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1. EINLEITUNG

Neben Wildenten- hauptsachlich Stockenten (Anas platyrhynchos) -
und Wildgansen, den nach Zahlen wichtigsten Vertretern (Kalchreuter
2000) von wildlebendem Wassergefligel in Mitteleuropa, zahlen auch
Schwiéne, Blasshuhner, Sager, Méwen und Haubentaucher zu dieser
Gruppe. Diese Arten unterliegen dem Bundesjagdgesetz (§ 2 BJagdG).
Flr einige dieser Arten werden vom Bundesministerium sowie den
Landern Jagdzeiten festgelegt. Die Jagdzeit flr Enten und Ganse liegt

im Herbst und Winter.

Wahrend bei Wildenten in den Jahren 2002 bis 2016 die
Abschusszahlen bundesweit um 34% und in Bayern um 21%
zurlickgegangen sind, war bei Wildgansen im gleichen Zeitraum ein
deutlicher Anstieg der Erlegungen festzustellen. Wie in Diagramm 1
und Diagramm 2 dargestellt, betrug dieser in Deutschland 211% und
in Bayern 564% (Deutscher Jagdverband 2017; Bayerischer
Jagdverband e.V. 2017). Es wird davon ausgegangen, dass der Anstieg
der Jagdstrecke in Bayern mit einem entsprechenden Anstieg der
Wildganspopulation einhergeht (Konig et al. 2013). Neben vermehrt
anfallenden Schaden in der Landwirtschaft (Wagner 2015) bringt ein
erhohtes Aufkommen von Wildvogeln ein Gesundheitsrisiko mit sich,
denn auch klinisch gesunde Tiere kdnnen Trager und Ausscheider von
potentiell pathogenen Keimen sein (Fallacara et al. 2001; Szymanska-

Czerwinska et al. 2017; Blomqvist et al. 2012; Casanovas et al. 1995).



Diagramm 1:

Streckenentwicklung Enten und Génse in Bayern
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Diagramm 2: Streckenentwicklung Enten und Ganse in Deutschland
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Die Keimibertragung auf den Menschen kann einerseits Uber
Kotkontamination erfolgen, denkbare Szenarien sind hier die
Verunreinigung landwirtschaftlich angebauter Lebensmittel oder von
Liegeflichen ~an  Badeseen. Andererseits ist auch eine
KeimUbertragung durch das Tier selbst moglich, und zwar durch
Handling, die Zubereitung und den Verzehr, vor allem von nicht
Durchgegartem. Das Wildfleisch, also alle zum Verzehr geeigneten
Teile von Wild (Rat der Europaischen Union 1992), gelangt vom Jager
Uber verschiedene Absatzwege zum Endverbraucher. Dazu gehort
auch der Direktverkauf in kleinen Mengen (BfR 2013). Auf diesem
Weg entfallt gemaR Lebensmittelhygiene-Verordnung (BMELV, BMWi,
BMU, BMF, BMJV 2007) im Normalfall die amtliche
Lebenduntersuchung und Fleischbeschau, die bei der konventionellen
Fleischerzeugung Ublich ist. Obwohl in der Literatur nach unserem
Kenntnisstand keine Zahlen dartber vorliegen, wie viel Wildfleisch
Uber die verschiedenen Absatzwege zum Endverbraucher gelangt, ist
davon auszugehen, dass ein GroRteil des Wassergefligels direkt vom
Jager an den Endverbraucher verkauft wird. Wie steht es jedoch um
die Belastung mit lebensmittelrelevanten Keimen? Jaworek und Ebner
haben hierzu 2012 in Bezug auf Wassergefligel die ersten
Untersuchungen in Bayern an Grauganskot im Englischen Garten in

Munchen durchgefihrt.

Die vorgelegte Arbeit soll einerseits einen Uberblick (ber die

Keimausscheidung durch wildlebendes Wassergefligels verschaffen,



andererseits  wurden, soweit mdglich, auch sogenannte
Manifestationsorgane untersucht. Daflir wurden insgesamt 352 Tiere
im Zeitraum zwischen September 2015 und Februar 2017 mit
verschiedenen Methoden auf die bei jagdbarem Federwild
bedeutendsten Zoonosen untersucht. Dies sind die Salmonellose,

Campylobacteriose und Psittakose (Deutz und Kofer 2000).

Die Ergebnisse dieser Arbeit wurden bereits in der Wiener
Tierdrztlichen Monatsschrift, 106 (2019): 75-86 veroffentlicht
(Thierfelder et al. 2019).
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2. LITERATURUBERSICHT

2.1.  Untersuchte Arten

Die in Europa seit dem Oligozan heimischen (Rutschke 1990), wild
lebenden Enten- und Gansearten gehoren in der Ordnung der
Géansevogel (Anseriformes) zu der Familie der Entenvogel (Anatidae).
Nahezu alle Vertreter sind Wasservogel und besitzen gut entwickelte
Schwimmbhéaute zwischen den Zehen. Der Schnabel ist der jeweiligen
Erndhrungsweise angepasst: Enten haben einen breiten, weichen
Schnabel mit Hornlamellen zum Ausfiltern der Nahrung wogegen
Ganse einen hohen, kraftigen Schnabel mit Zéhnen zum AbbeiRen von
Gras besitzen. Bei Sagern hingegen findet sich ein schmaler, spitzer

Schnabel mit Haken zum Festhalten der Beute (Bezzel 1972).

Laut Bundesjagdgesetz unterliegen Wildenten und Wildgdnse dem
Jagdrecht (BMELV). Jagd- und Schonzeiten werden vom
Bundesministerium fir Erndhrung und Landwirtschaft mittels
Rechtsverordnung mit Zustimmung des Bundesrates festgelegt.
Abweichend davon koénnen die Bundeslander eigene Jagd- und
Schonzeiten festlegen (BMELV). Flr Enten und Ganse gelten in Bayern
mit Ausnahme einiger Sondergenehmigungen die Jagd- und

Schonzeiten des Bundes.

2.1.1. Wildenten
Enten besitzen einen gedrungenen Korperbau, kurze Beine und einen

watschelnden Gang. Als Wasservogel sind sie zeitweilig oder ganzlich
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auf das Vorhandensein von Wasser angewiesen. Die Birzeldrise, die
ein wasserabweisendes Sekret absondert, ist bei allen Arten gut
entwickelt. Die in Europa heimischen Wildentenarten werden
unterteilt in Grindelenten, Tauchenten, Meeres-Tauchenten und
Sager (Rutschke 1990). Bejagt werden in Bayern Stock-, Pfeif-, Krick-,

Spielk-, Berg-, Reiher-, Tafel-, Samt- und Trauerenten.

2.1.1.1. Erndhrung

Das Nahrungsspektrum von Enten reicht von kleinsten
Planktonteilchen, pflanzlicher Nahrung Uber Insekten bis hin zu
ganzen Fischen. Die Schnabelform ist der jeweiligen Erndahrungsweise
der Entenart angepasst. Die Nahrungsauswahl orientiert sich am
jeweiligen  Angebot, wobei die Stockente das breiteste
Nahrungsspektrum besitzt. Meerenten sind in Bezug auf Ihre Nahrung

spezialisierter (Rutschke 1990).

2.1.1.2. Vorkommen

Enten finden sich in nahezu ganz Europa, in manchen Regionen aber
nur begrenzte Zeit im Jahr. Bevorzugt werden stehende und langsam
flieRende Binnengewasser sowie flache und inselreiche Meereskusten.
Im Laufe des Jahres andern sich die Faktoren, die die Wahl des
Lebensraumes bestimmen. Wahrend in der Brutzeit artspezifisch
unterschiedliche Anspriche die Wahl des Brutplatzes ausmachen,
wird das Nahrungsangebot ab dem Hochsommer zum dominierenden
Faktor. Daher kommt es zu einer Konzentration groRer Entenscharen

in besonders glinstigen Gebieten (Bezzel 1972; Rutschke 1990).
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2.1.1.3. Fortpflanzung

Im Gegensatz zu Gansen verpaaren sich Enten nur fir ein Jahr. Die
meisten Arten sind Bodenbriter und bauen einfache Nester mit
Material aus der ndheren Umgebung (Bezzel 1972). Sie briten nur
einmal im Jahr und die GelegegrofRRe liegt artspezifisch unterschiedlich
zwischen 4 und 12 Eiern (Bezzel 1972). Bis auf einzelne Ausnahmefalle
sind die Erpel nicht am Brutgeschehen beteiligt. (Bezzel 1972;
Rutschke 1990). Die Jungen sind Nestfllichter und verlassen - wieder
mit Rasseunterschieden - innerhalb weniger Stunden das Nest und

suchen das Wasser auf.

2.1.2. Wildgénse

Géanse sind in der Regel groRer als Enten und haben einen langeren
und dickeren Hals (Kalchreuter 2000). Die verschiedenen Gansearten
verbinden ein kraftiger Schnabel mit zahnartigen Hornbildungen sowie
ein an der Spitze sitzender, gut ausgebildeter Nagel. Grau gefarbte
Arten Uberwiegen, wobei in den letzten Jahren die vergleichsweise
bunte Nilgans an Bedeutung gewinnt (Kénig et al. 2013). Schnabel und
Beine sind bei geschlechtsreifen Vertretern aller Arten farbig
(Rutschke 1987). In Bayern werden Grau-, Bldss-, Saat-, Ringel-,
Kanada- und seit 2014 auch Nilgédnse bejagt. Auch hier wurden in
Bayern die vom Bund festgesetzten Jagdzeiten im Spatsommer bis

zum Winter Gbernommen.

2.1.2.1. Erndhrung

Ganse erndhren sich hauptsachlich an Land in weidender Form.
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Feldfrichte stellen die Hauptnahrungsquelle dar. Pflanzenteile
werden mit den Schnabelseiten abgebissen, abgerupft oder gezupft

(Rutschke 1987).

2.1.2.2. Vorkommen

Ganse sind Zugvogel und die meisten briten in nordlichen Gebieten
wie den arktischen Tundren und den Mundungsgebieten sibirischer
Strome. Mitteleuropa ist aufgrund des Nahrungsangebotes fir diese
Tiere ein wichtiges Uberwinterungsgebiet. Wahrend des Zuges sind
die Tiere in groRen Scharen unterwegs (Kalchreuter 2000; Rutschke

1997).

2.1.2.3. Fortpflanzung

Wildgdnse leben monogam, die Brutpaare bleiben in der Regel
lebenslang zusammen. Dem Weibchen obliegt die Bebritung des
Geleges und dem Mannchen die Bewachung des britenden
Weibchens. Der Geschlechtsdimorphismus beschrankt sich lediglich
auf GroRe, Gewicht und Korperkraft, nicht aber auf die Farbung. Ein
Vollgelege besteht rassespezifisch aus 2-9 Eiern, wird 23-29 Tage
bebritet und die Aufzucht dauert zwischen 35 und 60 Tagen. Nach
dem Schlupf sind die Gossel innerhalb von Stunden in der Lage zu

laufen, zu schwimmen, zu tauchen und zu fressen (Rutschke 1997).
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2.2. Erreger

2.2.1. Salmonella spp.

2.2.1.1. Allgemeines

Die nach dem amerikanischen Bakteriologen und Tierarzt D. E. Salmon
benannten beweglichen, gram-negativen Bakterien gehoéren zur
Gruppe der Enterobacteriaceae. Salmonellen sind relativ
unempfindlich gegentber Umwelteinflissen, sie koénnen sich in einem
Temperaturbereich von 8 bis 45 °C sowie bei einem pH-Wert zwischen
4 und 9 vermehren. Fir ihr Wachstum bendtigen sie jedoch einen a,,-
Wert von 0,94 und bei einer Temperatur von Uber 70 °C werden sie
abgetdtet. Mit Ausnahme von Salmonella gallinarum und pullorum
sind die Bakterien beweglich durch peritriche BegeilRelung, sie bilden
keine Sporen oder Mikrozysten aus und sind nicht sdureresistent. Die
sehr widerstandsféhigen Vertreter der Enterobacteriaceae kdnnen als
fakultativ anaerobe Organismen auch ohne Sauerstoff Uberleben,
indem sie anaeroben Metabolismus betreiben. Auch auferhalb des
tierischen Koérpers konnen sie vorkommen und sich vermehren

(Guthrie 1992; Siegmann 2005; Rolle et al. 1984).

Dadurch, dass die Uberwiegende Zahl der Serovaren keine
Wirtsspezifitdt besitzt, konnen sich nur schwer Uberschaubare
Infektketten unter Einschluss verschiedener Tierarten, des Menschen
sowie der Umwelt entwickeln (Rolle und Mayr 2007). Die Infektion mit
Salmonellen geschieht meistens oral Uber Futtermittel, die durch

Ausscheidungen infizierter Tiere, Uber Gillle, Jauche, Dung oder
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Siedlungsabwdsser kontaminiert werden. Daneben spielt auch die
Infektion auf aerogenem und konjunktivalem Weg, (ber den Nasen-
Rachen-Raum sowie germinativ - also eine Form der vertikalen
Ubertragung Uber die Eizellen von Elterntieren iiber Keimzellen auf

die Nachkommen - eine Rolle (Hiepe und Asptck 2006).

Bei der Gruppe der tieradaptierten Salmonellen steht die
Einschleppung durch latent infizierte Tiere in einen Bestand sowie die
Verbreitung Uber Ausscheidungen im Vordergrund, wobei dem
latenten  Tragertum  keine  klinisch  apparente  Erkrankung
vorangegangen sein muss. Salmonellentrager sind vor allem adulte
Tiere, klinisch manifeste Erkrankungen hingegen treten meist nur bei

Jungtieren auf (Rolle und Mayr 2007).

Aus der Haltung von Wassergefligel ist bekannt, dass durch den
hohen Infektionsdruck auf stehenden sowie verschlammten
Gewassern speziell Enten und Génse als Trager von Salmonellen im
Fokus stehen. Die im Vergleich zum Hihnerei dickere Schalenhaut
beginstigt zudem beim Entenei die Besiedelung mit Salmonellen
(Rolle und Mayr 2007). Besonders in Abwassern, wo organische
Substanzen aus Haushalten, Schlachtereien und Molkereien einen
vorziglichen Nahrboden bilden, finden sich oft Salmonellen. Im
flieRenden Wasser ist die Vermehrung der Salmonellen nicht sehr

stark (Rahmsdorf-Ebbers 1976).

Die hohe Tenazitat, also Uberlebensfihigkeit unter verschiedensten

Bedingungen, erschwert ihre Bekampfung (Guthrie 1992).
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2.2.1.2. Kauffmann-White-Schema

Die  Unterscheidung der  bisher ca. 2500 bekannten
Salmonellenserovare (Robert Koch Institut 2016b) basiert auf dem
Kauffmann-White Schema, welches die rasch anwachsende Zahl an
Salmonellen anhand von O- und H-Antigenen unterscheidet (Guthrie
1992; Rolle und Mayr 2007, 2007). Serologisch werden die
vorhandenen O- und H- Antigene eines Salmonellenserovars
bestimmt. Die O-Antigene werden durch arabische Zahlen bezeichnet.
Serovare mit gemeinsamen Haupt-O-Antigenen werden in Gruppen
zusammengefasst, welche wiederum mit Buchstaben gekennzeichnet
werden. Im Gegensatz zu den Haupt-O-Antigenen kommen die
sogenannten Minor-O-Antigene bei mehreren Gruppen vor. Bei den
H-Antigenen werden monophasische und biphasische Serovaren
unterschieden. AusschlieBlich monophasisch sind beispielsweise
Salmonella Typhi und Salmonella Dublin, alle Zellen der Kultur
exprimieren das gleiche H-Antigen. Bei einem biphasischen Serovar
hingegen liegen innerhalb einer Kultur zwei Zelllinien vor, die
entweder das H-Antigen der ersten Phase oder das H-Antigen der
zweiten Phase exprimieren. Eine Zelle exprimiert aber immer nur eine
der beiden moglichen H-Phasen. H-Ag der ersten Phase wird mithilfe
von kleinen lateinischen Buchstaben, H-Ag der zweiten Phase durch

arabische Ziffern gekennzeichnet.

Nach einer Vordifferenzierung der Kolonien auf Differentialndhrbdden
wird die Serovarendiagnostik mithilfe der Objekttrageragglutination

unter Verwendung kauflicher O- und H-Antiseren vorgenommen
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(Rolle und Mayr 2007).

Das Genus Salmonella besteht nach DNA-Analysen aus 2 Spezies:
Salmonella choleraesuis mit 6 Subspezies und Salmonella bongori. Seit
dem Jahr 2005 heit die Spezies Salmonella choleraesuis jetzt

Salmonella enterica (Rolle und Mayr 2007).

Innerhalb eines Serovars lassen sich verschiedene Stdmme
beziehungsweise Klone unterscheiden. Durch Lysotypie und
Resistenzbestimmung lassen sich die Serovare weiter in sogenannte
Phagovaren oder auch Serotypen unterteilen. Bei einigen Serovaren
haben sich hier jeweils unterschiedliche Schemata zur Bestimmung

durchgesetzt (Rolle und Mayr 2007).

Die Zuordnung von Virulenzeigenschaften einzelner Salmonellen
aufgrund ihrer Zugehorigkeit zu den Gruppen des Kauffmann-White-
Schemas oder aufgrund der Unterscheidung nach Erregern
fieberhafter Allgemeininfektion oder enterischer Salmonellen ist nicht
moglich. Die Virulenz einer Salmonelle definiert sich Gber Adhasivitat,
Invasivitat, fakultativ intrazellularen Parasitismus sowie die

Toxinbildung (Rolle und Mayr 2007).

2.2.13. Krankheitsbild

Zu den Salmonellen gehoren die Gruppen der Enteritis erregenden
Salmonellen und die Salmonellen der Typhus-Paratyphus-Gruppe
(Krémer 2011). Salmonella typhi und S. paratyphi A, B und C sind

hochgradig an den Menschen angepasst. Darlber hinaus existiert eine
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grofRe Anzahl an Salmonellen, die fir alle Tierarten mehr oder weniger
pathogen sind und beim Menschen durch Nahrungsmittelvergiftungen
Gastroenteritis verursachen konnen. Als kleine Gruppe sind davon
tierartspezifische Salmonellen abzugrenzen, die an eine bestimmte
Tierart besonders adaptiert sind. Dazu gehdren S. abortus-equi, S.
abortus-ovis, S. cholerae-suis (jetzt Salmonella enterica), S typhi-suis

und S. gallinarum-pullorum (Dedié et al. 1993).

2.2.1.3.1. Mensch

Bei einer Infektion mit Salmonellen der Typhus-Paratyphus-Gruppe
kommt es zu einer Allgemeininfektion in Form einer Septikamie
(Maller und Weber 2013). Laut Robert Koch Institut ist bei Typhus und
Paratyphus seit Jahren ein deutlicher Riickgang der Krankheitsfalle zu
vermelden. Im Jahr 2014 wurden in Deutschland 58 Félle von Typhus
abdominalis gemeldet und nur 26 Paratyphus-Falle. Gegenlber dem
Vorjahr (56 Erkrankungen) ist dies ein Rickgang um 54% und zugleich
die niedrigste Zahl an Ubermittelten Erkrankungsféllen seit 2001
(Robert Koch Institut 2015b). Bei einer Erkrankung durch Enteritis
erregende Salmonellen hingegen bleibt das Krankheitsgeschehen im
Wesentlichen auf den Darm beschrankt, nur selten kommt es zu einer
Allgemeininfektion (Mdiller und Weber 2013). Die Anzahl dieser
Erkrankungen stieg bis 1992 steil an, um anschlieRend wieder deutlich
zurtickzugehen. Trotzdem spielen Salmonellen noch eine groRe Rolle,
so wurden im Jahr 2010 noch 25.307 Félle gemeldet (Kramer 2011),
18.985 Félle im Jahr 2013, 16.222 Félle im Jahr 2014 sowie 12.962

Falle im Jahr 2016 (Robert Koch Institut 2017). Laut einer Schatzung
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von Conraths et al. (2004) ist die Dunkelziffer relativ hoch und der
Anteil gemeldeter Salmonella-Infektionen reprasentiert lediglich 10-

20% der tatsachlich vorkommenden Erkrankungsfalle beim Menschen.

Nicht nur als unmittelbarer Infektionserreger beim Menschen stellen
Salmonellen ein Problem dar, sondern auch als Lebensmittel-
assoziierter Keim, vor allem in der Geflugelfleischindustrie - und das
weltweit (Guthrie 1992). Laut Bundesgesundheitsblatt werden ca.
60% aller Salmonella Infektionen durch Eier, Eiprodukte (fast
ausschlieRlich Salmonella Enteritidis) und Gefligelfleisch

hervorgerufen.

2.2.1.3.2.  Tier

Neben den Virulenzfaktoren des einzelnen Erregers spielen bei der
Infektion von Tieren die tierartspezifische und individuelle
Empfanglichkeit eine Rolle. Bei Jungtieren erfolgt die Passage durch
den Magen - aufgrund des hoheren pH-Wertes im Vergleich zu
adulten Tieren - weitgehend ungestdrt. Im Darm findet die
Vermehrung des Erregers statt und es kommt zu Durchfall, Fieber und
Kreislaufkomplikationen. Bei ausreichender Keimzahl kann es
hamatogen oder lymphogen zu einer Allgemeininfektion kommen.
Nach Erreichen der Leber sowie der Gallenwege sind ein langes
Tragertum sowie das intermittierende Ausscheiden des Erregers
moglich. In der Folge kann es durch die hdmatogene Streuung des
Erregers zur Infektion von Milz, Nieren, Lunge und Knochenmark

sowie Geschlechtsorganen kommen. Nach dieser Generalisation
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kommt es zu pathomorphologischen Veranderungen an Organen, in

denen sich die Erreger manifestieren.

Je nach Schwere der Infektion sind die Keimzahlen in Organen sowie
die Keimausscheidung gering oder es kann bei schweren Verlaufen
aufgrund eines endotoxischen Schocks sowie Exsikkose zum Tod des

Tieres kommen.

Nach Gberstandener Infektion sowie inapparentem Verlauf muss mit
latentem Tragertum gerechnet werden. Die Erreger persistieren dann
meist in geringer Zahl noch in Galle, Leber, Darminhalt sowie in

portalen und mesenterialen Lymphknoten (Dedié et al. 1993).

Bei Wirtschaftsgefligel spielen Enten und Géanse als Quelle fur
Salmonellen eine groRRe Rolle. Im Rahmen des Zoonosenmonitorings
wurden 2014 bei Gansefleisch in 16% und bei Entenfleisch in 6% der
untersuchten Proben Salmonellen nachgewiesen (Hartung et al.
2016). Meist verlaufen Salmonellosen bei ihnen latent, es kommt nur
selten zu  klinischen  Erkrankungen mit  morphologischen
Verdnderungen wie Septikdmie, Enteritis und Arthritiden. Vor allem
Kiken und Jungtiere sowie durch Umweltfaktoren geschwachte Tiere
sind gegeniber einer Infektion empfanglich. Bei Wildtieren kommt es
beispielsweise in Hunger- oder Kalteperioden zu erhdhter
Jungtiersterblichkeit. Bei Enten st das Vorkommen von S
typhimurium sowie S. enteritidis bekannt, bei Gansen vor allem S.

enteritidis (Dedié et al. 1993).

Im Gegensatz zu diesen bei Wirtschaftsgefliigel erhobenen Daten sind
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die Nachweise bei Wildvogeln meist deutlich niedriger. Auch bei
Wildvogeln haben Salmonellen speziell bei gesellig lebenden Végeln
ihren Anteil an Wintersterblichkeit und Jungtiersterben in
Brutkolonien (Steininger 1967; Dedié et al. 1993). Das Serovar
Gallinarum-pullorum von Salmonella enterica enterica ist an

Wildenten, Sperlinge und Fasanen adaptiert (Dedié et al. 1993).

Nach natirlicher sowie kunstlicher Infektion mit Typhus- oder
Paratyphus-Erregern sind beim Tier keine entsprechenden
Erscheinungen zu beobachten, wie sie bei erkrankten Menschen

auftreten (Rolle et al. 1984).

2.2.14. Humanpathogene Stdmme

Samtliche Angehorige der Gattung Samonella sind tierpathogen und
teilweise mit Virulenzfaktoren an den Menschen angepasst (Fuchs
2014; Rahmsdorf-Ebbers 1976). Somit ist jedes Salmonellenisolat
von Tieren als potenzieller Zoonoseerreger zu betrachten (Rolle und

Mayr 2007).

2.2.2. Campylobacter spp.

2.2.2.1. Allgemeines

Zur Klasse der Epsilonproteobacteria zdhlen Campylobacter,
Arcobacter sowie Helicobacter. Campylobacter sind gram-negative,
sporenlose, gekrimmte bis spiralig gewundene Stabchenbakterien.
Durch uni- oder bipolare, monotriche BegeiRelung erlangen sie ihre

Beweglichkeit. Der optimale Temperaturbereich liegt zwischen 30 und
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42 °C. Wegen ihres Wachstumsoptimums von 42 °C werden die
Spezies C. jejuni, C. coli, C. lari und C. upsalensis als thermophile
Campylobacter bezeichnet. Das Vorkommen von Campylobacter ist
ubiquitdr, doch verschiedene Spezies sind human- sowie tierpathogen
(FLI 2014). Der Erreger nutzt ein weites Wirtsspektrum, im Gegensatz
zu Salmonellen reichert er sich nicht in Lebensmitteln an, daflr ist
aber eine geringere Infektionsdosis von circa 500 Keimen fir eine

Infektion des Menschen ausreichend (Rolle und Mayr 2007).

2.2.2.2. Krankheitsbild
Wie die meisten Zoonoseerreger verursacht Campylobacter in den
Tierbestanden kaum auffallige Erkrankungen, wohl aber beim

Menschen (Glinder und Weber 2000).

2.2.2.2.1. Mensch

In den letzten Jahren gewinnt die Campylobakteriose immer mehr an
Bedeutung. Im Jahr 2016 wurden in Deutschland 73.999 Félle und 477
Ausbriche gemeldet, wohingegen es 2014 70.972 Falle waren und
2013 noch 63.649 (Robert Koch Institut 2017). Seit mehreren Jahren
ist die Campylobacter-Enteritis die héaufigste durch Lebensmittel
Ubertragbare  Erkrankung in der EU (Bundesinstitut fur
Risikobewertung 2015). Betroffen sind in Industrieléandern alle
Altersgruppen, in Entwicklungslandern Uberwiegend Kinder im Alter
von unter zwei Jahren. Nach einer ein- bis siebentdgigen
Inkubationszeit manifestiert sich die Erkrankung am haufigsten mit

Fieber, Kopfschmerzen, Unwohlsein und Durchfall. Im Anschluss kann



Literaturubersicht 18

es zu wassrigen und blutigen Durchféllen, abdominalen Schmerzen
und seltener auch zu Erbrechen, Meningitis, Abort oder Proktitis
kommen. Campylobacter jejuni wird auch als Ausloser des Guillan-
Barré-Syndroms diskutiert. Dabei handelt es sich um eine
schwerwiegende neurodegenerative Erkrankung, jedoch tritt diese
nur in seltenen Fallen auf (FLI 2014; Skirrow 1991, 1994; Glinder und
Weber 2000; Gillespie et al. 2002).

Als Hauptreservoir fur die Infektion des Menschen gilt der Darmtrakt
vieler Wild-, Nutz- und Haustiere. Die Ubertragung der Erreger auf den
Menschen erfolgt Gberwiegend durch kontaminierte Lebensmittel, vor
allem  Geflugelfleisch, Geflugelfleischprodukte, Rohmilch  und
Hackfleisch. Das Fleisch geschlachteter Saugetiere spielt dagegen eine
untergeordnete Rolle in der Epidemiologie der Infektion, da
Campylobacter auf der Oberflaiche der Tierkérper durch das
Abtrocknen beim Kihlvorgang absterben (Conraths et al. 2004). Die
darmpathogene Campylobakteriose des Menschen ist laut IfSG

meldepflichtig (Deutscher Bundestag 2000).

2.2.2.2.2. Tier

Thermophile Campylobacter-Spezies kommen bei vielen Wild-, Nutz-
und Haustieren vor, jedoch sind sie durch ihre optimale
Wachstumstemperatur von 42 °C speziell an Vogel adaptiert und auch
weltweit bei Wild- und Wirtschaftsgefllgel verbreitet (Siegmann 2005;
Conraths et al. 2004). In der Literatur gibt es unterschiedliche

Angaben, ob es sich bei Campylobacter um einen Bestandteil der
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naturlichen Darmflora von Voégeln handelt oder nicht (Glinder und
Weber 2000). Beim Mastgefligel erfolgt die Ubertragung von
Campylobacter auf oralem Weg, eine Infektion Uber Sperma oder
Bruteier ist nicht bekannt. Belebte sowie unbelebte Vektoren spielen
bei der Einschleppung eine grofRe Rolle - nach der Infektion ist das
Caecum der Hauptort der Kolonisation. Bei Gefligel in Bodenhaltung
sind nach Erregereinschleppung innerhalb von ein bis zwei Wochen
alle Tiere infiziert. Ein groRer Anteil der Hihnerbestdnde ist mit C.
jejuni belastet. Die Pathogenitat des Erregers resultiert einerseits aus
der Produktion eines Toxins wahrend seiner Vermehrung im
Darmlumen, welches wassrigen Durchfall verursacht, andererseits
durch die Vermehrung in Schleimhautzellen. Von dort kann er
hamatogen Leber, Milz und andere Organe erreichen. Es wird
angenommen, dass flr das Verursachen von Leberverdnderungen der
synergistische Einfluss anderer Erreger notwendig ist (Siegmann
2005). In der Regel werden keine klinischen Symptome diagnostiziert,
die medizinische Bedeutung liegt vielmehr in der Kontamination der
Schlachtkérper und der damit einhergehenden Gefahr von

Lebensmittelinfektionen (Rolle und Mayr 2007).

Die durch thermophile C.-Stamme verursachte Campylobakteriose ist
bei Wiederkauern, Hunden, Katzen und dem Gefligel meldepflichtig
(Rolle und Mayr 2007; Bundesministerium fir Erndhrung und

Landwirtschaft 1983).
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2.2.2.3. Humanpathogene Stamme

Jedes Campylobacter-Isolat muss nach derzeitigem Kenntnisstand als
potenziell humanpathogen eingestuft werden, da es keine
zuverldssigen Methoden gibt, die eine Virulenzabschatzung des
Erregers ermoglichen (Conraths et al. 2004). Unter den 12
humanpathogenen Spezies besitzen C. coli und C. jejuni als Erreger der
Campylobacter-Enteritis die groRte gesundheitliche Bedeutung. Etwa
93-95% der Campylobacter-Infektionen des Menschen sind auf die
thermophilen Spezies C. jejuni oder seltener C. coli zurickzufihren
(FLI 2014; Conraths et al. 2004; Gillespie et al. 2002; Nadeau et al.
2002).

Campylobacter coli findet in der Literatur hauptsachlich in
Zusammenhang mit Schweinen Erwahnung. Beim Menschen wird der
Erreger mit Gastroenteritis und Septikdmie in Verbindung gebracht

(Conraths et al. 2004; FLI 2014).

2.23. Chlamydien

2.2.3.1. Allgemeines

Chlamydia psittaci ist der Erreger der beim Menschen und bei Tieren
meldepflichtigen  Chlamydiose, die auch als sogenannte
Papageienkrankheit oder als Ornithose bekannt ist. Der unbewegliche,
kokkoide Erreger liegt extrazelluldr als Elementarkorperchen vor und

ist mit 0,2 um eines der kleinsten gramnegativen Bakterien. In seiner
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metabolisch aktiven Form, als Retikularkérperchen, betragt die GroRRe
ca. 1,5 pm. Es handelt sich um ein obligat intrazellulares Bakterium.
Das Zielgewebe des Keims ist die Lunge, jedoch vermehrt sich der
Erreger auch in Monozyten und Makrophagen, wodurch es zur
systemischen Erregerdisseminierung kommt. Chlamydia psittaci wird
hauptsachlich Uber den Nasen-Rachen-Raum sowie mit Fazes
ausgeschieden, die Ubertragung erfolgt hauptsachlich aerogen, aber
auch oral, kongenital und genital. Die Virulenz des Erregers variiert
zwischen den einzelnen Erregerisolaten, jedoch verflgen alle Gber
eine hohe Tenazitat in trockenem Milieu. In Vogelexkrementen und -
sekreten ist der Erreger lange Uberlebensfahig (Siegmann 2005; Essig

2009; Dedié et al. 1993; Robert Koch Institut 2017).

Die Taxonomie innerhalb der Ordnung Chlamydiales war in der
Vergangenheit nicht unumstritten. Die von Everett et al. 1999
vorgeschlagene Einfiihrung der neuen Familie Chlamydophila stieR auf
erheblichen Widerspruch (Schachter et al. 2001) und konnte sich
dauerhaft nicht durchsetzen. In der Ordnung Chlamydiales werden die
Familien Parachlamydiaceae, Chlamydiaceae, Simkaniaceae und
Waddliaceae zusammengefasst. Zu den Chlamydiaceae zdhlen die
Spezies C. trachomatis, C. suis, C. muridarum, C. psittaci, C.
pneumoniae, C. pecorum, C. felis, C. caviae sowie C. abortus. Erst im
Jahr 1989 beziehungsweise 1992 wurden die Spezies C. pecorum und
C. pneumoniae beschrieben, diese Erreger zdhlten zuvor auch zu C

psittaci (Everett 2000). Im Jahr 2014 wurden zwei neue Spezies — C.
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avium und C. gallinacea — dem Genus Chlamydiaceae zugeordnet. Das
zoonotische Potenzial dieser beiden neu entdeckten Spezies ist noch

ungeklart (Sachse und Laroucau 2014).

Entgegen der bisherigen Annahme, dass Vogel lediglich die Spezies
Chlamydia  psittaci  beherbergen  kbénnen, zeigen  aktuelle
Forschungsarbeiten, dass neben den neu klassifizierten Chlamydia
avium, Chlamydia gallinacea und Candidatus Chlamydia ibidis (Sachse
et al. 2015) auch C. abortus, C. pecorum, C. trachomatis, C. suis und C.
muridarum beim Vogel vorkommen kénnen (Szymanska-Czerwinska et
al. 2017; Pantchev et al. 2009; Sachse et al. 2012; Guo et al. 2016).
Das humanpathogene Potential dieser Chlamydien ist bei einigen,
jedoch nicht fur alle Arten geklart (Puysseleyr et al. 2014; Stephens et
al. 1998; Pantchev et al. 2009).

2.2.3.2. Krankheitsbild

2.2.3.2.1. Mensch

Die Infektion erfolgt auch beim Menschen meist aerogen, in der Lunge
gelangt der Erreger in Epithelzellen sowie in Makrophagen, von wo
aus es zu einer hamatogenen Generalisation kommt. Die Erkrankung
manifestiert sich nach einer ein- bis zweiwochigen Inkubationszeit in
variabler Ausprdgung. Neben klinisch unauffalligen Erkrankungen kann
es zu schweren systemischen Krankheitsbildern kommen.
Vorherrschend ist eine atypische Pneumonie mit unproduktivem

Husten. Die haufigsten Symptome sind hohes  Fieber,
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Gliederschmerzen und starke Kopfschmerzen. Leber- und
MilzvergréRerungen, aber auch Durchfall, Ubelkeit, Verwirrtheit,
Erbrechen, sowie Entzindungen des Herzens, Gehirns, der Leber und
Bindehaute sind beschrieben (Essig 2009; Dedié et al. 1993; Robert
Koch Institut 2017). In den Jahren 2013-2016 wurden jeweils neun bis
zehn Ornithosefélle in Deutschland gemeldet (Robert Koch Institut

2014, 201543, 20164, 2017).

Trotz einer seit circa 70 Jahren bestehenden Anzeige- und
Bekampfungspflicht der Psittakose und der seit mehr als 30 Jahren
bestehenden Meldepflicht ist es nicht gelungen, die Haufigkeit, mit
der die Erkrankung beim Vogel und Menschen auftritt, auf ein
niedriges Niveau abzusenken. Zahlen Uber das tatsdchliche Ausmal}
des Vorkommens von Chlamydien bei Tier und Mensch sind nicht

bekannt (Kaleta et al. 2002).

2.2.322. Tier

Die Erkrankung von Psittaciden nach Infektion mit Chlamydien wird als
Psittakose bezeichnet, die von Stubenvogeln, Nutzgefligel und
Wildvogeln als  Ornithose. Klinisch  unterscheiden sich die
Erkrankungen nur graduell. Infektionen wurden bei allen
Hausgefligelarten sowie bisher bei mehr als 450 freilebenden oder als
Ziervogel gehaltenen Vogelarten festgestellt. Papageien, Prachtfinken,
Kanarienvogel und Putenkiken sind hochempfanglich, Enten Ganse,
Tauben, Sittiche und Kakadus mittelgradig empféanglich, wohingegen

Hahnervogel, Méwen und Krahen sowie andere Wildvogel wenig
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empfanglich sind. Auch beim Gefligel ist die aerogene Infektion durch
die infektidsen  Elementarkérperchen die  héaufigste  Form.
Hochvirulente Stamme konnen hohe Morbiditat, Mortalitdt sowie
erhdhte Beanstandungsraten nach der Schlachtung bedingen

(Siegmann 2005).

Die akute Erkrankung verlauft als fieberhafte Allgemeinerkrankung mit
Mattigkeit, Anorexie, flussigen Fdzes und hoher Letalitdt. Die
Mortalitdt erreicht 80 bis 100%. Bei subakutem Verlauf mit
anfanglichem Fieber, Appetitmangel sowie Rickgang der Legeleistung
bei Wirtschaftsgefligel folgen schleimig-eitrige, spater krustige
Konjunktivitis, Rhinitis, Atembeschwerden sowie Krampfe und
Ldhmungen. Hierbei betragt die Morbiditat 50 bis 80%, die Letalitat
10 bis 30%. Neben der klinisch apparenten Infektion ist jedoch das
latente Tragertum mit intermittierender Erregerausscheidung ohne
Krankheitsanzeichen haufig bzw. die Regel. Eventuell kann neben
einem Rickgang der Legeleistung sowie des Futterverbrauchs bei
Enten und Tauben erhéhte Jungtiersterblichkeit festgestellt werden

(Siegmann 2005; Dedié et al. 1993; Harkinezhad et al. 2009).

Bei der pathologischen Untersuchung finden sich fibrindse
Perikarditis, Perihepatitis, feine Nekrosen in den vergroRerten
parenchymatdsen Organen sowie Milzschwellung und peritoneale
Verwachsungen. Auch Luftsackentziindung, Lungenentziindung sowie
Peritonitis zahlen zu den moglichen Befunden. Speziell in der

konventionellen Entenhaltung in Europa stellt die Chlamydiose ein
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ernsthaftes 6konomisches Problem dar, das auch das Berufsrisiko
Beteiligter betrifft (Harkinezhad et al. 2009; Szymanska-Czerwinska et
al. 2017; Laroucau et al. 2009).

2.2.3.3. Humanpathogene Stdmme

Die Pathogenitdtsfaktoren von C. psittaci sind nicht definiert. Die
Sequenzunterschiede des ,, major outer membrane protein” (MOMP)
hat zu einer Klassifizierung von sechs Serovaren (A-F) gefihrt, wobei
den Serovaren C, D und E im Zusammenhang mit Menschen
besondere Bedeutung zukommt. Da der virulenzsteuernde
Mechanismus fir Chlamydien noch nicht bekannt ist, muss jedes
Chlamydienisolat als potentiell humanpathogen betrachtet werden

(Dedié et al. 1993; Everett et al. 1999; Essig 2009).
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B Zusammenfassung

Vor allem bei Wildgansen ist es in den Ia|z|an Jahren
in Mitteleuropa zu emem starken F

: Wild geese, wild ducks, hunting, Analidae,
Campylabacler sp., Salmonella sp.. Chlamydia sp.
2zoonosis

® Summary

The occurrence of zoonotic bacteria in free-ran-

was zu i von
Li und i Flachen durch
Kot gefiihrt hat. In dieser Studie wurde an einigen re-
prasentativen Standorten in Bayern die Belastung

Ci und

ging in Bavaria

Introduction

Populations of wild geese have increased in Central
Europe during the last years, with a concurrent increase
in the contamination of lawns and agricultural fields

Chlamydien) ermittelt. Entsprechend dem ,One-Health*-
Ansatz sollte so eine mogliche Gefahrdung von Vogein
und Msnschsn frihzeitig erkannt und

by gs. We aimed to determine the presence of
important zoonotic bacteria such as Salmonella sp
Campylobacter sp. and Chlamydia sp. in the waterfow!

2ur L it von aus Wild ge-
wonnenen Lebensmitteln erhalten werden. Im Zeitraum
von September 2015 bis Februar 2017 wurden daher
insgesamt 352 Wildwasservogel aus Bayern, vor al-
lem Wildenten und Wildganse, beprobt. 320 Végel wur-
den im Rahmen von Jagden in zehn Landkreisen er-
legt und 32 Wildvogelpatienten wuvden in eine Tierklinik

Eine L er-

1o|gle bei 319 Tieren (294 Kloaken!up!erproben und 84
mittels und an-

Dil Realtime-

PCR Verfahren zur Detektion von Campylobacter jeju-

ni, Campylobacter coli und Chlamydia sp. wurden bei
351 Vogeln angewendet (324 Kloakentupfer und 101
enterica ssp.
entenca serovar Enteritidis) wurde bei einer jagdiich
erlegten Ente (0,3 %) nachgewiesen. Campylobacter

of several regions of Bavaria and, con-
sistent with the “one health” approach, 1o identify possi-
ble hazards for avian and human health and for the food
safety of game meat

Material and Methods

Between September 2015 and February 2017, 352
birds from Bavaria, mainly wild ducks and wild geese,
were examined. 320 birds were bagged on hunts in ten
districts and 32 were submitted to a veterinary clinic.
319 of them (294 cloacal swabs and 84 samples of in-
ner organs) were tested for Salmoneilla sp. by enrich-
ment methods and subsequent phenotypical differenti-
ation. Real-time PCR was used on samples from 351
birds (324 cloacal swabs and 101 organ samples) to
detect C: jejuni, C: coli and
Chiamydia sp.
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Jejuni konnte bei 9.4 % der jagdlich erlegten Vdgel und
bei 6,5 % der Klinikpatienten detektiert werden. Eine
Infektion mit Campylobacter coli wuvde dagegen bel
keinem Vogel ermittelt. Ein

Results

Salmonella enterica ssp. entenca serovar Enteritidis
was detected in a single bagged duck (0.3 %)
(o)

gelang bei 1,3 % der jagdlich erlegten Vdgsl und bel
9,7 % der Kiinikpatienten. Hierbei wurde Chlamydia
abortus Genotyp 2 zum ersten Mal in Deutschiand
nachgewiesen, und zwar bei einer Ente und bei einer
Gans. Aus den geringen

Jjejuni was identified in 9.4 % of bagged
animals and in 65 % of clinical patients, whereas
Campylobacter coli was not found in any bird. The rate
of detection of Chlamydia sp. in hunted birds was 1.3 %
and in clinical patients 9.7 %. We provide the first

thogener Keime bei Wlldwnssarganﬁgal in Bayern er-

of the of Chlamydia abor-
tus genatype 2 in Germany in a duck (Anatinae) and a

gibt sich bei blicher
eine geringe, jedoch mmt zu vernachlassigende

goose (

C

far verar-
beitende Personen und Konsumenten.

Abkrzungsverzeichnis: AP| = Analytical Profile Index; Ct = cy-
cle threshold; MALDI-TOF  Matrix-Assisted-Laser-Desorption—
Tonization-Time-Of-Flight

® Einleitung

Zoonofic bacteria in Bavarian waterfowl pose a low
but not negligible threat to nature lovers and people
who process and consume meat from free-ranging wa-
terfowl, assuming that standard hygiene protocols are
followed.

und va- 3, 2015), sondern moglicherweise auch er-

maﬂ hauﬂg |nnsvanﬁch und je nach herrschenden kii-  hdhte Gesundhenmken mr die Vogel und den

matischen Bedingungen. Zum einen gibt es Teilzieher, mit sich, denn gelten als Reservoir
die im kaltesten Teil ihres ihr Eine U

asig im Winter bei gema- der Erreger ist dabel nicht nur Uber rm Enten- odev

Bigten Temperaturen aber auch im Winter an ihrem Produkte

Standort bleiben, Andere Arten hingegen ziehen je-
des Jahr im Frohjahr und im Herbst und legen uabol
bis zu 8000 km zuriick, um ihr U

oder Liegewiesen an Badeseen denkbar, sondern auch
aber bei der Jagd erlegte V6gel und ihr Fleisch maglich.

oder ihr Brutgebiet zu erreichen (RUTSCHKE,
1997). Ganse bilden wahrend des Zuges und in
den Uberwinterungsgebieten groBe Scharen, und
auch bei Enten kann es bereits im F in

Risiken liegen dabel im Konsum von beson-

ders von nicht Di und von

aber auch in der Handhabung, zum Beispie! wahrend

dev Jagd oder bei der Zuberellung von Speisen. In
wird isch bei Di an den

Gebieten mit groBen Ol 2u gro-

im keiner L

Ben Tieransammiungen kommen (RUTSCHKE, 1997;
KALCHREUTER, 2000).

Enten und Ganse gehdren in Deutschland und
Osterreich zum jagdbaren Wild und die Jagdzeit be-
ginnt je nach Tierart unterschiedlich im Spatsommer
oder Herbst und endet meist Mitte Januar. Wahrend
bei Wildenten im Zeitraum von 2002 bis 2016 die
Abschusszahlen deutschlandweit um 34 % und in
Bayern um 21 % zurlickgingen, war bei Wildgansen im

durch einen amtlichen Tierarzt unterzogen (LEBENS-
MITTELHYGIENEVERORDNUNG, 2007). Die Beurtei-
lung anhand von bedenklichen Merkmalen obliegt in
diesem Fall dem Jager beziehungsweise einer kundi-
gen Person gemaB Anhang Ill, Abschnitt IV der EU-
Verordnung 853/2004 (EUROPAISCHES PARLAMENT
UND RAT, 2004)
und C

genen als die wnchvtlgsven bakteriellen Zoonosen des

selben Zeitraum ein Anstieg der

in Deutschland um 211 % (Zahl der erlegten Ganse
2002/2003: 30.937, 2015/2016: 96.217) und in Bayern
sogar um 564 % erkennbar (Zahl der erlegten Ganse
2002/2003: 1.491, 2015/2016: 9912) (BAYERISCHER
JAGD! D EV., 2017

DEUTSCHER JAGDVERBAND, 2017, persénliche

F (DEUTZ u. KOFER, 2000).
Erkrankungen durch Salmonellen &uBern sich beim
Menschen meist als Enteritis, wahrend sich eine durch
Chlamydia psittaci verursachte Chlamydiose hau-
fig als f ¢ = i
(CONRATHS et al.,, 2004; ROBERT KOCH INSTITUT,
2017a). Bei der Campyiobakledose die in den letz-
ten Jahren hat

Mitteilung) (Abb. 1, Abb. 2). Es wird davon
gen, dass dieser groBe Anstieg der Jagdstrecke in
Bayern auch mit einem entsprechenden Anstieg der
Wildganspopulation einherging (KONIG et al., 2013).
Die stark angestiegene Zahl von Wildgansen bringt
nicht nur vermehrt Schaden in der Landwirtschaft

76

und mit den Symploman einer akuten Enteritis ein-
hergeht, kommt den Arten Campylobacter jejuni und
Campylobacter coli die groBte Relevanz zu (ROBERT
KOCH INSTITUT, 2017a). Campylobacter jejuni gilt
auch als ein Ausléser des Guillan-Barré-Syndroms,
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. W Material und
Methoden

Probenherkunft und Probenentnahme
Im Zstraum von September 2015 bis

Februar 2017 wurden insgesamt 352
‘Mldwumvoooi (15 idenifizierte Arten aus

——Widgdne Deutschind

o
Y

Ordnungen) aus Bayem, und
2war 320 Vogel im Rahmen von Jagden sowle
32 en einer Tierklink, beprobt.
Bel den 320 Vogein (909 %), die wih-
rend der Jagd eregt wurden, geschah dies
meist im Rahmen von Geselischafisjagden
mittels Schrotschuss, nur drei Vogel wur-
den curch Kugelschuss aul der Einzallagd
eriegt. Dle Voégel stammien aus Jagden In
zehn verschiedenen Landkreisen in Bayern,
vor allem aber aus der Region Chiemgau

Abb. 1: Entwicklung der Abschusszahien von Widenten und Wikdgansen in Deutschland (g4 o) ma den Landkreisen Wasserburg,

(DEUTSCHER JAGDVERBAND, 2017, perstnliche Meteilung) / Wikd ducks and wild geese
bagged in Germany (DEUTSCHER JAGDVERBAND. 2017, personal communication)

Rosenheim, Traunstein und Bad Aibling
{Abb. 3). Es handete sich bei den erlegtan
Vogein um 176 Widenten, 78 Wikiganse, 49
Bidssnuhner (Fulica atra), 11 Hockerschwaine
(Cygnus olor), drel Kormorane (Phalscrocorax

140000 | carto), einen Gansesiger (Mergus mer
ganser, Fehabschuss), eine
120000 (Chroicocsphalus  rifbincis)  und  einen
Graureiher (Ardea cinerea)
10000 Von allen eregten Vegeln wurden
80000 Kioakentupter tr die Untersuchungen entnom-
men. Des Wfteren standen von 58 erlegten
60000 ——Wikdenten Bayem m::nor mvm-, Lm:: umdn:m und
Von 2wl erleglen Vogeln Leber und Darm 2ur
40000 —Wildginse Bayern Verfugung. Bei der Entnahme wurden e in-
20000 neren Organe - unter Zugrundelegung Oblicher
e e pathologisch-anatomischer Verfahren - visuell
0 - = = aut Erkrankungsmerkmale untecsucht.
- 3 Sa3aza’s Die 32 Wildvogelpatienten (9,1 % aller
§§§§§§§§§§§§§§ sinbezogenen Voge) waren aufgrund von
8§§§§8§§SSS§S§ Krankheltserschenungen oder Traumata in
SRIIIIRIRIRRRR

ine Tierkink eingelefert worden und verstar-
ben im Laule #res Auenthalts oder wurden

Abb. 2: Entwicklung der Abschusszahlen von Wildenten und Wikigansen in Bayemn aus tierschutzrechtiichen Grinden euthanas-
({BAYERISCHER JAGDVERBAND E.V, 2017, personiiche Miteilung) / Wiid ducks and wid  *t. Dabei handelte es sich um vier Graugénse
gesse bagged in Bavaria {BAYERISCHER JAGDVERBAND E V., 2017, parsonal communi-  (Anser anser), zwei Kar (Branta

cation)

einer i i i Erkran-
kung, die zwar nur selten auftritt, aber sehr schwer
verlaufen kann (VERORDNUNG UBER MELDE-
PFLICHTIGE TIERKRANKHEITEN, 1983; SKIRROW,
1991, 1994; GLUNDER u. WEBER, 2000).

Ziel dieser Studie war es sinen Einblick in die Belas-
tung von bayerischem Wil

Campylobacter jejuni, Campylobacter coli und Chlamy-
dien, zu gewinnen. Wsﬂamln sollten Erkenntnisse hin-
sichtlich einer md des

canadensis), drel Ganse nicht dokumentierter
A, drel Stockenten (Anas platyrynchos), eine
verwiderte Moschusente (Cairina moschata),
ene Mandarinente (Aix galenculata), eine Reherente (Aythya fuli-
gula), acht Enten nicht dokumentiertor Art, sechs Schwane nicht do-
kumentierter Art. ein Blasshuhn und zwei Haubentaucher (Podiceps
cristatus). Hier wurden Kloakentupfer von insgesamt elf Vogeln, und
Zwar , 2um Zeitpunkt

Wetsren kam von alen 32 Vogein Organmaterial zur Untersuchung,
dabei Leber, Miz und Darm bei 29 Tieren, Leber und Darm von 2
Tieren sowie nur Lebermatarial von einem Tier,

Untersuchungen auf Krankheitserroger

PCR-

durch diese Keime und
ein Beitrag zur Sicherheit von Lebensmitteln aus jagd-
barem Federwild geleistet werden.

Bei 319 der 352 Vogel stand Material for bakterilogi-
sche L au 2ur Vertigung

aut Jejuri, Ci colf
und Chiamycia 5p. fanden bel jowsils 351 Tieren statt, Die Zah! der
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durchgefihrten Untersuchungen sowie das
verwendete Probenmaterial nach Tiergruppen
sind in Tabele 1 dargesteit
Bai allen 320 auf der Jagd eriegten Tieren
sowie bei 31 von 32 der in die Tierklink
engelieferten  Wildvogel (969 %) wurden
Pcnummaum aul  Campylobacter
Jojury und Chisrmydia 5p.
dwchviunn (Tab-l- 7). Unter cen auf dot
Jagd erlegten Tieren standen von 32 Enten
nicht dokumentierter At, 13 Stockenten,
of Génsen nicht dokumentierter Art. funf
Schwanen (Cygnus sp), einem Gansesager
und einem Graureder sowon! Tupler- ais auch
Organproben zur Verfigung. Bei sieben der
jagdiich erlegten Ganse kam nur Organmaterial
2ur Untersuchung und be! 49 Bliisshihnern, 95
Enten nicht dokumenterter Att, 30 Stockenten,
sechs Krickanten (Anas crecca), 37 Gansen

® Traunstein (n = 89)

= Wasserburg (n = 85)

¥ HaRberge {n = 52)

® Ganzburg (n = 28)

= Rosenheim (n = 18)

* Lichtenfels (n = 16)

# Bad Aibling (n = 12)

# Landsbergs. L {n = 11)

Wunsiedel [n = 6)
= Mohidorf a, Inn n = 3)

nicht dokumentierter At vier Kanadagansen,  Abb. 3: Verteilung der in die Studie einbezogenen Wasservigel aul Landkreise / Waterlow!
18 Nigansen (Alopochen aegyptiacs), einer  included in the study assgned to distict

Graugans, drei Kormoranen, sowie
Schwinen und einer Lachmowe kamen ledig-
ieh Kioakentupter zur Untersuchung,

Unter den Kiiniktieren wurden bei zwei Gansen, einem Schwan,
siner Mandarinente, einer Moschusents, siner Stockente und funf
‘waiteren Enten Tupfer- und Organmaterial mittels PCR-Methoden auf

cter sp. und Chiamydien untersucht. Bei funt Schwanen,

Sakmonellen-Nachweis

Kioakentupfer sowie Poolproben der Organe (o nach
Vertigbarkeit aus Leber, Miiz undioder Darm) wurden jeweils fur
1842 Stunden bai 37 °C In gepuffertam Paptonwasser inkubiert. Die

Campyloba
fanf Enten nicht Ant, vier Zwel Gansen
nicht dokumentierter Art. einer Kanadagans, einer Stockente, zwel
Haubentauchern und einem Blasshuhn standen dafir lediglich

erfolgte nach DIN EN ISO 6575-
12017 TAND,

2017) unter Vewendung von fldssiger und halester Rappaport-

Kioakentuper zur Verfigung. Vassiliadis-Boullion. Nach Ausstrich auf Xylose-Lysin-Desoxycholat-
Kicakenabstriche  wurden .,.. storion  Stabtupfern mit  Agar sow Brillance® Saimonella Medium und Babratung wurden
wurden nach  Kolonien mit Salmonellen-typischer Morphologie mittels Ureass-Test
Abschiuss der Jagd am selben Tlg vor Ort entnommen, nach Tieren sowis Obwnemhmmﬂlmﬁﬂn mittels  Einsatz von Anti-
getrennt in verpackt und Anti Saimonella 01, 04,
wurden die Proben gekihlt in das Labor verbracht und die 05,07, 090“ Hi, Hm, H1, Na)umerﬂmmomum
sowse die. erstellt (APIS) ]

in 2 Hallten goteil. Eine Hallte wurde im itt 1,6 Tage und
8 Analysen und Tests auf Zoonosen [Sahnomllon) -

Die andere Hafte der Kloakentupfer sowie die Organproben \ulﬂsﬂ
bis zur molekularblologischen Untersuchung be -20 °C gelagert.

Tab, 1: ( dber die bei

NRL-Saim am Bundesinstitut far Risikobewsrtung in Berlin.

for the various groups of birds

Untersuchungsmaterial K o K&O K (o] K&O K o] K&O
Enten 122 0 39 131 0 45 13 0 45
Jagd Ganse 55 7 n 60 7 1" 60 7 1
ﬁelf_ sonstige 58 0 6 59 0 7 59 0 7
3‘33’;9' Enten 0 5 0 6 8 [ 8
Klinik ~ Ganse 0 7 ) 0 6 2 0 6 2
sonstige o 6 1 o 8 1 [ 8 1
Summe untersuchter Vogel 235 25 59 250 27 74 250 27 74

Ko ©: nwr O K&o

K: cloacal swabs only; O: Inner organs tested; K&O: cioacal swabs and Inner organs tested
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aut gjuni,

Campylohacter coliund Chiamydia sp.

aus und O or-
folgten mittels DNeasy® Blood and Tissue Kit nach Angaben des
Herstallers. Organmaterial wurde hierbei mindestens drei Stunden
bel 67 °C lysien. Zum Nachweis von DNA von Campylobacter col,
Campylobacter jejuri und Chiamydia sp. wurden Real-Time-PCR-
Untersuchungen nach bereits veréflentiichten Protokolien (EHRICHT
ot al., 2006; LEBLANC-MARIDOR et al,, 2011) mit siner von 40 auf
45 erhohten Zyklenzahi und dem Gerat Mx3000P durchgefunrt. Die
erhaltanen Fhuoreszenz-Signale wurden mit der Software MxPro™

106 (2015

dabei um das einzige Tier der Studie, fir das positive
Befunde unterschiedlicher Keime vorlagen.

Nachweise von |

Bei 30 von 320 unlersuohlen T|er9n (94 %) wurde
DNA von C: Jejuni DNA
von Campylobacter coli wurde bei keinem der 320

Vagel festgestellt
Bei 21 der 30 jagdlich erlegten Vogel mit Nachweis
von Jjejuni handelte es sich um Enten,

analysiert. Reaktionan wurden als positiv bewertet, wenn di

&ine sigmoide Form autwiesen und die Fluoreszenzwente den vom

Programm _erectneten Grenzwet Ubsrschien. Bel posiivem
wurde DNA 2ur an das

Nalwh far iose und

fir Chiamydieninfektionen der Vogel und Schafe am Friedrich-

Losffier-Institut (Jena) bbersandt. Dort wurde bei Proben, die in siner

Chlamydiaceae-Real-Time-PCR einen ,cycle threshoid” (C1)-Wert

snmll waren 11,9 % der 176 einbezogenen Enten posi-
tiv. Der DNA-Nachweis erfolgte bei acht Enten sowohl
aus Organen als auch aus Kloakentupfern, bei acht
Tieren nur aus Tupfermaterial und bei finf Enten nur
aus Organmaterial.

Bei acht von 78 untersuchten Génsen (10,3 %) wur-
de C: i-DNA und zwar

unter 30 erreichten, sne mitisls
und von Fragn des
AN . dee ITS-R o

Eine statistische Analyse der Ergebnisse erfolgle mitieis Chi-
Quadrat-Test, Zur Berechnung wiirde das Programm SPSS Version
22 verwandet

Bezugsquellennachweis:

P18, bioMerieux, ile, Frankreich;
Medium, Oxold, Thermo Fisher Scientfic, Wesel, Dewtschiand;
ONeasy® Blood and Tissue Kt, Qiagen, Hiiden,

bei finf Tieren nur aus Kloakentupfern und bei weite-
ren drei Tieren nur aus Organmaterial.

Bei einem weiteren Vogel mit positivem DNA-
Nachweis handelte es sich um einen der elf untersuch-
ten Hockerschwaéne (9 %), und der Nachweis erfolg-
te aus dem Kloakentupfer. Es kam kein Organmaterial
dieses Tieres zur Untersuchung.

von Cl iasp.

Einzellaktorsera Anti Salmonelia 01, 04, 05, 07, 08, 014,
Hi, Hm. H1, H2; Sifin diagnostics GmbH, Beriin,

Bei vier von 320 smbezogsﬂen Végeln (1,3 %) wur-
de Cl DNA Darunter befan-

Gepuffertes  Peptonwasser, Becton Dickinson, Heidelberg,
Dautschiand; Stabtupfer mit Schraubverschiuss, Henry Schem,
Hamburg, Deutschiand; Software MxPro™, Agilent Technologies,
Santa Clara, USA; Software SPSS Version 22, 1BM, Armonk, USA;
Thermocycier Mx3000P, Aglent Technologles, Santa Clara, USA;
Xylose-Lysin-Desoxychotat-Agar, Oxoid, Thermo Fisher Scientilc,
Wesel, Deutschiand.

M Ergebnisse
Befunde bei auf der Jagd erlegten Tieren

Salmonellennachweise
Salmonellen wurden bei einem von 298 erlegten
0 (0,3 %) Der is erfolgte
bel einer Ente, folglich wurde bei 0,6 % der 161 unter-
suchten Enten ein Salmonellennachweis erbracht. Die
Differenzierung ergab Salmonella enterica ssp. enterica
serovar Enteritidis mit der Seroformel (1),9,12:9,m:-,
Hierbei handelte es sich um das einzige Tier der
Studie, bei dem grobsinnliche Veranderungen der
Organe festgestellt werden konnten. F wur-

den sich drei von 176 (1,7 %) untersuchten Enten.
Bei einer von ihnen erfolgte der Nachweis aus Tupfer-
und bei zwel Enten aus Organmaterial. Fir eine
Artbestimmung reichte die in den Proben vorhande-
ne Menge an Chlamydien-DNA nicht aus. Wie bereits
erwahnt, wurden bei der Tupfer-positiven Ente in den
Organen auch Salmonellen nachgewiesen.
Bei der 78 ei
ergab sich bei einer Gans (1,3 %) ein Nachweis von
Chlamyd-sn DM und zwar aus Tuplermaterial. Bei der
S-rRN, und der
ITS-Region zelgte sich eine 99%ige Ubereinstimmung
mit Chlamydia abortus Genotyp G2. Eine Amplifikation
des ompA-Gens war nicht erfolgreich.

Befunde bei Klinikpatienten

Bei keinem der 32 untersuchten Wildvogelpatienten
wurden Salmonellen nachgewiesen.

von C;

den weiBliche, erhabene Herde auf der Leber sowie
eine Farbveranderung der Milz, die sich in einem sehr
blassen,

DNA von Campylobacter coli wurds bei den 31 da-
rauf untersuchten Tieren ebenfalls nicht festgestellt,

darstellte. Der Salmonellennachweis anoIgle nur aus
Organmalenal dieses Vogels, wahrend aus dem zuge-

hérigen Kloakentupfer keine Salmonellen isoliert wur-
den. wurde im dieser
Ente Chlamydien-DNA nachgewiesen. Es handelt sich

wahrend C: Jjejuni bei zwei Enten (6,3 %)
nachgewiesen wurde, und zwar bei einer Ente aus
Tupfer- und Organmaterial, bei einer anderen nur aus
Organmaterial.
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Nachweise von Chiamydia sp.

Der Nachweis von Chlamydien-DNA wurde bei zwei
von 14 untersuchten Enten (14,3 %) und einem von
sechs unlersuemen Schwanen (16 7 %) erbracht. Das

siner von 9,7 %. Bel
einer Ente nicht Art wurde Cl

und Li a eine ielle Gefahr
unter anderem durch Kontamination von fir den men-
schlichen Verzehr bestimmten Pflanzen ausgeht. Der
Fokus lag dabei auf Salmonellen und Campyilobacter,
also aul den in der EUund in Deutschland am héuﬁgﬁen
tber L

DNA in Tupfer-, bei einer Reiherente in Organmaterial
und bei dem Schwan sowohl im Kloakentupfer als
auch in Organproben nachgewiesen.

Eine artliche Differenzierung der Chlamydien war nur

Erregern
(BUNDESlNSTITUT FUR F“SIKOBEWEHTUNG 2015),
sowie auf Chl die bei

nachgewiesen werden und auch Arten mit zoono-
tischem Potential beinhalten. Zusammen stellen

bei Material aus der Ente, fr die die Art nicht dok
tiert worden war, ich. Mittels

des ompA-Gens wurde die hichste (

(99 %) mit Chiamydia abortus

sie die des jagd-
baren F il dar (DEUTZ u. KOFER, 2000).
des 16S-rANA-Genfragmentes, der [TS- Reglon und Insgesamt wurden 352 Vogel aul das Vorkommen
von und Chiamydia
sp. DIB kann keinen
auf die i

Bei Vergleich der L der auf
der Jagd erlegten Tiere mit denen der Kiliniktiere er-
gab sich, dass Chlamydien signifikant haufiger bel
Kiiniktieren (9,7 %, KI95: 3,9-22,1 %) als bei auf der
Jagd erlegten Vogeln (1,3 %, KI95 0.4-2,6 %, p<0001)

wurden. Alle
sind in Tabelle 2 nach sortiert

im Sinne von exakten Pravalenzschatzungen liefern.
Die Studie wurde als Ubersichtsstudie geplant, die ei-
nen ersten Eindruck von der Belastung des wildleben-
den bayerischen Wassergefligels mit diesen zoonoti-
schen Erregem liefem solne

@ Diskussion

In dlesev Studie solite die Belastung von Wild-
mit Keimen unter-
sucht werden, um Erkenntnisse dariiber zu aﬂangen

Bei der vorli wurden 320 bei
der Jagd erlegte Wildvogel einbezogen. Die Herkunft
dieser Proben aus den bayerischen Landkreisen
zeigt eine deutliche Fokussierung auf die Landkreise
um den Chiemsee — 64,1 % der Proben stammten
von dort. Wasserreiche Gebiete wie die Chiemsee-
Raglon bilden als Zwischenstationen oder auch

far

ob vor dsm Hintergrund der aktuellen F
des aul Land-

Tab, 2: von Saimonela sp.

wie in Abbildung 4 Speziell im Herbst und
Winter ist hier von einem hohen Autkommen von

p. und Chiamyctia sp. bei den untersuchten Vogelgruppen / Rates of detection of

Salmonella, Campylobacter sp. and Chiamydia sp. in the bird groups examined

Untersuchte Vogelgruppe  Salmonelia sp.' W "»"‘P”"""“" Chlamydia sp.'

Enten 1/161 (0,62 %) 21/176 (11,93 %) 01176 (D %) 3176 (1,7 %)

Ganse 0773 (0 %) 8/78 (10,26 %) 0/78 (0 %) 1/78 (1,28 %)
Jagd Schwane 0/10 (0 %) 1/11 (9,09 %) 0/11 (0 %) 0/11 (0 %)

Sonstige 0/54 (0 %) 0/55 (0 %) 0/55 (0 %) 0/55 (0 %)

Zw. Summe 1/298 (0,34 %)  30/320 (9,38 %) 0/320 (0 %) 4/320 (1,25 %)

Enten 0/7 (0 %) 2/14 (14,29 %) 014 (0 %) 214 (14,29 %)

Génse on'(bﬂ%i 0/8 (0 %) 7 6B (0 %)’ VOIé © ;%)
Klinik  Schwane 0/4 (0 %) 0/6 (0 %) 0/6 (0 %) 1/6 (16,67 %)

Sonstige 0/3 (0 %) 0/3 (0 %) 0/3 (0 %) 0/3 (0 %)

2Zw. Summe 0/21 (0 %) 2/31 (6,45 %) 0/31 (0 %) 3/31 (9,68 %)
Gesamt 1/319(0,31 %)  32/351(9,12 %) 0/351 (0 %) 7/351 (1,99 %)

‘posiive/untersuchte Tiere; In Klammer Anteilin %
postiveRested animals; % in brackets
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Wassergefligel und Ansammiungen
von Tieren aus einem weiteren
Umkreis zu rechnen, was auch eine
verstarkte Bejagung zur Folge hat.
Daher erschien eine Fokussierung
auf dieses Gebiet sinnvoll. Es han-
delt sich bei den erlegten Tieren
mit_hoher Wahrscheinlichkeit nicht
nur um dort dauerhaft lebende
Tiere, sondem um eine gemisch-
te Population aus standorttreuen
und teilziehenden Vogeln, so dass
die erhobenen Daten Uberregionale
Relevanz besitzen kdnnen.

Wiahrend  davon  auszugehen
ist, dass es sich bei den 320 jagd-
lich erlegten Vogeln um Klinisch ge-
sunde Tiere handelte, sind die 32
Kiinikpatienten als erkrankt anzuse-
hen. Die Tiere beider Gruppen wur-
den somit nach unterschiedlichen
Kriterien selektiert und sind nicht di-
rekt miteinander vergleichbar. Die
Untersuchungsergebnisse  wurden
daher fir die beiden Vogelgruppen
getrennt  bewertet. Die geringe
Zahl an Kilinikpatienten lasst eine
Verallgemeinerung der hier gewon-
nenen Ergebnisse aber sicherlich
nur eingeschrankt zu.

Bei den erlegten Vogeln wurde
in der vorliegenden Studie Campylo-
bacter jejuni mit 9.4 % am haufigs-
ten nachgewiesen. Hingegen wurden
Salmonella sp. mit 0,3 % und
Chlamydia sp. mit 1,3 % nur bei
wenigen Vogeln aus der Jagd fest-
gestellt.

106 (2015

'WVZ-Bestand
‘Mittetwerte, Gber alle Jahre
o 25..
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@ 1t
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wazte arimatans Saison: 20152018, richt valstingy

Bel den (gel-Pa- Abb. 4

Vertelung der Standorte mit dem hochsten Wassenvogelaufkommen

tienten lag die Nachweisrate von in Bayern (GORGEN, 2018) / Geograohic distribution of locations in Bavana with the highest
6,3 % far Campylobacter jejuni in numbers of widfowl (GORGEN. 2018)

einer ahnlichen Hohe wie bei den er-
legten Végeln, wéhrend Chlamydia
sp. mit 9,7 % signifikant haufiger bel den Végeln
aus der Kiinik festgestelit wurde. Weitere Unter-

unter groBerer
tenzahlen missen abklaren, ob die Befalisraten bei
i achli in so hoch sind.
Salmonellen

Erkrankungen von Menschen durch Enteritis erregen-
de Salmonellen sind zwar in den letzten Jahren nach
den gemeldeten Zahlen der Falle und Ausbriiche riick-
laufig (BUNDESINSTITUT FUR RISIKOBEWERTUNG,
2015), Salmonellen spielen aber in Deutschland im-
mer noch eine groBe Rolle. Im Jahr 2016 wurden
12.962 Falle gemeldet, wobei nach Schatzungen die

Dunkelzitfer hoch ist und lediglich 10-20 % der Falle
dieser meldepflichtigen Erkrankung erfasst werden
(CONRATHS et al., 2004; ROBERT KOCH INSTITUT,
2017a). Beim Wirtschaftsgefiige! spielen Ganse und
Enten als Salmonellenreservoir eine groBe Rolle. So
wurden im Jahr 2014 bei Gansefleisch in 16 % der
im Rahmen des Zoonosenmonitorings untersuch-
ten Proben und bei Entenfleisch in 6 % der Proben
Salmonellen nachgewiesen (HARTUNG et al., 2016).
Die ise bei Wildvo sind u

meist niedriger, auch wenn berichtet wurde, dass
Salmonellen bei gesellig lebenden Wildvdgeln in gro-
Bem MaB an Wintersterblichkeit und Jungtierverlusten
in Brutkolonien beteiligt sind (STEININGER, 1967;
DEDIE et al, 1993). Fur die Beurteilung des
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0 ghrt (DEDIE et al., 1993; ALTEKRUSE et al.,

zoonotischen Potentials von ist anzu-
merken, dass die meisten Stamme nicht wirtsadaptiert

1999; FROST, 2001; KIST, 2002) Auch wenn lharmo-

sind (DEDIE et al., 1993). Fir das Serovar
Pullorum von Salmonelfa enterica enterica hingegen

phile C Spezi
Darmtrakt vieler Wild-, Nutz- und Haustiere vorkom-

ist eine far S un men, sind sie mit ihrer
Fasane bekannt (DEDIE et al., 1993). a von 42 °C an Vogel adaptiert (CONRATHS
muss, wenn dber eine et al., 2004).

fehlen, jedes Salmonellenisolat als potenziell human-
pathogen betrachtet werden (ROLLE et al, 1984;
FUCHS, 2014).

In der vorliegenden Studie wurde Campylobacter
Jjejuni mittels Real-Time-PCR bei 23 Enten, acht
Ganseﬂ sowle einem Schwan nachgewiesen. Die

In der vorliegenden Studie wurden
und zwar Salmonelia enterica ssp. enterica Serovar
Enteritidis mit der Seroformel (1),9,12:gm:-, ledig-
lich bei einer Wildente und damit sehr selten nachge-
wiesen. Die entsprechende Nachweisrate von bei der
Jagd erlegten Wildwasservogeln betrug nur 0,3 %.
Mit einem Anteil von ca. 60 % aller an das Robert-
Koch-Institut Gbermittelten Salmonellen ist es mit
Abstand das am haufigsten nachgewiesene Serovar
in Deutschland (ROBERT KOCH INSTITUT, 2017b).
Es ist nicht wirtsadaptiert, vielmehr ist sein breites
Infektionsspektrum bekannt (FOLEY et al., 2008).

von 9,4 % bei erlegten Tieren
(11‘9 % bei Enten, 10,3 % bei Gansen sowie 9,1 %
bei Schwanen) ist deutlich hoher als fir die ande-
ren Emeger dieser Studie. Bei Vergleich mit ande-
ren europaischen Landern liegt die hier ermitteite
Nachweisrate im mittleren Bereich der zwischen 0 %
und 50 % variierenden Werte. Allerdings wurden in
den ainzelnen Studien in Europa sehr unterschiedli-
Dies
einen direkten Vergleich der Ergebnisse. In der bislang
einzigen Studie bei wildlebendem Wassergefligel in
Bayern, sie wurde im Englischen Garten in Manchen

Diese niedrige
vergangener Studien in Deutschland, der Schweiz, Nor-
wegen und Osterreich (KAPPERUD u. ROSEF, 1983;
DEUTZ et al., 1999; BACKHUS, 2000; LILLEHAUG et
al., 2005; SPALLINGER et al., 2005; JAWOREK, 2012;
ALBINI et al., 2014). In von 222

wurde C Jejuni mit ei-
ner Pravalenz von 10,8 % in 222 Grauganskotproben
nachgewiesen (JAWOHEK 2012) Als Methoden wur-
den i
und Beslangung nm MALDI TOF angewendel

im Englischen Ganen In Munmen wurden Salmonelien
nach gar
nicht nachgewlesen (.IAWOREK 2012). Auch wenn
gelagsntllch dle Bedeutung von Nutz-, Heim- und

voir als sehr hoch
eingeschatzt wird (DEDIE et al.,, 1993) und in vielen
Stadtparks und an Stranden Wildgansa leben, konnten
bislang keine bei

Weitere on Europa,
die prinzipiell auf der Anzuchl auf Selektivnahrbaden,
gefolgt von a und/oder
Ch i der

Keime basierten, auch wenn sich die angewendeten
Methoden im Detail unterscheiden konnen, fihrten zu
sehr unterschiedlichen Schatzungen der Pravalenz
von Campylobacter bei Wassergefliigel. In einigen
Studien wurden dlssa Erreger gar nicht oder nur ver-

oder F agel direkt auf
Ganse, Schwiane oder deren Ausscheidungen zuriick-
gefihrt werden. (ELMBERG et al., 2017). Der einzelne
Nachweis in dieser Studie slmz( zumindest in Bezug
die

einzelt bei (FEARE et al.,
1999; WALDENSTR&M et al,, 2002; LILLEHAUG et
al., 2005; HUGHES et al., 2009). Bei Betrachtung der
Slluanon in auﬂemumpalschen Landern ergaben sich

auf
dass j 6geln eher eine

in @hnlicher Hohe wie in der voriiegen-
den L 50 ise in den USA fur

Bedeutung zukommt (BECKER et al., 1992).
Campylobacter

In den letzten Jahren gewinnt die Campylobakteriose
mehr und mehr an Bedeutung. Im Jahr 2016 wurden in
Deutschland 73.999 Félle und 477 Ausbriiche gemel-
det (ROBERT KOCH INSTITUT, 2017a). Seit mehre-
ren Jahren stellt die Campylobakteriose die haufigste
durch Lebensmittel Gbertragbare Krankheit in der EU
dar (BUNDESINSTITUT FUR RISIKOBEWERTUNG,
2015). Den Arten Campylobacter jejuni und

ylobacter coli kommt dabei die groBte Bedeutung

zu (ROBERT KOCH INSTITUT, 2017a). Die meisten
des mit Cé wur-

den auf Wasser, Rohmilch und Verzehr von Gefltigel

82

das Jahr 2014 (Préavalenz von Campylobacter sp. bei
781 untersuchten Vogeln 9,2 %, von Campylobacter
jejuni 8,1 % und von Campylobacter coli 1,4 %;
KELLER u. SHRIVER, 2014) sowie in Sudkorea fir
2017 (15,3 % Nachweisrate fir Campylobacter bzw.
252/1642; KWON et al., 2017). Auch in der sidkore-
anischen Studie wurde Campylobacter jejuni am hau-
figsten nachgewiesen (79,3 % der Campylobacter-
Isolate), gefolgt von Campylobacter coli (3,3 %: KWON
et al, 2017). Bei Studien aus Osterreich, den USA,
Neuseeland und England ergaben sich deutlich hohere
Nachweisraten von 20-50 % fir Wildwassergefligel,
die die Werte der vorliegenden Untersuchung deut-
lich Uberstiegen (LUECHTEFELD et al., 1980; DEUTZ
et al, 1999; COLLES et al,, 2008; MOHAN et al,, 2013;
MOHAN, 2015).
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For die Untersuchung der Bedeutung von Wildvé-
geln bei der Epidemiologie des Erregers und zur
Aufklarung von Infektketten wurden in der letzten Zeit
vermehrt Mum-Lokus -Sequenz-Typisierungen zur ge<
naueren Ch von C:
men durchgefiihrt (KELLER u. SHRIVER, 2014) Ge-
nerell ergab sich aus diesen Studlan dass die bei
Mensch und

dass Wildwassergeﬂﬁgel keine grol!e Bedeutung als
= Zu-
kommt. Als t d wur-
den dort Papageien und Kanarien vor Tauben, Haus-
Huhnern und Haus-Enten identifiziert (OTTO et al.,
2002). Es existieren bisher auch keine Belege da-
fur, dass Wildganse, auch wenn sie Chlamydien be-

Isolate untereinander relativ ahnlich waren, also von
einer Ubertragung von Wirtschaftsgefligel auf den
Menschen ausgegangen werden kann, wahrend sich
die Stamme aus Wildwasservogeln relativ deutlich ab-
grenzten (NADEAU et al., 2002; COLLES et al., 2008;
HUGHES et al., 2009; SHEPPARD et al., 2011; CODY et
al, 2015). Eine Studie kam dabei zu der Schétzung, dass
lediglich 2,1-3,5 % der menschlichen Campylobacter-
Falle in England zwischen 2003 und 2013 auf Wildvogel
zurtickzufhren sind (CODY et al., 2015).

Chlamydien

Bei der Chlamydiose handelt es sich um eine durch
den Erreger Chlamydia psittaci bedingte Zoonose,
die in Deutschland meldepflichtig ist (ROBERT KOCH
INSTITUT,2017a). In D Jah

kbnnen eine relevante Infektionsquelle far
Vieh oder
(ELMBERG etal, 2017)

blslang keinen slchersn Beleg fir eine Infektion
Hier wur-
den Erkrankungen hmm Menschen zu 50-80 % auf
Ziervogel zuriickgefhrt (ROLLE et al., 1984; DEDIE
etal., 1993). Das Robert-Koch-Institut geht davon aus,
dass wie in Danamark auch in Deutschland Psittaziden

aul den darstel-
len (HOBEF\T KOCH INSTITUT 2007). Die durch-
ien bei die-

sen Ziervogeln lag in einer Sludie in Deutschland aus
dem Jahr 2002 bei 5,2 % (ALBICKER-RIPPINGER u.
HOOFP, 1999; MOMMER, 2002). Welche der nach der
aktuellen Taxooomle (WHITMAN, 2015) unterschiede-

2013-2016 jeweils neun bis zehn Cl

nen Chl beteiligt waren, ist jedoch unklar.

meldet (ROBERT KOCH INSTITUT, 2014, 2015, 2016
2017:) Als mogliche lnlskllonsquellen wurden in den
in Di in den letzten

Jahren bei zwei der 38 Falle Wildvogel genannt. Bisher
existieren jedoch kaum Daten, die die talsachlichen
Inleklicnsquellen fir den Menschsﬂ belegen. Falle, die
aber sehr auf ogel zu-

wird die der Risikolage
auch durch neuere Erkenntnisse zum Erregerspektrum
bei Végeln. Entgegen der friheren Annahme, dass
Vagel lediglich die Spezies Chlamydia psittaci beher-
bergen kénnen, zeigen aktuelle Forschungsarbeiten,
dass bei Vogeln auch neu klassifizierte Arten, und
zwar Cmamyd;a avium, Chlamydia gallinacea und

rickzufihren waren, wurden auf den Farder lnseln in
und in (TELFER et
al,, 2005; HERRMANN et al., 2006; REHN et al., 2013).
Die Nachweisraten von Chlamydia spp. bei 1,7 %
der Enten, bei 1,3 % der Ganse und bei 1,3 % aller
gel in der
Studie entsprechen den Ergebnissen einer Studie
aus Schweden (BLOMQVIST et al., 2012). Hohere
Pravalenzen von 4,2-19,7 % wurden bei Wildwasser-
vogeln unbekannten Gesundheitszustandes in Polen
festgestellt (KRAWIEC et al., 2015, SZYMANSKA-
CZERWINSKA et al., 2017).
Bemarkenswsn ist, dass in der vorliegenden Studie

die bei den
mit 9,7 % deutlich hoher war als bei den jagdlich er-
legten Wildwasservdgeln mit 1,3 %. Die Betrachtung
der Kliniktiere legt nahe, dass die Traumata oder
Verletzungen, aulgmnd welcher die Tiere meist einge-
liefert wurden, se durch
begunstigt wurden. Chlamydien stellen hier eine mog-
liche Ursache dar. Auch in Frankrelch wurde bel 195
oder eine sehr hohe
Betalisrate von 18,5 % festgestelit (AAZIZ et al.. 2015).
Trotz der teilweise hohen Nachweisraten stitzt

Ci Ci dia ibidis (SACHSE et
al., 2015). Zusatzlich kdnnen auch Arten, die bislang
bei anderen Wirten bekannt waren, wie Chlamydia
abortus, Chlamydia pecorum, Chlamydia trachoma-
tis, Chiamydia suis und Chiamydia muridarum beim
Vogel nachgewiesen werden (PANTCHEV et al., 2009;
SACHSE et al., 2012; GUO et al., 2016; SZYMANSKA-
CZERWINSKA et al., 2017). Das humanpathogene
Potenzial dieser Chlamydienarten ist in einigen Fallen
belegt, jedoch nicht fir alle Arten geklart (STEPHENS
et al,, 1998; PANTCHEV et al., 2009; PUYSSELEYR
et al., 2014). Zudem sind virulenzsteuernde Mechanis-
men fir die einzeinen Chlamydienarten noch nicht be-
kannt (DEDIE et al., 1993)

Der in der vorliegenden Studie bei einer als
Wildvogelpatient untersuchten Ente sowie bei einer
erlegten Gans festgestelite Genolyp Chlamydia abor-
tus G2 war bislang in Deutschland nicht bekannt. Es
handelt sich somit also um den Erstnachweis die-
ses Erregers far Deutschland bei Wildvégeln. Er wur-
de 2012 zum ersten Mal bei Wildvageln in Schweden,
vorwiegend bei Enten nachgewiesen (BLOMQVIST et
al., 2012). AuBerdem konnte das Vorkommen in Polen
nachgewiesen werden; dort wurde Chlamydia abor-
tus G2 in einer Studie als der

eine Untersuchung aus Danemark die

de Cl i ifiziert und bei il M

83



Publikation

36

WM e v

von 83 (49,4 %) Chlamydiaceae-Stamm-Sequenzen
und bei 40 von 69 Stammsequenzen aus Entenvogeln
(58,0 %) nachgewiesen (SZYMANSKA-CZERWINSKA
et al., 2017). Die Humanpathogenitat dieses Ensgevs
ist derzeit noch Die in der

B Schlussfolgerung

Insgesamt lasst sich aus den Ergebnissen der vor-
Inegenden Studie eine Einschatzung dahingehend
dass der direkte Umgang mit oder der

Studie bei weiteren finf Végeln nachgewiesenen
Chiamydien konnten nicht artlich differenziert werden,
unter anderem. weﬂ die Menge an f“ DNA

Konsum von Federwild sowie speziell von Wildenten
@ine .geringe" bis .nicht zu vernachlassigende”
des mit

fir eine nicht war.

Sp-,

C: Jjejuni und Chlamydia sp. in sich birgt.
Sie stutzt damit die Ergebnisse einer Risikoanalyse in
GroBbritannien (COBURN et al., 2005).

Fazit fiir die Praxis:

Im Sinne des Verbmuenatsmuuss soll diese Studie einen ersten Einblick in dle Balastung des bnyanschen

und

relativ sellenen ise von Kelmen in

und eine erste F ern. Die
s Iassen auf ein

geringes Risiko

jedoch F
beim Auswerfen (Ausweiden) von Se»ten der Jager sowie die

wie die ige O

durch die wie des Fleisches und MaBnahmen zur Vermeidung von
durch . Aus diesem Grunde lur

Jager zur ung von it Wild sowie als
i der | von von Wildbret des jagdbaren Federwildes auf dan

Leitfaden far Jager und andere assoziierte

sehr n
Gruppen ist daher in Vorbereitung (FOHRMANN und KORBEL, in Vorbereitung).
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4. DISKUSSION

4,1. Probennahme

41.1. Probenherkunft

Die Verteilung der Tierzahlen auf die zehn Landkreise zeigt eine
deutliche Ballung fir die Region ,Chiemgau” mit den Landkreisen
Rosenheim, Bad Aibling, Wasserburg und Traunstein. 204 von 320
(63,75%) untersuchten Tieren stammten aus dieser Region. Wie aus
der folgenden Karte entnommen werden kann, stellen die genannten

Landkreise um den Chiemsee ein Ballungszentrum fir Wasserwild dar.

Neben der Gewinnung von Proben aus verschiedenen Regionen
Bayerns wurde eine Fokussierung auf dieses nahe gelegene
Ballungszentrum fir Wasserwild bereits in der Studienplanung
angestrebt. Denn bei Enten und Géansen handelt es sich um nicht
standorttreue Wildvogel. Vielmehr kommt es bekanntermalen bei
Wildenten ab dem Hochsommer zu grofen Tieransammlungen an
besonders geeigneten Gebieten (Bezzel 1972). Der Chiemsee stellt
eine solche Region dar. Auch viele Ganse aus ganz Europa sowie
noérdlicheren Gebieten nutzen Mitteleuropa als Uberwinterungsgebiet
(Kalchreuter 2000; Rutschke 1997). Folglich ist davon auszugehen,

dass sich im Herbst und Winter, wenn die Jagdzeit auf Wassergefliigel
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stattfindet, nicht nur Enten und Géanse in den Ballungsgebieten
befinden, die sich ganzjahrig dort aufhalten. Vielmehr versammeln
sich in einem besonders guten Habitat Tiere aus vielen verschiedenen
Regionen. Demnach kann auch Befunden von Wildvogeln, die dort
erlegt werden, Uberregionale Bedeutung beigemessen werden.
Aufgrund dieser Schlussfolgerung verliert eine Zuordnung auf
Landkreisebene  an  Bedeutung und somit auch eine
Uberreprasentation von in der Region Chiemgau erlegten Tieren. Die
Erlegung einer 2015 in Helgoland beringten Graugans (Vogelwarte
Radolfzell 2016, personliche Mitteilung) im Kreis Glnzburg auf einer
der Jagden, an denen Proben entnommen wurden, unterstreicht die

hier angestellten Uberlegungen.

4.1.2. Probenentnahmetechnik

Zum Erregernachweis wurden Kloakentupfer sowie Organmaterial von
Leber, Milz und Darm entnommen. Diese Kombination erschien
sinnvoll, da die Untersuchung eines Kloakentupfers Aussage dariber
gibt, ob das beprobte Tier die Keime mit dem Kot ausscheidet,
wahrend die Untersuchung von inneren Organen Erkenntnisse liefert,
ob es zu einer systemischen Infektion gekommen ist. Bei allen drei
untersuchten Keimen ist bekannt, dass es bei Gefligel zu latentem
Tragertum sowie intermittierender Erregerausscheidung kommen
kann (Dedié et al. 1993; Harkinezhad et al. 2009; Siegmann 2005). Das
bedeutet, dass bei einer Untersuchung nur mittels Tupferproben

Tiere, die zwar den Erreger in sich tragen aber nicht ausscheiden, als
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negativ erfasst wirden.

Harkinezhad et al. (2009) empfehlen zur Untersuchung von
Chlamydien die Entnahme von Choanen- beziehungsweise
oropharyngealen Tupfern anstatt von Kloakentupfern. Die Empfehlung
grindet sich auf den Nachweis hoher Keimzahlen in respiratorischen
Sekreten bei infizierten Tieren (Harkinezhad et al. 2009). Es war
jedoch bereits bei Erstellung des Studiendesigns klar, dass es nicht
moglich sein wirde, an allen stattfindenden Jagden personlich
anwesend zu sein. Daher musste die Probenentnahme fir
beauftragte Jager vor Ort so einfach wie moglich gestaltet werden.
Aus diesem Grund wurde auf die Entnahme eines weiteren Tupfers
verzichtet. Die Tupferprobengewinnung wurde in 68% der Falle durch
beauftragte Jager vor Ort durchgefiihrt, was zur Folge hat, dass bei
diesen Entnahmen keine Aussage Uber die einwandfreie Durchfiihrung
der Entnahme getroffen werden kann. Dies ist bei der Beurteilung der

Ergebnisse zu bericksichtigen.

Leber, Milz und Darm wurden als geeignetes Organmaterial zur
Untersuchung ausgewahlt, da es sich hierbei um
Manifestationsorgane der untersuchten Keime handelt. Auch bei
latent infizierten Tieren sind Erregerstrukturen dort nachweisbar,
selbst wenn zum Zeitpunkt der Untersuchung keine Keime lber Se-
und Exkrete ausgeschieden werden (Dedié et al. 1993; Siegmann

2005).

Die Organproben wurden der Salmonellenanreicherung sowie den
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molekularbiologischen Untersuchungen als ,Pool” zugeflhrt, also
nicht einzeln untersucht. Es kann jedoch von einer systemischen
Infektion ausgegangen werden kann, wenn der betreffende Erreger in
einem der Organe nachzuweisen ist. Jedoch ergibt sich durch den auf
der Jagd Ublichen Schrotschuss und die damit nicht selten
einhergehende Perforation des Darmkonvoluts die Moglichkeit der
Kontamination der zu untersuchenden Organe durch Fazes. Dadurch
bestand die Gefahr von falsch positiven Organbefunden, die so weit
wie moglich ausgeschlossen wurden. Einerseits wurden die
Organproben den Tieren so bald wie moglich nach Erlegung
entnommen. Des Weiteren wurde die Manipulation innerhalb der
Leibeshohle auf ein Minimum beschrankt und Organproben nicht an
Stellen entnommen die sichtbar kontaminiert oder durch direkte
Projektileinwirkung verletzt waren. Trotz eines nicht
auszuschlieBRenden Restrisikos von falsch positiven Organbefunden
wurde die beschriebene Methode gewahlt, da sich die Studie mit
potentiell humanpathogenen Bakterien befasst. In diesem Kontext
wurde mehr Wert darauf gelegt, falsch negative Befunde zu
vermeiden als zwischen latent infizierten Tieren und systemisch
infizierten Tieren, die aktuell keine Ausscheider sind, zu

unterscheiden.

4.1.3. Statistik (Probenmenge)
Insgesamt wurden 352 Vogel auf das Vorkommen von Salmonellen,

Campylobacter  sp. und  Chlamydia sp. untersucht. Die
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Gesamtprobenzahl kann keinen Rickschluss auf die bayerische
Wasserwildpopulation im Sinne von exakten Pravalenzschatzungen fur
jede der untersuchten Wildvogelspezies liefern. Die vorgelegte
Untersuchung wurde als Survey beziehungsweise Ubersichtsstudie
geplant, die einen ersten Eindruck der bakteriellen Belastung der

Gesamtheit an wildlebendem bayerischem Wassergefligel liefern soll.

Bei 29,0% der Tiere wurde Organmaterial untersucht. Es ware
wlnschenswert gewesen, bei mehr Tieren Organe untersuchen zu
konnen. Dies war einerseits durch jagdorganisatorische Hindernisse
nicht moglich, wie zum Beispiel die Kihlung ganzer Tiere bis zum
Rupfen. Andererseits ist dies damit zu begrinden, dass eine
personliche Anwesenheit nicht auf allen Jagden moglich oder auch
erwiinscht war. Auf eine Organprobenentnahme durch beauftragte
Jager wurde verzichtet, um eine moglichst hohe Compliance bei

eigener Abwesenheit zu erreichen.

Auch ware die Untersuchung von mehr Gansen, gerade in Anbetracht
des aktuell massiven Populationszuwachses, erstrebenswert gewesen.
Nach eigenen Beobachtungen des Autors werden Ganse auf
Gesellschaftsjagden Ublicherweise nicht bei etablierten Jagdformen
wie dem Abendstrich in der Ddmmerung, wie er bei Enten Ublich ist,
erlegt. Die erfolgreiche Bejagung von Wildgédnsen erfordert ein hohes
MaR an Planung sowie einen gewissen Erfahrungsschatz. Dieser kann
bei einem sprunghaften Populationsanstieg naturgemaR nicht in der

gesamten Jagerschaft vorausgesetzt werden. Die Tatsache, dass sich
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78 erlegte Gdnse dieser Studie auf lediglich 4 Jagdpachter verteilen,

unterstltzt diese Einschdtzung.

Bei einer Gesamtmenge von 352 untersuchten Tieren stellen 50
Blasshiihner eine relative Uberreprisentation dar. Einerseits haben
die Tiere als Lebensmittel eine untergeordnete Bedeutung,
andererseits bleibt die mogliche Exposition durch Umgang mit dem
erlegten Tier davon unberihrt. Bei keinem der 50 untersuchten
Blasshihner wurde ein Keimnachweis erbracht. Dies stellt einen
interessanten Befund fir die Jagdhundeausbildung dar, denn viele der
nicht als Lebensmittel genutzten Vogel werden in diesem Bereich

eingesetzt.

Bei dem erlegten Gansesadger handelt es sich um einen Fehlabschuss,
der auf einer Gansejagd stattgefunden hat. Gansesager sind seltene
Brutvogel in Bayern und unterliegen zwar dem Jagdrecht, jedoch sind
sie ganzjahrig geschont. Seit 1976 dirfen Gansesadger in Bayern nicht
mehr bejagt werden. Auch wenn das Tier nicht als Lebensmittel
verwendet wurde, wurden zumindest die Jager durch den Umgang mit

dem Tierkorper einem potenziellen Infektionsrisiko ausgesetzt.

4.2. Untersuchungsmethoden
Fir die Salmonellenanreicherung wurden die entnommenen Proben
kurzfristig in das Labor verbracht und untersucht. So wurden die

Proben im Durchschnitt 1,6 Tage nach Entnahme einer Anreicherung
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unterzogen. Das Material fir molekularbiologischen Untersuchungen
kam Uberwiegend spater zur Untersuchung und wurde zu diesem

Zweck bis dahin bei -20 °C aufbewahrt.

4.3. Untersuchungsergebnisse

4.3.1. Auf der Jagd erlegte Tiere

43.1.1. Salmonellen

Der Nachweis von Salmonella enteritidis aus Organmaterial einer Ente
entspricht den Angaben der Literatur sowie bisheriger
Forschungsarbeiten. Dedié et al. (1993) geben an, dass bei Enten und
Gansen mit dem Vorkommen dieses Serovars gerechnet werden
muss. Auch die Nachweisquote bei einer positiven Probe in Hohe von
0,3% (n = 298, KI95%: 0,1 - 1,8%) entspricht den Erwartungen, die

aufgrund anderer Untersuchungen an Wassergefligel gestellt wurden.

Bei anderen Untersuchungen an Enten und Gansen wurden zumeist
Resultate in dhnlicher Hohe ermittelt. Bei der Untersuchung von 222
Kotproben von Kanadagdnsen im Englischen Garten in Minchen
konnten mittels Anreicherungsverfahren in keiner der untersuchten
Proben Salmonellen nachgewiesen werden (Jaworek 2012). Ebenfalls
ohne Salmonellennachweis blieb eine Untersuchung in Schweden
2003. Hierbei wurden Kotproben von 200 erlegten Kanadagansen
mittels Anreicherungsverfahren untersucht (Wahlstrom et al. 2003). In
Norwegen wurden 2005 219 Ganse und 5 Enten mittels Kot-

beziehungsweise Kloakentupfern auf das Vorkommen von
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Salmonellen untersucht. Als Untersuchungsmethoden wurden hier
Anzucht auf Selektivndhrbéden nach Voranreicherung, Tests auf
Urease und H2S sowie Schnellbestimmungssysteme (API) eingesetzt.
Dabei konnte bei einer Gans das Serovar Salmonella diarizona
nachgewiesen werden (Lillehaug et al. 2005). Ebenfalls ein einzelner
Nachweis erfolgte bei der Kloakentupferanalyse von 87 Enten, die
1998 in Osterreich erlegt und untersucht wurden. Hierbei konnte
Salmonella enterica ssp. enterica Serovar Chester festgestellt werden.
Die Proben wurden nach Voranreicherung auf Selektivhdhrboden
angezichtet, die serologische Bestdtigung erfolgte mittels

polyvalenten Antiserums (Deutz et al. 1999).

Bei Untersuchungen in England und Japan wurden bei Enten hoéhere
Befallsraten festgestellt. Kotproben von 477 Enten aus London aus
den Jahren 1969/70 wurden auf Salmonellen hin untersucht. Hierbei
konnten mittels Anzucht auf verschiedenen Selektivmedien sowie
biochemischer und serologischer Identifizierung bei 20 Enten
Salmonellen nachgewiesen werden, was einer Nachweisrate von 4,2%
entspricht. Es wurden hauptsdchlich der Serotyp Typhimurium, aber
auch Paratyphi B und Emek identifiziert (Mitchell und Ridgwell 1971).
In der Bucht von Tokyo wurden 2007 bei einer Studie an 328 tot
aufgefundenen beziehungsweise erlegten Wildvogeln auch 28 Enten
untersucht. Hierbei wurden Kloakentupfer und je nach Zustand des
Tieres auch Abstriche der Sohlenballen sowie Organe untersucht. Als

Methode wurde Anzucht auf  Selektivndhrboden nach
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Voranreicherung angewandt, die Identifikation erfolgte mittels
polyvalenter Antiseren sowie PCR. Dabei konnten bei sechs Enten
Salmonella Typhimurium aus Kloakentupfern nachgewiesen werden.
Bei zwei Enten konnte der Befund anhand des Sohlenballenabstriches
bestatigt werden. Dies entspricht einer Nachweisrate von 21,4%

(Kobayashi et al. 2007).

Bei Studien an Wildwasservogeln wurden dhnliche Befallsraten wie in
der vorgelegten Studie ermittelt. In Schottland und GrofRbritannien
wurde unterschiedliches Organmaterial von 1573 Wildvogeln
zwischen 1939 und 1965 mittels Anzuchtverfahren und
anschlieRender Identifikation im Referenzlabor (Methode nicht
genannt) auf Salmonellen untersucht. Dabei konnten bei 74 Végeln
Salmonellen nachgewiesen werden, was einer Befallsrate von 0,6%
entspricht. Unter den positiv getesteten Tieren befanden sich eine
Stockente und ein Hockerschwan. Angaben dariber, woher die
untersuchten Tiere stammten und welche Spezies wie haufig
vertreten waren, wurden nicht gemacht (Wilson und Macdonald
1967). In Norwegen konnte mit 0,8% eine dhnlich hohe Nachweisrate
bei  Wildvogeln ermittelt werden. Mittels Anzucht auf
Selektivndhrbdden nach vorheriger Anreicherung sowie
biochemischer und serologischer Identifikation, wurden bei vier

Mowen Salmonellen nachgewiesen (Kapperud und Rosef 1983).

Die Ergebnisse dieser Studie decken sich grofitenteils mit den

Angaben in der Literatur. Wenngleich Nutz-, Heim-, und Wildgefligel
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als Salmonellenreservoir zusammengefasst und deren Bedeutung als
sehr hoch eingeschatzt wird (Dedié et al. 1993), sprechen die
niedrigen Nachweise bei wildlebendem Wassergefligel eher fir die
These von Becker et al. (1992), dass jagdbaren Wildvogeln eher eine
untergeordnete Rolle zukommt. Dies entspricht auch der Einschatzung
von Elmberg et al. (2017), die festhalten, dass keine
Salmonellenausbriiche bei Menschen, Nutztieren oder Hausgefligel
bekannt sind, die direkt auf Ganse, Schwédne oder deren
Ausscheidungen zurlckzufihren sind. Aus der Tatsache heraus, dass
jedoch in vielen Stadtparks und an Stranden Wildganse leben, leitet er
ab, dass von ihnen kein grolRes Infektionsrisiko fur Salmonellen fir

Menschen ausgeht.

Aus der Haltung von Wassergefligel ist bekannt, dass bei hohem
Infektionsdruck vor allem Enten und Géanse als Trager von Salmonellen
im Fokus stehen (Rolle und Mayr 2007). In einzelnen Fallen wird auch
berichtet, dass Salmonellen bei gesellig lebenden Wildvogeln an
Wintersterblichkeit und Jungtierverlusten in Brutkolonien beteiligt
sind (Dedié et al. 1993; Steininger 1967). Bei der Untersuchung in
Japan nannten die Autoren als mogliche Ursache fir die ungewohnlich
hohe Nachweisrate, dass die Untersuchungen im Winter durchgefthrt
wurden und zu dieser Zeit viele Tiere auf engem Raum

zusammenkommen.

Dass bei Untersuchungen an Wildenten und Wildgansen mit einzelnen

Ausnahmen niedrige Nachweisraten festgestellt wurden, legt die
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Vermutung nahe, dass die Tiere bei hohem Infektionsdruck
empfanglich sind, jedoch nicht als primdre Infektionsquelle
beziehungsweise Reservoir fungieren. Auch wenn an manchen
Literaturstellen die Bedeutung von Nutz-, Heim-, und Wildgefligel als
sehr hoch eingeschatzt wird (Dedié et al. 1993), stltzt der
Salmonellennachweis bei nur einem Tier in dieser Studie zumindest in
Bezug auf wildlebendes Wassergefligel die These, dass jagdbaren
Wildvogeln eine eher untergeordnete Bedeutung zukommt (Becker et

al. 1992) .

4.3.1.2. Campylobacter sp.

Der Nachweis von Campylobacter jejuni bei 30 von 320 (9,4%, KI95%:
6,7 — 13,1%) erlegten Tieren stellt die hochste Nachweisrate eines
Keims bei den auf der Jagd erlegten Tieren in diese Studie dar. Die
Nachweisquote bei Enten betrug 11,9%, bei Gansen 10,3% und bei
Schwénen 9,1%. Diese Ergebnisse stimmen mit der Nachweisrate der
einzigen anderen vero6ffentlichten Untersuchung zum Vorkommen
von Campylobacter sp. bei Wildwassergefligel in Bayern Uberein.
Hierbei wurden 222 Kotproben von Graugansen mittels Anreicherung,
Anzucht auf Selektivndhrboden und MALDI-TOF auf das
Vorhandensein von Campylobacter sp. untersucht, wobei in 10,8% der

Falle Campylobacter jejuni nachgewiesen wurde.

Im internationalen Vergleich von Studien bei Wildvdgeln liegen die in
dieser Studie ermittelten Zahlen im unteren bis mittleren Bereich der

zwischen 0 und 50,7% variierenden Werte. Durch die sich
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unterscheidenden  Untersuchungsmethoden wird ein direkter

Vergleich erschwert.

Sehr niedrige und damit geringere Nachweisraten als bei der
vorgelegten Untersuchung wurden bei Studien in Norwegen,
Schweden und England ermittelt (Feare et al. 1999; Lillehaug et al.
2005; Waldenstrom et al. 2002; Hughes et al. 2009). So konnte in
Norwegen bei der Untersuchung von 119 frischen Kotproben von
Graugdnsen sowie Kloakentupfern von 100 erlegten Graugdnsen in
keinem Fall Campylobacter sp. nachgewiesen werden. Das
Untersuchungsmaterial wurde auf Selektivnahrboden angezichtet.
Zusatzlich wurden in der Studie Proben von finf eingefangenen Enten
untersucht. Hierbei konnte in einem Fall Campylobacter jejuni ssp.
jejuni nachgewiesen werden. Aufgrund der sehr geringen Zahl von
finf untersuchten Tieren ist die Aussagekraft dieser Zahlen jedoch in
Frage zu stellen (Lillehaug et al. 2005). Bei der Untersuchung von
1.794 Zugvogeln in Schweden wurde bei 5,0% der Tiere
Campylobacter jejuni nachgewiesen. Campylobacter coli und
Campylobacter lari wurden bei jeweils 5,6% der Tiere festgestellt.
Unter den einbezogenen Zugvogeln waren lediglich elf Enten; es
konnte bei diesen Tieren kein Keimnachweis von Campylobacter sp.
erbracht werden. Die Kloakentupfer und Kotproben der untersuchten
Tiere wurden ebenfalls mittels Anzucht auf Selektivnahrbdden
untersucht,  zuséatzlich kamen  Gramfarbung, biochemische

Untersuchung sowie verschiedene PCR Untersuchungen zum Einsatz.
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Die Aussagekraft dieser Studie ist in Bezug auf die untersuchten Enten
aufgrund der geringen Probenzahl begrenzt. Jedoch wird eine geringe
Belastung von Zugvogeln anhand einer sehr grofRen Probenzahl
verdeutlicht (Waldenstrém et al. 2002). Die Kotprobenanalyse von
2084 Wildvogeln in  England erbrachte den Nachweis von
Campylobacter sp. bei 30 Tieren (1,4%). Bei 13 Tieren konnte
Campylobacter jejuni, bei 3 Tieren Campylobacter coli identifiziert
werden. Unter Anderem kamen Proben von 43 Pfeifenten und 30
Hockerschwanen zur Untersuchung. Bei einem Schwan (3,3%) wurde
Campylobacter coli und bei einer Pfeifente (2,3%) Campylobacter lari
festgestellt. Neben den Befunden an Wildwassergefligel, die hier zu
Vergleichszwecken separat betrachtet werden, wurde auch in dieser
Studie anhand einer groRen Tierzahl eine geringe Ausscheidung von
Campylobacter sp. durch Wildvogel erwiesen. Neben der {blichen
Anzucht auf Selektivmedien wurden auch verschiedene PCR Verfahren
eingesetzt. Unter anderem wurden in diese und anderen Studien PCRs
zur  Multi-Lokus-Sequenz-Typisierung  (MLST) eingesetzt. Diese
Analysemethode wird zur Unterscheidung verschiedener Stamme von
Keimen eingesetzt und dient in diesem Fall der Eintragsquellenanalyse
beziehungsweise der Aufklarung der Epidemiologie und von
Infektionswegen. Da in dieser Arbeit keine MLST PCRs durchgefihrt
wurden, werden die Schlussfolgerungen, die aus solchen Analysen in
anderen Arbeiten gezogen wurden, separat dargestellt (Hughes et al.
2009). Bei einer weiteren Studie in England konnte bei der

Untersuchung von 600 frischen Kotproben von wildlebendem
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Wassergefliigel aus Parkanlagen in keinem Fall Campylobacter sp.
nachgewiesen werden. Untersucht wurden hauptsdchlich Proben von
Kanadagansen, aber auch 158 Proben anderer Wasservogel
(Stockenten, Blasshihner, Moorhihner, Hoéckerschwan, Graugans,
Streifengans, Mandarinente, Moschusente, verwilderte Hausenten
und -ganse). Das untersuchte Material wurde nach Voranreicherung
einer Anzucht auf Selektivndhrboden unterzogen und eine
Identifikation durch Schnellbestimmungssysteme (API) angeschlossen

(Feare et al. 1999).

Neben der bereits genannten Studie von Jaworek (2012) wurden auch
bei Studien in den USA, Finnland, Schweden und Studkorea (Kwon et
al. 2017; Keller und Shriver 2014; Rutledge et al. 2013; Llarena et al.
2015; Wahlstrom et al. 2003) &hnliche Ergebnisse wie bei der
vorliegenden Studie ermittelt. Neben Mowen und Schnepfenvogeln
wurden in den USA 111 Schneegénse und 274 Kanadagdnse mittels
Kot- und Kloakentupferproben untersucht. Das Material wurde auf
Selektivndhrbéden angezlichtet und im Anschluss wurden PCR
Untersuchungen durchgefiihrt. Bei insgesamt 50 Gansen und somit
13% konnte Wachstum von Campylobacter sp. nachgewiesen werden.
Bei Schneegdnsen wurde die tierartlich héchste Pravalenz innerhalb
der Studie fur Campylobacter coli in Hohe von 6,3% festgestellt.
Campylobacter jejuni wurde bei 17% der Schneeganse und 4,7% der
Kanadaganse festgestellt (Keller und Shriver 2014). Bei einer weiteren

Studie in den Vereinigten Staaten wurden 318 Kotproben von
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dauerhaft in urbanen Gebieten lebenden Kanadagadnsen durch
Anzucht auf Selektivnahrbdden untersucht. Im Anschluss wurden
Resistenztests, PCRs, Pulsed-Field-Gel-Elektrophorese und MLST PCRs
durchgeflhrt. Dabei konnten Pravalenzen von 5% fur 2008 und 16%
(16/100) fir 2009 ermittelt werden. Insgesamt wurde der Keim bei 26
von 318 untersuchten Gansen nachgewiesen (8,2%). Es handelte sich
ausschlieBlich um C. jejuni Isolate (Rutledge et al. 2013). In Sidkorea
wurden Kotproben von 2.164 Wildvogeln nach Voranreicherung auf
Selektivmedien angezlchtet, die Befunde mittels biochemischer
Methoden bestatigt sowie durch PCR Methoden differenziert. Hierbei
konnte sowohl bei allen untersuchten Tieren (n = 2.164) als auch bei
den einbezogenen Entenvogeln (n = 1.642) bei 15,3% der Tiere
Campylobacter nachgewiesen werden. Besonders hohe tierartliche
Nachweisraten ergaben sich bei Pfeifenten (Anas penelope, 64 von 88)
und Sichelenten (Anas falcata, 2 von 4) mit 52,2% beziehungsweise
50%. Innerhalb der 213 Campylobacter sp. Isolate dominierte C. jejuni
mit 79,3% (169/213), gefolgt von C. coli (9,3%, 20/213), einem
Nachweis von C. lari (0,4%) sowie 10,7% anderer Campylobacter sp.
(Kwon et al. 2017). Bei der Kotprobenanalyse von Weilwangengansen
in Parks im GroRraum Helsinki wurde eine Campylobacter jejuni -
Pravalenz von 16,9% festgestellt. Das Untersuchungsmaterial wurde
angereichert, auf Selektivnahrboden angezlichtet, einer Gram-
Farbung unterzogen und im Anschluss mittels PCR bestatigt. Darlber
hinaus wurden PCR Verfahren zur MLST Analyse sowie Bayesian

analysis of population structure (BAPS), Resistenztests und
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Genomsequenzierungen durchgefthrt. Fir 2011 betrug die Pravalenz
11,5%, fur 2012 23,1% (Llarena et al. 2015). Bei der Kotuntersuchung
von verschiedenen erlegten Wildtieren (n =791) auf das Vorkommen
verschiedener Keime kamen auch Kanadagdnse und Moéwen zur
Untersuchung. Die Untersuchung auf thermophile Campylobacter
Arten erfolgte nach Anzucht auf Selektivmedien und PCR. Bei 22% der
Mowen sowie 15% der untersuchten Kanadagdnse konnte
Campylobacter sp. nachgewiesen werden, wobei die 200
untersuchten Proben von Génsen gepoolt untersucht wurden. Die

PoolgroRen wurden hierbei nicht angegeben (Wahlstrom et al. 2003).

Bei einer weiteren Studie aus den USA aus dem Jahr 1980, einer
Studie aus Osterreich sowie bei zwei aktuelleren Untersuchungen aus
Neuseeland wurden hohere Nachweisraten bei Enten erbracht
(Mohan 2015; Mohan et al. 2013; Luechtefeld et al. 1980). Bei der
Analyse von Cacuminhalt von 445 Enten verschiedener Arten wurde
eine Befallsrate von 34,6% ermittelt. Dabei wurde das Material auf
Selektivmedien angezlchtet, einer Gramfarbung unterzogen und
biochemisch sowie mittels Dunkelfeldmikroskopie differenziert
(Luechtefeld et al. 1980). Ebenfalls durch Anzucht auf
Selektivndhrbéden konnten bei 18 von 87 (20,7%) mittels
Tupferproben untersuchten Enten Campylobacter spp.
nachgewiesenen werden, die genauen Erregerarten wurden hier nicht

angegeben (Deutz et al. 1999). In Neuseeland wurden 2013 und 2015



Diskussion 55

Untersuchungen an Kotproben verschiedener Wildvogel
vorgenommen. 2013 wurden Kotproben von 720 Stockenten und 716
Staren untersucht. Die verwendeten Methoden waren Anzucht auf
Selektivndhrboden, biochemische Differenzierung sowie PCR und
MLST Verfahren. Bei dieser Studie wurde eine Pravalenz von 30% fur
Campylobacter bei Wildenten sowie 46% bei Staren festgestellt, die
Pravalenz von Campylobacter jejuni lag fur Enten bei 23% und fir
Staren bei 21% (Mohan et al. 2013). Bei einer weiteren Studie aus
Neuseeland wurden Kotproben von 1.768 Wildvégeln aus stadtischen
Lebensrdaumen sowie 580 Haustiere auf das Vorkommen von
Campylobacter jejuni untersucht. Auch hier kamen Anzucht auf
Selektivndhrboden, biochemische Methoden zur Differenzierung
sowie PCR Verfahren zur Bestatigung zum Einsatz. Es ergaben sich fir
die verschiedenen einbezogenen Tierarten folgende Pravalenzen:
Enten (n = 906): Campylobacter sp: 29%, Campylobacter jejuni: 20%,
Gadnse (n = 23) Campylobacter sp.: 9%, Campylobacter jejuni 9%,
Schwéne (n = 2) Campylobacter sp.: 50%, Campylobacter jejuni: 0%.
Die hochste Campylobacter sp. Pravalenz wurde auch hier bei Staren
ermittelt. Sie betrug 41%, fir Campylobacter jejuni lag sie bei 18%
(Mohan 2015). In England wurde bei Wildgadnsen ebenfalls eine
deutlich héhere Nachweisrate als in dieser Studie festgestellt. Die
untersuchten Kotproben wurden nach Voranreicherung auf
Selektivndhrboden  angezlichtet,  biochemisch  und  kulturell
differenziert sowie mittels Real Time PCR analysiert. Auch hier wurden

zusatzlich MLST Analysen durchgefihrt. Untersucht wurden in der
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Studie 331 Kotproben von Wildgdnsen, hauptsdchlich Kanada- und
Graugénse (Branta canadensis, Anser anser), 954 Kotproben von
Staren, Kloakentupfer von Tieren aus 63 Hihnerherden sowie 84
Kotproben von Ldmmern. Bei den 331 untersuchten Kotproben von
Gansen ergab sich eine Pravalenz von 50,2% fir Campylobacter jejuni
und 0,3% fur Campylobacter coli. Die Campylobacter sp. Pravalenzen
betrugen bei Hihnern 90,4%, fur Staren 36,8%. Bei Lammern konnte
nur Campylobacter jejuni mit einer Pravalenz von 4,8% nachgewiesen

werden (Colles et al. 2008).

Auch bei der Untersuchung von anderen Wildvogeln als Enten,
Gdnsen und Schwanen ergab sich meist eine hdhere Nachweisrate
von Campylobacter sp. So zum Beispiel bei der Untersuchung von 400
Kloakentupfern von Stadttauben in Barcelona mit einer Nachweisrate
von 26,2% (Casanovas et al. 1995) oder bei der Untersuchung von
Wildvogeln in Déanemark. Hier wurde bei 61,8% der untersuchten
Drosseln und 21,3% der Sperlinge der Keim nachgewiesen werden
(Hald et al. 2016). Ebenso verhielt es sich bei in Norwegen beprobten
Krdhen, Moéwen und Tauben, bei denen die Nachweisrate von

Campylobacter jejuni bei 28,4% lag (Kapperud und Rosef 1983).
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43.1.2.1. MLST Analysen

Bei einigen der oben genannten Arbeiten sowie zwei weiteren
Untersuchungen wurden MLST-Analysen durchgefiihrt, deren
Ergebnisse hier als Ubersicht dargestellt werden. Bei dieser Methode
werden sogenannte Haushaltsgene analysiert, anhand derer die
Campylobacter lsolate verschiedenen Linien zugeordnet werden.
Diese Linien werden in einer zentralen Datenbank gespeichert und
durch es kann anhand der gemeldeten Daten festgestellt werden, ob
eine Linie lediglich bei bestimmten Tierarten vorkommt, nur beim

Menschen bekannt ist oder eine geringe Wirtsspezifitat besitzt.

In  Schottland  wurden 3.451 Isolate von menschlichen
Erkrankungsfédllen  mittels MLST einer Eintragsquellenanalyse
unterzogen. Dabei konnten 46% der Félle auf Geflligel zurtckgefihrt
werden, 31% auf Wiederkduer und 1,9% auf Wildvogel (Bessell et al.
2012). In England wurde eine Forschungsarbeit mit Daten aus zehn
Studien durchgefihrt. Es kamen Stuhlproben von 1.549 erkrankten
Menschen sowie 1.145 Proben von Tieren und aus der Umwelt zur
Untersuchung. Dabei wurden 97% der Falle auf Mast und
Gefligelhaltung  und 3% auf Wildvogel beziehungsweise
umweltbedingten Eintrag zurtckgefuhrt (Wilson et al. 2008). Bei der
Untersuchung von 5.628 in England beim Menschen isolierten Keimen
konnten 2,1 — 3,5% auf Wildvogel zurickgefihrt werden. Diese

prozentual geringe Nachweisrate bedeutet in absoluten Zahlen, dass
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circa 10.000 Falle pro Jahr in England durch Wildvégel verursacht
wird. Diese Schatzung basiert auf einer Annahme von 2,1%

Wildvogelanteil (Cody et al. 2015).

Diese Ergebnisse spiegeln sich auch in der vergleichenden
Untersuchung von Campylobacter-Stammen bei Wildenten und
domestizierten Enten von Colles et al. (2011) wieder. Bei 92,4% der
Isolate von domestizierten Enten handelte es sich um Linien, die beim
Menschen vorkommen, bei den untersuchten Wildenten konnte
lediglich ein solcher Keim nachgewiesen werden. Die Autoren folgern
daraus, dass durch Tierhaltung und intensive Landwirtschaft
moglicherweise ein Reservoir fir humanpathogene Keimlinien

geschaffen wird.

Griekspoor et al. (2013) kommen zu dhnlichen Schlussfolgerungen bei
der Untersuchung von 928 Wildvogel- und 1.366 Isolaten von
domestizierten Tieren aus Europa und Australien. Dabei konnte
festgestellt werden, dass phylogenetisch unterschiedliche Wildvogel
jeweils unterschiedliche Campylobacter-Linien beherbergen, die sich
auch von humanen Isolaten und von den Isolaten von domestizierten
Tieren unterschieden. Bei phylogenetisch  nicht  &hnlichen
domestizierten Tieren hingegen war die Unterschiedlichkeit der
Isolate geringer. Basierend auf diesen Ergebnissens stellen die
Autoren die These auf, dass domestizierte Tiere eine neue Nische fir
Campylobacter darstellt und dass durch diese Nische auch die

Evolution der Keime vorangetrieben wird. Die Isolate aus
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menschlichen Erkrankungen wurden hauptsachlich auf Keime aus
dieser Nische zurlckgefihrt. Auch in England wurden vergleichbare
Schlisse gezogen. Es wurden Isolate von Wildvogeln, domestizierten
Tieren und abiotischen Quellen verglichen. Dabei konnte ebenfalls
eine Assoziation von unterschiedlichen Campylobacter-Stammen mit
jeweils verschiedenen Wildvogeln festgestellt werden. Bei den
domestizierten Tieren jedoch wurden die gleichen Stamme bei
unterschiedlichen  Tieren  nachgewiesen. Die  urspringliche
Wirtszuordnung dieser Keime war nicht moglich. Bemerkenswert ist,
dass der gleiche Keim bei phylogenetisch weit voneinander entfernten
Tieren nachgewiesen wurde. Die Autoren der Studie schildern als
mogliches  Szenario, dass die Wirtsspezifitdit phylogenetisch
unterschiedlicher Erreger von okologischen Faktoren abhangt. Diese
Faktoren seien bei domestizierten Tieren anders und dadurch kénnten
phylogenetisch unterschiedliche Wirtstiere nah verwandte Keime
beherbergen (Sheppard et al. 2011). Eine interessanten Aspekt folgert
Hughes et al. (2009) nach der Untersuchung von 36 Wildvogelisolaten.
Dabei konnten sowohl wildvogelspezifische als auch
nutztierspezifische Linien nachgewiesen werden. Aus der Tatsache,
dass kein Nachweis von wildvogelspezifischen Isolaten bei Nutztieren
bekannt ist, folgern die Autoren, dass der Hauptinfektionsweg
zwischen den untersuchten Tieren von Nutztieren zu Wildvogeln hin

verlauft.

Auch bei Untersuchungen in England und Finnland konnte eine hohe
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Wirtspezifitat der nachgewiesenen Keime festgestellt werden.
Lediglich in Einzelfallen wurden Linien nachgewiesen, die auch beim
Menschen vorkommen. Die Autoren folgerten eine geringe Bedeutung
von Wildvogeln far die menschliche Gesundheit (Colles et al. 2008;
Llarena et al. 2015). In den USA wurde in zwei Studien an Wildvogeln
jeweils einem Fall ein Isolat gefunden, dass auch beim Menschen
vorkommt. Die Autoren weisen darauf hin, dass der Infektionsweg
vom Wildvogel auf den Menschen in beide Richtungen verlaufen kann.
Der Nachweis eines humanpathogenen Keims bei einem Wildvogel
konne auch durch eine Infektion des Tieres durch das Ausbringen
unbearbeiteter Gllle verursacht werden (Keller und Shriver 2014;
Rutledge et al. 2013). In Neuseeland wurden humane lIsolate mit
Wildvogelisolaten verglichen. Aus den Ergebnissen ergab sich, dass
durch das Vorhandensein von Wildvogelkot auf Kinderspielpldtzen
eventuell die Campylobacter Erkrankungen von Vorschulkindern zu
erklaren sei (French et al. 2009). Der Nachweis einer Beteiligung von
Wildvogeln an einem Campylobacter Ausbruch gelang in den USA.
Dort konnte erwiesen werden, dass es bei Menschen durch den
Verzehr von rohen Erbsen, die zuvor durch Kanadakraniche

kontaminiert wurden, zur Erkrankung kam (Kwan et al. 2014).

Betrachtet man die Ergebnisse dieser Studie sowie die Erkenntnisse
der letzten Jahre, birgt Campylobacter spp. von den drei untersuchten
Keimen das groRte Risiko fir die menschliche Gesundheit.

Zweifelsohne kdnnen Wildvogel Campylobacter sp. beherbergen und
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diese Keime auch ausscheiden. Es hdngt jedoch vermutlich von
mehreren Faktoren ab, ob es beim Menschen in der Folge auch zur
Erkrankung kommt. Neben der Keimzahl spielen wahrscheinlich auch
Wirtsspezifitdt, Immunitatslage und Umweltfaktoren eine Rolle. Durch
die hier durchgefiihrten Untersuchungen koénnen Wildvogel als
Erregerreservoir  fir die Infektion von  Gefligelbestdnden,
Trinkwasserquellen und landwirtschaftlich erzeugten Agrarprodukten
sowie flr die Kontamination von Grinfldchen nicht ausgeschlossen
werden. Jedoch legt der aktuelle Forschungsstand als Grundursache
eher eine Evolution der Erregersequenztypen nahe, die in der
intensiven Nutztierhaltung wurzelt und sich sekundar auf Wildvogel
auswirkt. Weitere Untersuchungen mittels MLST  und
Gensequenzierungen sowie der Vergleich von Campylobacter-lsolaten
von Wildvogeln, Nutztieren und Menschen wirden weitere Einblicke

in die Infektketten eroffnen.

43.1.3. Chlamydia sp.

Die in dieser Studie ermittelte Befallsrate von 1,3% ( n= 320, KI95%:
0,5 - 3,25%) unter den erlegten Tieren steht im Einklang mit den
Ergebnissen einiger anderer Forschungsarbeiten (Blomqvist et al.
2012; Krawiec et al. 2015; Madani und Peighambari 2013; Zweifel et
al. 2009; Bonner et al. 2004).

Bei zwei Ausbrichen von Chlamydia psittaci beim Menschen ist ein
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Zusammenhang mit Wildvogeln nachgewiesen worden (Rehn et al.
2013; Telfer et al. 2005). Nach der Erkrankung von 25 Menschen
innerhalb von vier Monaten in Schweden wurde eine Fall-Kontroll-
Studie initiiert. Nach dem PCR Nachweis von Chlamydia psittaci
konnte eine statistische Korrelation zwischen Wildvogelexposition und
der Erkrankung an Psittakose hergestellt werden (Rehn et al. 2013). In
Australien erkrankten 59 Personen an Chlamydiose und durch eine
Fall-Kontroll-Studie konnte auch hier ein Zusammenhang mit
Wildvogeln hergestellt werden. Das Blut von betroffenen Menschen
wurde durch Antigen- und Antikérperuntersuchungen analysiert. Als
Risikofaktoren wurden auRer Wildvogelkontakt der Wohnsitz und das
Alter der betroffenen Menschen sowie Rasenmdhen ohne
Grasfangeinrichtung identifiziert (Telfer et al. 2005). Auch auf den
Farder Inseln kam es zwischen 1930 und 1938 zu vermehrten
Chlamydiose-Féllen. Durch experimentelle Arbeit wurden der Fang
und die Zubereitung juveniler Eissturmvogel als Infektionsursache
identifiziert. Eine aktuelle Untersuchung stellte mittels PCR und
Gensequenzierung eine Prdvalenz von 10% unter 431 untersuchten
Jungvogeln fest. Die Ergebnisse der Genanalysen flhrten zu der
Theorie, dass die Eissturmvogel sich damals bei toten, infizierten,
sowie Uber Bord geworfenen Papageien angesteckt haben kdnnten.
Aufgrund der Tatsache, dass jahrlich bis zu 100.000 juvenile Tiere
zubereitet werden und es nicht regelmalig zu Ausbrichen oder
Erkrankungen kommt, folgern die Autoren eine sehr niedrige

Gefdhrdung fir die menschliche Gesundheit (Herrmann et al. 2006).
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In Frankreich wurden Entenbestiande untersucht, nachdem bei funf
Menschen, die mit diesen Betrieben in Verbindung standen, schwere
Erkrankungen auftraten. Wahrend die serologischen Untersuchungen
keine Erkenntnisse erbrachten, konnte durch Sequenzierung des
ompA Gens nachgewiesen werden, dass es sich bei Menschen und

Enten um das gleiche Isolat handelte (Laroucau et al. 2009).

Bei einer Studie im Iran wurden 253 Vogel aus 27 Spezies untersucht.
Es kamen lediglich acht Proben von Wassergefligel zur Untersuchung,
die mittels Real Time PCR und Gensequenzierung vorgenommen
wurde. Bei diesen Tieren konnten keine Chlamydiennachweise
erbracht werden, jedoch ist die Aussagekraft der Studie in Bezug auf
Wassergefliigel aufgrund der geringen Probenzahl eingeschrankt
(Madani und Peighambari 2013). In Deutschland wurden 289
Grauganseier auf das Vorkommen von Chlamydien sowie Chlamydien
Antigene mittels PCR untersucht. Weder Keimstrukturen noch
Antigene konnten festgestellt werden (Bonner et al. 2004). Bei der
Untersuchung von 497 Zugvogeln aus Feuchtgebieten in Schweden
wurden auch 349 Stockenten mittels Kloakentupfern beprobt. Es
wurden sowohl PCR Untersuchungen als auch Gensequenzierungen
vorgenommen. Bei 1,2% (n = 6) aller untersuchten Tiere sowie bei
0,9% (n = 3) der untersuchten Stockenten konnte Chlamydien DNA
festgestellt werden (Blomqvist et al. 2012). In der Schweiz wurden 442
Wasservogel ebenfalls mittels Real Time PCR Methoden sowie

Gensequenzierungen untersucht. Dabei konnte Chlamydien DNA bei
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19 Tieren festgestellt werden. Die Befallsrate betrug 4,3% (Zweifel et
al. 2009). Ebenso vergleichbar waren die Ergebnisse einer Studie in
Polen an 894 Wildvogeln aus 35 Spezies. Die Pravalenz unter allen
untersuchten Tieren lag bei 7,3% (n = 27), wohingegen bei wild
lebendem Wassergefliigel die Nachweisrate bei 5,4% (n = 15) und bei

den 120 untersuchten Stockenten bei 4,2% (n = 5) lag.

Deutlich hohere Befallszahlen wurden bei Studien in Frankreich und
Polen ermittelt (Aaziz et al. 2015; Szymanska-Czerwinska et al. 2017).
Die Untersuchungen in Frankreich wurden an 195 erkrankten
beziehungsweise verletzten Seevogeln durchgefihrt. Bei den
durchgefihrten Real Time PCRs von Kloakentupfern wurde eine
Befallsrate von 18,5% festgestellt. Da es sich bei den untersuchten
Tieren jedoch um durch Verletzungen oder Erkrankungen
vorselektierte Tiere handelte, sowie die Tatsache, dass es sich um
Seevogel handelte, ist die Reprasentativitat sowie die Vergleichbarkeit
der untersuchten Tiere fraglich (Aaziz et al. 2015). Bei der
Untersuchung in Polen an 894 Wildvogeln aus 16 Wildvogelfamilien
wurden Kloaken- und Kottupfer mittels Real Time PCR und
Gensequenzierungen analysiert. Die ermittelte Prdvalenz fur alle
untersuchten Tiere betrug 14,8%, flr die einbezogenen Enten 19,7%.
Dies stellte die hochste Pravalenz unter allen untersuchten Tierarten
dar. Auch bei dieser Untersuchung wurden neben eingefangenen

auch voribergehend in Rehabilitationszentrum untergebrachte Tiere
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untersucht, wobei der Anteil der hospitalisierten Tiere nicht
angegeben wird. Daher kann die Reprdsentativitdit der Studie

schwierig eingeschatzt werden (Szymanska-Czerwinska et al. 2017).

Neben der bloRen Bestimmung von Prdvalenzen bei verschiedenen
Tierarten gewinnt die Speziesdifferenzierung und Sequenzierung der
Chlamydien immer mehr an Bedeutung. Wie in dieser Studie finden
sich an mehreren Stellen in der Literatur dhnliche Befunde von nicht
naher bestimmbaren Chlamydien (Aaziz et al. 2015; Blomqvist et al.
2012; Krawiec et al. 2015; Madani und Peighambari; Madani und
Peighambari 2013; Zweifel et al. 2009). In solchen Fallen kann das
humanpathogene Potenzial dieser Keime nicht eingeschatzt werden.
So konnte auch bei den auf der Jagd erlegten Tieren dieser Studie nur
bei einem von vier Tieren, bei welchen Chlamydien isoliert wurden,
eine Speziesbestimmung erfolgreich durchgefihrt werden. Bei drei
Tieren war der im Referenzlabor ermittelte Ct-Wert zu hoch, was far
eine zu geringe Menge an Chlamydien DNA in der Probe spricht.
Dadurch war eine Speziesdifferenzierung nicht moglich. Bei den
isolierten Chlamydien aus dem Kloakentupfer der Gans konnte eine
99%ige Homologie zu Chlamydia abortus Genotyp G2 festgestellt
werden. Dieser Genotyp wurde erstmalig 2012 von Blomqvist et al. bei
Stockenten in Schweden festgestellt, 2017 wurde er in Polen von
Szymanska-Czerwinska et al. (2017) bei Enten- und Rabenvogeln
erstmals isoliert. Bisher wurde dieser Keim als Chlamydia psittaci

eingestuft. Die molekulare Charakterisierung sowie phylogenetische
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Analysen ergaben jedoch, dass das Isolat phylogenetisch ndher an
Chlamydia abortus-Stammen liegt, die bei Sdugetieren isoliert wurden
als an Chlamydia psittaci-Stammen von Vogeln. Daher sprachen sich
die Autoren fur eine Ausweitung der Spezies Chlamydia abortus aus,
um neben den bisher bekannten Sdugerisolaten auch Vogelisolate mit
einzuschlieen, die bisher als atypische Chlamydienstdamme oder als
Chlamydia psittaci/Chlamydia abortus Zwischenglieder bezeichnet
wurden (Szymanska-Czerwinska et al. 2017). Das humanpathogene
Potenzial dieses Keims kann aufgrund der erst kurz zurlckliegenden
Entdeckung nicht eingeschatzt werden. Elmberg et al. (2017) ziehen
aus den bisherigen Erkenntnissen zu Chlamydien bei Wildgansen den
Schluss, dass sie die Keime zwar beherbergen kénnen, es jedoch
keinen Beweis daflr gibt, dass sie eine relevante Infektionsquelle fir
Wirtschaftsgefligel, Vieh oder Menschen darstellen. In der Literatur
werden 50-80% der menschlichen Chlamydiosefdllen Ziervogeln
zugeschrieben (Rolle und Mayr 2007; Dedié et al. 1993). In Ddnemark
wurden hierzu Untersuchungen angestellt, dabei wurden Papageien
und Kanarienvogel vor Tauben, Hihnern und Enten als
Hauptinfektionsquelle des Menschen identifiziert. Es geht nicht
eindeutig aus den Artikeln hervor, dass keine Wildenten beteiligt
waren, jedoch deuten die Schilderungen darauf hin, dass es sich
ausschlieBlich um domestizierte Enten gehandelt hat (Rgnne 2000).
Ergdanzend wurden auch Sektionsstatistiken von Ziervogeln aus
Deutschland und der Schweiz (Mommer 2002; Albicker-Rippinger und

Hoop 1999) bei einem Heimtiersymposium betrachtet. Bei 4,3-5,2%
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der untersuchten Ziervégel konnten Chlamydien festgestellt werden
(Kaleta et al. 2002). Jedoch ist anzumerken, dass bei den in
Deutschland durchgefihrten Untersuchungen STAMP Farbung und
Immunfluoreszenz eingesetzt wurden. Aus den Material- und
Methoden Angaben wird nicht klar, ob die verwendeten Testkits sich
nach der im Jahr 2000 von Everett eingefiihrten Taxonomie richteten.
Es muss davon ausgegangen werden, dass es sich bei den
nachgewiesenen Erregern nicht nur um Chlamydia psittaci, sondern
auch um Chlamydia abortus, caviae oder felis gehandelt haben
konnte. Diese zahlten zuvor gemeinsam zu Chlamydia psittaci. Da bei
der Arbeit aus der Schweiz keine Angaben zu den
Untersuchungsmethoden gemacht wurden, ist auch hier von einem

Nachweis von Chlamydia psittaci ,im weiteren Sinn“ auszugehen.

Das Robert Koch Institut geht davon aus, dass die Verhaltnisse in
Danemark auch in Deutschland zutreffen und somit Psittaciden auch
hier die HauptUbertrager auf den Menschen sind (Robert Koch Institut

2007).

Zusammenfassend legt die niedrige Nachweisrate von Chlamydien bei
wildlebendem Wassergefligel in Bayern ein sehr niedriges
Infektionsrisiko nahe. Dies spiegelt sich auch in lediglich 2 Fallen von
Chlamydiose beim Menschen der letzten Jahre wieder, die
moglicherweise auf einen vorangegangenen Wildvogelkontakt
zurtickgefuhrt wurden (Robert Koch Institut 2016a, 2017). Auch hier

wirden weitere MLST-Analysen sowie Gensequenzierungen, wie sie



Diskussion 68

von Szymanska-Czerwinska et al. (2017) durchgefihrt wurden, im

Vergleich mit humanen Isolaten weitere wichtige Erkenntnisse liefern.

4.3.2. Kliniktiere

Bei den Wildvogeln, die als Patienten in eine Tierklinik eingeliefert
wurden, lag die Nachweisrate von Campylobacter jejuni mit 6,3% in
einer dhnlichen Hohe wie fur Tiere, die auf der Jagd erlegt wurden.
Fir Chlamydia sp. hingegen konnte eine signifikant hohere
Nachweisrate bei Kliniktieren (14,3%, KI 95%: 3,9 - 22,1%) im
Vergleich zu den auf der Jagd erlegten Tieren (1,7%, KI 95%: 0,4 -
2,6%) festgestellt werden. Salmonellen und Campylobacter coli

wurden bei den Wildvogelpatienten nicht nachgewiesen.

Die Tiere wurden aufgrund von Verletzungen oder Erkrankungen
eingeliefert. Die signifikant hohere Nachweisrate (14,3%) von
Chlamydien sind vergleichbar mit den Befunden von Aaziz et al.
(2015), jedoch handelte es sich dabei um Untersuchungen von
Meeresvogeln, die in ein Wildtierrettungszentrum eingeliefert
wurden. Zu Meeresvogeln gehdren weitaus mehr Spezies als zu den in
Bayern vorkommenden Wasservogeln, daher sind die Zahlen nur
eingeschrankt vergleichbar. Hier betrug die Nachweisrate 18,5%. In
der Studie wurden jedoch keine Proben von wild lebenden, nicht
hospitalisierten Tieren entnommen. Daher ist ein direkter Vergleich
der Ergebnisse nicht moglich. Die Nachweise in ahnlicher Hoéhe
kénnten jedoch in verschiedener Art als Hinweise interpretiert

werden. Ein mogliches Szenario ist, dass Tiere, die durch Chlamydien
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erkranken, einem hoheren Risiko ausgesetzt sind, durch Raubtiere
oder Traumata Verletzungen zu erleiden, da ihre Fluchtmoglichkeit
durch die Symptome der Erkrankung eingeschrdnkt ist. Diese
Uberlegung verdeutlicht die Bedeutung des Grundsatzes, dass
Wildtiere, die aus anderen Griinden als einer Erlegung zu Tode
gekommen sind, grundsatzlich nicht als Lebensmittel geeignet sind.
Das Inverkehrbringen von nicht erlegtem Wild stellt eine Straftat nach
§23 Abs. 1 Nr. 9 der Tierischen Lebensmittel-Hygieneverordnung dar.
Andererseits ist auch denkbar, dass verletzte Wildvogel durch
Beutegreifer wie beispielsweise Katzen erst mit Chlamydien infiziert
werden beziehungsweise durch eine primére Verletzung oder
Traumata anfalliger fur Infektionen sind. Der Nachweis von
Chlamydien und Salmonellen bei einer auf der Jagd erlegten Ente in
dieser Studie wirde sich in dieses Szenario einfigen. Das tatsachliche
Geschehen wird sich nicht mehr mit Sicherheit aufklaren lassen. Auf
jeden Fall sollten aufgefundene Tiere — egal ob noch lebend oder
bereits verstorben — unter Beachtung von Hygienemalnahmen
verbracht werden. Fir die Einlieferung in eine Tierklinik oder das
Verbringen in die Tierkérperverwertung oder Konfiskat-Tonne
empfiehlt sich aufgrund der erhohten Nachweisrate von Chlamydien
die Verwendung von Einmalhandschuhen. Dies gilt sowohl fir Jager
und andere Personen, die verletzte Vogel auffinden, als auch fir
Mitarbeiter der haufig hinzugezogenen Feuerwehr und Tierrettung

sowie behandelnde Tierdrzte und Klinikangestellte.
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Die Ergebnisse dieser Studie entsprechen zum Teil einer Risikoanalyse
aus England, laut der der Umgang mit beziehungsweise der Verzehr
von Federwild sowie speziell von Wildenten eine geringe bis nicht zu
vernachlassigende Infektionsgefahr mit Salmonella sp., Campylobacter
sp., und Chlamydia sp. birgt (Coburn et al. 2005). Belastbare Zahlen
von Erkrankungen des Menschen durch Wasserwild sind in der
Literatur nicht existent. Im Sinne des Verbraucherschutzes soll diese
Studie einen ersten Einblick in die Belastung des heimischen
Wasserwilds mit humanpathogenen Keimen liefern. Fir die
Feststellung der tatsachlichen Belastung der gesamten, zumindest
zeitweise in Bayern heimischen Wasserwildpopulation sind Studien
mit einer groleren Stichprobenzahl fiur jede die vorkommenden
Spezies notig. Die Nachweise von humanpathogenen Keimen in
bayerischem Wassergefligel rechtfertigen jedoch
Praventionsmallnahmen wie die sorgfdltige Organbeurteilung beim
Auswerfen (Ausweiden) sowie die Einhaltung kichenhygienischer
Standards. Zumindest aus nicht durchgegarten Speisen, Rohprodukten
und aus moglichen Kreuzkontaminationen in der Kiche resultiert ein
nicht zu vernachldssigendes Risiko. Dies gilt insbesondere fur die
Gruppe der sogenannten  YOPI  (young, old, pregnant,
immunodeficient). Dabei handelt es sich um Menschen, die durch
verminderte Abwehrkréfte einem héheren Infektionsrisiko ausgesetzt

sind.
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5. ZUSAMMENFASSUNG

Ziel der Studie war es, einen Einblick in die bakterielle Belastung von
Wasserwild in Bayern zu erlangen. Mithilfe von
Salmonellenanreicherung sowie Real-time PCR wurden Kloakentupfer-
sowie Organproben von 320 erlegten sowie 32 hospitalisierten
Wildwassservogeln auf lebensmittelrelevante Keime hin untersucht.
Die festgestellten Nachweisraten dieser Studie legen eine
geringgradige, jedoch nicht zu unterschatzende Belastung des
wildlebenden Wasssergefligels mit humanpathogenen Bakterien in
Bayern nahe. Fur Chlamydien und Salmonellen stellen die
untersuchten Tiere ein mogliches Reservoir dar, die Beteiligung an
Transport sowie der Epidemiologie der Erreger muss durch weitere
Untersuchungen geklart werden. Im Rahmen der Aussagekraft, die die
Probenzahl der Studie zuldsst, scheint fir eine direkte Ubertragung

auf den Menschen eine geringe Gefahrdungslage zu bestehen.

Campylobacter coli konnte in keiner der Proben nachgewiesen
werden, daher scheint es, dass von Wasserwild in Bezug auf diesen
Keim keine Gefahrenmomente ausgehen. Campylobacter jejuni jedoch
wurde bei 9,4% der auf der Jagd erlegten Tiere sowie bei 6,3% der
Kliniktiere festgestellt. Es hat den Anschein, dass dieser Keim auch in
Bayern relativ haufig bei Wassergefligel vorkommt. Daher empfehlen
wir praventive Malnahmen wie das grundsatzliche Durchgaren von

Wildgefligel sowie die Vermeidung von Kreuzkontaminationen in der
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Kiche.
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6. SUMMARY

The study was designed to get an overview of the bacterial load in
Bavarian waterfowl. Cloacal swabs and tissue samples of 320 bagged
and 32 hospitalized animals were tested for human-pathogenic
bacteria, using salmonella enrichment methods and Real-time PCR
technique. Our study revealed a low but significant bacterial load in
Bavarian waterfowl. Our regional animals are a potential reservoir for
Chlamydia sp. and Salmonella sp. Since Campylobacter coli was not
found in any sample it seems that waterfowl| does not represent a risk
for transfer of this agent. Campylobacter jejuni however was detected
in 9.6% of bagged animals and in 6.3% of animals from the clinic,

indicating this germ is fairly common among waterfowl in Bavaria.

Therefore preventive measures such as roasting gamebird meat well
done and avoiding cross contamination in the kitchen are
recommended. With respect to the limited validity of this study, given
the small sample size, a direct transfer to humans seems very unlikely.
Further studies are necessary to determine the role of these agents in

transfer and epidemiology.
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