, da bei diesen die
TB-Befunde wie bei den Rotwildstiicken postmortal erhoben wurden. Im LKR
OA konzentrieren sich sowohl die hdchsten Fallzahlen und relativen Anteile
offiziell positiver Rinderhalter (Abb. 10, Grafik C) als auch die Mehrzahl der
TB-Nachweise beim Rotwild auf den stdlichen Teil des LKR. Eine Ausnahme
von dieser groRflachigen Uberschneidung bilden Rotwildfalle im PLZ-Gebiet
Immenstadt. Auch bei Betrachtung der Rotwildfalle im 0Ostlichen Teil des LKR
OA lésst sich eine rdumliche Koinzidenz mit PLZ-Gebieten konstatieren, in denen
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bei Rindern offiziell positive Befunde erhoben wurden. Die bestatigten TB-Falle
beim Rind im LKR OAL Dbefinden sich hauptsdchlich in einem
zusammenhéngenden Gebiet an der Grenze zum LKR OA. Einzelne Nachweise
wurden auflerdem in nordlich und voneinander isoliert liegenden PLZ-Gebieten
des LKR OAL erbracht. Ahnlich stellt sich die Situation im UA dar: Eines der
beiden PLZ-Gebiete mit offiziell positiven Rindern befindet sich am nérdlichen
Rand des LKR, das andere sudlich im LKR UA an der gemeinsamen Grenze der
LKR OA, OAL und UA. Lediglich im Gebiet dieser gemeinsamen Grenze wurde
auch bei Rotwildstiicken TB diagnostiziert; die voneinander isoliert liegenden
PLZ-Gebieten im Norden der LKR OAL und UA weisen keine Uberschneidung

von Nachweisen bei beiden Spezies auf.

Die Situation in den oberbayerischen LKR stellt sich anders dar. Wahrend in dem
gesamten Gebiet nur ein Rind im LKR TOL im PLZ-Gebiet Lenggries als offiziell
positiv eingestuft wurde, verteilen sich die Rotwildfalle rdumlich auf einen
groReren Bereich, der den LKR GAP und die angrenzenden Bereiche der LKR
OAL und TOL umfasst. Die von den restlichen Rotwildfallen relativ weit
entfernten Rotwildfédlle im LKR Miesbach liegen auch im Hinblick auf
TB-Nachweise beim Rind isoliert. Betrachtet man zusatzlich die Zahl positiver
Rinder pro geografischer Einheit, so Gberschneiden sich in den Allgduer LKR fast
alle Félle tuberkuldsen Rotwildes mit den betroffenen PLZ-Gebieten der Rinder
(Abb. 10, Grafik A).

Betrachtet man die Almbetriebe aus den LLF offiziell positiver Rinder, dann fallt
auf, dass die sudlich gelegenen PLZ-Gebiete mit solchen Almbetrieben im OA
fast vollstandig mit den zum Hotspot Allgdu gehdrenden Rotwildféllen
uberlappen (Abb. 10, Grafik D und im Anhang: Abb. 36, Grafik F, Kapitel IX.6,
S.144). In den oberbayerischen LKR tauchte dagegen keiner der dortigen
Almbetriebe in den LLF (offiziell) positiver Tiere auf, sodass dort keine
raumliche Uberschneidung mit dem TB-Geschehen beim Rotwild festzustellen ist.
Durch die Erweiterung auf Almbetriebe aus den LLF positiver Tiere wird im
gesamten Untersuchungsgebiet keine zusatzliche Uberlappung erreicht (Anhang:
Abb. 36, Grafik D und E, Kapitel 1X.6, S. 144).
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2. Netzwerkanalysen

Eine ausklappbare Legende zu den verwendeten Farbschemata und den
Definitionen zu Zentralitdtsmafen aus der NWA wurde erstellt, um die visuelle
Erfassung der dargestellten Abbildungen wahrend des Lesens zu erleichtern.
Diese befindet sich im Anhang auf S. 148 in Kapitel 1X.8.

2.1. Visualisierung der Netzwerke

Die Grundeinstellungen der Applikation zur Visualisierung der Netzwerke waren
folgendermalien festgelegt: Der mutmaliliche infektidse Zeitraum eines Rindes
war auf 365 Tage vor Erhebung des ersten positiven TB-Befundes festgelegt, ein
Kontakt als zeitgleicher Aufenthalt zweier Tiere in einem Betrieb definiert und

das betrachtete Zeitfenster umfasste den gesamten Untersuchungszeitraum.

Abb. 11 zeigt das in der Netzwerk-Applikation visualisierte Handels-NW,
welches aus allen Betrieben der LLF der positiven Rinder (Knoten, n = 540) und
allen zwischen 2010 und 2014 erfolgten Rinderbewegungen zwischen diesen
Betrieben (Kanten, n = 931.030) besteht.

Abb. 11: Handels-NW mit Darstellung aller Bewegungen (grau) zwischen
Betrieben aus den Lebenslaufen positiver Rinder, davon Bewegungen
positiver Tiere (hellblau) hervorgehoben; gesamter Untersuchungszeitraum
von 2010 bis 2014 gewahlt

Wurden alle Bewegungen zwischen den Betrieben aus den LLF der TB-positiv

getesteten Rinder (LLF-Betrieben) ausgewdhlt, fuhrte dies zu einem dichten NW,
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bei dem nur wenige Betriebe isoliert von der Riesenkomponente liegen. Der
Groliteil der Betriebe ist allein Uber die Bewegungen positiver Tiere verbunden.
Allerdings sind visuell kaum mehr Einzelheiten zu erfassen oder zu interpretieren,
weshalb die Darstellung im Folgenden auf die Bewegungen positiver und offiziell

positiver Tiere beschrankt wurde.

In Abb. 12 ist das aus positiven Rindern (Knoten, n = 677) und deren direkten
Kontakten (n = 10.003) bestehende NW fiir den gesamten Untersuchungszeitraum
dargestellt.

oo @
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Abb. 12: Kontakt-NW positiver Rinder, Farbgebung: eine Farbe pro Betrieb,
auf dem Kontakte stattgefunden haben, gesamter Untersuchungszeitraum
von 2010 bis 2014 gewahlt

Die Einfarbung des Tierkontakt-Netzwerkes nach Betrieben ist insofern schwierig
zu interpretieren, als dass mehreren Betrieben aufgrund der begrenzten
Farbpalette dieselbe Farbe zugeordnet sein kann. In aller Regel gehéren nicht
direkt zusammenhédngende Cluster einer Farbe deshalb zu unterschiedlichen
Betrieben. Dennoch lasst sich feststellen, dass einzelne Tiere als Bindeglieder
zwischen ansonsten nicht  verbundenen Betrieben fungieren. Diese
Brickenfunktion wird in der NWA durch die Betweenness-Zentralitét
beschrieben. Im epidemiologischen Sinn stellten diese Tiere also den Kontakt
zwischen Tieren verschiedener Herden her, sodass eine Ubertragung von TB

durch diese Tiere plausibel erscheint. Allerdings liegen 293 der 677 Knoten
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(43,3 %) entweder ganz isoliert oder in Komponenten, die nicht mit anderen
Komponenten oder gar der Riesenkomponente verbunden sind. Die Infektion
dieser Tiere ist in der vorliegenden Arbeit also nicht unmittelbar durch den
direkten Kontakt bzw. zeitgleichen Aufenthalt in einem Betrieb mit anderen

positiven Rindern zu erkléren.

Um den engen Zusammenhang des Tierkontakt- und Handelsnetzwerkes zu
berticksichtigen, wurden diese im Folgenden bei gleicher Wahl der Einstellungen
nebeneinander abgebildet. Wenn nicht ausdrucklich anders beschrieben, sind im
Tierkontakt-NW ausschlieBlich direkte Kontakte im Sinne von gleichzeitigen

Aufenthalten im selben Betrieb dargestellt.

Links in Abb. 13 ist das Kontakt-NW positiver Rinder, rechts das Handels-NW
beschrankt auf die Bewegungen (offiziell) positiver Rinder zwischen den
LLF-Betrieben zu sehen. Dabei entspricht die Grundfarbe der Kontakte bzw.
Bewegungen dem Infektionsstatus der beteiligten Tiere (bei Kontakten) bzw.
ausfiihrenden Tiere (bei Bewegungen). Kontakte bzw. Bewegungen positiver
Tiere werden hellblau und diejenigen der offiziell positiven Rinder dunkelblau
dargestellt (Legende im Anhang, Kapitel 1X.8, S.148). Zusatzlich zum
Infektionsstatus der Tiere wird die Farbgebung der Kanten dadurch beeinflusst, ob
sich beide beteiligten Tiere zum Zeitpunkt des Kontaktes (Kontakt-NW) bzw.
zum Zeitpunkt der Bewegung (Handels-NW) bereits im mutmallichen infektidsen
Zeitraum von einem Jahr vor Erhebung des ersten positiven Befundes befanden

(Farbumschlag nach hell-/dunkelrot).
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Abb. 13: Kontakt-NW  (links)  und Handels-NW  (rechts);
Kontakte/Bewegungen positiver (hellblaue/-rote Kanten) und offiziell
positiver Rinder (dunkelblaue/-rote Kanten) dargestellt, mutmalilicher
infektidser Zeitraum (MIZ) von einem Jahr Dberucksichtigt, gesamter
Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt

Durch diese zusatzliche Hervorhebung von Kontakten bzw. Bewegungen
positiver (hellrot) und offiziell positiver Rinder (dunkelrot), welche sich zum
Zeitpunkt des Kontaktes oder der Bewegungen bereits im MIZ von einem Jahr vor
dem ersten positiven TB-Befund befanden, lassen sich in Abb. 13 jene Kontakte
und Bewegungen schnell erfassen, bei denen mit hoher Wahrscheinlichkeit eine
Ubertragung (Kontakt-NW) von TB oder ein Betriebswechsel (Handels-NW)
eines bereits infizierten Rindes stattfand. Diese Kantenmenge umfasst besonders
im Kontakt-, aber auch im Handels-NW einen erheblichen Teil der Kanten
insgesamt und insbesondere der Riesenkomponente. Im Handels-NW lasst sich
jedoch feststellen, dass bei alleiniger Berlcksichtigung der Bewegungen
(offiziell) positiver Tiere 80 der 239 Betriebe mit positiven Befunden (33,5 %)
bzw. 8 von 43 Betrieben mit offiziell positiven Testergebnissen (18,6 %)
aullerhalb der Riesenkomponente gelegen und damit nicht allein durch deren
Bewegungen erklarbar sind. Dies l&sst sich verdeutlichen, indem nur diejenigen
Kantenmengen dargestellt werden, die Kontakte und Bewegungen positiver und
offiziell positiver Rinder im MIZ symbolisieren (Abb. 14).
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Abb. 14: Kontakt-NW (links) und Handels-NW (rechts); ausschlief3lich
Kontakte/Bewegungen positiver (hellrote Kanten) und offiziell positiver
(dunkelrote Kanten) Rinder dargestellt, die sich zum Zeitpunkt des
Kontaktes/der Bewegung im mutmaBlichen infektiésen Zeitraum (Ml2Z)
befanden, gesamter Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt

Beschrankt man die Darstellung der Kanten weiter auf die Kontakte bzw.
Bewegungen von postmortal positiv befundeten Rindern (Abb. 15), so
schrumpfen die Riesenkomponenten in beiden Netzwerken so weit, dass der
GroRteil der Knoten isoliert liegt. Im Kontakt-NW macht der Anteil an Kontakten
(Kanten), bei denen beide beteiligten offiziell positiven Rinder sich im MIZ
befanden (dunkelrote Kanten), mehr als die Halfte aller verbliebenen Kanten aus.
Im Handels-NW entspricht der Anteil von Tierbewegungen (Kanten) offiziell
positiver Rinder, bei denen das verbrachte Rind zum Zeitpunkt der Bewegung
schon im MIZ war (dunkelrote Kanten), ungeféhr der Halfte aller Bewegungen

(Kanten) offiziell positiver Rinder.
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Abb. 15: Kontakt-NW (links) und Handels-NW (rechts); ausschlief3lich
Kontakte/Bewegungen (dunkelblaue/-rote  Kanten) offiziell positiver
(postmortal positiv befundeter) Rinder dargestellt, mutmaRlicher infektioser
Zeitraum  (MIZ) von einem Jahr  bericksichtigt,  gesamter
Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt

In Abb. 16 ist der Fokus auf die Betriebstypen gelegt. Somit sind im Kontakt-NW
die Kontakte (Kanten) und im Handels-NW die Betriebe (Knoten) entsprechend
der bekannten Farbschemata (Legende im Anhang auf S.148) nach dem
zugehorigen Betriebstyp eingefarbt. Landwirtschaftlichen Rinderhaltungen ist in
beiden Netzwerken keine eigene Farbe zugeordnet. Die Farbe der dort erfolgten
Kontakte entspricht dem Infektionsstatus positiver Tiere ohne Berlicksichtigung
des MIZ (deshalb blaue Kanten im Kontakt-NW) und die Farbe der
Rinderhaltungsbetriebe im Handels-NW ihrem Infektionsstatus (hellrote bzw.

dunkelrote Knoten).
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Abb. 16: Kontakt-NW  (links)  und Handels-NW  (rechts);
Kontakte/Bewegungen (offiziell) positiver Tiere dargestellt, Farbgebung der
Kanten (Kontakt-NW) bzw. Knoten (Handels-NW) nach dem zugehérigen
Betriebstyp (Anhang: Legende auf S. 148) , gesamter Untersuchungszeitraum
von 2010 bis 2014 gewahlt

Im Kontakt-NW entféllt fast die Halfte der Kontakte zwischen positiven Tieren
(47,63 %) auf Kontakte, welche auf Almbetrieben stattgefunden haben (grine
Kanten). Dies gilt in besonderem Malle fir die Riesenkomponente, bei der
Almbetriebe haufig eine Brickenfunktion zwischen verschiedenen Clustern
einnehmen. Auf die anderen hervorgehobenen Betriebsgruppen der Zichter
(violett), Handler (gelb) und Schlachter (tirkis) entfallen kaum Kontakte

zwischen positiven Tieren.

Etwas anders stellt sich die Situation im Handels-NW dar. Neben Almbetrieben
kommen dort auch Viehhandlern und Ziichtern zentrale Positionen im NW zu.
Jedoch ist auch hier der Grofiteil der Almbetriebe innerhalb der

Riesenkomponente lokalisiert.

Beschrankt man diese Darstellung mit Hervorhebung der zugehdrigen
Betriebstypen wiederum auf Kontakte und Bewegungen positiver und offiziell
positiver Rinder im MIZ (Abb. 17), so l&sst sich die Brickenfunktion der
Almbetriebe im Kontakt-NW besonders gut erkennen.
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Abb. 17: Kontakt-NW (links) und Handels-NW (rechts); ausschlief3lich
Kontakte/Bewegungen positiver (hellrote Kanten) und offiziell positiver
(dunkelrote Kanten) Rinder dargestellt, die sich zum Zeitpunkt des
Kontaktes/der Bewegung im mutmaBlichen infektiésen Zeitraum (Ml2Z)
befanden; Kontakte (links) auf Almbetrieben bzw. Almbetriebe (rechts) grin
eingefarbt, gesamter Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt

Die ehemalige Riesenkomponente ist durch diese Beschrdnkung in kleinere
Cluster und Komponenten zerfallen, da die zwei groRten verbleibenden
Komponenten nur durch wenige Tiere verbunden waren, die sich zum Zeitpunkt
des Kontaktes mehr als ein Jahr vor ihrem ersten positiven Testergebnis befanden.
Im Handels-NW hat sich an der Konnektivitat hingegen wenig geadndert, wobei
trotz der Beschrankung noch mehr als die Halfte der Almbetriebe in der

Riesenkomponente integriert ist.

Beispielhaft wurden in Abb. 18 ein Tier und in Abb. 19 ein Betrieb

hervorgehoben, denen zentrale Positionen im jeweiligen NW zukommen.
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Abb. 18: Kontakt-NW  (links)  und Handels-NW  (rechts);
Kontakte/Bewegungen positiver (hellblaue/-rote Kanten) und offiziell
positiver (dunkelblaue/-rote Kanten) Rinder dargestellt, mutmalilicher
infektioser Zeitraum (MI1Z) von einem Jahr berucksichtigt, Kontakte (links)
auf Almbetrieben bzw. Almbetriebe (rechts) griin sowie Tier A (beide NW)
schwarz hervorgehoben, gesamter Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014
gewahlt

Das seinerseits offiziell positiv befundete Tier A durchlief im Laufe seines Lebens
beispielsweise mehrere Almbetriebe, einen Viehhandler sowie zwei Betriebe mit
zugeordneten postmortal bestatigten positiven TB-Befunden. Im Kontakt-NW
stellt dieses Tier die Verbindung zwischen mehreren ansonsten nicht verbundenen
Betrieben her, darunter zwischen der Riesenkomponente und einem Betrieb mit
mehreren positiv und offiziell positiv befundeten Rindern. Eine Einschleppung
von TB in diesen Betrieb durch das betrachtete Tier kann als wahrscheinlich

angenommen werden.

Der Almbetrieb 270 (Abb. 19) verbindet seinerseits mehrere Betriebe des linken
Clusters innerhalb der Riesenkomponente und kann als Kontaktort zahlreicher
positiver und offiziell positiver Rinder betrachtet werden. Auch im Handels-NW
liegt dieser Almbetrieb an zentraler Position innerhalb der Riesenkomponente.
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Abb. 19: Kontakt-NW  (links)  und Handels-NW  (rechts);
Kontakte/Bewegungen positiver (hellblaue/-rote Kanten) und offiziell
positiver (dunkelblaue/-rote Kanten) Rinder dargestellt, mutmallicher
infektioser Zeitraum (MI1Z) von einem Jahr berucksichtigt, Kontakte (links)
auf Almbetrieben bzw. Almbetriebe (rechts) generell griin, Almbetrieb A in
beiden NW schwarz hervorgehoben, gesamter Untersuchungszeitraum von
2010 bis 2014 gewahlt

Um die Auswirkungen unterschiedlicher MIZ, Kontaktdefinitionen und der
betrachteten Zeitfenster auf die NW zu untersuchen, wurden im Folgenden die
Einstellungen der Applikation hinsichtlich dieser Parameter variiert. Die
zugehorigen Abbildungen befinden sich im Anhang (Kapitel 1X.7, S. 145 f.)

Erhohte man den MIZ der Rinder auf 730 Tage (=2 Jahre) vor dem ersten
positiven TB-Befund, fanden die meisten der existierenden Kontakte bzw.
Tierbewegungen der positiven und offiziell positiven Tiere in diesem Zeitraum
statt (Anhang: Abb. 37, S. 145).

Die Anderung der Kontaktdefinition betraf lediglich das Kontakt-NW. Als
Kontakte wurden nun auch indirekte Kontakte von Tieren betrachtet, die im
Abstand von hochstens 30 Tagen auf demselben Betrieb gemeldet waren
(Anhang: Abb. 38, S.145). Im Vergleich zu ausschlieflich aus direkten
Kontakten bestehenden Netzwerken kann eine Verdichtung des Netzwerkes
festgestellt werden, wodurch sich zugleich die Zahl isoliert liegender Knoten am
Rande des Netzwerkes verringert. Dennoch vermag auch die Einbeziehung

indirekter Kontakte nicht alle positiven Tiere zu verbinden.

Ein besonderes Augenmerk wurde auBerdem auf die Zeitabhangigkeit der
betrachteten Netzwerke gelegt, welche in den statischen Ausgaben der Netzwerke

kaum zum Ausdruck kommt. In der interaktiven Form der Applikation kann dies
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visuell dargestellt werden. Im Anhang werden das Kontakt- und Handels-NW
deshalb uber unterschiedlich lange Betrachtungszeitraume visualisiert (Abb. 39,
S. 147, Grafiken A bis D). Diese werden ausgehend von einem das Jahr 2010
umfassenden einjahrigen Zeitraum (Grafik A) jeweils um ein Jahr verléangert
(Grafik D: Zeitraum von 2010 bis 2013). Bei dieser Betrachtung unterschiedlich
groler Zeitfenster wird der Wechsel der Tiere und Betriebe in den MIZ im
Farbumschlag der Knoten von blau nach rot sichtbar. Von Grafik C zu Grafik D
ergeben sich kaum Anderungen, was durch das Auftreten der meisten TB-Félle in
der ersten Hélfte des Jahres 2013 erklérbar ist. Allerdings sind bei Betrachtung
kirzerer Zeitrdume einige Komponenten isoliert voneinander und Pfade
unterbrochen, die bei der Betrachtung des gesamten Untersuchungszeitraums

zusammenhéangend erschienen.

2.2. Exploration des Handelsnetzwerkes
Auch bei der Exploration der Netzwerke wurde das allgemeingultige Farbschema
verwendet (Legende im Anhang auf S. 148).

In Abb. 20 wird die Struktur von NW 2 (bestehend aus Kanten/Bewegungen
zwischen im Untersuchungsgebiet verorteten Betrieben/Knoten) dargestellt,
indem die Bewegungen anteilig nach den Betriebstypen der abgebenden und
aufnehmenden Betriebe aufgeschlisselt wurden. Dabei entsprechen die Grélien
der Flachen der Anzahl an Bewegungen, die zwischen Betrieben des jeweiligen
Paares von Betriebstypen stattfanden.
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Abb. 20: Darstellung der Bewegungen im Netzwerk, das die
Bewegungen/Kanten  zwischen im  Untersuchungsgebiet verorteten
Betrieben/Knoten beinhaltet (NW 2), aufgegliedert nach Betriebstypen
abgebender und aufnehmender Betriebe

Folgende Eigenschaften des Handelsnetzwerkes fallen auf: Beim Uberwiegenden
Teil der Bewegungen ist mindestens ein landwirtschaftlicher Rinderhalter oder
Viehhandler beteiligt. Schlachthéfe nehmen Tiere auf, geben aber nur sehr wenige
ab. Insgesamt flhrt nur ein geringer Anteil aller Bewegungen in Schlachthofe.
Zuchter geben relativ viele Tiere an Schlachthéfe ab. Almbetriebe haben fast

ausschliellich zu Haltern und anderen Almbetrieben Handelskontakt.

Ein Fokus dieser Arbeit liegt auf der epidemiologischen Relevanz der
Almwirtschaft. Daher wurde weiterhin nach Betriebstypen und Infektionsstatus
aufgeschlusselt betrachtet, welcher Anteil von Betrieben Zugange von
Almbetrieben aufwies (Abb. 21).
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Abb. 21: Absolute und relative Anzahl von Betrieben je Betriebstyp bzw. bei
landwirtschaftlichen Rinderhaltern je Infektionsstatus, die Tiere von
Almbetrieben erhalten (Breite der grinen Saulen entspricht Anteil von
Betrieben mit Zugéangen von Almbetriebe pro Gruppe, restliche Farbgebung
nach Farbschema)

Betrachtet man alle Betriebsgruppen auBer den landwirtschaftlichen
Rinderhaltern, weisen diese einen relativ niedrigen Anteil von Betrieben mit
Tierzugéngen von Almbetrieben auf (Handler 15,29 %, Schlachtbetriebe 9,10 %,
Zuchter 2,76 %). Diesen genannten Gruppen kann Kkein Infektionsstatus
zugewiesen werden, da TB-Befunde in der Regel Betrieben vom Typ1l

(landwirtschaftlichen Rinderhaltern) zugeordnet sind.

Bei den landwirtschaftlichen Rinderhaltern mit positiven und offiziell positiven
Einzeltierbefunden fallt im Vergleich mit den nicht getesteten und ausschliellich
negativ befundeten Rinderhaltungsbetrieben sowie den tbrigen Betriebsgruppen
ein  hoherer Anteil von Betrieben mit direkten Handelsbeziehungen zu
Almbetrieben auf (Halter mit positiven Befunden 51,02 %, Halter mit offiziell
positiven Befunden 69,77 %, Halter ohne Befunde 2,77 %, Halter mit
ausschlieBlich  negativen Befunden 17,49 %). Bei der Gruppe der
Rinderhaltungsbetriebe mit fraglichen Testergebnissen erhielten 35,06 % der

Betriebe Tierzugange von Almbetrieben.

Um die visuelle Erfassung zu erleichtern, wurde Abb. 21 nochmals mit

abgeschnittener y-Achse dargestellt (siehe Abb. 22).
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Abb. 22: Relative Anzahl von Betrieben je Betriebstyp bzw. bei
landwirtschaftlichen Rinderhaltern je Infektionsstatus, die Tiere von
Almbetrieben erhalten (Breite der grinen S&ulen entspricht Anteil von
Betrieben mit Zugangen von Almbetriebe pro Gruppe); entspricht Abb. 21
(ohne absoluten Anteil) mit abgeschnittener y-Achse

2.2.1.  Zentralitdtsmalle

Mithilfe der Applikation wurden Kerndichteschdtzungen der Zentralitdtsmafe
erstellt, um einerseits Betriebe mit und ohne positive TB-Testergebnisse und
andererseits die Betriebe verschiedener Typen auf Unterschiede in der Verteilung
der ZentralititsmaBe hin zu betrachten. Bei der Darstellung dieser
Kerndichteschatzungen wurden die Werte jeweils am 99,5 %-Quantil
abgeschnitten und die Mediane als vertikale Linien in der Farbe der zugehdrigen
Betriebsgruppe eingezeichnet. Schlachthéfe wurden in den Abbildungen zur
Kerndichteschéatzung aufgrund ihrer untergeordneten epidemiologischen Relevanz
bei der Krankheitsausbreitung nicht aufgefiihrt. Um den Vergleich zwischen den
Betriebsgruppen zu ermdglichen, wurden auch landwirtschaftliche Rinderhalter

ohne Testergebnisse aus dem Untersuchungsgebiet eingeblendet.

Zusatzlich wurden die gewichteten Degree-Werte (In-Degree und Out-Degree) in
Abb. 23 gegeneinander aufgetragen, um einige grundlegende Eigenschaften des

betrachteten Tierhandelsnetzwerkes zu zeigen.
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Abb. 23: Gewichteter In- und Out-Degree der Betriebe im
Untersuchungsgebiet, aufgeschlisselt nach Betriebstypen bzw.
Infektionsstatus bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern, Darstellung der
Werte jeweils am 99,5 %-Quantil abgeschnitten, Farbgebung nach
Farbschema

Die Mehrzahl der Betriebe mit landwirtschaftlicher Rinderhaltung hat mehr
ausgehende als eingehende Tiere zu verzeichnen (Punkte links der Diagonalen,
siehe auch Kerndichteschatzungen in Abb. 24). Die Subgruppen positiver und
offiziell positiver Rinderhalter scheinen tendenziell mehr Tiere mit anderen
Betrieben  auszutauschen als die Gesamtheit aller Rinderhalter im
Untersuchungsgebiet. Diese Beobachtung ist im Scatterplot nur zu erahnen und
wird bei Betrachtung der Kerndichteschatzung (Abb. 24) deutlicher. Almbetriebe
nehmen ahnlich viele Tiere auf wie sie abgeben, zeigen also eine relativ
ausgeglichene Handelsbilanz (Punkte auf der Diagonalen). Bei Zichtern und
Héndlern sind vielfach extreme Werte zu sehen. Im Folgenden werden die
Betriebsgruppen der Ziichter, Handler und Almbetriebe mehrfach verglichen, weil
bei allen drei Gruppen von einem regelmaRigen vollstandigen Austausch des
Tierbestandes auszugehen ist. So liegen die Mediane der Kerndichteschatzer fir

den gewichteten In- und Out-Degree von Almbetrieben Gber den Medianen von
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Zuchtern und Handlern (siehe Kerndichteschdtzungen in  Abb. 24).
Schlachtbetriebe nehmen groBtenteils nur Tiere auf.
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Abb. 24: Kerndichteschatzungen fur gewichteten In- und Out-Degree der
Betriebe im Untersuchungsgebiet, aufgeschlisselt nach Betriebstypen bzw.
Infektionsstatus bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern, Darstellung der
Werte jeweils am 99,5 %-Quantil abgeschnitten, Mediane als vertikale Linie
dargestellt, Farbgebung nach Farbschema

Die meisten der beschriebenen Charakteristika finden sich — allerdings weniger
deutlich - auch bei der Betrachtung der ungewichteten Degrees wieder (Abb. 25,
bei den Kerndichteschdtzungen zu den ungewichteten Out-Degrees wird der
Median der Héndler vom Median der Halter ohne positive Befunde (grau)
verdeckt). Die Mediane der Kerndichteschatzungen bei landwirtschaftlichen
Rinderhaltern mit positiven und offiziell positiven TB-Befunden liegen auch bei
den ungewichteten In- und Out-Degrees (ber denen der Rinderhalter ohne
positive Befunde. Betriebe mit positiven TB-Befunden haben also mehr ein- und
ausgehende Handelskontakte und damit direkte Kontaktbetriebe als Betriebe ohne
positive TB-Befunde. Weiterhin liegt der Median der ungewichteten Out-Degrees
bei Almbetrieben tber den Medianen der H&ndler und Zichter. Dies bedeutet,
dass von Almbetrieben aus Rinder auf eine groRere Anzahl von unterschiedlichen
Zielbetrieben geschickt werden als von Handlern oder Ziichtern aus. Lediglich
beim ungewichteten In-Degree liegt der Median der Kerndichteschatzungen bei

den Almbetrieben nicht iber dem Median der Handler.
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Abb. 25: Kerndichteschatzungen fur ungewichteten In- und Out-Degree der
Betriebe im Untersuchungsgebiet, aufgeschlisselt nach Betriebstypen bzw.
Infektionsstatus bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern, Darstellung der
Werte jeweils am 99,5 %-Quantil abgeschnitten, Mediane als vertikale Linie
dargestellt, Farbgebung nach Farbschema

Ahnliche Bilder ergeben sich auch bei der Eigenvektor- und der
Betweenness-Zentralitdt (Abb. 26, Abb. 27). Die Eigenvektorzentralitat kann
dabei als MaR fiir die Exponiertheit von Betrieben verstanden werden, da dieser
NW-Parameter die Zentralitit der direkten Kontaktbetriebe der jeweiligen
betrachteten Betriebe mit einberechnet. Deshalb ist dieser Wert beim Vergleich
der Betriebsgruppen mit unterschiedlichem Infektionsstatus von Bedeutung.
Bezlglich  der  Ausbreitung von  Tierseuchen ist dagegen die
Betweenness-Zentralitat von Interesse, da Betriebe mit einer hohen Betweenness-
Zentralitat durch das haufige Vorkommen auf kiirzesten Pfaden als sogenannte
»Superspreader” fungieren und eine Krankheit in sehr effizienter Weise im

Netzwerk verbreiten kdnnen.
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Abb. 26: Kerndichteschatzungen zu gewichteter und ungewichteter
Eigenvektorzentralitat der Betriebe im Untersuchungsgebiet, aufgeschlusselt
nach Betriebstypen bzw. Infektionsstatus bei landwirtschaftlichen
Rinderhaltern, Darstellung der Werte jeweils am 99,5 %-Quantil
abgeschnitten, Mediane als vertikale Linie dargestellt, Farbgebung nach
Farbschema
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Abb. 27: Kerndichteschatzungen zu gewichteter und ungewichteter
Betweenness-Zentralitat der Betriebe im Untersuchungsgebiet,
aufgeschlisselt nach  Betriebstypen  bzw. Infektionsstatus  bei
landwirtschaftlichen Rinderhaltern, Darstellung der Werte jeweils am
99,5 %-Quantil abgeschnitten, Mediane als vertikale Linie dargestellt,
Farbgebung nach Farbschema
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Vergleicht man zundchst die Betriebe unterschiedlichen Betriebstyps, ergeben
sich hinsichtlich der gewichteten und ungewichteten Eigenvektor-Zentralitat fur
alle Betriebstypen &dhnliche Werte. Bei der gewichteten und ungewichteten
Betweenness-Zentralitét liegt der Median der Almbetriebe tendenziell Giber denen

der anderen Betriebsgruppen.

Im Vergleich der Betriebe mit unterschiedlichem Infektionsstatus zeigt sich ein
deutlicheres Bild. Analog zu der Situation bei den Degree-Zentralitaten ergibt sich
fir die Subgruppen der Rinderhaltungs-Betriebe mit positiven und offiziell
positiven Einzeltierbefunden auch bei Eigenvektor- und Betweenness-Zentralitét

eine breitere Verteilung der Werte als fur die Gesamtheit der Rinderhalter.

Insgesamt deuten die dargestellten Ergebnisse der betrachteten Zentralitatsmalie
darauf hin, dass im Handelsnetzwerk Betriebe mit positiven TB-Testergebnissen
tendenziell hoéhere Zentralitatswerte bzgl. ihrer Exponiertheit aufwiesen als
Betriebe ohne positive Befunde. Almbetriebe zeigten im Vergleich zu den anderen
Betriebstypen &hnlich hohe oder marginal héhere Werte in Parametern, die

zentrale Positionen bzgl. der Weiterverbreitung von Tierseuchen identifizieren.

Anders verhélt sich die Verteilung der Werte hinsichtlich der Uber den
Untersuchungszeitraum  gemittelten  durchschnittlichen  BetriebsgroRe am
Jahresende (Abb. 28).
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Abb. 28: Kerndichteschatzungen zur durchschnittlichen Betriebsgrofie
(BetriebsgroRe am Jahresende gemittelt Gber den Untersuchungszeitraum)
der Betriebe im Untersuchungsgebiet, aufgeschlisselt nach Betriebstypen
bzw. Infektionsstatus bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern, Darstellung
der Werte jeweils am 99,5 %-Quantil abgeschnitten, Mediane als vertikale
Linie dargestellt, Farbgebung nach Farbschema

Alm- und Zuchtbetriebe haben im Gegensatz zu Héndlern und

landwirtschaftlichen Rinderhaltern sehr niedrige Medianwerte zu verzeichnen.
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Positive und offiziell positive Rinderhaltungs-Betriebe zeigen dagegen, wie bei
der Betrachtung der Zentralitdtsmalle, eine breitere Verteilung und einen hoheren
Medianwert als die Gesamtheit der Betriebe.

Um die Vergleichbarkeit der Betriebe unterschiedlicher Typen zu gewéhrleisten,
wurde bei der Erstellung der bisher abgebildeten Kerndichteschatzungen der
ZentralitdtsmaBe jeweils die Gesamtheit der landwirtschaftlichen Rinderhalter
(grau) mit den Subgruppen der positiven (hellrot) und offiziell positiven
(dunkelrot)  Rinderhaltern  verglichen.  Zusatzlich  wurden  dieselben
Kerndichteschdtzungen der betrachteten Parameter nur fur Rinderhalter mit
zugeordneten TB-Testergebnissen erstellt (Daten nicht gezeigt). Somit wurden die
Gruppe der Rinderhalter mit ausschlieBlich negativen Ergebnissen mit den
Gruppen der Rinderhalter mit (offiziell) positiven TB-Befunden verglichen
(Beschrankung analog zur Vorbereitung der Regressionsanalysen, siehe
Kapitel 111.1.3.3). Die beschriebenen Tendenzen beziglich der Verteilung der
Zentralitatswerte lieBen sich auch bei Beschrankung auf getestete Betriebe
bestatigen. Lediglich hinsichtlich der BetriebsgroRe hatten offiziell positive
Rinderhaltungs-Betriebe  keinen hdéheren Medianwert als Betriebe mit
ausschlieBlich negativen TB-Befunden (Abb. 29).
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Abb. 29: Kerndichteschatzungen zur durchschnittlichen Betriebsgrofie
(Betriebsgrofle am Jahresende gemittelt Gber den Untersuchungszeitraum)
der landwirtschaftlichen Rinderhalter, aufgeschlisselt nach Infektionsstatus,
Darstellung der Werte jeweils am 99,5 %-Quantil abgeschnitten, Mediane als
vertikale Linie dargestellt, Farbgebung: Betriebe mit positiven und offiziell
positiven Tieren nach Farbschema, Betriebe mit ausschliel3lich negativen
Befunden hellgrau

Zusatzlich wurden einige globale NW-Kennzahlen berechnet. Zwischen den
16.039 Betrieben im Untersuchungsgebiet fanden 2.176.741 Bewegungen statt,
die 96.548 Betriebe-Paare miteinander verbanden. Die Dichte des NW, also der

Anteil an tatsachlich existierenden Kanten geteilt durch die maximal mdogliche
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Anzahl an Kanten, betrug 0.000375. Die schwach verbundene Riesenkomponente
umfasste 13.222 Betriebe, die zweitgrolRte schwach verbundene Komponente
lediglich zwei Betriebe. Der Clustering-Koeffizient betrug 0.00954.

2.2.2. Bestimmung der Kausalitatstreue

Bereits unter der Visualisierung der Netzwerke (Kapitel 1V.2.1) wurden die
Netzwerke auch uber kiirzere Zeitfenster dargestellt, um die Zeitabhangigkeit der
Netzwerke herauszuarbeiten. Zusatzlich sollten die abgebildeten Netzwerke sowie
das NW 2 (Berechnungsgrundlage der ZentralitdtsmaRe) rechnerisch auf ihre
Eignung flr eine statische Approximation Uberpruft werden. Dazu wurden die
Kausalitatstreue-Werte der Netzwerke (Quotient der Anzahl wvon im
zeitabhdngigen NW existierenden Pfaden geteilt durch die Anzahl der Pfade im
zeitlich aggregiert dargestellten Netzwerk) berechnet (LENTZ, 2013; LENTZ et
al., 2013). Ein Wert <=1 bedeutet, dass nicht alle in der statischen Darstellung

vorhandenen Pfade tatsdchlich als kausale Infektionsketten zu werten sind.

Fur das NW 2, das alle Tierbewegungen zwischen den Betrieben im
Untersuchungsgebiet darstellt, ergab sich ein Wert von ¢=0,93. Im Gegensatz
dazu lag der c-Wert fiir die Bewegungen der positiven und offiziell positiven
Rinder bei 0,20. Bei zusétzlicher Berlcksichtigung aller Bewegungen zwischen
den Betrieben aus den LLF der positiven Tiere (Grundmenge der Kanten im
Handels-NW), also auch solcher von negativ getesteten Tieren, ergab sich

wiederum ein c-Wert von 0,97.
2.3. Exploration des Tierkontakt-Netzwerkes

2.3.1.  Aufenthalte positiver Tiere auf Betrieben verschiedener Typen

Um die Bedeutung der Betriebstypen im Netzwerk der Tierkontakte n&her zu
betrachten, wurden die Aufenthalte der positiven Tiere nach deren
Infektionsstatus (positiv oder offiziell positiv) und dem Betriebstyp des
zugehorigen Betriebes aufgeschlusselt. Die absolute Anzahl der Aufenthalte
positiver Tiere auf Almbetrieben entspricht 40,13 % der Aufenthalte auf
landwirtschaftlichen Rinderhaltungs-Betrieben. Die Aufenthalte auf Betrieben
anderer Typen sind im Vergleich weniger zahlreich. Ahnlich stellt sich das
Verhdltnis der Aufenthalte offiziell positiver Tiere auf Almbetrieben zu
Aufenthalten bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern dar (36,32 %). Wiederum
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kommen den anderen Betriebstypen vergleichsweise weniger Aufenthalte offiziell

positiver Tiere zu.

Dieser relativ hohe Anteil von Aufenthalten positiver und offiziell positiver Tiere
auf Almbetrieben deutet einmal mehr auf einen mdglichen Einfluss von
Almaufenthalten auf den Infektionsstatus der Tiere hin. Um den hier fehlenden
Vergleich mit ausschlieflich negativ befundeten Tieren ebenfalls zu
bertcksichtigen, wurde die Anzahl der Stationen auf Alm- und anderen Betrieben
auflerdem zwischen den Gruppen von Tieren mit positiven, offiziell positiven und
ausschlielich negativen TB-Befunden verglichen. In Abb. 30 wurden die
relativen Haufigkeiten der Anzahl an unterschiedlichen durchlaufenen Betrieben
und der Anzahl an Betriebswechseln jeweils aufgeschlisselt nach dem Teststatus
der Tiere grafisch dargestellt. Die Definition der positiven und (ausschliefilich)
negativen Tiergruppe entsprach dem Vorgehen bei den Regressionsanalysen;
offiziell positive Tiere wurden zudem separat betrachtet.
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Abb. 30: Relative Haufigkeit der Anzahl unterschiedlicher durchlaufener
Betriebe und der Anzahl der Betriebswechsel nach Infektionsstatus der Tiere
(Pfeile: arithmetische Mittel)

Die obere Grafik gibt die Zahl unterschiedlicher Betriebe wieder, auf denen sich

ein Rind im Laufe seines Lebens aufgehalten hat. So werden bei wiederholtem
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Wechsel zwischen zwei bestimmten Betrieben (z. B. dem Heimatbetrieb und
einem Almbetrieb) nur zwei Betriebe gezdhlt. Die untere Grafik hingegen
berucksichtigt die Anzahl aller Betriebswechsel im Leben eines Tieres

einschlieBlich solcher Doppelungen.

Im Vergleich mit Tieren, die ausschlieBlich negativ getestet wurden, sind die
arithmetischen Mittel der Zahl unterschiedlich durchlaufener Betriebe und der
Zahl der Betriebswechsel fur die positiven und offiziell positiven Tiere leicht
erhéht. Tendenziell hatten positive und offiziell positive Tiere im Laufe ihres
Lebens also mehr Betriebswechsel zu verzeichnen und durchliefen eine hohere
Anzahl unterschiedlicher Betriebe als Tiere mit ausschlieBlich negativen

TB-Testergebnissen.

Analog dazu wurde die Betrachtung der Tiergruppen nach Infektionsstatus fur die
Anzahl durchlaufener (unterschiedlicher) Almbetriebe und die Anzahl von
Zugéngen zu Almbetrieben durchgefihrt (Abb. 31).
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Abb. 31: Relative Haufigkeit der Anzahl unterschiedlicher durchlaufener
Almbetriebe und der Anzahl der Zugidnge zu Almbetrieben nach
Infektionsstatus der Tiere (Pfeile: arithmetische Mittel, hellroter Keil von
dunkelrotem Keil Gberdeckt)
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Wiederum zeigt die obere Grafik die relative Haufigkeit der Anzahl
unterschiedlicher Almbetriebe, die ein Rind wéhrend seines Lebens durchlaufen
hat. Auf der unteren Grafik ist die relative Haufigkeit der Anzahl von Zugéngen
auf Almbetriebe im Leben eines Tieres abgebildet. Mehrfache Bewegungen auf
dieselbe Alm durch ein Tier werden in der unteren Grafik somit beriicksichtigt.
Dabei ergab sich hinsichtlich der zu den Tiergruppen gehdrigen Verteilungen und
arithmetischen Mittel ein &hnliches Bild wie bei den durchlaufenen Betrieben aller
Typen (Abb. 30). Positive und offiziell positive Rinder wurden im Vergleich zu
ausschlieBlich negativ befundeten Rindern also hédufiger gealpt und durchliefen

eine grolRere Anzahl unterschiedlicher Almbetriebe.

2.3.2. Kontakte positiver Tiere auf Betrieben verschiedener Typen
Insgesamt umfasste der Datensatz der Kontakte zwischen positiven, einschlie3lich
offiziell positiver Tiere, 58.671 Kontakte (davon 37.685 zeitversetzt bzw. indirekt,
und 20.986 zeitgleich bzw. direkt).

Vor der grafischen Exploration wurde zundchst auf direkte Kontakte
(gleichzeitige Aufenthalte auf demselben Betrieb) positiver bzw. offiziell
positiver Tiere eingeschrankt und jeder Kontakt zwischen einem Paar von Tieren
nur einfach gezahlt. Ebenso wurden Kontakte, die auller auf Almbetrieben auch
auf Betrieben eines anderen Typs stattgefunden hatten, jeweils den Betrieben des
anderen Typs zugeordnet. Schlielich wurde in Abb. 32 die Kontaktanzahl
zwischen positiven bzw. offiziell positiven Tieren nach dem Auftreten auf den

verschiedenen Betriebstypen dargestellt.
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Abb. 32: Anzahl der Kontakte (direkt, unter Ausschluss der Doppelungen)
zwischen positiven/offiziell positiven Tieren aggregiert nach Betriebstyp;
Kontakte, die sowohl bei Haltern als auch bei Almbetrieben auftraten,
wurden den Haltern zugeordnet

Ahnlich der Situation bei den Aufenthalten positiver und offiziell positiver Tiere
fand auch der Grofteil der Kontakte zwischen (offiziell) positiven Tieren auf
Almbetrieben oder auf Betrieben landwirtschaftlicher Rinderhalter statt. Bei den
positiven Tieren entfielen mehr Kontakte auf Almbetriebe (n = 5.183, 51,81 % der
Gesamtsumme der Kontakte positiver Tiere) als auf landwirtschaftliche
Rinderhalter (n = 4.754, 47,53 % der Gesamtsumme der Kontakte positiver
Tiere). Dies verhdlt sich bei offiziell positiven Tieren jedoch anders. Hier fanden
nur 267 Kontakte (21,80 % der Gesamtsumme der Kontakte offiziell positiver
Tiere) zwischen offiziell positiven Tieren auf Almbetrieben und 942 Kontakte
(76,90 % der Gesamtsumme der Kontakte offiziell positiver Tiere) auf

Typ 1-Betrieben statt.
3. Regressionsanalysen

3.1 Regressionsanalysen auf Betriebsebene

Insgesamt  gingen  8.680 landwirtschaftliche  Rinderhalter aus  dem
Untersuchungsgebiet mit positiven (n = 239) oder ausschlielllich negativen
Einzeltierbefunden (n = 8.441) in die Modelle ein. Im Modell fir den
Teildatensatz der Halter aus dem LKR OA verblieben 1.674 Halter
(Npos. Hatter = 196, Nneg. Haier = 1.478). Die Einschrankung auf Halter mit positivem
In-Degree flhrte zu 7.791 Betrieben (Ngos. Hatter = 237, Nneg. Halter = 7.554).
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Tab. 2 zeigt die in den Modellen errechneten Koeffizientenschatzungen fiir den
Einfluss unterschiedlicher Netzwerkparameter und Betriebslokalisationen auf das
Auftreten von positiven TB-Befunden in Rinderhaltungsbetrieben. Als
Referenzkategorie beziiglich der Betriebslokalisation wurde der LKR TOL
verwendet, flr alle Gbrigen LKR im Untersuchungsgebiet wurden Koeffizienten

geschatzt.

Tab. 2: Ergebnisse der Regressionsanalyse verschiedener Netzwerk-
parameter und Lokalisationen auf das Auftreten positiver TB-Befunde auf
Betriebsebene (aufgeteilt nach ungewichteten und gewichteten In-Degrees
und nach unterschiedlichen Gruppen von Rinderhaltern);
Log=logarithmische Transformation

Ungewichtete InDs Gewichtete
InDs
Halter

Alle Halter pos. Alle

Halter LKR OA InD Halter

exp(B)| p |exp(B) | p |exp(B)| p |exp(B)| p
(Intercept) 0,00 | 0,00 0,04 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00
BetriebsgroRe (log) 1,28 | 0,01 | 1,22 | 0,04 | 1,30 |<0,01 | 1,13 | 0,17
InD Halter (log) 1,20 | 0,05 1,08 0,44 | 1,15 | 0,14 1,20 | <0,01
InD Ziichter (log) 1,11 | 0,72 1,22 0,59 | 1,08 | 0,79 1,05 0,65
InD Handler (log) 1,07 | 0,66 1,12 0,54 1,04 | 0,82 1,04 0,51
InD Schlachter (log) 0,17 | 0,24 0,36 0,51 | 0,18 | 0,25 0,29 0,30
InD Almen (log) 2,46 | <0,01 2,34 <0,01 | 2,41 |<0,01 1,28 | <0,01
Eingang Osterreich.
Tiere 1,21 | 0,37 1,11 0,68 1,23 0,33 1,27 0,25
LKR Garmisch-
Partenkirchen 0,00 | 0,98 0,00 | 0,98 0,00 0,98
Kaufbeuren Stadt 0,00 | 1,00 0,00 | 1,00 0,00 1,00
Kempten Stadt 51,42 | <0,01 50,91 | <0,01 | 46,53 | <0,01
LKR Lindau 0,00 | 0,98 0,00 | 0,98 0,00 0,98
Memmingen Stadt 0,00 | 0,99 0,00 | 0,99 0,00 0,99
LKR Miesbach 0,54 | 0,61 0,53 | 0,61 0,51 0,58
LKR Oberallgdu 31,19 | <0,01 30,57 | <0,01 | 31,19 | <0,01
LKR Ostallgdu 2,08 | 0,34 2,05 | 0,35 2,12 0,33
LKR Rosenheim 0,35 | 0,40 0,39 | 0,45 0,38 0,44
Rosenheim Stadt 0,00 | 0,99 0,00 | 1,00 0,00 0,99
LKR Unterallgau 2,94 | 0,16 2,89 | 0,17 3,42 0,11
LKR Tolz-
Wolfratshausen 1,00 - 1,00 - 1,00 -

Fir die In-Degrees ergeben sich in aller Regel Parameterschétzer mit einem Wert
uber eins, d.h. das Risiko fir einen positiven TB-Befund auf Betriebsebene steigt

mit wachsendem InD (Ausnahme: InD von Schlachtbetrieben). Ungewichtete und
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gewichtete InDs flhren zu Schatzparametern, welche fur die jeweilige Variable in
allen Modellen meist in &dhnlichen Wertebereichen liegen. Die Anzahl der
eingehenden Tiere scheint im Hinblick auf das Risiko von eingehenden
Handelskontakten also keine wesentliche Rolle zu spielen. Die Odds Ratios
(exp(B)) fuir den InD von Almbetrieben sind im Vergleich zu den Werten der InDs
von anderen Betriebstypen durch alle Variationen des Modells hinweg erhoht.
Tierzugange von Almbetrieben scheinen das Risiko flr einen positiven
TB-Befund auf Betriebsebene also starker zu erh6hen als Zugange von Betrieben
anderen Typs. Die Schatzer hinsichtlich der Betriebsgrofie ergeben dagegen nur in
den drei Modellen mit den ungewichteten InDs signifikante Ergebnisse. Der
Eingang von Tieren mit Osterreichischen Ohrmarken fiihrte in keinem der
berechneten Modelle zu einem signifikanten Ergebnis. Hinsichtlich der
geografischen Lage weisen die Schétzer bezuglich der Lage von Betrieben im
LKR OA und in der kreisfreien Stadt KE durchweg erhéhte Werte auf.

3.2. Regressionsanalysen auf Tierebene

Nach Einschrankung auf Tiere mit positiven und ausschlieflich negativen
Untersuchungsergebnissen, welche durchgéngig auf bayerischen Betrieben
gemeldet waren, verblieben 326.700 Tiere (Npos. Tiere = 628, davon
Noff. pos. Tiere = 117, Nneg. Tiere = 326.072). Der Teildatensatz von im LKR OA
getesteten Tieren umfasste dabei 64.098 Tiere (davon positiv: n = 482, offiziell

positiv: n = 70).

Bei positiven Tieren wurden nur die Stationen bis zum ersten positiven
Testergebnis berlcksichtigt, wahrend bei negativen Tieren alle Stationen bis zum
Datum des letzten im Untersuchungszeitraum erhobenen Befundes einbezogen
wurden. Wiederum wurde der LKR TOL als Referenzkategorie hinsichtlich der

Betriebslokalisation definiert.

Fir die Koeffizientenschatzungen ergab sich folgendes Bild (Tab. 3):
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Tab. 3: Ergebnisse der Regressionsanalyse des Alters, der Stationen auf Alm-
und Nicht-Almbetrieben und der Lokalisationen auf das Auftreten positiver
TB-Befunde auf Tierebene

Zahl Stationen (ungewichtet) Zahl Betrit.ebswechsel
(gewichtet)
Alle Tiere
Tiere LKR OA Alle Tiere
exp(B)| p |exp(B) | p exp(B) p

(Intercept) 0,00 | 0,00 0,00 | 0,00 0,00 0,00
Alter (Jahre) 1,01 | 0,53 1,01 | 0,65 0,95 0,00
Anzahl Stationen
Almbetriebe 2,03 | <0,01| 1,99 (<0,01 1,23 <0,01
Anzahl Stationen Nicht-
Almbetriebe 1,26 | <0,01| 1,19 |<0,01 1,22 <0,01
LKR Garmisch-Partenkirchen 0,00 0,97 0,00 0,96
Kaufbeuren, Stadt 0,00 | 0,99 0,00 0,99
Kempten, Stadt 177,68 | <0,01 186,79 <0,01
LKR Lindau 0,00 | 0,95 0,00 0,95
Memmingen, Stadt 0,00 0,98 0,00 0,98
LKR Miesbach 0,54 | 0,62 0,45 0,52
LKR Oberallgdu 57,97 | <0,01 62,18 <0,01
LKR Ostallgdu 3,94 | 0,06 4,31 0,05
LKR Rosenheim 0,33 0,36 0,33 0,36
Rosenheim, Stadt 0,00 | 0,99 0,00 0,99
LKR Unterallgdu 490 | 0,03 5,64 0,02
LKR Toélz-Wolfratshausen 1,00 - 1,00 -

Die Ergebnisse der Regressionsanalyse auf Tierebene weisen groftenteils in
dieselbe Richtung wie die Resultate der Analyse auf Betriebsebene. Auch hier
scheinen Aufenthalte auf Almbetrieben das Risiko flr einen positiven TB-Befund
starker zu erhohen als Aufenthalte auf Betrieben anderer Kategorien. Dabei steigt
das Infektionsrisiko mit der Anzahl der bis zum Testzeitpunkt durchlaufenen
unterschiedlichen Betriebe an. Eine Ausnahme hinsichtlich der hervorgehobenen
Bedeutung von Almbetrieben stellt das Modell mit den gewichteten InDs dar, in
dem die absolute Zahl der Betriebswechsel bericksichtigt wird. Hier scheinen
Betriebswechsel auf Almen etwa denselben Einfluss auf den Infektionsstatus der
Tiere zu haben wie Wechsel auf Betriebe anderer Kategorien. Weitere
Kovariablen mit signifikantem Einfluss auf den Infektionsstatus waren analog zu
den Ergebnissen auf Betriebsebene die Meldung der Tiere zum
Untersuchungszeitpunkt auf Betrieben im LKR OA und der kreisfreien Stadt KE.
Allerdings hatte auf Tierebene zusétzlich die Meldung der Tiere auf Betrieben im
LKR UA einen signifikanten Einfluss auf deren TB-Infektionsstatus.
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V. DISKUSSION

In dieser Studie wurden geografische Darstellungen, Regressionsanalysen sowie
Analysen von Gesamtnetzwerken und egozentrischen Handels- und Kontakt-NW
kombiniert. Die Netzwerke aus Kontakten und Bewegungen von Rindern wurden
zeitlich aggregiert und als statisch betrachtet. Mit dieser VVorgehensweise konnte
die Hypothese einer Schlisselposition von Almbetrieben im TB-Geschehen im
bayerischen Voralpenland untermauert und gemeinsame Charakteristika von
Betrieben mit  (offiziell) positiven  TB-Befunden hinsichtlich ihrer
Netzwerk-Topologie identifiziert werden.

Bereits bei der Erstellung des Studiendesigns waren einige Rahmenbedingungen
und Definitionen festzulegen, welche alle Bereiche der Studie beeinflussten. Die
Auswahl des langen Untersuchungszeitraumes uber funf Jahre liegt in den
epidemiologischen Besonderheiten der TB des Rindes begrindet. Die
Inkubationszeit der TB kann bei Rindern mehrere Jahre umfassen und die
Infektion kann ohne regelméRige TB-Untersuchungen auch auf Betriebsebene
entsprechend lange unentdeckt bleiben (MOSER et al., 2014; RIBEIRO-LIMA et
al., 2015). Vermutlich scheiden die Tiere in diesem Zeitraum aber bereits Erreger
aus (MOSER et al., 2014). Deshalb wurde der mutmaRliche infektitése Zeitraum
(MI12Z) in dieser Studie auf ein Jahr festgelegt. Ein Rind kann also direkt nach dem
(idealerweise) jéhrlich durchgefiihrten TB-Test das Stadium kurz nach der
Erstinfektion erreichen, in dem eine TB-Infektion mit dem Tuberkulin-Mono-
oder —simultantest am lebenden Tier nachgewiesen werden und das Tier andere
Rinder infizieren kann. Vermutlich wird der tatsachliche infektidse Zeitraum
damit insgesamt eher unter- als Uberschatzt, da nur ein Teil der Rinderpopulation
im bayerischen Voralpenraum jedes Jahr auf TB getestet wird (BUTTNER et al.,
2013b; REHM, 2013). Weiterhin wurde aufgrund der insgesamt relativ niedrigen
Anzahl positiver TB-Befunde in der untersuchten Population jedem Tier und
jedem Betrieb der Infektionsstatus zugeordnet, welcher dem maximalen in der
HIT-Datenbank enthaltenen Testergebnis entsprach. Beriicksichtigt man die
mangelnden Spezifitdten insbesondere der Lebenduntersuchungen auf TB beim
Rind (DE LA RUA-DOMENECH et al., 2006; SCHILLER et al., 2010), wurde
die absolute Anzahl TB-positiver Tiere und Betriebe damit moglicherweise

Uberschéatzt. Andererseits sind wegen der ebenfalls unzureichenden Sensitivitaten
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der Testmethoden auch falsch negative Testergebnisse wahrscheinlich. Bei der
Gruppe der als offiziell positiv definierten Tiere und Betriebe (mit positiven
Befunden bei einer postmortalen Untersuchung) ist aufgrund der Spezifitaten der
der postmortalen Untersuchungsmethoden von einer tatsachlich vorliegenden
TB-Infektion auszugehen. Dagegen sollte die Definition der positiven (mit
positiven Befunden bei einer Lebenduntersuchung) Tiere und Betriebe eher als
Versuch der Identifikation von erweiterten epidemiologisch interessanten Tier-
und Betriebsgruppen betrachtet werden.

In dieser Studie wurden ausschlieBlich Sekundérdaten verwendet. Alle Daten zu
den TB-Fallen beim Rotwild wurden vom bayerischen Landesamt fur Gesundheit
und Lebensmittelsicherheit (LGL) zur Verfligung gestellt. Die Daten zur Rinder-
und  Alpwirtschaft sowie zu  Tierbewegungen  entstammen  dem
Herkunftssicherungs- und Informationssystem fur Tiere (HIT-Datenbank). Die
Vollstandigkeit dieser deutschen Viehverkehrs-Datenbank wird zusatzlich zur
gesetzlichen Grundlage dadurch gewahrleistet, dass die Pramienzahlungen der EU
fur alle an der Viehwirtschaft beteiligten Betriebe von der vollstdndigen und
zeitnahen Eingabe der Daten in die HIT-Datenbank abhédngen (KROSCHEWSKI
et al., 2006). Die zugrunde liegenden Daten beziglich der Rinderhaltungs-
Betriebe und Tierbewegungen im Untersuchungsgebiet durften also die
groitmogliche Genauigkeit bieten. Dagegen standen in dieser Studie nur Daten zu
auf TB getesteten Rindern, aber keine Daten zur Gesamtheit der im
Untersuchungsgebiet gemeldeten Rinder zur Verfugung, da die Berechnung dieser
Grundgesamtheit iiber die Funktion ,,Bestandsregister sehr aufwéndig gewesen

ware.

Als weiterer kritischer Punkt hinsichtlich der Vollstdndigkeit der HIT-Daten ist
die Erfassung der Almbetriebe in der HIT-Datenbank zu nennen. So existiert in
den LKR im Untersuchungsgebiet laut Informationen der alpwirtschaftlichen
Vereine Allgdu und Oberbayern (entnommen aus TITZLER (2013) und
ANONYMUS (2013)) eine deutlich groRere Anzahl an Alm-/Alpbetrieben als die
in der HIT-Datenbank erfasste Anzahl. In der HIT-Datenbank und folglich auch in
dieser Studie waren fiir das Gebiet einschlieBlich der LKR OA, OAL, GAP, TOL
und MB lediglich 28.27 % der Almbetriebe erfasst, die den alpwirtschaftlichen

Vereinen bekannt waren.
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Neben den Bewegungsdaten werden in der HIT auch Daten zu bestimmten
Tierkrankheiten wie der bovinen Virusdiarrhd oder der bovinen Tuberkulose
erhoben (KROSCHEWSKI et al., 2006). Da die Datenerhebung bezlglich der
TB-Bekdmpfung in zahlreichen Veterindardmtern verschiedener Landkreise und
Regierungsbezirke stattfand, erschienen die in der HIT zusammengefassten Daten
als einheitlichste und zugleich vollstandigste verfligbare Datengrundlage.
Allerdings wurde erst im Juli des Jahres 2010 die Mdglichkeit der Einspeisung
von TB-Befunden (auch riickwirkend) in der Datenbank implementiert, sodass die
Daten insbesondere zu Beginn des Untersuchungszeitraumes als unvollstandig

angesehen werden mussen.

Die Daten zu den TB-Féllen beim Rotwild aus den drei Jagdsaisonen von
2011/2012 bis einschlielich 2013/2014 wurden vom bayerischen Landesamt fir
Gesundheit und Lebensmittelsicherheit (LGL) zur Verfigung gestellt, wo
samtliche im Rahmen der EMIDA-ERA-Net-Studie und des bayerischen
TB-Monitorings entnommenen Rotwildproben untersucht wurden. Der Umfang
der verwendeten Daten zum Rotwild (n = 62 Falle) stimmt bis auf drei
unvollstandige Datenzeilen mit den bereits vertffentlichten Studien zur
TB-Situation beim Rotwild in Bayern Uberein, die auf denselben Rohdaten
basieren (BUTTNER et al., 2013b; MULLER et al., 2014; FINK et al., 2015).
Allerdings decken die Datenreihen beim Rotwild im Vergleich zu den
Datenreihen beim Rind nicht den gesamten Untersuchungszeitraum ab. Durch die
Beschrankung auf drei Jagdsaisonen fehlen am Anfang und am Ende des
Untersuchungszeitraumes Daten zu TB-Fallen beim Rotwild. Weiterhin ist als
Problematik der zugrunde liegenden Primardaten die relativ willkirliche
Probenentnahme bei erlegten Wildtieren durch die Jagdaustbungsberechtigten zu

nennen.

Aufgrund der genannten Einschrdnkungen sind insbesondere die réaumlich-
geografischen Darstellungen hinsichtlich der Uberlappung von TB-Féllen bei
Rotwild und Rindern und der Situation der Almwirtschaft rein deskriptiv zu

verstehen.

Ziel der Netzwerkanalysen (NWA) in dieser Studie war es einerseits, die
Hypothese einer moglichen Sonderstellung von Alm-/Alpbetrieben bei der
Verbreitung der bovinen TB im Untersuchungsgebiet zu prifen und andererseits

Netzwerkparameter fir die Regressionsmodelle zu liefern. Fir alle Betriebe im
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Untersuchungsgebiet wurden in der Applikation ,,Zentralitdtsmafle* verschiedene
in den bisherigen veterindrmedizinischen NWA-Studien haufig verwendete
Zentralitatsparameter (jeweils gewichteter und ungewichteter In-Degree (InD),
Out-Degree  (OutD), Betweenness-Zentralitit und Eigenvektorzentralitat)
berechnet (DUBE et al. (2009), MARTINEZ-LOPEZ et al. (2009a), NATALE et
al. (2009); AZNAR et al. (2011); GREAR et al. (2014); RIBEIRO-LIMA et al.
(2015); BUTTNER et al. (2016)). In-Degree (CHRISTLEY et al., 2005; DUBE et
al., 2011) und Eigenvektorzentralitdt (BONACICH, 2007; NATALE et al., 2009;
RIBEIRO-LIMA et al., 2015) geben dabei die Exponiertheit von Betrieben im
Handels-NW gegeniber dem Eintrag von Tierseuchen durch eingehende
Tierbewegungen wieder, wéahrend Out-Degree (DUBE et al., 2011; BUTTNER et
al., 2013a) und Betweenness-Zentralitdt (ORTIZ-PELAEZ et al., 2006; NATALE
et al., 2009; RIBEIRO-LIMA et al., 2015; BUTTNER et al., 2016) die Fahigkeit
zur Weiterverbreitung von Tierseuchen quantifizieren. Bei der Verteilung der
ZentralitdtsmalRe wurden anstelle von relativen Haufigkeiten zugunsten der
Einheitlichkeit und Vergleichbarkeit aller betrachteten MaRe Kerndichteschétzer
verwendet, da die komplexeren Zentralititsmale (Betweenness- und

Eigenvektorzentralitat) auch nicht ganzzahlige MalRe annehmen kénnen.

Bei der Definition des fiinf Jahre umfassenden Untersuchungszeitraums standen
sich zwei Uberlegungen entgegen. Einerseits legte die Epidemiologie der bovinen
TB einen moglichst langen Studienzeitraum nahe (GREAR et al., 2014; MOSER
et al., 2014; RIBEIRO-LIMA et al., 2015). Andererseits sollte idealerweise die
zeitliche Abfolge der Tierbewegungen im Netzwerk berticksichtigt werden, um
die Kausalitdt moglicher Infektionsketten zu wahren (NATALE et al., 2011,
NOREMARK et al., 2011; FROSSLING et al., 2012; HOLME und SARAMAKI,
2012; LENTZ, 2013; LENTZ et al., 2013; NOREMARK und WIDGREN, 2014;
CRAFT, 2015; PELLIS et al., 2015). Die Berechnung von entsprechenden
Netzwerkparametern wie dem ,,ingoing contact chain® und ,,outgoing contact
chain“ (NOREMARK et al., 2011; NOREMARK und WIDGREN, 2014) iber
den gesamten Zeitraum, aber auch fur jeweils ein Jahr umfassende Teilnetzwerke,
war selbst bei Erweiterung der Rechenkapazitdaten durch Benutzung externer
Server nicht moglich. Andere Studien zu TB auf Basis von NWA stiel3en auf
ahnliche Probleme (GREAR et al., 2014; RIBEIRO-LIMA et al., 2015), weshalb

in den bisher veroffentlichten Studien alle eigentlich zeitabhéngigen Netzwerke
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zeitlich aggregiert dargestellt wurden und das kiirzeste betrachtete Zeitfenster ein
Jahr betrug (RIBEIRO-LIMA et al., 2015). So wurden auch in dieser Studie alle
betrachteten zeitabhangigen Netzwerke durch Aggregation statisch approximiert.
Die Glte dieser Approximationen wurde durch die Berechnung der
Kausalitatstreue (LENTZ, 2013; LENTZ et al., 2013) geschétzt.

Bei der Exploration der Aufenthalte und Kontakte (bestatigt) positiver Rinder
wurden Kontakte, die aufler auf Almbetrieben auch auf Betrieben eines anderen
Typs stattgefunden hatten, jeweils den Betrieben des anderen Typs zugeordnet.
Mit dieser VVorgehensweise sollten Aufenthalte und Kontakte auf Almbetrieben
eher unter- als Uberschétzt werden. Zudem erschien eine Ansteckung im
Heimatbetrieb wahrscheinlicher als eine Ansteckung wahrend der wenige Monate

dauernden Alpsaison.

Die Regressionsanalysen hatten die Identifikation von Risikofaktoren fir positive
TB-Befunde bei Tieren und Betrieben im Untersuchungsgebiet entlang der
Alpenkette zum Ziel. Aufgrund der bindren ZielgroRen wurden logistische
Regressionsmodelle ausgewahlt, die allerdings mit methodischen Schwierigkeiten
behaftet sind. Problematisch war beispielsweise die Konstruktion der
Vergleichsgruppen fir die Betriebe und Tiere mit positiven Befunden. VVon einer
Beschrankung auf offiziell positive (postmortal bestétigte) TB-Befunde wurde
sowohl bei Betrieben als auch bei Tieren abgesehen, um die ohnehin geringe
Varianz der ZielgroRie nicht zusétzlich zu verkleinern. So wurden in dieser Studie
Betriebe und Tiere mit positiven und ausschlieflich negativen TB-Befunden als
zu vergleichende Gruppen definiert. Bei den positiven Tieren und Haltern wurden
somit auch Untersuchungseinheiten berucksichtigt, denen neben (offiziell)
positiven teilweise zusatzlich fragliche und ungultige Testergebnissen zugeordnet
waren, wéhrend diese bei den negativen Kontrollgruppen ausgeschlossen wurden.
In den Analysen auf Tierebene war zum Vergleich der Anzahl an Stationen im
LLF der Ausschluss von Tieren, welche nicht ausschlieBlich in Bayern gelebt
hatten, notwendig. Allerdings liel diese Vorgehensweise epidemiologisch

interessante Gruppen wie die aus Osterreich stammenden Rinder aufen vor.

Bei der Regression auf Betriebsebene fiihrte die stark rechtsschiefe Verteilung der
InD-Werte trotz log-Transformation zu teilweise instabilen Schatzungen. Durch
die starke Korrelation von gewichtetem und ungewichtetem InD liel3en sich die

Effekte der beiden Kovariablen schwer trennen. Die Variation verschiedener
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Komponenten des Modells hatte eine einfache Sensitivitatsanalyse zum Ziel.
Neben den Modellen mit allen landwirtschaftlichen Rinderhaltungsbetrieben und
gewichteten  bzw. ungewichteten InDs wurde ein  Modell mit
Rinderhaltungsbetrieben aus dem LKR OA berechnet, da in diesem LKR die
meisten TB-Falle beim Rind aufgetreten waren (Tab. 1, S.49). Um die
Betrachtung auf eine etwas homogenere Untergruppe zu beschrénken, wurde ein
weiteres Modell lediglich flr Betriebe mit positivem InD berechnet.

Bei der Regression auf Tierebene ging die Anzahl der LLF-Stationen mit und
ohne Bericksichtigung (,,Gewichtung®) mehrfacher Aufenthalte auf denselben
Betrieben in das Modell ein, um die Bedeutung der absoluten Anzahl an
Betriebswechseln sowie der Anzahl an unterschiedlichen besuchten Betrieben
separat beurteilen zu kénnen. Dabei wurden die Aufenthalte nach dem Betriebstyp
der besuchten Betriebe aufgeschlisselt, sodass die Aufenthalte auf Almbetrieben
als moglicher Risikofaktor (SCHOEPF et al., 2012; STEBER, 2014; FINK et al.,
2015) getrennt von den Aufenthalten auf Betrieben anderer Typen
(Sammelbetriebsgruppe ,,Nicht-Alm-Betriebe™) betrachtet werden konnten. Bei
positiven Tieren wurde das Datum des ersten positiven Befundes als Testzeitpunkt
definiert, bei nicht positiven Tieren hingegen das Datum des letzten im
Untersuchungszeitraum erhobenen Befundes. Dies stellt im Hinblick auf die
Schétzung des Effektes der Stationen bis zum Testzeitpunkt eine konservative
Herangehensweise dar, da fur die Anzahl der Stationen bei positiven Tieren der
niedrigste mogliche Wert, fiir die negativen hingegen der hdchste verwendet wird.
Der Effekt der Anzahl an LLF-Stationen auf den Infektionsstatus wird also eher

unterschatzt als Uberschétzt.

Insgesamt traten beim Design der Modelle auf Betriebsebene weniger
methodische Schwierigkeiten auf als bei den Tier-Modellen, sodass sie mit

entsprechend weniger Einschrankungen interpretierbar sind.

Betrachtet man die am lebenden Tier erhobenen Befunde, so féllt auf, dass mit
dem Gamma-Interferon-Test im Vergleich zu den anderen Testmethoden relativ
viele positive Befunde erhoben wurden. So sind 4591 % der mit dem
Gamma-Interferon-Test erhobenen Befunde positiv, beim Monotest dagegen
lediglich 0,67 % und beim Simultantest 0,03 %. AufRerdem waren nur dem
Gamma-Interferon-Test ungiltige Testergebnisse zugeordnet (17,38 % der

Gamma-Interferon-Testergebnisse). Diese hohen Anteile an positiven und
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unglltigen Testergebnissen werfen dahingehend Fragen auf, ob bei der
Probenentnahme oder —bearbeitung oder bei der Selektion der getesteten Tiere
Faktoren  auftraten, welche die Sensitivitdit und  Spezifitdt des
Gamma-Interferon-Tests negativ  beeinflusst haben.  Generell bestehen
insbesondere wegen der hohen logistischen Anforderungen Bedenken beziglich
der  Sensitivitdt und  Spezifitdit des Gamma-Interferon-Tests  unter
Feldbedingungen (DE LA RUA-DOMENECH et al., 2006; SCHILLER et al.,
2010). Derzeit wird an der Klinik fir Wiederkduer eine Doktorarbeit erstellt, in
der mithilfe einer Latente-Klassen-Analyse Sensitivitdten und Spezifitdten der im
Allgdu angewandten Testmethoden geschétzt und mdgliche Griinde fur diese
Ergebnisse diskutiert werden (PUCKEN, 2016). Der hohe Anteil positiver
Testergebnisse  beim  Gamma-Interferon-Test  fuhrt in  dieser  Arbeit
maoglicherweise zu einer Uberschatzung der absoluten Zahl TB-positiver Tiere
und damit auch der absoluten Zahl von Betrieben mit zugeordneten positiven

Befunden.

Bei der Deskription der Betriebe und Rinder nach Infektionsstatus ist ebenso wie
bei den Befunden zu berlcksichtigen, dass alle Tiere mit mindestens einem
positiven Testergebnis und damit auch die zugehdrigen Betriebe in dieser Studie
als positiv bewertet wurden. Die absolute Anzahl von Betrieben mit positiven
Testergebnissen (n = 239) ist also mit Vorsicht zu interpretieren. Dagegen kann
aufgrund der relativ hohen Spezifititen der postmortalen Testmethoden
(COLLINS, 2011) und insbesondere der kulturellen Anzucht (SCHILLER et al.,
2011) angenommen werden, dass die 43 Betriebe mit postmortal erhobenen
positiven Befunden richtig positive Tiere (n = 129) im Bestand hatten. Bezogen
auf die Grundgesamtheit der landwirtschaftlichen Rinderhalter im
Untersuchungsgebiet (n = 15.030) sind fiir den Untersuchungszeitraum von 2010
bis 2014 allerdings nur 99,7 % der Betriebe als TB-frei im Sinne der Verordnung
zum Schutz gegen die Tuberkulose des Rindes (2013) zu bewerten. Dieser Anteil
fallt zumindest auf regionaler Ebene unter den Grenzwert fiir den Erhalt des
OTF-Status (jahrlich 99,9 % der rinderhaltenden Betriebe TB-frei wéhrend der
letzten zehn Jahre gemdR Richtlinie 97/12/EG). Sollte sich  die
Kooperationsbereitschaft der Landwirte im Untersuchungsgebiet bei Malinahmen
der Tierseuchenbekdmpfung (JANUSCHKE und KIESEL, 2014) weiter
verschlechtern und mehr als 0,1 % der Betriebe betroffen sein, ware der OTF-
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Status von Deutschland in Gefahr und eine Regionalisierung gemaf
Richtlinie 97/12/EG moglich. Dies wirde bedeuten, dass die lediglich die Region
Allgéu reglementiert werden konnte, wahrend die restlichen Gebiete Deutschlands
den OTF-Status behalten.

Bei Betrachtung der geografischen Verteilung der TB-Falle beim Rind fiel auf,
dass sich diese dhnlich den Ergebnissen der VVorgangerdissertation von STEBER
(2014) raumlich im LKR OA, der darin liegenden kreisfreien Stadt Kempten (KE)
und angrenzenden Teilen der LKR OAL und UA Kkonzentrierten. In der
vorliegenden Studie wiesen allerdings die PLZ-Gebiete im stdlichen Teil des
LKR OA die hochsten absoluten Anzahlen von Tieren und Betrieben mit
positiven Befunden auf, was im Vergleich zu den Ergebnissen von STEBER
(2014) eine Verlagerung des TB-Geschehens nach Siiden darstellt. Im selben
Bereich nahe der Osterreichischen Grenze wurde auch die Mehrzahl der
Rotwild-Falle im Untersuchungsgebiet nachgewiesen (BUTTNER et al. (2013b);
MULLER et al. (2014); RETTINGER et al. (2015)). In den oberbayerischen LKR
waren fur den Zeitraum von 2010 bis 2014 nur ein Rind mit postmortal
bestatigtem TB-Befund (LKR TOL) und einzelne Rinder mit positiven Befunden
in Lebendtests (LKR TOL, MB und RO) erfasst. Der zweite Hotspot beim
Rotwild erstreckte sich dagegen tber zusammenhangende Teile der LKR OAL,
GAP, TOL und MB mit einem Schwerpunkt im Isarwinkel (BUTTNER et al.
(2013b); MULLER et al. (2014); RETTINGER et al. (2015)). In den Allgauer
LKR Uberschneiden sich die Gebiete mit bestatigten TB-Féllen bei Rinder und
Rotwild also grol3flachig, wahrend dies in den oberbayerischen LKR nur teilweise
der Fall ist. Allerdings sind die Falle beim Rotwild nicht so ortsgebunden
aufzufassen wie die kartografische Darstellung suggeriert. Das Streifgebiet von
Hirschen kann sich laut einer Studie aus Neuseeland auf bis zu 60 km? erstrecken
(YOCKNEY et al., 2013), in den bayerischen Alpen wanderten Hirsche in bis zu
25 km entfernt liegende Gebiete aus (GEORGII und SCHRODER, 1983).
Dennoch scheint das TB-Geschehen bei Rindern und Rotwild im Allgau enger
zusammenzuhéngen als in den oberbayerischen LKR, wo die TB hauptséchlich
beim Rotwild nachgewiesen wurde. Die beiden Regionen unterscheiden sich
zuné&chst in der Pravalenz beim Rotwild. Diese wurde im Jagdjahr 2012/13 fir die
LKR OA und OAL mit 5,3 % angegeben, fiir LKR TOL, MB und GAP mit 2,2 %
(BUTTNER et al., 2013b). Weiterhin wurden in beiden Hotspot-Gebieten jeweils
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dieselben Genotypen von M. caprae bei Rindern und Rotwild nachgewiesen
(Lechtal und Allgéu in den Allgduer LKR, Karwendel in den oberbayerischen
LKR), sodass von einer speziesiibergreifenden Ubertragung in beiden
Regierungsbezirken auszugehen ist (DOMOGALLA et al., 2013; RETTINGER et
al., 2015). Denkbar wére zum Beispiel, dass der in den oberbayerischen LKR
dominierende Genotyp Karwendel eine hoéhere Wirtsspezifitat fur Rotwild
aufweist als die Genotypen Allgdu und Lechtal. Der Verlust von Genmaterial in
der RD4-Region wurde in der Literatur als mogliche Anpassung an bestimmte
Wirtsspezies gedeutet (DOMOGALLA et al., 2013; RETTINGER et al., 2015).

Andere mogliche Grinde fur die unterschiedliche Korrelation der TB-Geschehen
bei Rindern und Rotwild in Oberbayern und Schwaben koénnten mit der
Almwirtschaft zusammenhangen, der viele Autoren einen zentralen Stellenwert
bei der speziesiibergreifenden Ubertragung zumessen (SCHOEPF et al., 2012;
TITZLER, 2013; STEBER, 2014; FINK et al., 2015). Deshalb wurde die
Uberlappung von PLZ-Gebieten mit Almbetrieben aus den LLF der positiven und
offiziell positiven Rinder mit den Rotwild-Hotspots betrachtet. Hier ist die
Diskrepanz zwischen beiden Regierungsbezirken noch deutlicher als bei bloRer
Betrachtung der TB-Félle beider Spezies. Im OA und angrenzenden Teilen der
LKR UA und OAL uberschneiden sich die Gebiete mit TB-Fallen beim Rotwild
fast vollstdndig mit den PLZ-Gebieten, auf deren Almbetrieben (offiziell) positive
Rinder gesommert wurden. Dagegen wurde auf den Almbetrieben in Oberbayern
wéhrend des Untersuchungszeitraums kein Rind mit (postmortal bestatigtem)
positivem TB-Befund gealpt, sodass es keine Uberschneidungen mit
Rotwild-Féllen geben kann. Dies lasst vermuten, dass der Almwirtschaft im
Allgau bei der Ubertragung von TB zwischen Rindern und Rotwild eine groRere
epidemiologische Bedeutung zukommt als in Oberbayern (Schwerpunkt
Isarwinkel). Mogliche Grinde fiir diese These liefern Unterschiede in der
Almwirtschaft der beiden Gebiete sowie Unterschiede bezlglich der
Uberschneidung von Lebensraumen des Rotwildes mit den Almflachen. Die
Hochallgauer Almregion ist als grenziibergreifende Almflache zu verstehen, in
der sehr enge Weidebeziehungen zwischen Bayern und Tirol bzw. Vorarlberg
gepflegt werden (STMELF, 2010; TITZLER, 2013). In den angrenzenden
Osterreichischen Gebieten wurden in den letzten Jahren zahlreiche TB-Félle bei
Rindern (KOSSLER, 2012; SCHOEPF et al., 2012) und in der Rotwildpopulation



V. Diskussion 94

(Pravalenzen von bis zu 40 %) registriert (KOSSLER, 2012). Dagegen wird
besonders auf Almbetrieben in den LKR OAL und GAP (westlicher Teil des
oberbayerischen Hotspots) eine hohe Anzahl an GroRvieheinheiten pro
Almpersonal gealpt, sodass hdufig Zaune die Funktion eines Hirten ersetzen
(STMELF, 2010). Zugleich kdnnten diese Zaune als Nebeneffekt direkte und
indirekte Kontakte zwischen Rotwild und Rindern erschweren. Trotz groRerer
Almflachen haben die Almbetriebe in den Allgduer LKR am Alpenrand (OA
1,7 Rinder/ha, OAL 1,5 Rinder/ha) eine hohere Nutztierdichte aufzuweisen als die
Almbetriebe in den oberbayerischen LKR (TOL 1,1Rinder/ha und MB
1,0 Rinder/ha, GAP 0,9 Rinder/ha, ANONYMUS (2013); TASSER et al. (2013);
TITZLER (2013)). Ebenso verhélt es sich mit der aufsummierten Dichte an
Rindern und Rotwild (Herbivoreneinheiten pro 100 ha Almflache je Landkreis
(ausschlieRlich anderer Wildtierspezies): OAL 167,38, OA 152,4, TOL 107,2,
MB 103,7, GAP 90,3; ANONYMUS (2013); TITZLER (2013)). Neben diesen
Unterschieden in der Dichte an Individuen beider Spezies scheint ein weiterer
Punkt von besonderer Bedeutung zu sein: Im LKR OA ist die gemeinsame
Nutzung von Asungsflachen des Rotwildes durch gealpte Nutztiere und Rotwild
am ausgepragtesten. Der Anteil der Uberschneidungsflache von Almflichen und
Rotwildlebensraum an der Rotwild-Asungsflache ist im LKR OA deutlich héher
als in den anderen LKR (OA 21 %, OAL 5%, GAP 3 %, TOL 3 %, MB 6 %;
ANONYMUS (2013); TITZLER (2013)). Alle diese Faktoren sprechen im
Vergleich der beiden Hotspot-Gebiete beim Rotwild dafur, dass direkte und
indirekte Kontakte zwischen Rindern und Rotwild auf Almweiden in den Allgéuer
LKR mit hoherer Wahrscheinlichkeit zustande kommen als in den
oberbayerischen LKR. DOHNA et al. (2014) konnten in einer amerikanischen
Studie allerdings zeigen, dass weder die Dichte von Rindern und Wildtieren in
einem bestimmten Gebiet, noch die Ubliche Nutzung des Habitats durch die
beteiligten Spezies einen guten pradiktiven Wert hinsichtlich der Haufigkeit von
Kontakten zwischen beiden Spezies darstellten. Die Distanz zwischen Individuen
beider Spezies hing vielmehr von komplexem individuellem Verhalten ab,
welches (iber die Zeit grolRe Schwankungen zeigte (DOHNA et al., 2014).

Insgesamt wird die Aussagekraft der Hypothese der unterschiedlichen Bedeutung
der Almwirtschaft in den Regierungsbezirken Schwaben und Oberbayern dadurch

gemindert, dass der Anteil an in der HIT registrierten Almbetrieben in den
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betrachteten LKR stark variiert (OA: laut alpwirtschaftlichen Vereinen Allgau
und Oberbayern n = 629 versus n = 134 in der HIT und damit in dieser Studie,
OAL: n = 30 versus 39, GAP: n = 48 versus 39, TOL: n = 144 versus 34, MB:
n =157 versus 39; RO und UA nicht angegeben). Dieser sehr unterschiedliche
Anteil an erfassten Almbetrieben lasst sich mdglicherweise durch die
Entstehungsgeschichte der Almbetriebe erkléren. In der HIT werden vor allem die
Almen in den Gebieten gut wiedergegeben, in denen aus historischen Griinden
grolRere Gemeinschafts- und Genossenschaftsalmen tberwiegen (historischer
Hintergrund der Erbfolge je nach Bevdlkerungsstamm, TASSER et al. (2013)). So
sind in den LKR GAP und OAL teilweise sogar mehr Almbetriebe in der HIT
erfasst als bei den almwirtschaftlichen Vereinen. Im Gegensatz dazu (iberwiegen
in den LKR TOL und OA, fiir die nur ein vergleichsweise geringer Teil von
Almbetrieben in der HIT registriert ist, private Almbetriebe deutlich (TASSER et
al., 2013). Gerade in diesen Gebieten wird deshalb wahrscheinlich ein grofer
Anteil der Alpungen von Rindern nicht in der HIT erfasst. Mit den zugrunde
liegenden, untereinander kaum vergleichbaren Daten ist deshalb nicht belegbar,
dass der Almwirtschaft in den Regierungsbezirken Schwaben und Oberbayern
eine andere Bedeutung bei der speziesiibergreifenden Ubertragung zukommt. Die
Interpretation der Daten hinsichtlich der TB-Ubertragung auf Almbetrieben
innerhalb der Rinderpopulation ist insofern etwas weniger Kritisch zu betrachten,
als dass zumindest viele groRere Almbetriebe oder Almgenossenschaften mit
einer grofRen Anzahl von verschiedenen auftreibenden landwirtschaftlichen
Rinderhaltern erfasst sind. Insbesondere der Anteil von Rinderhaltern mit
Almkontakt (Abb. 9) ist zwischen den LKR vor diesem Hintergrund aber nur
schlecht vergleichbar. Um genauere Aussagen zur epidemiologischen Relevanz
der Almwirtschaft entlang der Alpenkette fiir das aktuelle TB-Geschehen treffen
zu konnen, missten die tatsachlich vorhandenen Almbetriebe in der
HIT-Datenbank registriert und Alpungen von Rindern ebenso wie alle anderen
Tierbewegungen von den Rinderhaltern in die Datenbank eingespeist werden. Die
Meldung von Alpungen in der nationalen Tierverkehrsdatenbank wurde auch in
der Schweiz erst kirzlich obligatorisch und erlaubt seitdem zuverlassigere
Aussagen zu diversen Themen rund um die Almwirtschaft (SCHARRER et al.,
2015).
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In den Netzwerk-Analysen zeigte sich, dass das NW aus allen Bewegungen
zwischen den Betrieben aus den LLF positiver Rinder dicht war und fast alle
Betriebe miteinander verbunden waren. Allerdings sind einige der Betriebe am
Rand sogenannte ,sinks“, bei denen nur Tierbewegungen ein- und Keine
Bewegungen von ihnen ausgehen. Die Kausalitatstreue flr dieses Netzwerk
betrug 92 %, sodass fast alle Pfade zwischen den Betrieben im Netzwerk als
kausale Pfade im Sinne von mdglichen Infektionsketten zu bewerten sind. In
diesem Netzwerk konnte die TB auf den vorhandenen Pfaden also fast alle

Betriebe erreicht haben.

Bemerkenswert erscheint, dass sowohl im NW aus den Kontakten positiver
Rinder als auch im Handels-NW aus den Bewegungen positiver Rinder nicht alle
(offiziell) positiven Rinder und Betriebe (Knoten im jeweiligen NW) innerhalb
der Riesenkomponente liegen. So sind im Kontakt-NW 43,3 % der positiven und
27,8 % der offiziell positiven Rinder isoliert von der Riesenkomponente und ihr
positiver Infektionsstatus nicht unmittelbar durch den Kontakt mit anderen
positiven Rindern zu erklaren. Im Handels-NW sind 33,5 % der positiven und
18,6 % der offiziell positiven Betriebe nicht durch Bewegungen positiver Rinder
verbunden. Zumindest bei den positiven Rindern bzw. Betrieben mit positiven
Rindern ist allerdings zu beachten, dass aufgrund der Testsensitivitaten und
-spezifitaten der Lebendtests auch falsch positive Tiere erfasst sein kdnnten,
welche moglicherweise einen Teil der isolierten Knoten im Kontakt-NW stellen.
Obwohl diese Anteile von isoliert liegenden Knoten und Komponenten bereits
relativ hoch erscheinen, sind einige durchaus plausible Einschrankungen bei
dieser Betrachtungsweise noch nicht berticksichtigt. Die Beschrankung der
Darstellung auf Kontakte und Bewegungen offiziell positiver Tiere sowie von
Tieren, die sich im mutmaBlichen infektidsen Zeitraum von einem Jahr vor ihrem
ersten positiven Befund befanden, minderte die Konnektivitat beider betrachteten
NW weiter. Weitere nicht einbezogene Punkte sind die Richtung der Bewegungen
im Handels-NW sowie die Kausalitit der dargestellten Pfade in beiden NW. Bei
Hervorhebung der zugehdrigen Betriebstypen im Kontakt-NW positiver Rinder
fallt der hohe Anteil an direkten Kontakten positiver Rinder auf, die auf
Almbetrieben stattfanden. Der vergleichsweise deutlich geringere Anteil von
Kontakten positiver Rinder bei Ziichtern und Handlern ist dadurch erklarbar, dass

sich Rinder Gber mehrere Monate auf Almbetrieben, aber meist nur wenige Tage
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bei Zuchtern oder Handlern aufhalten. Die Wahrscheinlichkeit fir einen direkten
Kontakt auf Almbetrieben ist damit wesentlich héher. Insgesamt gibt dieser hohe
Anteil von direkten Rinderkontakten auf Almbetrieben an den Gesamtkontakten
einen Hinweis auf die mdgliche Bedeutung von Almbetrieben bei der
speziesinternen Ubertragung. Bei Anderung des MIZ auf 730 Tage, sodass positiv
befundete Rinder bereits zwei Jahre vor ihrem ersten positiven Befund infektits
fur andere Rinder sein konnten, fiel auf, dass daraufhin fast alle Kontakte und
Bewegungen positiver Rinder in diesem Zeitraum stattfanden. Dies ist angesichts
des funf Jahre umfassenden Untersuchungszeitraumes nicht (Uberraschend.
Dagegen fiihrte die Erweiterung der Kontaktdefinition auf indirekte Kontakte
(Aufenthalt im selben Betrieb im Abstand von hdchstens 30 Tagen) zum
Entstehen zahlreicher neuer Kanten, die den Uberwiegenden Teil der positiven
Rinder verbanden. Doch selbst bei Hinzunahme dieser indirekten Kontakte lagen
etliche Knoten weiterhin isoliert. Die sukzessive Betrachtung von groRer
werdenden Zeitfenstern demonstriert, wie vorsichtig die Uber finf Jahre
aggregierten Darstellungen der NW zu interpretieren sind. Zum Teil entstehen
Cluster und Kanten in den jahresweise betrachteten Netzwerken am Ende des
Untersuchungszeitraumes, sodass einige Komponenten isoliert voneinander liegen
und Pfade unterbrochen sind, die bei der Betrachtung des gesamten
Untersuchungszeitraums zusammenhdngend erschienen. Dies deutet auf eine
fehlende Kausalitat der statisch dargestellten Pfade hin. Fir das NW aus den
Bewegungen positiver Tiere ergab sich ein Kausalitatstreue-Wert (LENTZ, 2013;
LENTZ et al., 2013) von 0,20, sodass nur bei 20 % der Uber den gesamten
Zeitraum dargestellten Pfade die Interpretation als kausale Infektionsketten
gerechtfertigt ist. Waren also schon bei Betrachtung des zeitlich aggregierten
Netzwerkes bei Weitem nicht alle Betriebe mit (offiziell) positiven TB-Befunden
durch die Bewegungen (offiziell) positiver Tiere verbunden, so kann sich nur
entlang von 20 % der dargestellten Pfade aus Bewegungen (offiziell) positiver
Tiere die TB tatséchlich ausgebreitet haben. Folglich muss diese Ausbreitung zum
Groliteil Gber andere Wege oder Faktoren erfolgt sein als tber die Bewegungen
positiver Rinder. Eine mdgliche Erklarung waren nicht als positiv erkannte
Rinder, was in Anbetracht der Sensitivitditen und Spezifitditen der
Lebenduntersuchungen auf TB (SCHILLER et al.,, 2010) und der nicht
flachendeckend und regelmaRig durchgefiihrten Tests im Untersuchungsgebiet

durchaus plausibel erscheint. Fir das NW aus allen Bewegungen zwischen den
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Betrieben aus den LLF der positiven Tiere betrug der Kausalitatstreue-Wert
(LENTZ, 2013; LENTZ et al., 2013) 0,97. Somit kénnen in diesem Fall 97 % der
dargestellten Pfade als mdgliche Infektionsketten gewertet werden, was die
Theorie der TB-Ausbreitung durch nicht als positiv erkannte Rinder unterstitzt.
Anhand der vorliegenden Daten ist in dieser Studie keine Aussage maglich tber
alle nicht in der HIT erfassten Ausbreitungsmoglichkeiten. Die Ergebnisse der
geografischen Deskription sowie anderer Studien geben jedoch Grund zur
Annahme, dass die speziestibergreifende Ubertragung zwischen Rotwild und
Rindern ebenfalls eine Rolle spielt (SCHOEPF et al., 2012; DOMOGALLA et al.,
2013; FINK et al., 2015; RETTINGER et al., 2015). Weiterhin kénnten Handels-
oder Tierkontakte Gber nicht in der HIT erfasste Almbetriebe oder auf
benachbarten Weiden landwirtschaftlicher Rinderhalter im Tal von Bedeutung

sein.

Die Exploration der Struktur des Handels-NW aus allen Rinderbewegungen
zeigte, dass Almbetriebe groftenteils mit Haltern und anderen Almbetrieben Tiere
austauschten. Uberraschend mag erscheinen, dass Schlachthofe in geringem
Ausmal (lebende) Tiere abgaben. Dies ist vermutlich darauf zuriickzuftiihren, dass
in dieser Studie jedem Betrieb der maximale numerische Betriebstyp zugewiesen
wurde, sodass beispielsweise landwirtschaftliche Rinderhalter mit einer
zusatzlichen Schlachtgenehmigung als Schlachtbetriebe betrachtet wurden. Dass
im Vergleich zur Gesamtheit der Bewegungen nur relativ wenige Bewegungen in
Schlachthdfe fuhrten, konnte bei der Berechnung der Stationen in den LLF der
Rinder bestatigt werden. AuBerdem fiel der relativ hohe Anteil an Bewegungen
auf, die von Betrieben der Sammelkategorie ,,Ziichter zu Schlachtbetrieben
flhrten. Bei entsprechenden Nachforschungen in der HIT-Datenbank liel? sich ein
sehr zentraler Betrieb im Handels-NW identifizieren, welcher der Kategorie der
Zuchter angehorte und als Erzeugergemeinschaft fur Schlachtvieh Tiere von
einzelnen Tierhaltern aufkaufte, um sie anschliefend in gréfReren Kohorten an
Schlachtbetriebe weiterzuverkaufen. Die Berechnung der absoluten und relativen
Anzahl von Betrieben nach Betriebstyp (bei landwirtschaftlichen Rinderhaltern
aufgeteilt nach Infektionsstatus) wies auf den mdglichen Einfluss der Sémmerung
von Rindern auf den Infektionsstatus von landwirtschaftlichen Rinderhaltungs-
betrieben hin. Daher wurden Zugdnge von Almbetrieben (ungewichteter und

gewichteter InD) als Kovariable in die Regressionsanalysen aufgenommen.
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Die Exploration der Zentralitditsmalle enthiullte zun&chst einige grundlegende
Eigenschaften des NW. Landwirtschaftliche Rinderhalter verkauften mehrheitlich
eine groRere Anzahl an Rindern als sie zukauften. Dies ist eine Grundeigenschaft
der Rinderzucht, die auch von RIBEIRO-LIMA et al. (2015) beschrieben wurde.
Auch die beobachteten extremen Degree-Werte bei Zuchtern, Viehhandlern und
Schlachtbetrieben sind aus anderen Studien bekannt (CHRISTLEY et al., 2005;
RIBEIRO-LIMA et al, 2015). Dass Almbetriebe eine ausgeglichene
Handelsbilanz zeigen, liegt in der saisonalen Natur der Almwirtschaft begriindet.
Bis auf wenige Ausnahmen infolge von Abgéangen nach Unféllen oder Kalbungen
sollte die gleiche Anzahl an Rindern im Frihsommer auf die Alm aufgetrieben
und im Herbst wieder abgetrieben werden. Im Vergleich der Gruppen mit
regelméBigem volistandigem Austausch des Tierbestandes (Handler, Ziichter,
Almbetriebe) fiel auf, dass Almbetriebe trotz der kurzen Bewirtschaftungszeit von
wenigen Monaten im Jahr bei allen betrachteten ZentralitaitsmalRen héhere oder
ahnliche hohe Medianwerte aufwiesen als bzw. wie Handler und Ziichter, die tber
das gesamte Jahr hinweg operieren. Dies untermauert die Hypothese einer
zentralen und mit Handlern vergleichbaren Position von Almbetrieben im
Handels-NW. Diese Zentralitat wird aufgrund der Qualitat der vorliegenden Daten
zu Almbetrieben vermutlich noch unterschatzt. Ebenso verhielt sich die
Verteilung der betrachteten Zentralitditsmalle im Vergleich der positiven und
offiziell ~positiven Betriecbe mit der Gesamtheit der Betriebe im
Untersuchungsgebiet. Auch hier wiesen die Subgruppen positiver und offiziell
positiver Betriebe in allen Kerndichteschatzungen hohere Medianwerte auf als die
Grundgesamtheit der Betriebe im Untersuchungsgebiet. Betriebe mit positiven
und offiziell positiven Tieren handeln also tendenziell eine hdéhere Anzahl an
Rindern mit einer héheren Anzahl unterschiedlichen Handelspartner (In- und
Out-Degree), liegen ofter auf den kirzesten Pfaden durch das NW
(Betweenness-Zentralitat) und handeln ofter als die Gesamtheit der Rinderhalter
mit anderen Betrieben, die ihrerseits zentrale Positionen im NW einnehmen
(Eigenvektor-Zentralitat). Betriebe mit (offiziell) positiven Tieren hatten somit im
Vergleich mit der Gesamtheit an Betrieben relativ zentrale Positionen im
Handels-NW inne, waren deshalb besonders vulnerabel fur die Einschleppung von
Tierseuchen durch eingehende Tierbewegungen und konnten diese nach dem
Eintrag auf den Betrieb in effizienter Weise weiterverbreiten. In der einzigen
anderen Studie von GREAR et al. (2014) in den USA zu TB auf NW-Basis, die
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wie die vorliegende Arbeit auf Daten zu nachgewiesenen TB-Fallen auf
Rinderbetrieben beruhte, war dies nicht der Fall. Der Grofteil der Betriebe mit
TB-Féllen in deren Studie hatte keine zentrale Position im Tierbewegungs-NW,
wahrend umgekehrt bei vielen zentral gelegenen Betrieben keine TB-Infektionen
nachgewiesen wurden (GREAR et al., 2014). Fur das bovine Coronavirus konnten
auf Betriebsebene hohe In-Degree-Werte (FROSSLING et al., 2012) und fir die
Maul- und Klauenseuche hohe Betweenness-Zentralitatswerte (ORTIZ-PELAEZ
et al., 2006) als Risikofaktoren fir positive Befunde identifiziert werden. Im hier
betrachteten Untersuchungsgebiet konnten diese Zentralitdtsmale ahnlich wie in
den Studien von RIBEIRO-LIMA et al. (2015) und SCHARRER et al. (2015)
aktiv zur Risikobewertung von Betrieben und gezielten Seucheniiberwachung
eingesetzt werden, um potentielle TB-Risikobetriebe zu identifizieren und gezielt
zu beproben bzw. die Tiere aus diesen Betrieben am Schlachthof gezielt zu

untersuchen.

Bei der Exploration des Tierkontakte-Netzwerkes zeigte sich, dass sich (offiziell)
positive Rinder relativ haufig auf Almbetrieben aufgehalten hatten. Beim
Vergleich von positiv mit offiziell positiv und ausschlielich negativ getesteten
Rindern waren die arithmetischen Mittel fur die (offiziell) positiven Tiere
hinsichtlich der Zahl unterschiedlicher durchlaufener Betriebe genauso wie
beziiglich der Betriebswechsel leicht erhdht. Dasselbe galt fir die Anzahl der
Betriebswechsel auf Almbetriebe im Leben der Tiere sowie fir die Anzahl der
unterschiedlichen durchlaufenen Almbetriebe, hier allerdings in etwas geringerem
MaRe. Eine hohere Anzahl an Stationen auf landwirtschaftlichen Betrieben und
auf Almbetrieben in den LLF von Rindern schien das Risiko fur eine
TB-Infektion also zu erhohen. Betriebswechsel wurden in der Studie von
RAMIREZ-VILLAESCUSA et al. (2009) ebenfalls als Risikofaktor fiir TB auf
Tierebene beschrieben, was STEBER (2014) fiir die Population der von 2007 bis
2010 im Allgéu getesteten Rinder nicht bestatigen konnte.

Im Rahmen der Exploration der Tierkontakte entfielen trotz der konservativen
Vorgehensweise bei der Zuordnung der Kontakte bei den positiven Tieren mehr
Kontakte auf Almbetriebe als auf landwirtschaftliche Rinderhalter. Dies verhalt
sich bei offiziell positiven Tieren etwas anders. In dieser Hinsicht fallt bei
Betrachtung des Kontakt-NW positiver Tiere auf, dass einige Cluster mit

zahlreichen offiziell positiven Tieren nur durch einzelne Tiere mit
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Briickenfunktion mit der Riesenkomponente verbunden waren. Eine mdgliche
Erklarung fur diese Diskrepanz zwischen positiven und offiziell positiven Rindern
konnte also sein, dass sich diese Tiere vor dem Zugang zu dem jeweiligen Betrieb
auf einem Alm- oder anderen Betrieb infiziert und die anderen Tiere in
Abwesenheit regelméaBiger Untersuchungen auf TB Uber Jahre angesteckt haben.
Insgesamt ist das dargestellte Kontakt-NW aus direkten Kontakten (offiziell)
positiver Rinder insofern etwas besser interpretierbar als das Handels-NW, als
dass eine Ansteckung zweier Rinder bei einem Kontakt durch die Definition des
Kontaktes als gleichzeitigen Aufenthalt relativ plausibel erscheint. Allerdings ist
auch diese Kontaktdefinition nicht absolut zu sehen, da sich Rinder beispielsweise
aufgrund der Aufstallung in verschiedenen Gebduden oder auf rdumlich
getrennten Weiden auch dann nicht zwingend treffen, wenn sie auf demselben
Betrieb gemeldet sind. Selbst bei gemeinsamer Aufstallung haben also nicht alle
Tiere automatisch Kontakt miteinander. Bei der Analyse eines Kontaktnetzwerkes
von Kélbern in hoher rdumlicher und zeitlicher Auflésung konnten CHEN et al.
(2014) nachweisen, dass die Kontaktstruktur selbst bei gemeinsamer Aufstallung
im gleichen Abteil Uber Stunden stark variierte. Zudem ist auch in dem hier
betrachteten Kontakt-NW die Kausalitatstreue der dargestellten Pfade nicht

gewaéhrleistet.

Wie bereits die Exploration der betrachteten NW wiesen auch die Ergebnisse der
Regressionsanalysen auf Tier- und Betriebsebene auf eine Sonderstellung der
Almwirtschaft bei der Verbreitung der bovinen TB im Untersuchungsgebiet hin.
Dass die Betriebsgrofie nicht in allen Modellen einen signifikanten Risikofaktor
flr positive TB-Befunde auf Betriebsebene darstellt, kann als Ubereinstimmend
mit anderen Studien betrachtet werden. In der Studie von STEBER (2014) wurde
die Betriebsgrolie als Risikofaktor fir TB-Falle auf Rinderhaltungsbetrieben
beschrieben, bei OLEA-POPELKA et al. (2008) hingegen nur in bestimmten
Modellen. Zuginge von Rindern aus Osterreich, die in der Studie von STEBER
(2014) im Intrakutantest Gberdurchschnittlich h&ufig auffallig waren, stellten in
der vorliegenden Studie keinen Risikofaktor fiir den Eintrag von TB in Betriebe
dar. Allerdings war die landesspezifische Ohrmarke die einzige Mdglichkeit, die
vermutete Risikogruppe 6sterreichischer Tiere zu erfassen, da Zu- und Abgange
von und in andere EU-L&nder in der HIT-Datenbank keine Informationen zu dem

Herkunfts- bzw. Zielland beinhalten. Deshalb konnte nicht Gberprift werden, ob
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beispielsweise die Alpung von Tieren auf 6sterreichischen Alm-/Alpbetrieben
bezlglich der TB einen Risikofaktor auf Betriebs- oder Tierebene darstellt. Da
eingehender Tierverkehr in der Literatur als einer der wichtigsten Risikofaktoren
flr den Eintrag von Tierseuchen gilt (ORTIZ-PELAEZ et al., 2006; NATALE et
al., 2009; RAMIREZ-VILLAESCUSA et al., 2009), sollte ein entsprechendes
ZentralitdtsmaR als Kovariable verwendet werden. Der gewichtete und
ungewichtete In-Degree wurde komplexeren Parametern aus mehreren Griinden
vorgezogen. Einerseits erforderte deren Definition auf lokaler Ebene (nur direkte
Kontakte bericksichtigt) keine vorherige Beschrankung auf ein (kleineres)
Gesamtnetzwerk, sodass als Berechnungsgrundlage der InDs das Netzwerk aus
allen Bewegungen mit Beteiligung von Betrieben aus dem Untersuchungsgebiet
verwendet werden konnte (NW 1, Kapitel 111.1.3.2.1, S. 35). Zusétzlich erlaubte
der Wertebereich im Gegensatz zu den anderen in dieser Studie betrachteten
ZentralitdtsmaBen  (Eigenvektor-  und Betweenness-Zentralitdt)  eine
Log-Transformation (bzw. log(n+1)) zur Abschwéachung der Rechtsschiefe. VVor
allem aber erschien der InD gut geeignet, um die Betriebstypen der abgebenden
Betriebe einzubeziehen und damit die mdgliche epidemiologische Bedeutung der
Almwirtschaft im Modell zu berlcksichtigen. Die anderen in dieser Studie
betrachteten Zentralitdtsmalle beziehen sich auf die Position der Betriebe im
Gesamt-NW und nicht auf die direkten Nachbarbetriebe, sodass eine
Berlcksichtigung der Betriebstypen nicht ohne Weiteres moglich gewesen ware.
Zudem lassen sich beide Grad-ZentralitdtsmaRe in vergleichsweise konkreter
Weise interpretieren, was sich auch auf die Ergebnisse der Regressionsanalysen
Ubertragen lasst. Die geografische Deskription des TB-Geschehens beim Rind
deutete in dieser Arbeit auf den Einfluss einer geografischen Komponente hin,
weshalb auch die Verortung der Betriebe in den verschiedenen LKR und
kreisfreien Stadten im Untersuchungsgebiet als Kovariable in die Analyse
einging. Der In-Degree hinsichtlich anderer landwirtschaftlicher Rinderhalter war
lediglich in einem Modell signifikant, der In-Degree beziglich des
Handelskontaktes mit Almbetrieben hingegen stellte Gber alle Variationen der
Regressionsmodelle hinweg einen signifikanten Risikofaktor fir positive
TB-Befunde auf Betriebsebene dar (p<0,01). Der Auftrieb von Rindern auf
Alm-/Alpbetriebe scheint das TB-Risiko flir den Heimatbetrieb also zu erhdhen.
In den Modellen mit ungewichteten In-Degrees zeigen die Almbetriebe im

Vergleich mit anderen Betriebstypen deutlich hohere Koeffizientenschétzer, was
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in den Modellen mit gewichteten Degrees nicht der Fall ist. Eine mdgliche
Erklarung ware, dass Betriebe meist mehrere Tiere (z. B. alle Jungtiere) jahrlich
auf derselben Alm sémmern. Ein Kontakt mit einem Almbetrieb erhoht den
ungewichteten In-Degree des Heimatbetriebes also um eins, den gewichteten
In-Degree dagegen um hdhere Werte. Dies konnte so gedeutet werden, dass das
TB-Risiko fir den Heimatbetrieb durch den (Wieder-)Zugang eines einzelnen
Tieres nach der Alpung nur marginal erhoht wird, was sich durch die regelméRige
Alpung mehrerer oder gar aller Tiere aufsummiert. Eine andere mdgliche
Erklarung daftr ware, dass die Zugange einzelner Tiere von Almbetrieben nicht
per se ein hoheres TB-Risiko fiir den Heimatbetrieb bergen als Tierzugange von
Betrieben anderer Typen, sondern die regelmaligen Ab- und Zugéange vieler Tiere
letztlich zu diesem erhohten Risiko fuhren. Das wirde bedeuten, dass die
Rickkehr von betriebseigenen Tieren nach der Alpung ein &hnlich hohes
TB-Risiko mit sich bringt wie der Zukauf von Tieren von anderen Betrieben mit
unbekannter Vorgeschichte. Letztendlich spricht also auch diese Interpretation
wieder fir den Einfluss der Alpung auf den Infektionsstatus von Tieren und
Betrieben. Die erhohten Koeffizientenschatzer bezliglich des In-Degree von
Schlachtbetrieben sind vermutlich ein Artefakt aufgrund der geringen Anzahl von
Abgangen von diesem Betriebstyp. Ein weiterer signifikanter Risikofaktor flr
TB-Félle auf Betrieben war die Verortung der Betriebe im LKR Oberallgédu und
der darin gelegenen kreisfreien Stadt Kempten (beide in allen Modellen p<0,01).
Es scheint also weitere, im Modell nicht beriuicksichtigte Einflussfaktoren zu
geben, die sich in der rdumlichen Verteilung der TB-Félle niederschlagen. An
dieser Stelle riickt wieder die in dieser Studie nicht nadher Uberprifbare
Vermutung in den Fokus, dass ein Zusammenhang mit den ein ahnliches
raumliches Muster aufweisenden TB-Féllen bei Rotwild besteht. Allerdings sollte
bei einzelnen TB-Féllen beim Rind in zuvor TB-freien Betrieben auch die
Maglichkeit einer Ubertragung von anderen Haus- und Wildtierarten (UNE und
MORI, 2007; TITZLER, 2013) sowie vom Menschen auf das Rind
(KRAJEWSKA et al., 2012) nicht auBer Acht gelassen werden.

In dieselbe Richtung weisen die Ergebnisse der Regressionsanalyse auf Tierebene.
Aufenthalte auf Almbetrieben scheinen das Risiko fur einen positiven TB-Befund
starker zu erhohen als Aufenthalte auf Betrieben anderer Kategorien. So ist die

Anzahl der Stationen auf Betrieben anderer Typen zwar ebenso wie die Anzahl
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der Stationen auf Almbetrieben in allen Modellen ein signifikanter Risikofaktor,
allerdings sind die Koeffizientenschatzer fur die Aufenthalte auf Almbetrieben
durchweg hoher. Insgesamt steigt das TB-Infektionsrisiko fir ein Tier also mit der
Anzahl der bis zum Testzeitpunkt durchlaufenen unterschiedlichen Betriebe an,
was von RAMIREZ-VILLAESCUSA et al. (2009) in England beschrieben wurde,
von STEBER (2014) fir die im Allgdu untersuchten Rinder aber nicht bestatigt
wurde. Dieser Zusammenhang besteht allerdings nur, wenn lediglich die Anzahl
der Stationen bis zum Untersuchungsdatum (erster positiver Befund bei positiven
Tieren, letzter negativer Befund bei negativen Tieren) bericksichtigt wird.
Werden auch die nach der letzten TB-Untersuchung durchlaufenen Stationen
mitgezéhlt, so ergibt sich der umgekehrte Zusammenhang, da die negativ
getesteten Tiere im Vergleich zu den teilweise diagnostisch getGteten positiven
Tieren mehr Zeit haben, um weitere Stationen zu ,,sammeln“. Analog zu den
Ergebnissen auf Betriebsebene bildet beztglich der hervorgehobenen Bedeutung
von Almbetrieben nur das Modell eine Ausnahme, in dem die absolute
(,.gewichtete™) Zahl der Betriebswechsel beriicksichtigt wird. In diesem Modell
scheinen Betriebswechsel auf Almen etwa denselben Einfluss auf den
Infektionsstatus der Tiere zu haben wie Wechsel auf Nicht-Alm-Betriebe. Eine
mogliche Erklarung fir diese Inkonsistenz wére (&hnlich der Betriebsebene), dass
ein zusatzlicher Alm-Betrieb (,,ungewichtetes Modell“) im Lebenslauf eines
Tieres hdufiger genutzt wird und somit zu einer starkeren Erhéhung der Zahl an
Betriebswechsel (,,gewichtetes Modell*) fuhrt als dies bei einem zusétzlichen
Rinderhalter im Lebenslauf der Fall ist. SchlieBlich werden Almbetriebe haufiger
wiederholt besucht als andere Betriebe (1,49 Mal statt 1,34 Mal). Ebenfalls analog
zu den Ergebnissen auf Betriebsebene hatten die Meldung der Tiere zum
Untersuchungszeitpunkt auf Betrieben im LKR OA und der kreisfreien Stadt KE
in allen Modellvariationen signifikanten Einfluss auf den Infektionsstatus. Das
Alter der Tiere war nur in dem Modell mit der absoluten Anzahl an
Betriebswechsel ein signifikanter Risikofaktor. Uber den Zusammenhang eines
erhohten TB-Infektionsrisikos eines Tieres mit zunehmendem Alter gehen die
Meinungen in der Literatur auseinander. Wéhrend dieser Zusammenhang bei
RAMIREZ-VILLAESCUSA et al. (2009) zu bestehen schien, war dies bei
OLEA-POPELKA et al. (2008) nicht der Fall. In der Vorgangerarbeit von
STEBER (2014) stellten eher die drei und vier Jahre alten Rinder eine
Risikogruppe dar.
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Trotz einiger methodischer Schwierigkeiten, die bei der Regressionsanalyse auf
Tierebene gravierender waren als auf Betriebsebene, deuten die Ergebnisse der
Regressionsanalysen genauso wie die Visualisierung und Exploration der
betrachteten Netzwerke auf eine epidemiologische Sonderstellung der

Almwirtschaft im TB-Geschehen im bayerischen Voralpenland hin.

In dieser Arbeit konnte mithilfe von Analysen der rdumlichen Struktur von
TB-Féllen bei Rindern und Rotwild, der Analyse von Rinderhandels- und
Kontaktnetzwerken sowie von Regressionsanalysen basierend auf Rinderdaten die
Hypothese einer erhohten epidemiologischen Relevanz von Almbetrieben im
aktuellen TB-Ausbruch (SCHOEPF et al., 2012; STEBER, 2014; FINK et al.,
2015) bei Rindern im bayerisch-Osterreichischen Grenzgebiet zumindest auf
deutscher Seite bestatigt werden. Um genauere Aussagen zur epidemiologischen
Relevanz der Alm-/Alpbetriebe im Untersuchungsgebiet treffen zu konnen,
mussten alle im Untersuchungsgebiet existierenden Alm/-Alpbetriebe in der
HIT-Datenbank erfasst und die Eingabe von Alpungen in die HIT fur Landwirte
(wie kirzlich in der Schweiz eingefiihrt, SCHARRER et al. (2015)) obligatorisch
werden. Aufgrund der sparlichen Datenlage zu den Rotwild-Féllen bleibt jedoch
weiterhin ungeklért, ob diese Sonderstellung der Almwirtschaft durch das
Zusammenfihren von Rindern aus unterschiedlichen Herkunftsbetrieben oder die
dadurch entstehende Madglichkeit einer speziesiibergreifenden Ubertragung
zwischen Rotwild und Rindern bedingt wird. So war die Integration von
Kontakten zwischen Rindern und Rotwild in Form einer NWA in dieser Studie
nicht mdglich, da zu diesen Kontakten keine Daten vorlagen. Dies ist ein gangiges
Problem bei Wildtieren, weshalb zu Kontakt-NW zwischen Haus- und Wildtieren
kaum Literatur existiert (CRAFT, 2015). Da die Almwirtschaft aufer ihren
landwirtschaftlichen auch zahlreiche gesellschaftsrelevante und 6kologische
Funktionen hat (STMELF, 2010; TASSER et al., 2013), ist sie trotz ihrer
Schlusselstellung im TB-Geschehen eine unbedingt schiitzenswerte traditionelle
Form der Landwirtschaft in Berggebieten. Im Hinblick auf dieses Ziel missten
weitere Studien zeigen, ob auf den Almbetrieben und —weiden die speziesinterne

oder die speziesuibergreifende Ubertragung von groRerer Bedeutung ist.

Grundlegende Schwierigkeiten bei der Anwendung von NWA in der Tiermedizin
sind einerseits die groRen zu verwendenden Datenmengen, die nur durch

spezifische Software verarbeitet werden konnen. Weiterhin scheitert die
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Beschaffung geeigneter Daten héaufig aus finanziellen, politischen oder
datenschutzrechtlichen Griinden. Gerade fur die Identifikation zentraler Betriebe
im Tierseuchengeschehen anhand von NWA-Parametern ist eine schnelle
Bereitstellung  grofRer  vergleichbarer Datenmengen aber entscheidend
(KROSCHEWSKI et al., 2006; MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a; DUBE et al.,
2011). Fir den groftmdoglichen Erkenntnisgewinn und schnellen Einsatz von
Netzwerkanalysen im Tierseuchenfall oder bei der risikobasierten Uberwachung
sollte deshalb ein entsprechendes NWA-Tool an einer direkten Schnittstelle zur
HIT-Datenbank implementiert werden, um fir die zustdndigen Behdrden alle
wichtigen Informationen ohne zeitliche Verzogerung verfiigbar zu halten.
Wertvolle Informationen konnte auch eine Kombination einer NWA mit den
Ergebnissen der molekularen Typisierung der Erreger im bayerischen
Voralpenland bringen. Generell ware die Einflhrung von grundlegenden
Formalismen zur Analyse von zeitabhdngigen Netzwerken winschenswert, da
dies eher der Realitat entspricht als die bisher und auch in dieser Studie aus
praktischen Grinden verwendeten meist zeitlich aggregierten Netzwerke
(DANON et al., 2011; GREEN et al., 2011; PELLIS et al., 2015). Entsprechende
Software wird - wie auch in dieser Studie - haufig fir spezifische Einzelfalle
entwickelt, da bisher noch keine benutzerfreundliche und breit einsetzbare
Software auf dem Markt erhaltlich ist. Bei der Planung und Durchfiihrung von
NWA-Studien ist die Kooperation von Methodikern wie Bioinformatikern,
Physikern  oder  Molekularbiologen mit den anwendungsorientierten

Berufsgruppen der Tierdrzte und Okologen unabdingbar (CRAFT, 2015).

Unabhangig von der angewandten Untersuchungsmethode ist die Kontrolle von
TB eine Langzeit-Verpflichtung und ihre Elimination beinahe unmdglich, sobald
eine oder mehrere Wildtierspezies - wie derzeit im bayerisch-6sterreichischen
Grenzgebiet das Rotwild - den Status eines ,,Maintenance host* haben (MORRIS
et al.,, 1994; FITZGERALD und KANEENE, 2013). Dies verscharft sich
zusatzlich, wenn die Weidewirtschaft vor Ort mehrere Spezies einschlief3t. In
diesem Fall mussen die 6rtlichen Veterindrbehdrden die Bekdmpfung der TB tber
Jahre konsequent durchfiihren und tber die entsprechende Autoritat und politische
Rickendeckung verfiigen (REVIRIEGO GORDEJO und VERMEERSCH, 2006).
Indirekten Kontakten von Wildtieren und Rindern scheint die groRere Bedeutung

bei der Ubertragung von TB zuzukommen als direkten Kontakten (O'BRIEN et
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al., 2006; BOHM et al., 2007; WALTER et al., 2012; BROOK et al., 2013;
KUKIELKA et al., 2013; GORTAZAR et al., 2015), was durch die Verteilung der
TB-spezifischen Ldsionen beim Rotwild im Alpenraum unterstiitzt wird
(BUTTNER et al., 2013b; MULLER et al., 2014; FINK et al., 2015). In einer
spanischen Studie (BARASONA et al., 2013) wurden mit vielversprechenden
Ergebnissen Zaune und Gatter eingesetzt, um Kontakte zwischen Wildtieren und
Rindern zu reduzieren. Eine weitere relativ effiziente Moglichkeit in dieser
Hinsicht ware der Einsatz von Herdenschutzhunden (VERCAUTEREN et al.,
2008). Angesichts der in dieser Arbeit aufgestellten Hypothese, dass auch nicht
als positiv erkannte Rinder im Untersuchungsgebiet zur Ausbreitung der TB
beigetragen haben, erscheinen im bayerischen Voralpenland als derzeitigem
Schwerpunkt des TB-Geschehens zusétzliche Untersuchungsmanahmen zur
amtlichen Fleischuntersuchung auf TB empfehlenswert. Um die Ubertragung von
TB wahrend und nach der Alpsaison innerhalb der Rinderpopulation zu
minimieren, ist eine Fortfuhrung der Untersuchungen vor und nach der
Sémmerung unbedingt nétig und eine Ausweitung dieser Untersuchungen auf alle
Tiere in den Heimatbetrieben gealpter Rinder zu empfehlen. Auch die Einflihrung
von Tuberkulintests vor geplanten Tierbewegungen ware in den Risikogebieten
eine Moglichkeit, die Neuinfektionsrate von Herden zu senken (CLEGG et al.,
2008). Ob die TB urspringlich aus der Nutztier- oder der Wildpopulation
eintragen wurde oder gar eine Ubertragung vom Mensch auf das Tier erfolgte,
wird sich wohl nicht mehr kldren lassen (JANKO und KONIG, 2012; TITZLER,
2013; STEBER, 2014; RETTINGER et al.,, 2015). Vielmehr sollten sich
zukiinftige Bemulhungen auf das Verhindern einer Weiterverbreitung innerhalb
und zwischen den beiden betroffenen Spezies konzentrieren und dabei alle
beteiligten lokalen Interessensgruppen in das Erreichen dieses gemeinsamen
Zieles einbinden. Dabei sollte das derzeitige TB-Geschehen bei Rindern und
Rotwild im bayerisch-osterreichischen Grenzgebiet als l&andertibergreifendes
Problem verstanden und gemeinsame L&sungsansdtze angestrebt werden. Eine
Voraussetzung daftr ware eine Rickverfolgbarkeit von Tierbewegungen

innerhalb der EU (ber Landergrenzen hinweg.
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VI. ZUSAMMENFASSUNG

Seit dem Jahr 2007 wurden im bayerisch-Osterreichischen Grenzgebiet
zunehmende Fallzahlen von M. caprae-Infektionen bei Rindern und Rotwild
registriert. In der vorliegenden Arbeit wurden geografische Darstellungen,
retrospektive  Analysen von Kontakt- und Handelsnetzwerken sowie
Regressionsanalysen kombiniert, um weitere Erkenntnisse zur epidemiologischen
Relevanz von Alm-/Alpbetrieben im aktuellen Tuberkulose-Ausbruch bei Rindern
im bayerischen Voralpenland zu gewinnen. Aullerdem wurde die geografische
Verteilung der TB-Falle bei Rindern und Rotwild auf Uberschneidungen
Uberprift. Die Daten zu den TB-Féllen sowie zu den Bewegungen der Rinder aus
Betrieben in Landkreisen entlang der Alpenkette entstammen der HIT-Datenbank
und decken den Studienzeitraum von 2010 bis 2014 ab. Die Daten zu TB-Féllen
beim Rotwild wurden im Rahmen der EMIDA-ERA-Net-Studie (Projekt: ,,TB
Alpine Wildlife*) und des bayerischen Rotwildmonitorings erhoben.

Visualisiert wurden ein egozentrisches Netzwerk aus Kontakten von positiv
befundeten Rindern und ein Handelsnetzwerk aus Rinderbewegungen zwischen
den in deren Lebensldufen vorkommenden Betrieben. Fir das Handels-NW aus
den Rinderbewegungen zwischen allen im Untersuchungsgebiet lokalisierten
Betrieben wurden Zentralitdtsmalie berechnet, die zwischen Betriebsgruppen mit
unterschiedlichem  Infektionsstatus  verglichen  wurden.  Mithilfe  von
Regressionsanalysen wurden mogliche Risikofaktoren fur das Auftreten von

positiven TB-Befunden auf Betriebs- und Tierebene tberprift.

Die raumliche Verteilung der TB-Falle bei Rotwild und Rindern deutete auf einen
starkeren Zusammenhang der TB-Situation beider Spezies im Allgdu hin als in
den oberbayerischen Landkreisen entlang der Alpenkette. Durch die dargestellten
Kontakte positiver Rinder untereinander und deren Bewegungen konnte ein
betrachtlicher Anteil, jedoch nicht alle positiven TB-Befunde bei Tieren und
Betrieben im Untersuchungsgebiet plausibilisiert werden. Wurde zusatzlich die
Kausalitatstreue der Uber finf Jahre aggregierten Infektionspfade beriicksichtigt,
schrumpfte der erklarbare Anteil an TB-positiven Tieren und Betrieben nochmals
deutlich. Somit miissen bei der Ausbreitung der bovinen TB im bayerischen

Voralpenland neben den Bewegungen und Kontakten der positiven Tiere weitere,
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in dieser Studie nicht naher Uberprifbare Faktoren wie z.B. das Rotwild oder nicht
bzw. falsch negativ getestete Rinder beteiligt gewesen sein. Die errechneten
ZentralitdtsmaBe beziglich der Exposition (In-Degree, Eigenvektorzentralitét)
sowie bezuglich der Fahigkeit der Weiterverbreitung von Infektionen
(Out-Degree, Betweenness-Zentralitdt) schienen mit dem Infektionsstatus zu
korrelieren. Diese Korrelation kdnnte sowohl im Kontext der risikobasierten
Uberwachung als auch im Tierseuchenfall genutzt werden, um potentielle
Risikobetriebe zu identifizieren. Sowohl deskriptive Analysen der Daten und der
Netzwerke als auch die Regressionsanalysen legen eine Schlusselposition der
Alm-/Alpbetriebe bei der Ausbreitung der TB in den bayerischen LKR entlang
der Alpenkette nahe.

Kritische Punkte der Studie waren insbesondere die Unvollstandigkeit der
HIT-Daten hinsichtlich der Almbetriebe im Untersuchungsgebiet sowie die
retrospektive Analyse der zeitabhangigen Netzwerke, die Uber den gesamten
Untersuchungszeitraum von funf Jahren aggregiert wurden. Aufgrund der
sparlichen Datenlage beim Rotwild konnte in dieser Studie keine Aussage dartber
getroffen werden, ob die zentrale Bedeutung von Alm-/Alpbetrieben im
TB-Geschehen im Untersuchungsgebiet eher den Kontaktmdglichkeiten von
Rindern  aus vielen  verschiedenen  Herkunftsbetrieben  oder  der

speziesiibergreifenden Ubertragung zwischen Rindern und Rotwild geschuldet ist.

Die  Kombination  von  rédumlicher  Deskription,  Netzwerk-  und
Regressionsanalysen konnte wichtige neue Erkenntnisse zur Epidemiologie der
bovinen TB im bayerischen Voralpenraum bringen. Damit konnte insbesondere
die zentrale Rolle der Alm-/Alpwirtschaft im aktuellen Ausbruchsgeschehen

dargestellt werden.
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VIl. SUMMARY

From 2007 onwards, increasing numbers of infections with M. caprae were
reported in cattle and red deer in the southern alpine region of Bavaria close to the
Austrian border. This study combined geographic description of data,
retrospective analyses of contact and trade networks and regression analyses to
gain further insight into the epidemiological relevance of alpine pasturing in the
current TB-outbreak in cattle in the alpine region of Bavaria. Furthermore, the
geographic distribution of TB cases in both cattle and deer was assessed for
spatial overlapping. Data on TB-cases in cattle and movement data of cattle
originating from holdings localized in the Bavarian districts bordering the Alps
were obtained from the national database for cattle and swine (HIT-Datenbank)
and cover the study period from 2010 to 2014. Data on TB-cases in red deer were
collected within the framework of the European study EMIDA-ERA-Net (project:
,TB Alpine Wildlife“) and of the regional follow-up study, the Bavarian
TB-Monitoring in red deer.

Two networks were visualized: An egocentric contact network consisting of the
contacts of TB-positive cattle and a trade network representing cattle movements
between holdings that had been visited by positive cattle. For the trade network
consisting of all cattle movements between cattle holdings localized in the study
area, centrality measures were calculated for all holdings and compared between
groups of holdings with different status of infection. Possible risk factors for the
incidence of positive TB results in cattle and cattle holdings, respectively, were

evaluated using regression analyses.

The spatial distribution of TB-cases in red deer und cattle suggested a stronger
association of the TB-situation of both species in the region “Allgéu” than in the
districts of Upper Bavaria bordering the Alps. The contacts and movements of
positive cattle could account for a noticeable amount of positive TB results in
cattle holdings, but not for all. This explainable proportion of positive cattle and
holdings diminished even further, when the causal fidelity of the infection chains
aggregated over five years was taken into account. Therefore, other factors in
addition to the contacts and movements of positive cattle (e.g. red deer or

movements of cattle not tested for TB or with false negative test results) must
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have contributed to the spread of bovine TB in the alpine region of Bavaria. These
factors could not be assessed in this study. The calculated centrality measures
reflecting the exposition (in-degree, eigenvector centrality) and the potential of
holdings to spread infection (out-degree, betweenness centrality) both seemed to
correlate with the infection status of cattle holdings. This correlation could be
used to identify cattle holdings potentially at risk of infection in the context of
risk-based surveillance or during outbreaks. Descriptive analyses of the data and
the networks as well as regression analyses suggested a key role of alpine

pasturing in the spread of bovine TB in the alpine Bavarian districts.

The incomplete registration of alpine pastures in the HIT-database and the
retrospective analysis of time-dependent networks aggregated over the whole
study period of five years have to be considered critical points in this study.
Concerning the central position of alpine pastures, this study could not assess the
respective importance of intra- and inter-species transmission due to scarcity of

data on red deer.

The combination of spatial description, network and regression analyses could
provide valuable insights into the epidemiology of bovine tuberculosis in the
alpine region of Bavaria. Thus, the central position of communal alpine pasturing

in the current outbreak could be demonstrated.
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IX. ANHANG

1. EinfUhrung in die soziale Netzwerkanalyse

Ziel der SNA ist die Betrachtung der Ordnung innerhalb eines Netzwerkes. Die
zwei wichtigsten Bestandteile sind einerseits die Akteure selbst, andererseits die
Beziehungen zwischen diesen. Die Akteure kdnnen dabei je nach Definition
einzelne Personen oder Tiere, ethnische Gruppen oder auch Betriebe sein und
werden meist ,,nodes (Knoten) genannt (SCHNEGG und LANG, 2002;
MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Ungerichtete oder reziproke Beziehungen
werden als ,,edges” (Kanten), gerichtete Beziehungen als ,,arcs® (im Deutschen
ebenfalls Kanten genannt) bezeichnet (WASSERMAN und FAUST, 1994;
MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Allgemein werden in der SNA zwei Arten
von Netzwerken unterschieden: Die personlichen oder egozentrischen Netzwerke
befassen sich mit der sozialen Einbettung und dem Umfeld einzelner Akteure und
werden meist durch Befragung der Individuen erhoben (SCHNEGG und LANG,
2002; DIAZ-BONE, 2006), wahrend Gesamtnetzwerke mithilfe verschiedener
graphentheoretischer Konzepte die Struktur des Netzwerkes im Allgemeinen
beschreiben. Im Gegensatz zum Gesamtnetzwerk konnen im personlichen
Netzwerk somit auch zuvor unbekannte Akteure auftauchen (SCHNEGG und
LANG, 2002). Weiterhin werden gerichtete Netzwerke mit unidirektionalen
Beziehungen von ungerichteten Netzwerken unterschieden, deren Kanten
bidirektional/reziprok sind. Tierbewegungen in einer Region sind zum Beispiel
gerichtete Beziehungen zwischen verkaufenden und zukaufenden Betrieben und
ihre Gesamtheit als gerichtetes Netzwerk zu verstehen, wéhrend Tierkontakte
zwischen beliebigen Individuen einer Herde als ungerichtetes Netzwerk
darstellbar sind (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a; DUBE et al., 2011).
AuBerdem konnen je nach Studie Eigenschaften auf drei verschiedenen Ebenen
betrachtet werden: Eigenschaften von Knoten (kategoriale Eigenschaften), von
Beziehungen (relationale Eigenschaften) und Eigenschaften des Netzwerkes selbst
(DIAZ-BONE, 2006). Die wichtigsten graphentheoretischen Konzepte sind die
Dichte, die Konnektivitadt, die Zentralitdit und verschiedene Konzepte von
Subgruppen. Die Dichte beschreibt, wie eng eine Gruppe untereinander
verbunden ist, indem sie den Anteil der vorhandenen an den im Netzwerk

mdoglichen Beziehungen angibt. Mit der Dichte verbunden ist der Grad der
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Akteure, welcher die Anzahl der ein- und ausgehenden Beziehungen einzelner
Akteure beschreibt (s.u.). Um das Ordnungsmuster innerhalb des Netzwerkes zu
analysieren, betrachtet man die Konnektivitat. Nach der Graphentheorie ist ein
Graph dann zusammenhangend, wenn jeder beliebige Punkt des Graphen von
allen anderen Punkten aus zu erreichen ist. Mithilfe dieses Konzeptes lassen sich
Subgruppen (sog. Komponenten) definieren, welche Inseln bilden und mit dem
restlichen Netzwerk nicht verbunden sind. Weiterhin kann man unter dem
Gesichtspunkt der Verbundenheit einzelne Akteure und Paare von Akteuren
betrachten (SCHNEGG und LANG, 2002). So kénnen zwei Akteure sich meist
uber unterschiedliche Pfade innerhalb des Netzwerks erreichen, wobei sich die
Lange der Pfade auf die Anzahl der zwischengeschalteten Knoten bezieht
(MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Diese wird Distanz genannt (SCHNEGG und
LANG, 2002), der kirzeste Pfad zwischen zwei Akteuren geodéatische Distanz.
Eines der Ziele der SNA ist die Identifikation von Knoten, die eine zentrale
Stellung im Netzwerk einnehmen (MARTINEZ-LOPEZ et al., 2009a). Diese
Stellung wird als Zentralitit (,,centrality”) eines Akteurs wiedergegeben und
umfasst verschiedene Begriffe: Die Grad-Zentralitit (,,degree centrality”) eines
Akteurs ist ein Mal} fur die Anzahl seiner Kontakte. In gerichteten Netzwerken
wird dabei zwischen der Anzahl der vom Akteur ausgehenden (Out-Degree) und
bei ihm eintreffenden Kontakte (In-Degree) unterschieden (WASSERMAN und
FAUST, 1994, MARTINEZ-LOPEZ et al, 2009a). Knoten mit
uberdurchschnittlich hohen Grad-Zentralititswerten werden ,hubs® genannt
(DUBE et al., 2009). Die Eigenvektorzentralitit eines Akteurs ist der
Degree-Zentralitat insofern dhnlich, als dass auch hier die eingehenden Kontakte
aufsummiert werden. Zusatzlich beinhaltet diese Mal3zahl allerdings, wie zentral
jene Akteure sind, von denen die direkten Kontakte eingehen. Zugange von
ihrerseits zentralen Akteuren gelten als bedeutsamer als Zugange von isoliert
liegenden Akteuren. Mathematisch l&sst sich diese allseitige Abhéngigkeit der
Malizahlen fiir die Akteure im Netzwerk als Eigenvektorproblem beschreiben. So
entspricht der Eigenvektorzentralitats-Wert dem Wert des ersten Eigenvektors der
Adjazenzmatrix A (BONACICH, 2007). Auch die Eigenvektorzentralitit kann fur
gewichtete und ungewichtete Netzwerke berechnet werden. Grad- und
Eigenvektorzentralitats-Werte bieten sich deshalb an, um in einem Netzwerk
besonders exponierte Akteure zu identifizieren. Die Closeness- und

Betweenness-Zentralitdt von Akteuren dienen dagegen der Quantifizierung ihrer
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Einflussmdglichkeiten. Die Closeness-Zentralitit (,,closeness centrality) spiegelt
die allgemeine Eingebundenheit des Akteurs wieder und bezeichnet die
durchschnittliche reziproke geodatische Distanz eines Akteurs zu allen anderen
Akteuren des Netzwerks. Sie kann also als Mal} fur die Autonomie eines Akteurs
verstanden werden (SCHNEGG und LANG, 2002). Einen hohen Wert an
Betweenness-Zentralitat besitzt ein Akteur, der an einem zentralen Punkt des
Netzwerkes eine Vermittlerrolle einnimmt, Gber die andere Akteure miteinander
in Kontakt treten konnen bzw. mussen. Die Betweenness-Zentralitat ist definiert
als Anzahl der geodatischen Pfade, die Uber diesen Akteur fiilhren (SCHNEGG
und LANG, 2002; DUBE et al., 2011).

Weiterhin sind Netzwerke anhand des MaRes der Verbundenheit oft in
Subgruppen unterteilbar, deren Akteure untereinander starker verbunden sind als
mit dem restlichen Netzwerk (WASSERMAN und FAUST, 1994; SCHNEGG
und LANG, 2002). Als Komponenten werden alle Segmente eines Netzwerkes
bezeichnet, die miteinander verbunden sind. Um der Definition einer stark
verbundenen Komponente zu gentigen, missen alle in der Komponente
enthaltenen Knoten auch bei Beriicksichtigung der Kantenrichtung miteinander in
Kontakt treten konnen, ansonsten ist die Komponente schwach verbunden
(MARTINEZ-LOPEZ et al, 2009a). Typischerweise vereint eine einzige
dominante Komponente die Mehrzahl der Knoten eines Netzwerkes und wird
dann Riesenkomponente genannt. Bei der Ausbreitung von Infektionskrankheiten
spielt dieses Konzept eine grofle Rolle, da eine in das Netzwerk eingefiihrte
Krankheit folglich alle in einer Riesenkomponente enthaltenen Knoten erreichen
kann (DANON et al., 2011).

2. Verwendete Software bei der Datenanalyse

Samtliche  Auswertungen in  dieser  Arbeit wurden mithilfe  der
Programmiersprache R erstellt (R CORE TEAM, 2014). Dabei waren einige
R-Pakete von zentraler Bedeutung:

o data.table: Die Bearbeitung groRBer Datenmengen wurde durch das
R-Paket data.table erleichtert (R CORE TEAM, 2015).

o gtools: Bei der Erstellung des Kontakte-Datensatzes wurde das R-Paket
gtools genutzt (R CORE TEAM, 2015).
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o igraph: Dieses umfangreiche Paket von CSARDI und NEPUSZ (2006)
bietet Mdglichkeiten zur Verarbeitung, Analyse und grafischen Darstellung von

Netzwerken.

o Shiny: Alle interaktiv modifizierbaren Applikationen wurden in dieser
Studie mithilfe des R-Paketes Shiny umgesetzt. Jede Shiny-Applikation setzt sich
aus drei Teilen zusammen: den Server-Input-Dateien in Form von R-Codes
(mehrere mdglich), dem Server-Code zum Laden der Input-Dateien (server.R) und
dem Code zur Erstellung der Benutzeroberfldche (,,user interface®, ui.R). Shiny
ermoglicht das Steuern und interaktive Gestalten in R erstellter Auswertungen
durch eine Oberflache in einem Webbrowser. Im Rahmen dieser Arbeit wurden
drei Aspekte der Auswertung (Geografische Deskription, Netzwerkvisualisierung,

Betrachtung von Zentralitdtsmalien) in dieser Form umgesetzt.

o shapefiles, maptools, SDMTools und RColorBrewer: Bei der VVorbereitung
der Landkarten und deren Visualierung in Form einer Applikation wurden diese
R-Pakete (R CORE TEAM, 2015) verwendet.

o colorRamps wurde bei der Visualisierung der Netzwerke in Form einer

shiny-Applikation verwendet.
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Applikation zur geografischen Deskription
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4, Applikation zur Exploration der Zentralitatsmalie

Zentralitdtsmale zum Handelsnetzwerk

1
Zeitraum L R
Gesamter Zeitraum - s
H { &
Variable fiir x-Achse - I\ -
N L 8
Ungewichteter In-Degree . LSO\ ¥
:."/ Wy 4|".ML e J_.:S aoe ot
O Variable fir x-Achse logarithmieren R ] _Seesiwrs -~~_:ﬁ5 J 8 ?
= Schneide x-Werte bei 99,5%-Quantil ab o | A—
i
Variable fiir y-Achse ™
“

Ungewichteter Qut-Degree -

O [eaine

OVariable fir y-Achse logarithmieren
= Schneide y-Werte bei 99,5%-Quantil ab

A e

HZeige Dichten
OZeige Zeit

Suche nach Betrieb

Anzeige

= Halter

O Blende Halter ohne Tests aus
Hebe positive Halter hervor
Almbetriebe

= Handler

= Schlachter

= Zichter

Globale Netzwerk-Kennzahlen

2176741 Bewegungen

96548 Betriebe-Paare

Dichte: 0.000375

Grofte schwach verbundene Komponente: 13222 Betriebe
Zweitgrofite schwach verbundene Komponente: 2 Betriebe
Clustering: 0.00954

Ausgewsdhliter Betrieb

Betriebsnummer: 65817
Betriebstyp: 4
Mittlerer Bestand: 3

Min. pos. Untersuchungsdatum: NA
Min. off. pos. Untersuchungsdatum: NA
Ungew. In-Degree: 21

Gew. In-Degree: 169

Ungew. Out-Degree: 0

Gew. Out-Degree: 0
Eigenvektorzentralitit (ungew.): 0.01708
Eigenvektorzentralitit (gew.): 4.675e-05
Betweenness-Zentralitit (ungew.): 0
Betweenness-Zentralitit (gew.): 0

Abb. 34: Beispiel fur Einstellung der Applikation zur Exploration der
Zentralitatsmalie: gewdahlte Variable fir x-Achse: ungewichteter In-Degree;
gewdahlte Variable fur y-Achse: ungewichteter Out-Degree; beide Werte bei
jeweiligem 99,5 %-Quantil  abgeschnitten,  Kerndichteschatzer  fur
Verteilungen der Variablen aktiviert; alle Betriebstypen aktiviert, Halter
ohne Testergebnisse eingeblendet



XI. Anhang

140

5.

Applikation zur Visualisierung der Netzwerke

Kontakt- und Handelsnetzwerk: Positive / off. positive Tiere

Anzeige Zeitfenster
& Tier-Kontakt-Netzwerk 2010-01-02  bis  2014-12-31
& Betriebe-Transporte-Netzwerk < 5 e
& Zeit
M Rlich Zei

O Zuchtbetriebe hervorheben

O Schlachtbetriebe hervorheben

Suche Betrieb

O Handler hervorheben

O Almbetriebe hervorheben

Falle
U183
{ .}

Suche Tier

it

2010 2011 2012

Tiere-Kontakte-Netzwerk

2013

2014 2015

Seed fiir Layout

Abb. 35: Oberflache der NW-App;

= Aufenthalt im selben Betrieb (positive Tiere)

Aufenthalt im selben Betrieb (positive Tiere,
infektioser Zeitraum

a

O Aufenthalt im selben Betrieb (offiziell positive
Tiere)

O Aufenthalt im selben Betrieb (offiziell positive
Tiere, infektioser Zeitraum)

Maximaler Abstand zwischen Aufenthal
pA

O Pfeile anzeigen

O Nur offiziell positive Tiere zeigen

KnotenabstoBung

1 3 5
' 2 s . s

Farbgebung

* Infektionsstatus
Betrieb

Seed fiir Layout

Layout anpassen

Lebenslaufe

e}

& Positive
& Positiv und infektioser Zeitraum

O Offiziell positiv

O Offiziell positiv und infektiéser Zeitraum
& Pfeile anzeigen

O Nur offizielle positive Betriebe anzeigen

Seed fiir Layout

Layout anpassen

Einstellungen: Kontakt-NW auf direkte Kontakte positiver Tiere beschréankt,
Handels-NW mit Darstellung aller Bewegungen zwischen LLF-Betrieben,

davon

Bewegungen  positiver

Untersuchungszeitraum gewahlt

Tiere

hervorgehoben;  gesamter
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Abb. 35 zeigt die Oberflache der Applikation, welche aus drei Plots besteht:

o Zeitleiste: Histogramm uber Auftreten positiver (hellrot) und offiziell
positiver (dunkelrot) TB-Befunde;
pro Rind jeweils erstes positives Testdatum

o Suchfunktion flr Betrieb/Tier

o Tier-Kontakte-NW: NW der Kontakte (= zeitgleiche Aufenthalte im selben
Betrieb) zwischen (offiziell) positiven Rindern

o Betriebe-Handels-NW: NW der Tierbewegungen zwischen Betrieben aus
LLF positiver Tiere

Folgende globalen Einstellungsmdglichkeiten beeinflussen die Ausgabe beider
NW-Plots:

o Hervorhebung der zu einem bestimmten Betriebstyp gehérenden Knoten
(Handels-NW) bzw. Kanten (Kontakt-NW)

o Wahl eines Zeitfensters: Beschrankung auf Kontakte/Bewegungen, welche
innerhalb des gewéhlten Zeitfensters stattgefunden haben

o Festlegung des mutmaBlichen infektiosen  Zeitraumes (MIZ),

standardmafig auf 365 Tage gesetzt

Beim Tierkontakte-NW kdnnen auBerdem folgende Einstellungen vorgenommen
werden:

o Farbgebung:
» Infektionsstatus: s.u. (Unterpunkt Schichten)
> Betrieb: Kontakte, welche auf dem selben Betrieb
stattgefunden haben, in einer Farbe dargestellt
o Schichten (falls Farbgebung entsprechend Infektionsstatus gewahlt):
je nach Infektionsstatus und Eintritt der beteiligten Tiere in den MIZ
kdnnen verschiedene Schichten gewahlt werden, welche die Farbgebung
definieren (siehe Beispiel zu Grafik B in Abb. 2)
o Wahl des maximalen Abstandes zwischen den dargestellten Aufenthalten
in Tagen; standardmé&Rig auf Null gesetzt (= direkte Kontakte), positive
Werte berlcksichtigen auch indirekte Kontakte im Sinne zeitversetzter
Aufenthalte auf dem selben Betrieb
o Anzeige der Pfeile der Kanten; nur bei Betrachtung indirekter Kontakte
sinnvoll, um anzuzeigen, welche Ansteckungsrichtung aufgrund der
zeitlichen Struktur maoglich ist

o Beschrankung auf die Anzeige offiziell positiver Tiere, sodass lediglich
positiv getestete Tiere per Definition isoliert liegen
o Definition der Werte fur KnotenabstoBung im  verwendeten

Spring-Embedder-Algorithmus (Fruchterman-Reingold) (THE IGRAPH
CORE TEAM, 2014)

o Auswahl des Startwertes (,,Seed”) fiir den Layout-Algorithmus; zum
Zweck besserer Reproduzierbarkeit

Beim Betriebe-Handelsnetzwerk kénnen eingestellt werden:

o Schichten:
analog zum Schichten im Tierkontakte-NW, siehe Beispiel zu Grafik A in
Abb. 2;
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zusétzlich zu den Bewegungen der (offiziell) positiven Tiere sind alle
Tierbewegungen zwischen den LLF-Betrieben einstellbar (Farbe hellgrau)
o Anzeige der Pfeile der Kanten; standardmé&fig aktiviert
o Hervorheben von offiziell positiven Betrieben
o Auswahl des Startwertes (,,Seed*) fiir den Layout-Algorithmus
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Erganzung zur geografischen Deskription der Daten
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7. Erganzung zur Visualisierung der Netzwerke

o)
o &0 0 o
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Abb.  37: Kontakt-NW  (links) und  Handels-NW  (rechts);
Kontakte/Bewegungen positiver (hellblaue/-rote Kanten) und offiziell
positiver Rinder (dunkelblaue/-rote Kanten) dargestellt, mutmalilicher
infektioser Zeitraum (MIZ) von 730 Tagen berlcksichtigt, gesamter
Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt
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Abb. 38: Kontakt-NW; Kontakte positiver und offiziell positiver Rinder
dargestellt, MIZ von einem Jahr berucksichtigt, zusatzlich zu direkten auch
indirekte Kontakte mit bis zu 30 Tagen Differenz zwischen den Aufenthalten
bericksichtigt, gesamter Untersuchungszeitraum von 2010 bis 2014 gewahlt
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Abb. 39: Zeitliche Exploration von Kontakt-NW (links) und Handels-NW
(rechts); Kontakte/Bewegungen positiver und offiziell positiver Rinder
dargestellt, MIZ bericksichtigt, Beschrankung des betrachteten Zeitraumes
auf die Jahre 2010 (A), 2010 und 2011 (B), 2010 bis 2012 (C) und 2010 bis
2013 (D)
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8.

Legende

Durchgehend verwendete Farbschemata

Betriebstypen:
Almbetriebe D Handler
Viehhalter D Schlachtbetriebe

[ ]
]

Sammelkategorie Zuchtbetriebe

Infektionsstatus in Diagrammen:

[]
[ ]
[ ]
L

negative Betriebe/Tiere/Befunde
fragliche Betriebe/Tiere/Befunde
positive Betriebe/Tiere/Befunde

offiziell positive Betriebe/Tiere/Befunde

Infektionsstatus in Netzwerken (MIZ/mutmaRlicher infektiéser Zeitraum
berucksichtigt):

[ ]
[ ]
L]
L

Netzwerkanalyse — Begriffe und deren konkrete Anwendung

positive Betriebe/Tiere/Bewegungen
positive Betriebe/Tiere/Bewegungen im MIZ
offiziell positive Betriebe/Tiere/Bewegungen:

offiziell positive Betriebe/Tiere/Bewegungen im MIZ:

Zentralitat eines Knotens:

e (Gewichteter) Grad Anzahl der (gewichteten) Kontakte (=Kanten) eines

(Gew.) In-Degree

(Gew.) Out-Degree

Betweenness

Eigenvektor

Knotens

Kontakte

Kontakte

eines Knotens

Anzahl der geodatischen Pfade tber einen Knoten
Werte des ersten Eigenvektors der Adjazenzmatrix A

(Gewichtete) Anzahl der bei einem Knoten eintreffenden

(Gewichtete) Anzahl der von einem Knoten ausgehenden

(= MaRzahl, die neben den eingehenden Kontakten auch

die Zentralitat der direkten Kontaktknoten eines

Betriebes berlicksichtigt)

Konzepte von Subgruppen:

e Komponenten

¢ Riesenkomponente

verbunden sind

Netzwerkes vereint

Segmente eines Netzwerkes, die nur untereinander

Komponente, die die Mehrzahl der Knoten eines
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