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2.2. Supplementary Data 

 

I) Questionnaire answered by the owners before sampling. 

I.1 Farm A 

 

I.2 Farm B 

 

I.3 Farm C 

 

I.4 Farm D 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
18/46 

Maiden mare 
 
12/46 

Gelding 
 
16/46 

Age Group I (1-11 years) 
 
28/46 

Group II (>11 years) 
 
18/46 

 

Housing Group housing 
 
44/46 

Individual housing 
 
2/46 

 
 
 

Breeding history Breeding history 
 
21/46 

No breeding history 
 
25/46 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
16/39 

Maiden mare 
 
15/39 

Gelding 
 
8/39 

Age Group I (1-11 years) 
 
18/39 

Group II (>11 years) 
 
21/39 

 

Housing Group housing 
 
39/39 

Individual housing 
 
0/39 

 

Breeding history Breeding history 
 
17/39 

No breeding history 
 
22/39 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
20/49 

Maiden mare 
 
14/49 

Gelding 
 
15/49 

Age Group I (1-11 years) 
 
32/49 

Group II (>11 years) 
 
17/49 

 

Housing Group housing 
 
49/49 

Individual housing 
 
0/49 

 

Breeding history Breeding history 
 
20/49 

No breeding history 
 
29/49 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
7/10 

Maiden mare 
 
3/10 

Gelding 
 
0/10 

Age Group I (1-11 years) 
 
6/10 

Group II (>11 years) 
 
4/10 

 

Housing Group housing 
 
10/10 

Individual housing 
 
0/10 

 

Breeding history Breeding history 
 
7/10 

No breeding history 
 
3/10  
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I.5 Farm E 

 

I.6 Farm F 

 

I.7 Farm G 

 

I.8 Farm H 

 

 

 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
11/46 

Maiden mare 
 
16/46 

Gelding 
 
19/46 

Age Group I (1-11 years) 
 
17/46 

Group II (>11 years) 
 
29/46 

 

Housing Group housing 
 
46/46 

Individual housing 
 
0/46 

 

Breeding history Breeding history 
 
14/46 

No breeding history 
 
32/46 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
8/24 

Maiden mare 
 
9/24 

Gelding 
 
7/24 

Age Group I (1-11 years) 
 
15/24 

Group II (>11 years) 
 
9/24 

 

Housing Group housing 
 
22/24 

Individual housing 
 
2/24 

 

Breeding history Breeding history 
 
11/24 

No breeding history 
 
13/24 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
5/32 

Maiden mare 
 
13/32 

Gelding 
 
14/32 

Age Group I (1-11 years) 
 
12/32 

Group II (>11 years) 
 
20/32 

 

Housing Group housing 
 
31/32 

Individual housing 
 
1/32 

 

Breeding history Breeding history 
 
6/32 

No breeding history 
 
26/32  

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
20/51 

Maiden mare 
 
20/51 

Gelding 
 
11/51 

Age Group I (1-11 years) 
 
25/51 

Group II (>11 years) 
 
26/51 

 

Housing Group housing 
 
51/51 

Individual housing 
 
0/51 

 

Breeding history Breeding history 
 
20/51 

No breeding history 
 
31/51  
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I.9 Farm I 

 

I.10 Farm J 

 

I.11 Farm K 

 

I.12 Farm A-K 

 

 

 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
5/22 

Maiden mare 
 
5/22 

Gelding 
 
12/22 

Age Group I (1-11 years) 
 
9/22 

Group II (>11 years) 
 
13/22 

 

Housing Group housing 
 
20/22 

Individual housing 
 
2/22 

 

Breeding history Breeding history 
 
6/22 

No breeding history 
 
16/22  

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
18/31 

Maiden mare 
 
13/31 

Gelding 
 
0/31 

Age Group I (1-11 years) 
 
14/31 

Group II (>11 years) 
 
17/31 

 

Housing Group housing 
 
31/31 

Individual housing 
 
0/31 

 

Breeding history Breeding history 
 
18/31 

No breeding history 
 
13/31  

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
6/11 

Maiden mare 
 
2/11 

Gelding 
 
3/11 

Age Group I (1-11 years) 
 
4/11 

Group II (>11 years) 
 
7/11 

 

Housing Group housing 
 
11/11 

Individual housing  
 
0/11 

 

Breeding history Breeding history 
 
6/11 

No breeding history 
 
5/11 

 
 

Reproductive status 
 

Brood mare 
 
134/361 

Maiden mare 
 
122/361 

Gelding 
 
105/361 

Age Group I (1-11 years) 
 
180/361 

Group II (>11 years) 
 
181/361 

 

Housing Group housing 
 
354/361 

Individual housing  
 
7/361 

 

Breeding history Breeding history 
 
146/361 

No breeding history 
 
215/361 
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II) Questionnaire answered by the owners after sampling with positive tested animals. 

 

II.1) Brood mares 

T. equigenitalis positive 
brood mares 
 

 
3/134 

  

Questionnaires received Yes 
 
3/3 

No 
 
0/3 

 

Last breeding use  Same season when tested 
(2022) 
0/3 

Before 2022 
 
2/3 

Unknown 
 
1/3 

Type of breeding Pasture breeding 
 
2/3 

Hand breeding/AI 
 
0/3 

Unknown 
 
1/3 

Tested negative for CEM 
before breeding 

Yes 
 
2/3 

No 
 
0/3 

Unknown 
 
1/3 

Group composition Only brood mares 
 
0/3 

Maiden and brood mares 
 
3/3 

Mixed groups (B, M, G*)  
 
0/3 

Only Icelandic horses 
stabled on the stud 

Yes 
 
3/3 

No 
 
0/3 

 

Contact to CEM-positive 
animals 

Yes 
 
0/3 

No 
 
2/3 

Unknown 
 
1/3 

CEM-positive dam Yes 
 
0/3 

No 
 
2/3 

Unknown 
 
1/3 

 

*B: Brood mares, M: Maiden mares, G: Geldings 

 

II.2) Maiden mares 

T. equigenitalis positive 
maiden mares 
 

 
11/122 

  

Questionnaires received Yes 
 
9/11 

No 
 
2/11 

 

No previous breeding use  Yes 
 
9/9 

No 
 
0/9 

Unknown 
 
0/9 

Contact to CEM-positive 
animals 

Yes 
 
0/9 

No 
 
1/9 

Unknown 
 
8/9 

Contact to brood mares Yes 
 
9/9 

No 
 
0/9 

Unknown 
 
0/9 

Group composition Only maiden mares 
 
1/9 

Maiden and brood mares 
 
6/9 

Mixed groups (B, M, G*) 
 
2/9 

Only Icelandic horses 
stabled on the stud 

Yes 
 
9/9 

No 
 
0/9 

 

CEM-positive dam Yes 
 
0/9 

No 
 
0/9 

Unknown 
 
9/9 
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II.3) Geldings 

T. equigenitalis positive 
geldings 
 

 
38/105 

  

Questionnaires received Yes 
 
31/38 

No 
 
7/38 

 

Previous breeding use as a 
stallion 

Yes 
 
3/31 

No 
 
28/31 

Unknown 
 
0/31 

Castration Same season when tested 
(2022) 
0/31 

Before 2022 
 
18/31 

Unknown 
 
13/31 

Covering/breeding on 
non-breeding animals 

Yes 
 
1/31 

No 
 
28/31 

Unknown 
 
2/31 

Contact to CEM-positive 
animals 

Yes 
 
1/31 

No 
 
5/31 

Unknown 
 
25/31 

Contact to brood mares 
 
 

Yes 
 
1/31 

No 
 
18/31 

Unknown 
 
12/31 

Group composition Only geldings 
 
23/31 

Mixed groups with mares 
 
3/31 

Mixed groups with stallions 
 
5/31 

Only Icelandic horses 
stabled on the stud 

Yes 
 
27/31 

No 
 
4/31 

 

CEM-positive dam Yes 
 
0/31 

No 
 
6/31 

Unknown 
 
25/31 
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III) 3.2.4 Ct values 
 
 
Fig. A: 
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IV. ERWEITERTE DISKUSSION 

 

1. Taylorella equigenitalis beim Islandpferd 

Die Infektion mit T. equigenitalis als Erreger der CEM gilt weltweit als hochinfektiöse 

Deckseuche, die u.a. durch verminderte Fertilitätsraten bei der Stute (TIMONEY, 2011) zu 

erheblichen wirtschaftlichen Verlusten führt (HOLDEN, 1978; KRISTULA & SMITH, 2004).  

In der vorliegenden Arbeit wurde in einer Feldstudie mit 361 Islandpferden in Süddeutschland 

(Bayern und Baden-Württemberg) und Österreich (Tirol) die Prävalenz von T. equigenitalis 

untersucht. Entgegen der Erwartung, dass Zuchtstuten im Vergleich zu Nicht-Zuchttieren 

häufiger betroffen seien, konnte gezeigt werden, dass die Prävalenz bei Islandwallachen mit 

36,2% (38/105) signifikant höher war als die Prävalenz bei Islandstuten (Zucht- und 

Maidenstuten) mit 5,5% (14/256). Darüber hinaus konnte gezeigt werden, dass Maidenstuten 

(9,0%, 11/121) im Vergleich zu Zuchtstuten (3/134, 2,2%) ebenfalls häufiger positiv auf T. 

equigenitalis getestet werden konnten, wenngleich statistisch kein signifikanter Unterschied 

festgestellt werden konnte (P = 0,074). Die Ergebnisse deuten darauf hin, dass T. equigenitalis 

bei Islandpferden jeden Alters und insbesondere bei Nicht-Zuchttieren weit verbreitet ist, meist 

ohne eine klinische Symptomatik hervorzurufen.  

Die offiziell gemeldeten Fallzahlen von CEM in Deutschland hingegen (vgl. II.1.8., Tabelle 1) 

liegen vermutlich weit unter der tatsächlichen Prävalenz. Ein möglicher Grund hierfür ist, dass 

überwiegend Zuchttiere offiziell getestet werden. Da Hengste und Wallache keine klinischen 

Symptome zeigen und auch Stuten nur gelegentlich Symptome entwickeln, besteht für die 

Besitzer häufig kein Anlass, eine Untersuchung auf T. equigenitalis durchführen zu lassen. 

Die Verbreitung von T. equigenitalis bei Islandhengsten in Deutschland spiegelt sich in den 

Ergebnissen der Studie von GRABATIN et al. (2025) wider. Hier wurden 30,3% (23/76) der 

untersuchten Islandhengste positiv auf T. equigenitalis getestet. Interessanterweise waren 

Junghengste, die bisher nicht aktiv in der Zucht genutzt wurden, signifikant häufiger positiv als 

Hengste, die aktuell im Zuchteinsatz standen. Die Ergebnisse von GRABATIN et al. (2025) 

decken sich mit den Ergebnissen der vorliegenden Studie, wo auch primär Wallache, die 

offensichtlich nicht züchterisch genutzt wurden, signifikant häufiger positiv getestet werden 

konnten (P < 0,001). In der zweiten retrospektiven Befragung gaben die Besitzer der positiven 

Wallache darüber hinaus nur bei 9,7% eine vorherige züchterische Nutzung an. 

Die Bedeutung von T. equigenitalis beim Islandpferd wird durch einen CEM-Ausbruch in 

Dänemark im Jahr 2020 unterstrichen, bei dem 104 Islandpferde (14 Islandhengste und 90 
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Neben Umweltkontaminationen wäre ebenfalls eine Tier-zu-Tier-Übertragung ohne Deckakt 

denkbar. Islandpferde nehmen aufgrund ihrer extensiven Haltungsform in größeren Herden eine 

besondere Rolle ein. Zudem ist der Natursprung, der häufig im Herdenverband praktiziert wird, 

eine gängige Zuchtmethode (DAVIES MOREL & GUNNARSSON, 2000). Ein derart enges 

und permanentes Zusammenleben der einzelnen Pferde erhöht insgesamt den Infektionsdruck 

und könnte eine direkte Übertragung von T. equigenitalis ermöglichen. Ein gegenseitiges 

Aufspringen unter Stuten oder Wallachen ist ebenfalls möglich und begünstigt aufgrund der 

anatomischen Lage der Geschlechtsorgane einen direkten Kontakt. Allerdings wurde das 

Aufspringen der Pferde mit dem zweiten Fragebogen, der an T. equigenitalis-positive Pferde 

gesendet wurde, abgefragt und gemäß Besitzerangaben nur bei einem einzigen positiven 

Wallach beobachtet. Nimmt man allerdings an, dass das Bakterium über Jahre hinweg 

insbesondere im Geschlechtstrakt männlicher Tiere persistiert (TIMONEY, 1996), so könnten 

sich die Pferde bereits im Jungpferdealter infiziert haben. Dies scheint möglich, da Jungpferde 

oft bis zur Kastration im zweiten bis dritten Lebensjahr (MOLL et al., 1995) ohne intensive 

menschliche Betreuung in Herdenverbänden gehalten werden. Das gegenseitige Aufspringen 

mit Erreichen der Geschlechtsreife ist physiologisch (LINE et al., 1985), und ein Fortbestehen 

einer Infektion mit T. equigenitalis über die Kastration hinaus durchaus denkbar und 

wahrscheinlich. In der vorliegenden Studie hatte das Alter der Pferde keinen signifikanten 

Einfluss auf ein T. equigenitalis-positives Ergebnis (OR = 0,98, 95 % CI: 0,94-1,03, P = 0,51), 

was ebenfalls für ein jahrelanges Persistieren im Geschlechtstrakt der Tiere sprechen könnte. 

 

4. Einfluss der Erregerreservoire auf die Ct-Werte 

Eine höhere Erregerlast von T. equigenitalis bei den Wallachen aus dieser Studie spiegelt sich 

in der qPCR in den deutlich niedrigeren Ct-Werten wider. Der Ct-Wert (Cycle Threshold) in 

der PCR-Diagnostik gibt an, nach wie vielen Zyklen der Amplifikation ein nachweisbares 

Signal der Ziel-DNA oder -RNA erreicht wird. In der vorliegenden Studie waren die Ct-Werte 

der Wallache (Median: 20,0, Range: 15,1-36,1) signifikant niedriger als die der Zuchtstuten 

(Median: 33,7 Range: 33,0-34,3; P < 0,03) und der Maidenstuten (Median: 32,8, Range: 23,1-

35,7; P < 0,001). In der Literatur ist ein derartiger Unterschied der Ct-Werte innerhalb der 

Geschlechtsgruppen einer Rasse bisher nicht beschrieben. Vielmehr geben die Autoren anderer 

Studien ein allgemeines Detektionslimit für T. equigenitalis bei einem Ct-Wert von < 36 an 

(PETRY et al., 2018). Für andere Bakterien wie beispielsweise Salmonella sp. gibt es Studien 

beim Pferd, in denen festgestellt werden konnte, dass ein niedriger Ct-Wert mit einem tödlichen 
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Ausgang der Pferde korrelierte (AMORY et al., 2023). Ähnliche Untersuchungen zum Einfluss 

der Ct-Werte bei einer Infektion mit T. equigenitalis hingegen sind nicht bekannt. 

Als mögliche Erklärung für die hohe Erregerlast wäre denkbar, dass der männliche 

Geschlechtstrakt ein besonders geeignetes Erregerreservoir darstellt (TIMONEY, 2011). 

Denkbar ist, dass anatomische Strukturen wie die Fossa urethralis, die Urethra und der 

Penisschaft günstigere Bedingungen für die Besiedlung bieten als Fossa und Sinus clitorides 

bei der Stute. Darüber hinaus ist davon auszugehen, dass Wallache aufgrund von mehr 

Infektionsmaterial potenziell auch infektiöser sind als weibliche Tiere mit deutlich höheren Ct-

Werten und entsprechend weniger bakterieller Besiedlung. Um diese Hypothese zu bestätigen, 

wären gezielte Langzeituntersuchungen an Junghengstgruppen erforderlich, bei denen eine 

Übertragung über alternative Infektionswege ausgeschlossen werden kann. Eine abschließende 

Bewertung ist mit den aktuellen Daten nicht möglich. 

Ein weiterer Faktor, der die Unterschiede in den Ct-Werten erklären könnte, ist die 

Probenentnahme. Während sich die Tupferproben bei Wallachen problemlos mit einem 

Standard-Polyestertupfer am ausgefahrenen Penis nach Sedation entnehmen lassen, gestaltet 

sich insbesondere der Zugang in den Sinus clitoridis medialis und Sinus clitoridis lateralis (vgl. 

Abb. 1B-D) aufgrund seiner anatomischen Gegebenheit in der Praxis häufig schwierig. Zwar 

ist die Entnahme aus der Fossa und dem Sinus clitoridis mit einem Standardtupfer zulässig, 

allerdings empfehlen DASCANIO (2021) den Einsatz ultrafeiner Tupfer, um eine tiefere und 

zuverlässigere Probenentnahme zu gewährleisten. Zusätzlich ist die Beprobung der Zervix 

beschrieben, da auch dort T. equigenitalis nachgewiesen werden konnte. Allerdings wird diese 

Methode vorrangig bei klinisch an CEM erkrankten Stuten angewendet, da sie invasiver und 

aufwendiger ist.  

In der vorliegenden Studie wurde aus Praktikabilitätsgründen die Standardbeprobung der Fossa 

clitoridis und der Sinus clitorides mittels kommerziellen Polyestertupfern gewählt. Es kann 

jedoch nicht ausgeschlossen werden, dass schwach positive Proben mit hohen Ct-Werten 

dadurch zustande kamen oder einige Stuten fälschlicherweise als negativ getestet wurden. 

Im Vorfeld der Beprobung wurde entschieden, bei Stuten ebenfalls das Euter und den 

Zwischenschenkelspalt zu beproben. Nachdem die Stuten den deutlich geringeren positiven 

Anteil darstellten, wurden diese Proben bisher nicht weiter analysiert. Diese Proben können im 

Zuge von Folgestudien ebenfalls herangezogen werden, um weitere potenzielle 

Erregerreservoire zu identifizieren, die Einfluss auf die Übertragungswege haben könnten.  
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Für den Nachweis wurde bei der Stute eine gepoolte Probe aus Fossa und Sinus clitoridis 

verwendet (MAWHINNEY et al., 2019) und mittels PCR untersucht. Die eingesetzte und von 

WAKELEY et al. (2006) beschriebene quantitative PCR (qPCR) weist eine hohe Sensitivität 

und Spezifität auf. Allerdings kann mit dieser Methode nicht zwischen vermehrungsfähigen 

Erregern und abgestorbenem DNA-Material unterschieden werden, sodass keine direkten 

Rückschlüsse auf den Infektionsstatus einzelner Tiere möglich sind (MOORE et al., 2001). Eine 

ergänzende bakteriologische Kultur wäre hilfreich gewesen, um diese Differenzierung 

vorzunehmen. Dies hätte jedoch den Untersuchungsaufwand erheblich erhöht und war nicht 

primäres Ziel der Studie. Zur Erhöhung der diagnostischen Präzision wurden alle schwach 

positiven PCR-Ergebnisse mit einem Ct-Wert > 30 erneut getestet, um verlässliche Resultate 

zu gewährleisten. Das Vorgehen zur Wiederholung der PCR-Untersuchung ist in der 

zugehörigen Publikation detailliert beschrieben. 

 

5. Retrospektive Befragung: Analyse potenzieller Infektionsquellen 

In der retrospektiven Befragung der Pferdebesitzer positiv getesteter Tiere wurden umfassende 

Fragen zur Gruppenkonstellation, früherem Zuchteinsatz, potenziellen Infektionsquellen und 

beim Wallach zum möglichen Aufspringen auf andere Pferde in der Herde gestellt. Die 

Fragenbögen wurden entsprechend für Zucht- und Maidenstuten als auch für den Wallach 

individualisiert und können dem Anhang entnommen werden. Von den 256 untersuchten Stuten 

waren 14 positiv, wovon 12 Besitzer den Fragebogen beantworteten. Die Auswertung ergab 

jedoch keinen eindeutigen Zusammenhang, da die bereitgestellten Informationen teilweise 

unvollständig oder unzureichend waren. Bei den Wallachen wurden 36 von 105 Tieren positiv 

auf T. equigenitalis getestet. Von diesen beantworteten 31 Besitzer den Fragebogen. Bei drei 

Wallachen war eine frühere züchterische Nutzung bekannt, bei einem wurde das Aufspringen 

auf andere Pferde beobachtet, während die Gruppenkonstellationen variierten. Ähnlich wie bei 

den Stuten erwiesen sich die Angaben der Besitzer als lückenhaft, teils aufgrund der 

Besitzdauer, sodass keine statistisch belastbaren Zusammenhänge ermittelt werden konnten. 

Ähnlich beschreibt GRABATIN et al. (2025) die gewonnen Informationen zu den T. 

equigenitalis-positiven Hengsten, auch in dieser Studie konnten keine klaren Zusammenhänge 

aufgrund dieser Informationen hergestellt werden. Vielmehr sollte eine weitere 

Genotypisierung der gewonnenen Proben durchgeführt werden, um epidemiologische 

Rückschlüsse ziehen zu können. In der Studie von STING et al. (2016) wurde die 

Genotypisierung mittels repetitiver extragenischer palindromischer (REP)-PCR und PFGE 

durchgeführt. Von den insgesamt 124 untersuchten T. equigenitalis-Isolaten stammten 34 von 
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Islandpferden aus Deutschland. Dabei wiesen diese Isolate die REP-Genotypen rep-E3 oder 

rep-E3a sowie die PFGE-Genotypen TE-A1, TE-A2 oder TE-A4 auf. Ein bemerkenswertes 

Ergebnis dieser Studie ist, dass bestimmte PFGE-Genotypen mit bestimmten Pferderassen und 

Isolationsjahren verbunden sind. Aufbauend auf diesen Erkenntnissen könnte eine 

weiterführende Genotypisierung oder eine vollständige Stammsequenzierung der im Rahmen 

dieser Studie isolierten Taylorella-Stämme zusätzliche Informationen liefern. 

 

6. Limitationen 

Die vorliegende Studie wurde als Querschnittsstudie mit dem Ziel durchgeführt, die aktuelle 

Prävalenz von T. equigenitalis bei Islandstuten und -wallachen in Deutschland zu erfassen und 

weitere Faktoren zu identifizieren, die einen Einfluss auf ein positives Testergebnis haben 

könnten. Eine der Hauptlimitationen dieser Studie liegt in der willkürlichen Auswahl der 

beprobten Tiere sowie der Standorte. Die Rekrutierung der Islandpferdegestüte erfolgte initial 

über das Patientengut der Klinik für Pferde der LMU München sowie über daraus resultierende 

Kontakte. Dadurch konzentrierten sich die untersuchten Standorte auf Süddeutschland (Bayern 

und Baden-Württemberg) und Österreich (Tirol), was nur einen begrenzten Teil der deutschen 

bzw. mitteleuropäischen Islandpferdepopulation repräsentiert. Insgesamt wurden 361 Pferde 

aus 11 Islandpferdegestüten in den genannten Regionen beprobt, mit einer durchschnittlichen 

Probenanzahl von 33 Pferden pro Betrieb. Alle Betriebe waren räumlich klar voneinander 

getrennt, ein aktiver Pferdeaustausch wurde nicht dokumentiert. Allerdings kann eine gewisser 

Austausch innerhalb der Islandpferdezuchtgemeinschaft nicht vollständig ausgeschlossen 

werden.  

Die Teilnahme an der Studie war an das Einverständnis der Besitzer gebunden. Es ist daher 

anzunehmen, dass diese ein bestimmtes Interesse an den Untersuchungsergebnissen hatten. 

Dieses Interesse könnte jedoch unterschiedliche Motivationen haben und die Studienergebnisse 

in beide Richtungen beeinflussen: Entweder bestand eine erhöhte Aufmerksamkeit für T. 

equigenitalis aufgrund bereits vermuteter Probleme im Bestand oder aber ein Wunsch nach 

Kontrolle in bislang unauffälligen Betrieben. Da die untersuchten Betriebe sowohl Zucht-, Reit- 

als auch gemischte Betriebe umfassten, ist anzunehmen, dass sich diese beiden Aspekte in 

gewissem Maße ausgleichen.  

Ein limitierender Faktor dieser Studie ist der Ausschluss männlicher Zuchttiere (Islandhengste), 

wodurch direkte Vergleiche zwischen den Geschlechtern nur eingeschränkt möglich sind. Die 

von GRABATIN et al. (2025) durchgeführte Untersuchung zur Prävalenz von T. equigenitalis 
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bei Islandhengsten kann aufgrund des zeitlichen Abstands der Beprobungen nur begrenzt als 

Vergleich herangezogen werden. Weitere potenziell relevante Faktoren, darunter frühere 

züchterische Nutzung, Kontakt zu T. equigenitalis positiven Tieren oder zu Zuchttieren und die 

genaue Gruppenkonstellation wurden im Rahmen einer retrospektiven Befragung erfasst. 

Allerdings erwiesen sich die Angaben der Besitzer als unzureichend, um daraus belastbare 

Schlussfolgerungen oder neue Erkenntnisse zu gewinnen. 

Eine zentrale Fragestellung, die sich aus den Ergebnissen der Studie ergibt, betrifft den 

potenziellen Einfluss einer T. equigenitalis-Infektion auf die Fruchtbarkeit, insbesondere 

hinsichtlich reduzierter Trächtigkeitsraten oder klinischer Anzeichen einer Endometritis. Um 

epidemiologische Rückschlüsse zu ziehen und mögliche Unterschiede in der Pathogenität 

einzelner Stämme zu belegen, wie sie bereits in der Literatur diskutiert wurden (TIMONEY, 

2011), wäre eine weiterführende Genotypisierung der Isolate erforderlich.  

 

7. Schlussfolgerung und praktische Relevanz 

Die vorliegende Untersuchung zeigte, dass insbesondere Islandwallache eine signifikant höhere 

Prävalenz von T. equigenitalis im Genitaltrakt aufwiesen, während Zucht- und Maidenstuten 

derselben Rasse seltener betroffen waren. Diese Ergebnisse stehen im Einklang mit den 

Studienergebnissen von GRABATIN et al. (2025), die eine signifikant höhere Prävalenz von 

T. equigenitalis bei Islandhengsten im Vergleich zu Kaltblütern und Haflingern nachweisen 

konnten. Zudem wurden Junghengste ohne züchterischen Einsatz häufiger positiv getestet als 

Zuchthengste. Diese Erkenntnisse deuten darauf hin, dass die Besiedlung des männlichen 

Genitaltrakts mit T. equigenitalis bei Islandpferden in den untersuchten Regionen 

(Süddeutschland und Tirol) als endemisch anzusehen ist. Eine Einschätzung der Pathogenität 

und des Einflusses auf das Zuchtmanagement kann auf Basis der vorliegenden Daten jedoch 

nicht abschließend vorgenommen werden. 

Auf Grundlage dieser Untersuchungsergebnisse wird empfohlen, alle Pferde, die im 

Natursprung eingesetzt werden, konsequent auf T. equigenitalis zu testen und im Falle eines 

positiven Befunds entsprechend zu behandeln. Zudem erscheint es ratsam, Zuchttiere und 

Nicht-Zuchttiere räumlich voneinander zu trennen, um eine potenzielle Übertragung, 

insbesondere durch Wallache, weitestgehend zu vermeiden. 



V. Zusammenfassung   

47 

V. ZUSAMMENFASSUNG 
 

Die Kontagiöse Equine Metritis (CEM) ist eine hoch ansteckende, bakterielle Deckseuche, die 

weltweit zu den am strengsten regulierten Erkrankungen in der Pferdemedizin zählt und für die 

Pferdezucht von großer Bedeutung ist. Ursächlich für die Erkrankung ist eine Infektion des 

Reproduktionstrakts von männlichen und weiblichen Tieren mit dem Bakterium T. 

equigenitalis. Die Übertragung erfolgt primär beim Deckakt, kann jedoch auch über 

kontaminierte Gegenstände oder kontaminierten Samen übertragen werden. Die Erkrankung 

verläuft bei Stuten häufig asymptomatisch, kann jedoch auch eine hochgradige Entzündung des 

Reproduktionstraktes verursachen. Die daraus resultierenden verminderten Trächtigkeitsraten 

können erhebliche wirtschaftliche Verluste nach sich ziehen. Hengste gelten grundsätzlich als 

asymptomatischer Träger von T. equigenitalis und können das Bakterium bei unzureichender 

Untersuchung unbemerkt übertragen. Mit der Einführung der künstlichen Besamung hat die 

Bedeutung von CEM in den letzten Jahrzehnten scheinbar an Bedeutung verloren, da die 

Verwendung von Hengstsperma, das auf EU-Besamungsstationen gewonnen wird, strengen 

Testregimen unterliegt und eine Untersuchung auf T. equigenitalis vorgeschrieben ist. Dennoch 

gibt es in Deutschland weiterhin Pferderassen, bei denen der Natursprung nach wie vor gängige 

Praxis ist, insbesondere Robustpferderassen wie Haflinger, Kaltblüter und Islandpferde.  

Aktuelle Untersuchungen zur Prävalenz von T. equigenitalis bei diesen Pferderassen lagen 

bislang nicht vor, sodass eine Einschätzung schwierig war. In einer vorausgegangenen Studie 

der LMU München wurden Hengste dieser Rassen auf T. equigenitalis getestet. Dabei zeigte 

sich, dass Islandhengste im Rassevergleich mit Haflingern und Kaltblütern signifikant häufiger 

positiv auf das Bakterium getestet werden konnten. Demnach ergab sich die Grundlage für die 

vorliegende Arbeit, in welcher die Prävalenz von T. equigenitalis bei Islandstuten und 

Islandwallachen getestet werden sollte. Ergänzende Informationen hinsichtlich Alter, 

züchterischer Nutzung und Haltungsform wurden im Zuge der Untersuchung ebenfalls mithilfe 

eines Fragebogens erhoben. Der labordiagnostische Nachweis des Bakteriums erfolgte mittels 

qPCR.  

Die Ergebnisse zeigten eine Gesamtprävalenz von 14,4% für T. equigenitalis-positive 

Islandstuten und -wallache. Ein signifikanter Unterschied wurde zwischen Wallachen (36,2%) 

und Stuten (5,5%) festgestellt. Zwischen Zucht- und Maidenstuten bestand kein statistisch 

signifikanter Unterschied, jedoch wurden Maidenstuten mit einer Prävalenz von 9,0% 

tendenziell häufiger positiv getestet als Zuchtstuten (2,2%). Das Alter hatte weder bei Stuten 

noch bei Wallachen einen Einfluss auf das Testergebnis. Interessanterweise unterschieden sich 
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die Ct-Werten in der qPCR signifikant: Die Ct-Werte der Wallache waren deutlich niedriger als 

die der Stuten, was auf eine höhere Menge bakterieller DNA im Geschlechtstrakt der Wallache 

hindeutet. Ob von Wallachen eine relevante Infektionsgefahr ausgeht, bleibt unklar. Vielmehr 

deuten die Ergebnisse dieser Studie darauf hin, dass bisher wenig untersuchte 

Übertragungswege wie die Übertragung von Nicht-Zuchttieren untereinander innerhalb einer 

Herde denkbar sind. Angesichts der hohen Prävalenz von T. equigenitalis in der 

Islandpferdepopulation – insbesondere bei Wallachen – sollte diskutiert werden, ob eine 

Infektion mit T. equigenitalis in Nicht-Zuchttieren eher als endemische Erkrankung ohne 

klinische Relevanz betrachtet werden kann.  

Die Bedeutung einer Infektion mit T. equigenitalis bei Zuchttieren ist hiervon klar abzugrenzen. 

Eine Bedeckung mit einem T. equigenitalis-positiven Hengst führt potenziell zu verminderten 

Trächtigkeitsraten bei Stuten, weshalb alle Zuchttiere vor dem Zuchteinsatz negativ auf T. 

equigenitalis getestet werden sollten. Da die genauen Übertragungswege weiterhin nicht 

abschließend geklärt sind, erscheint es nach aktuellem Stand der Wissenschaft ratsam, 

Zuchttiere von Nicht-Zuchttieren zu separieren, um eine potenzielle Übertragung zu vermeiden. 

Weitere epidemiologische Studien zu T. equigenitalis beim Islandpferd sind daher dringend 

erforderlich. 
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VI. SUMMARY 
 

Contagious equine metritis (CEM) is a highly infectious bacterial disease, ranking among the 

most strictly regulated equine diseases worldwide and holding significant importance in the 

horse breeding industry. The causative agent of the disease is T. equigenitalis, which is 

primarily transmitted venereally but can also spread through contaminated fomites or semen. 

In mares, the disease often remains asymptomatic but can also cause severe inflammation of 

the reproductive tract. Even in the absence of clinical signs, affected mares exhibit reduced 

pregnancy rates, resulting in substantial economic losses. Stallions are considered 

asymptomatic carriers of T. equigenitalis and can transmit the bacterium unnoticed when 

adequate diagnostic screening is lacking. With the introduction of artificial insemination, CEM 

seems to have lost its importance, as semen collected at EU-approved breeding stations undergo 

strict mandatory testing. However, certain horse breeds in Germany still predominantly rely on 

natural mating, particularly robust breeds such as Haflingers, Draft Horses, and Icelandic 

Horses. 

Current studies on the prevalence of T. equigenitalis in these horse breeds are lacking, making 

an assessment difficult. In a previous study conducted at the LMU Munich, stallions of the 

above-mentioned breeds were tested for T. equigenitalis. The results showed that Icelandic 

stallions were significantly more likely to test positive for the bacterium compared to Haflingers 

and Draft Horses. Consequently, the aim of the present study was to investigate the prevalence 

of T. equigenitalis in Icelandic mares and geldings. Additional data regarding age, breeding 

status, and husbandry were collected using an owner questionnaire. Laboratory detection of the 

bacterium was performed using qPCR. 

The study demonstrated an overall prevalence of 14.4% for T. equigenitalis-positive qPCR 

results in Icelandic mares and geldings. A significant difference was observed between geldings 

(36.2%) and mares (5.5%). No significant difference regarding prevalence of T. equigenitalis-

positive qPCR results was found between brood mares and maiden mares. However, maiden 

mares tended to have a higher prevalence (9.0%) compared to brood mares (2.2%). Age had no 

influence on the likelihood of a T. equigenitalis-positive result in either mares or geldings. 

Interestingly, Ct values differed significantly, with geldings showing significantly lower Ct 

values than mares. This suggests a higher bacterial DNA load in the genital tract of geldings. 

Whether geldings pose a relevant infection risk for transmission remains unclear. Instead, the 

results of this study suggest that alternative transmission routes, such as transmission among 

non-breeding horses within a herd or environmental contamination, should be considered. 
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Given the high prevalence of T. equigenitalis in the Icelandic horse population, particularly 

among geldings, it should be discussed whether infection with T. equigenitalis in non-breeding 

horses should be regarded as an endemic condition without clinical significance. 

The importance of T. equigenitalis infection in breeding animals must be clearly distinguished 

from this perspective. Natural mating with T. equigenitalis-positive stallions leads to reduced 

fertility rates in mares. Therefore, all breeding animals should be tested negative for T. 

equigenitalis before breeding. As uncertainties remain regarding transmission, it is currently 

advisable to separate breeding animals from non-breeding animals to prevent potential 

transmission. Further epidemiological studies on T. equigenitalis in Icelandic horses are 

warranted. 
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VIII. ANHANG 

 

1. Besitzerfragebögen 

1.1. Fragebogen 1, alle Pferde vor der ersten Beprobung 
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1.2. Fragebogen 2, alle Taylorella equigenitalis-positiven Pferde, retrospektiv 
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präsentiert und als Abstract im Journal of Equine Veterinary Science (JEVS) veröffentlicht: 

V. Solbach, M. Grabatin, R. Fux, Y. Zablotski, H. Zerbe, L.S. Goehring, T.S. Witte: Prevalence 

of Taylorella equigenitalis in an Icelandic horse population. JEVS 125 (2023), 175. 
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2.2. Abstract ICERM 2024 

Eine zusammenfassende Veröffentlichung, die unter anderem die Ergebnisse der vorliegenden 

Studie enthielt, wurde als Kurzvortrag auf dem „11th Expert-Workshop“ im Rahmen des 

ICERM (International Congress on Equine Reproductive Medicine) des Leipziger 

Tierärztekongresses am 19.01.2024 vorgestellt: T. S. Witte, M. Grabatin, V. Solbach, Y. 

Zablotski, R. Fux, L. Göhring, H. Zerbe (Munich, Germany): Prevalence of Taylorella 

equigenitalis in an Icelandic horse population.
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