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Humane Society International - Europe

HSI ist eine weltweit agierende Tierschutzorganisation, die 1991 in den USA gegriindet wurde und
heute in Uber 50 Landern vertreten ist. Wir engagieren uns flir den Schutz von Wildtieren, die
Entwicklung von Alternativen zu Tierversuchen, die Bewahrung von Meerestieren, die Férderung von
pflanzenbasierter Erndhrung und die Verbesserung der Lebensumstdnde von Tieren, die fiir Nahrung,
Leder oder Fell gehalten werden.

HSI arbeitet sowohl vor Ort in Form von Rettungsaktionen unserer Einsatzteams, im Schutz fiir
StraRenhunde und Katzen, als auch hinter den Kulissen, wo wir uns auf nationaler und internationaler
Ebene fir tierfreundliche Gesetzgebungen und Politik einsetzen.

HSI steht als Abkiirzung fiir die ‘Humane Society International’ mit europdischem Sitz in Briissel
und deutscher Vertretung in Berlin. Seit 2019 hat HSI Landesbiiros in Polen, Rumanien, Deutschland
und Italien gegriindet, um auch in diesen Landern aktiv fiir den Tierschutz zu arbeiten und die
Programme in Europa weiter auszubauen. Seit 2020 sind wir als HSI auch in Deutschland vertreten,
um den Tierschutz auch hierzulande zu starken.
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Einfiihrung

Der Ausbruch der COVID-19 Pandemie im Jahr

2020 lenkte die weltweite Aufmerksamkeit auf die
wachsende globale Bedrohung durch neue Viruser-
krankungen. Am 31. Dezember 2019 wurde die Weltge-
sundheitsorganisation (WHO) von den chinesischen
Behorden Uber den Ausbruch eines neuartigen
Coronavirus-Stammes informiert, der schwere Lunge-
nentziindungen verursacht' und spdter als SARS-CoV-2
bezeichnet wurde. Die zoonotische Viruserkrankung
(Ubertragbar zwischen Mensch und Tier) breitete
sich von China Uber Asien nach Europa, Nordamerika,
Lateinamerika und in die ganze Welt aus. Am 11. Marz
2020 erklarte die WHO die Krankheit zur Pandemie;
die erste Pandemie, die durch ein Coronavirus ver-
ursacht wurde.> Zum Zeitpunkt der Erstellung dieses
Artikels (Stand August 2020) hat COVID-19 trotz der
aufderordentlichen multinationalen Mafsnahmen des
offentlichen Gesundheitswesens zur Einddmmung
der Ausbreitung mehr als 21 Millionen Infektionen

mit 761.779 Todesfdllen? und einen beispiellosen
wirtschaftlichen Schaden verursacht.

Update: Bis zum 16. Mdrz 2021 erfasste die WHO be-
reits knapp Uber 119.791.453 Millionen Infektionen und
2,652 Millionen Todesfalle.4

Wahrend des ersten Ausbruchs wurden die meisten
menschlichen Falle auf einen Wildtiermarkt in der
Stadt Wuhan, Provinz Hubei, China, zuriickgefihrt.
Es wird vermutet, dass SARS-CoV-2 urspriinglich von
Fledermdusen stammt und mdoglicherweise durch ein
Zwischenwirtstier Uibertragen wurde, bevor es auch
Menschen infizieren konnte.5®

Die Zahl der neu auftretenden Infektionskrankheiten
steigt.” Die meisten neuen humanen Krankheitserre-
ger & sowie die jingsten Pandemien, waren Viruser-

WAS SIND VIREN?

Viren sind submikroskopische (~20-250 nm),
einfache biolo gische Strukturen, die aus
genetischem Material bestehen und von einer
Proteinhiille, dem Kapsid, umgeben sind. Viren
koénnen sich nur durch Parasitierung einer
lebenden Zelle vermehren. Sie infizieren alle
Lebensformen, einschliefdlich Tieren, Pflanzen
und Mikroorganismen, wie z. B. Bakterien. Sie sind
allgegenwartig, die am haufigsten vorkommenden
organischen Strukturen der Erde, die in jeder
Umgebung zu finden sind, von der Tiefsee bis zu
heifen Quellen und unter dem Eis der polaren
Seen.

Breitbart M und Rohwer F. 2005. Here a virus, there a virus,
everywhere the same virus? Trends in Microbiology 13(6):278-84.

krankungen.? Beispiele hierfiir sind das ,.,erworbene
Immundefizienzsyndrom* (AIDS), das ,,schwere akute

respiratorische Syndrom® (SARS) und die hoch-
pathogene Vogelgrippe (HPAI). Die Mehrzahl der neu
auftretenden zoonotischen Infektionskrankheiten geht
von Wildtieren aus.”®

Seit 1980 wurden im Durchschnitt Gber drei neue hu-
manpathogene Arten pro Jahr entdeckt. Wahrend nur
ein kleiner Teil (weniger als 14 Prozent) aller anerkan-
nten humanen Erkrankungen auf Viren zurlickgefiihrt
wird (die Uibrigen sind Bakterien, Pilze, Prionen usw.),
waren fast 75 Prozent aller neu entdeckten Erreger
Viren," einschlief’lich der COVID-19-Pandemie 2020.
Eine 2015 verdffentlichte systematische Analyse ergab,
dass 91 Prozent der zoonotischen Viren von Wildtie-
ren stammen kdnnen, 34 Prozent von Haustieren und
25 Prozent kdnnen sowohl von Wild- als auch von
Haustieren stammen.”

Die Ubertragung geschieht in beide Richtungen, auch
Menschen kénnen Krankheiten auf Tiere tibertragen.”
Zum Beispiel kdnnen menschliche Influenza-A-Viren
nachweislich Schweine infizieren. s

Aufgrund ihrer jahrhundertelangen engen Nachbar-
schaft teilen Menschen mehr Viren mit domestizierten
Tieren als mit Wildtieren.®

Pandemien - Krankheiten, die viele Menschen in
verschiedenen Landern gleichzeitig befallen — gab es
zu allen Zeiten. Die Quellen von Pandemien k&nnen
so vielfdltig sein, wie deren Krankheitserscheinungen.
Dieses Dokument beschreibt und untersucht pan-
demische und potenziell pandemische zoonotische
Viren, die aus landwirtschaftlichen Umgebungen ver-
breitet werden, in denen Tiere als direkte, Zwischen-
oder Verstarkerwirte dienen.

Die Art und Weise, wie wir mit Wild- und Haustieren
umgehen, hat tiefgreifende Auswirkungen auf die
offentliche Gesundheit weltweit. Obwohl es grundsat-
zlich schwierig ist, zoonotische Pandemien vorher-
zusagen,”'® gibt es viele bereits bekannte Risikofak-
toren. Die globale Mobilitdt sowohl von Menschen als
auch Tieren durch den Flugverkehr und den Handel
mit Haus- und Wildtieren™ 2 sorgen dafiir, dass sich
potenzielle Krankheitserreger schneller als je zuvor

in der ganzen Welt verbreiten. Wachsende urbane
Zentren (mit hoher Einwohnerdichte) er-

leichtern die Ubertragung in der Bevélkerung, Oft sind
Lebendtiermarkte, auf denen sowohl heimische als
auch exotische Arten als Lebensmittel verkauft und
vor Ort geschlachtet werden, weit verbreitet. Diese
Marktplatze bringen Menschen und Tiere (sowie
deren Blut, Korperflussigkeiten, Dung und Kadaver) in
unmittelbare Ndhe zueinander. Eine weitere Ursache

www.hsi.org
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Welche Eigenschaften hat ein Virus?

Das Genom eines Virus ist nicht statisch, sondern befindet sich in einem Zustand der stdndigen Verdnderung. Viren
replizieren sich schnell und kopieren ihr genetisches Material bei jeder Vermehrung oft ungenau. Innerhalb eines
Wirts treten daher genetisch vielfaltige Viruspopulationen auf, wobei viele verschiedene Genotypen als “Quasi-
spezies” zirkulieren3333 Daher sind Viruspopulationen anpassungsfahig an neue Umgebungen, denn einige wenige
reproduktionsfdhige Viren kdnnen ganz neue Viruslinien erzeugen. Viren, die ein vielfdltiges Wirtsspektrum infi-
zieren, kdnnen zur Entstehung neuer menschlicher Erkrankungen fiihren.343% Durch die Analyse der Geschichte
viraler Zoonosen, einschlieRlich aller bekannten Virus-Wirt-Beziehungen und friiherer Muster des viralen Auftretens,
schdtzte ein Team von Wissenschaftlern des The Global Virome Project, dass es ca. 1,67 Millionen unentdeckte Viru-
sarten in Sdugetier- und Vogelwirten gibt und zwischen 631.000 und 827.000 von ihnen ein zoonotisches Potenzial

haben 3¢

ist die Zerstorung und das Eindringen des Menschen
in natlirliche Lebensrdaume.?” Anthropogene Eingriffe,
die darauf abzielen, die steigende Nachfrage nach
tierischem Eiweif} zu befriedigen, einschliefilich der In-
tensivierung der Landwirtschaft mit hoher Tierdichte
und raumlicher Konzentration, werden ebenfalls als
wichtige potentielle Risikofaktoren erkannt.? 242

¢ Nutztiere in Intensivhaltung spielen eine entschei-
dende Rolle bei der Ubertragung von Zoonose-Viren
Uber Arten hinweg, sowie bei der Verstdrkung der
Krankheitslibertragung innerhalb der betroffenen Art
und auf den Menschen.”

Pandemierisiken in der Nutz-
tierhaltung

RAUMLICHE AUSDEHNUNG DER
LANDWIRTSCHAFT

Eine der bedeutendsten Gefahren flr die Ausbreit-
ung neuer viraler Krankheitserreger ist der Kontakt
von Nutz- zu Wildtieren, insbesondere in bisher nicht
kultivierten geographischen Raumen. Einige der

Anthropogene Aktivitdten erhéhen das Risiko von
neuen zoonotischen Infektionskrankheiten.

Aus der Erkldrung der Vereinten Nationen
aus dem Jahr 2020, Ubereinkommen Uber die
biologische Vielfalt (CBD):

,,In den letzten 60 Jahren sind die meisten
neuen zoonotischen Krankheitserreger

als Ergebnis menschlicher Aktivitaten
aufgetreten, einschliefilich Veranderungen in
der Landnutzung (z. B. Entwaldung) und der
Art und Weise, wie wir landwirtschaftliche und
Lebensmittelproduktionssysteme verwalten

Maruma Mrema, E. 2020. Statement, April 7. United National
Convention on Biological Diversitywww.cbd.int/doc/speech/2020/
Sp-2020-04-07-health-en.pdf. Zugriff 21. August 2020.

artenreichsten Regionen der Erde sind die Tropen®
und Feuchtgebiete.”® Biologisch vielfiltige Okosysteme
sind nicht nur reich an tierischem und pflanzlichem
Leben, sondern auch ein natiirliches Reservoir fiir
Viren, die zwischen ihren tierischen Wirten zirkulieren
und diesen wenig oder keinen Schaden zufiigen. In
ungestorten Naturrdumen sind die natdirlich vorkom-
menden Viruspopulationen weitgehend auf diese
beschrankt. Allerdings werden sie durch menschliche
Eingriffe empfindlich aus dem Gleichgewicht gebracht.
Dies gilt im Besonderen fiir die Wélder Asiens, Afrikas
und Siidamerikas in Aquatornihe. 33 In der Vergan-
genheit wurde bereits ein Grofiteil der Waldfldachen fiir
die Landwirtschaft gerodet.®

Durch die zunehmende Urbanisierung und den
wachsenden Wohlstand hat sich die Produktion von
Grundnahrungsmitteln auf pflanzlicher Basis zu einer
fleischbetonten Erndhrung gewandelt,® wobei die
Wahl des tierischen Proteins je nach Kultur unter-
schiedlich ausfdllt.* Es wird prognostiziert, dass der
weltweite Fleisch- und Milchkonsum bis zum Jahr 2028
um 20 bzw. 40 Millionen Tonnen ansteigen wird.® Viele
Faktoren treiben die Erndhrungsumstellung in urbanen
Gesellschaften voran: die Beteiligung von Frauen

am Arbeitsmarkt, das Angebot und die Werbung fiir
verzehrfertige Gerichte 3 sowie sozial-psychologische
Faktoren, einschlie’lich der Assoziation von Fleisch-
konsum mit sozialem Status.?’

Die Nahrungsmittelproduktion fiihrt zu weitreichen-
den Landnutzungsanderungen. Weltweit entfallen
etwa 40 Prozent der Entwaldung in den Tropen und
Subtropen auf die grofdflachige industrielle Land-
wirtschaft und weitere 33 Prozent auf die lokale
Subsistenzlandwirtschaft.® Weit mehr Landflache wird
fur die Nutztierhaltung genutzt als fiir jede andere
menschliche Aktivitdt.®

Im gleichen Mafe, in dem menschliche Aktivitdten in
natirliche Lebensrdaume eindringen, kommen wildle-

www.hsi.org
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bende Arten vermehrt mit Menschen und Haustieren
in Kontakt, was das Potenzial fiir Krankheitstiber-
tragungen oder “Spillover”-Effekte erhoht.*° Wenn
auch nur in seltenen Fallen, kénnen Viren durch ihre
genetische Vielfalt auf einen neuen Wirt iberspringen.
Angesichts des Ausmafies der globalen Landwirtschaft
und der zunehmenden Ausbreitung in fast jede
okologische Nische, fungieren domestizierte Tiere als
wichtige Briicke zwischen Wildtieren und Menschen.
Eindeutige Beispiele hierfiir sind das Nipahvirus,
welches von Fledermdusen auf Schweine tibersprang,
die in der N@he von tropischen Wildern geziichtet
wurden, und die Vogelgrippe, die immer wieder in
Geflugelbestande eingeschleppt wird, welche auf den
Zugvogelrouten liegen.

VIRALE VERSTARKUNGS-
MECHANISMEN

Die heutige industrielle Landwirtschaft wurzelt im
Bestreben der westlichen Ldnder, die Produktions-
kapazitdten und die Effizienz zu steigern, um tierische
Nahrungsmittel fiir eine wachsende Bevélkerung
verfligbar zu machen. Die damit verbundenen Tier-
haltungssysteme, Maschinen, Futtermittel und gen-
technischen Methoden wurden in die ganze Welt
exportiert. Diese Industrialisierung der Nutztierhaltung
ist auf dem Vormarsch, da die traditionelle Land-
wirtschaft durch gréfiere und effizientere Betriebsfor-
men mit Stallhaltung ersetzt wird. Industrielle Systeme
sind meist stark automatisiert (z. B. mit Temperatur-
und Feuchtigkeitskontrolle, Futter- und Wasserleitun-
gen und Eiersammelbandern). Im globalen Vergleich
werden Schweine, Masthiihner, Legehennen und Enten
oft intensiv gezilichtet, wdhrend Rinder, Schafe und
Ziegen noch weitgehend extensiv auf Weiden gehalten
werden. Die Haltung grofer Tiergruppen in dicht
bestiickten Anlagen schafft “besondere Okosysteme”,
die als Risikofaktor fir die Entwicklung von zoono-
tischen Krankheitserregern und als potentielles Risiko
fiir menschliche Populationen betrachtet werden
sollten4'4

Grofde Betriebe mit vielen Tieren haben im Falle einer
Infektion zudem eine gréfiere potenzielle Viruslast.® In
den intensivsten Haltungssystemen sind Legehennen,
und zum Teil auch Masthiihner, in Kafigen eingesperrt.
Sauen werden haufig in sehr engen Stéllen gehalten
und kdnne sich nicht einmal umdrehen. Angesichts
dieser starken Einschrankung der Bewegungsfreiheit
und der einhergehenden Verhinderung aller art-
typischen natirlichen Verhaltensweisen, ist das
Wobhlergehen der Tiere in diesen intensiven Hal-
tungssystemen oft stark beeintrachtigt.* Diese Kdfige

und Boxen dienen auch dazu, mehr Tiere pro Flache
unterbringen zu kénnen.

Wenn Tiere extensiv und mit wenig engem Kontakt
gehalten werden (z. B. in Kleinstbetrieben), werden
Krankheitserreger unter ihnen in aller Regel mit einer
geringen Rate Ubertragen. Wenn jedoch Tausende
von Tieren auf engem Raum gehalten werden, ent-
steht ein Umfeld, in dem Viren (und Bakterien) durch
viele Wirte wandern kdnnen. Dadurch kdnnen po-
tenziell neue Virusstamme entstehen, die das Poten-
tial haben, Menschen zu infizieren. Eine 2013 in den
Proceedings of the National Academy of Sciences
verdffentlichte Ubersichtsarbeit fand “starke Beweise
dafiir, dass moderne landwirtschaftliche Praktiken
und intensivierte Systeme mit dem Auftreten und der
Verstdrkung von Krankheiten in Verbindung gebracht
werden kdnnen”.#¢ So kann beispielsweise der Uber-
gang von der niedrig pathogenen Vogelgrippe (LPAI)
zur hoch pathogenen Vogelgrippe (HPAI) durch eine
einzige Punktmutation erfolgen. In einer industriellen
Geflligelproduktionsstatte mit Tausenden von einges-
perrten und anfdlligen Tieren steigt die Wahrschein-
lichkeit einer solchen Mutation.+

“Die meisten der neuen Krankheiten, die in den
letzten Jahrzehnten beim Menschen aufgetaucht
sind, sind tierischen Ursprungs und hdangen mit
dem Streben des Menschen nach mehr Nahrung
aus tierischen Quellen zusammen.”

Food and Agriculture Organization of the United Nations. 2013.
World Livestock 2013: Changing disease landscapes, p.2 www.fao.
org/3/i3440€fi3440e.pdf. Zugriff am 21. August 2020.

EINFLUSS DER BETRIEBSDICHTE

Wahrend eine hohe Nutztierdichte innerhalb der Be-
triebe bereits ein Risikofaktor fiir die Verstdrkung von
Krankheiten ist, stellt die raumliche Konzentration von
Betrieben in gleichen Regionen zusatzlich ein Risiko
fur die Ausbreitung von Krankheiten dar.#® Intensive
Produktion ist oft mit einer grofien Anzahl von Tieren
auf einer relativ kleinen Flache verbunden.#® Derartige
Systeme finden sich hdufiger in solchen Regionen,

in denen Getreide preiswert und landwirtschaftliche
Flachen reichlich vorhanden sind. Sie wachsen am
schnellsten in der Ndhe von dicht besiedelten und
urbanisierten Umgebungen.® Das Ergebnis ist eine
fortschreitende Zunahme der tierischen Bestande in

begrenzten geografischen Raumen. Extensive Pro-
duktionssysteme werden zudem allmahlich durch

www.hsi.org
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grof¥flachigere und intensivere Systeme ersetzt.5' In
Thailand und Vietnam beispielsweise konzentriert sich
die intensive Gefliigelproduktion in den Gebieten um
Bangkok, Hanoi und Ho-Chi-Minh-Stadt, nahe den Ver-
brauchs- und Exportzentren.®% In Nigeria ist die mit-
tlere und grofie Gefliigelproduktion raumlich um die
Nachfragezentren des urbanen Slidens konzentriert
(die Anzahl der Hiihnerbetriebe liegt bei 40 Prozent

in Stadtndhe und sinkt auf 25 Prozent in landlicheren
Gebieten) s

In Verdichtungsrdumen kann sich die Haltung mehre-
rer Arten (z. B. Schweine, Enten, Hiihner) Uberschnei-
den.® Global konzentrieren sich Schweine- und Ge-
flugelhaltung vor allem auf den mittleren Westen und
den Stidosten der Vereinigten Staaten,’® 57 den Osten
Chinas, Europa, Stidbrasilien und Stidostasien.s®s

Im europdischen und internationalen
Vergleich kommt Deutschland hier eine
besondere Bedeutung und Verantwor-
tung zu. Deutschland ist der grofite
Produzent von Schweinefleisch in der
EU® und ist hinter den USA der grofite
Exporteur von Schweinefleisch weltweit,
mit hohen Absatzmenge nach China.
Darliber hinaus ist Deutschland der
grofite Erzeuger von Kuhmilch® und
gehdrt zu den gréfiten Produzenten von
Geflugelfleisch® in der EU.

Wenn sich ein hochinfektidser Erreger in
einer Produktionsstatte ausbreitet, kann
dieser auf benachbarte Betriebe {iber-
tragen werden.% % Betriebs- oder Dien-
stleistungspersonal, das sich zwischen
den Standorten bewegt, etwa Tierdrzte,
Auslieferungsfahrer oder Personal,

kann Krankheiten Uber Infektionstrager,
wie z.B. Kleidung, Stiefel, Ausriistung
und Fahrzeuge verbreiten.®% Weitere
potenzielle Ubertragungswege sind
Lastwagen, die Futter, Einstreu und
lebende Tiere ausliefern. Oder solche,
die tierische Abfélle einsammeln, auch
wenn sie die Betriebe leer erreichen,®®®
und die Beseitigung toter Tiere vorneh-
men.° Sollte ein Virus auftreten, das von
Mensch zu Mensch Uibertragen werden
kann, kdnnte dieses von Mitarbeitern der
Nutztierhaltungsanlagen innerhalb ihres
Umfeldes weiterverbreitet werden.”' 72

In Anbetracht der Tatsache, dass es
bereits mehrere
Ausbriiche von HPAI in grofRen, industrialisierten Ein-
richtungen gab, kamen Wissenschaftler, die im Bereich
der offentlichen Gesundheit und der landlichen En-
twicklung arbeiten, zu dem Schluss:

Die Ubertragung von Krankheiten zwischen Betrie-
ben hangt weitgehend von Biosicherheitspraktiken
ab. Industrielle Schweine- und Gefliigelbetriebe
unternehmen in der Regel grofie Anstrengungen, um
das Eindringen und die Verbreitung von Krankheiten
zu verhindern. Dazu gehdren u.a. die Verwendung
spezieller Gerdte, die Installation von desinfizierenden
Fulbddern an den Stalleingdngen, die Beschrankung
des Zutritts fir Besucher, Reifenwaschanlagen fiir

ankommende Fahrzeuge und die Einrichtung von
Duschen an den Zugdngen. Es wird zwar oft angenom-

www.hsi.org
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In Anbetracht der Tatsache, dass es bereits mehrere Ausbriiche von HPAI in grof3en, industrialisierten
Einrichtungen gab, kamen Wissenschaftler, die im Bereich der 6ffentlichen Gesundheit und der landli-

chen Entwicklung arbeiten, zu dem Schluss:

“.. Biosicherheitsma3nahmen, die von einigen grofiindustriellen Gefliigelbetrieben, auch in den Industrieldn-
dern, umgesetzt werden, sind méglicherweise unzureichend, um vor der Einschleppung von H5N1 zu schiitzen,

wenn diese infrage gestellt werden.”

Otte J, Roland-Holst D, Pfeiffer D, et al. 2007. Industrial Livestock Production and Global Health Risks. Pro-Poor Livestock Policy Initiative. A Living
from Livestock Research Report. www.fao.org/3/a-bp28se.pdf. Zugriff am 21. August 2020.

men, dass gréfiere und stdrker integrierte Produk-
tionsanlagen fortschrittlichere Bioschutzmafinahmen
verwenden, doch die GrofRe dieser Betriebe birgt
inhdrente Risiken.”?7# Flir einen Produktionszyklus von
10.000 Masthiihnern werden etwa 42 Tonnen Futter
und 100.000 Liter Wasser verbraucht und 20 Tonnen
Abfall erzeugt.”s Jede Zugabe zum bzw. Entnahme vom
Betrieb ist ein potenzieller Zugangsweg fiir Krankheit-
ene

Krankheitserreger kdnnen sich auf unerwartete Weise
verbreiten. Belliftungssysteme zur Regulierung von
Luftqualitdt, Warme und Luftfeuchtigkeit wurden als
grofRe Gefahr fiir die Biosicherheit identifiziert” und
kénnen erhebliche Mengen an Feinstaub erzeugen, der
potentiell Infektionserreger verbreiten kann, ebenso
wie Fliegen und andere Insekten.”® Auch das Abfallma-
nagement kann ein unterschatztes Risiko flir mikro-
bielle Ansteckung sein.” Tierische Abfalle, die an Land
entsorgt oder in Aquakulturen verwendet werden,
konnen eine grofie Menge an Krankheitserregern
enthalten und stellen ein Infektionsrisiko fiir Wildtiere
dar.?° Das Ausstallen infizierter Geflligelbestande und
das Verbringen der Tiere aus den Stallen kann organ-
isches Material aufwirbeln. Der Transport von infizier-
tem Geflugel auf &ffentlichen Strafden ist ein mog-
licher Ubertragungsweg, da es belasteten Staub und
Aerosole infizierter Betriebe zu empfanglichen Tieren
entlang der Transportwege tragen kann.®

Wenn Biosicherheitspldne versagen, treten staat-
liche Notfallplane in Kraft. Um die Ausbreitung auf
andere Betriebe zu verhindern, empfehlen interna-
tionale Richtlinien die “Ausrottung” der Krankheit,®
8 ein Euphemismus fiir die Massentdtung von vielen
tausend Tieren. Gesunde und nicht infizierte Tiere

in der Umgebung werden zusammen mit infizierten
Bestdnden getdtet. Eine in den USA weit verbreitete
Methode zur Vernichtung ganzer Gefliigelbestande
ist die Erstickung mit wasserbasiertem Loschschaum.
Wdhrend des HPAI-Ausbruchs 2014-2016 fiihrten
jedoch Licken in den amerikanischen Notfallplanen®

und ein erheblicher Mangel an Ressourcen® zu der
sporadischen Abschaltung der Liiftungssysteme.® Die
dadurch entstehende Hyperthermie (extreme Hitze)
und Hypoxie (Sauerstoffmangel) liefen die Tiere tiber
mehrere Stunden hinweg verenden.’’ In den Entwick-
lungsregionen der Welt k&nnen grofie Bestande auch
durch Massenvergrabung getétet werden, manchmal
wahrend die Tiere noch leben.®

(Update vom 16. Mdrz 2021: Selbst hoch entwickelte
Lander wie Danemark haben Miihe, diese Situationen
in den Griff zu bekommen. Es wurde berichtet, dass
bis November 2020 nahezu die gesamte Population
von 15-17 Millionen Nerzen aus Angst vor Covid-19-Mu-
tationen® getdtet und in Massengrdbern entsorgt
wurde, was zu Komplikationen fiihrte, wie Kadaver, die
wieder an der Oberflache sichtbar wurden).>°

GLOBALER NUTZTIERHANDEL

Die grofRen globalen Bewegungsstrome von Men-
schen, lebenden Tieren und Tierprodukten erhdhen
die Wahrscheinlichkeit, dass sich ein neuartiger
Krankheitserreger weltweit ausbreiten k&nnte. Obwohl
es keine verbindlichen internationalen Vorschriften fir
den sicheren Handel mit Tieren und Tierprodukten
gibt, spricht die Weltorganisation fiir Tiergesundheit
(OIE) Empfehlungen in ihrem Terrestrial Animal Health
Code aus, welche vom Sanitary and Phytosanitary
Agreement der Welthandelsorganisation (WTO)
anerkannt sind.*" Mitgliedsldnder der OIE melden
Krankheitsausbriiche, und die globale Tiergesund-
heitslage wird den Handelspartnern mitgeteilt, um die
Ausbreitung meldepflichtiger Tierkrankheiten zu ver-
hindern, also solcher Erkrankungen, die weitreichende
Auswirkungen auf die Wirtschaft oder die &ffentliche
Gesundheit haben kdnnen.®> Nach der Bestdtigung
eines Krankheitsausbruchs werden innerhalb eines
Landes Kontrollbereiche um die betroffenen Betriebe
eingerichtet.”

Obwohl Millionen Tonnen tierischer Produkte weltweit
gehandelt werden, erhoht dies normalerweise nicht
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das Risiko einer internationalen Ausbreitung des Erre-
gers.®* Der globalisierte Handel mit lebenden Tieren
kann jedoch trotz internationaler Sicherheitsvorkeh-
rungen zu einer schnellen Ubertragung von Krankheit-
serregern Uber grofie Entfernungen hinweg fiihren.*>
Tiere fur die Zucht kdnnen interkontinental verschifft,
zur Schlachtung bestimmte lebende Tiere liber weite
Strecken transportiert werden.*®

Die meisten Exporte lebender Schweine stammen aus
Europa und Nordamerika. Im Bestreben, “verbesserte”
Genetik einzufiihren, werden Schweine hdufig nach
Asien transportiert.?” Bei der globalen Ausbreitung
der Schweinegrippe (H1N1) lassen sich geografisch
zwei Hauptlinien eurasischen und nordamerikanischen
Ursprungs zuteilen, welche in diesen Regionen ende-
misch sind. Durch die Untersuchung phylogenetischer
Stammbdume und Ganzgenomsequenzdaten konnte
nachgewiesen werden, dass durch die Langstrecken-
transporte von lebenden Schweinen nach Japan, Thai-
land, Vietnam und Stidkorea beide Influenzastdamme
eingeschleppt wurden, die nun in den Schweinepopu-
lationen dieser Importldnder ko-zirkulieren.*®

Hunde, Katzen, Kaninchen, Hihner zum Verkauf auf dem Wet Market in
der Autonomen Region Guangyxi, China. April 2020. LZA

Auch auf regionaler Ebene k&nnen Tiertransporte
Krankheiten durch etablierte Produktionsnetzwerke
verbreiten, zum Beispiel von Kanada® oder dem Stiden
in den maisreichen Mittleren Westen der USA.*® Diese
etablierten Transportnetzwerke werden so hdufig ge-
nutzt, dass sie bereits als “Schweinewege” bezeichnet
werden.” Sowohl der Binnentransport als auch der
globale Transport von Schweinen konnte bereits mit
der Bewegung und Vermischung von Influenzaviren
Uber grofie Entfernungen in Verbindung gebracht
werden.'©*'%3

Weltweit stellen Influenza-A-Viren, die sich in Pop-
ulationen von Hausschweinen etabliert haben, ein
Pandemierisiko fiir Menschen dar.** Wie nachfolgend
beschrieben, verbreitete sich das Virus 2009 durch
einen Ausbruch der HiN1-Schweinegrippe in Mex-

iko und den USA mit anhaltender Ubertragung von
Mensch zu Mensch in 30 Landern. Dieses Virus, welch-
es durch die Verbringung von lebenden Schweinen auf
den Plan trat, zirkulierte méglicherweise jahrelang in
der US-Schweinepopulation, bevor es beim Menschen
auftrat.*s

Langstreckentransporte kdnnen besonders riskant fiir
die Ausbreitung von Krankheiten sein, auch weil sie fiir
die Tiere stressig sind. Die bekannten immunsuppres-
siven Effekte von Stress kdnnen hierbei die Anfdlligkeit
der Tiere erh&hen.°® Der Bovine Respiratory Disease
Complex oder das “Transportfieber” sind seit langem
als eine transportbedingte Erkrankung von Kélbern
bekannt, die durch die additiven Effekte mehrerer
Stressfaktoren verursacht wird,*” einschliefdlich derer,
die mit dem Absetzen und dem anschlieftenden
Strafdentransport der Kalber von der Weide zu den
Mastbetrieben oder zur Auktion verbunden sind.

LEBENDTIERMARKTE UND LAND-
WIRTSCHAFTLICHE MESSEN

Im gesamten asiatischen Raum sind halboffene
Lebensmittelmarkte, sogenannte “Wet Markets”,
Uiblich. Die Verk&ufer verkaufen Gemiuse, Obst, Fisch
und lebendes Gefliigel an Standen, die entlang enger
Génge aufgereiht sind.*® Auf einigen Markten werden
auch lebende Wildtiere wie Fledermé&use, Murmeltiere
und Schlangen verkauft.®® Lebendmarkte fiir Gefli-
gel kénnen mehrere Vogelarten anbieten, darunter
Hihner, Enten, Ganse, Tauben und Wachteln, sowie
exotische Wildfange und Geflligel aus landwirtschaft-
licher Produktion.™ Auf diesen Markten kaufen die
Verbraucherlnnen Fleisch oder wéhlen lebende Tiere
zur Schlachtung vor Ort, in Restaurants oder zu Hause
aus.”" "™ Da man in der Vergangenheit nicht tiber
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Kiihlungsmdglichkeiten bei Transport und Verkauf
verfligte, gibt es eine kulturbedingte Vorliebe, frisch
geschlachtete Tiere zu konsumieren. Trotz des Wachs-
tums von Supermarktketten sind diese “Wet Markets”
nach wie vor beliebt."

Lebendtiermarkte sind Drehscheiben, auf denen Tiere
verschiedener Herkunft in direkten und indirekten
Kontakt gebracht werden.™ Neu aufkommende und
erneut auftretende Erreger haben hdchstwahrschein-
lich die unterschiedlichsten Wirtstiere."s Die Vielfalt
von eng gehaltenen Tieren auf Lebendmarkten erle-
ichtert die Ubertragung von Viren {iber verschiedene
Spezies hinweg"® Wenn die Tiere dicht beieinander
stehen, unter hohem Stress, wird die Viruslast ver-
starkt.™”

Millionen von lebenden Vogeln werden taglich zu
Markten in asiatischen Ballungszentren gebracht und
geschlachtet." Infizierte Vogel kdnnen verkauft und
geschlachtet werden, bevor sie Krankheitsanzeichen
zeigen oder an der Infektion sterben. Mathematische
Modellierungen haben gezeigt, dass das Influenzavirus
nach der Einschleppung eines einzigen infektidsen
Vogels ohne auffdllige Symptome auf einen Markt sich
hatte vermehren und zirkulieren kénnen." In Indien
zum Beispiel sind Ausbriiche von HPAI H5N1 in hohem
Mafde mit der Nahe zu Stddten, verbesserten Strafden-
netzen und der Anbindung an Lebendvogelmdrkte
verbunden. ™°

Markte fur lebende Tiere verbreiten Krankheitserreger
zudem geografisch. Die Einfuhr von Tieren und der
Handel innerhalb der Markte schafft Netzwerke von
potenziellen Ubertragungswegen, eine “epidemiol-
ogische Schnittstelle” zwischen empfanglichen und
infizierten Tierpopulationen, die eine schnelle Ausbre-
itung von Krankheitserregern tiber auch weite geog-
raphische Distanzen hinweg ermdglicht.”" In China
sind Hiihner die wichtigste gehandelte Gefliigelart und
werden sowohl innerhalb als auch zwischen Provinzen
transportiert.”?

In der stidchinesischen Provinz Guangdong transpor-
tieren Handler tdglich Schweine von verschiedenen
Betrieben aus mehreren Landkreisen iiber eine Entfer-
nung von bis zu 1.417 km, um sie auf Grofimdrkten zu
verkaufen. Dort kdnnen Schweine aus mehreren Be-
trieben in einer einzigen Stallanlage gemischt werden.
In einigen Fallen bleiben die Schweine mehrere Tage
auf den Grofimarkten, bevor sie zu den Schlachth&fen

gebracht werden. Nach der Schlachtung wird das
Fleisch verkauft, oft auf einem Gemdiise- und Fleisch

Hiihner in Batteriekafigen. Spanien. Jo-Anne McArthur/Animals Equality
markt in der Nahe von Wohngebieten.”

GroRmarkte kdnnen besonders risikoreich sein, da
Tiere, die durch diese Markte wandern, dort mit infi-
zierten Tieren in Kontakt kommen oder bestehende
Infektionen einschleppen kdnnen. Liicken in den Hy-
gienemafinahmen (unzureichende Abfallbeseitigung,
mangelnde Desinfektionsverfahren oder nicht-ord-
nungsgemdfie MarktschlieRungsverfahren) sind bei
Grofshandlern dokumentiert worden. Etwa 90
Prozent des lebenden Gefliigels durchlduft Grofimdrk-
te, bevor es in Einzelhandelsmarkte gelangt.”

Das H7N9-Virus von 2003 wurde in China hochst-
wahrscheinlich vom Grofimarkt auf den Einzelhandel
fur lebende Tiere Ubertragen, bevor es zu Krankheits-
fallen bei Menschen kam.™

Markte fuir lebende Tiere gibt es auch in westlichen
Landern wie den Vereinigten Staaten, vor allem in
grofRen Stddten, darunter New York. Dariiber hinaus
sind Ausstellungen lebender Tiere und landwirtschaft-
liche Messen potenzielle Risikoquellen fiir die Ubertra-
gung zoonotischer Viruserkrankungen in den Verein-
igten Staaten und anderen Landern.?® Ahnlich wie
Lebendtiermarkte bringen landwirtschaftliche Messen
mehrere Arten von potenziell gestressten Tieren {iber
mehrere Tage in die Nahe von anderen Tieren und
Menschen. Die Anwesenheit von Schweinen auf Mark-
ten und Messen ist besonders besorgniserregend, da
sie “ideale Ubertréger fir Influenzaviren” sind, weil sie
sowohl mit menschlicher als auch mit Vogelgrippe infi
ziert werden kdnnen.*?'*° In mehreren US-Bundes-
staaten, darunter Ohio, Indiana und Michigan, wurden
Hunderte menschlicher Félle von Influenza A (H3N2)
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GRIPPEVIREN

Influenzaviren sind einzelstrangige RNA, mit
zwei Oberflachenglykoproteinen, Himagglu-
tinin (H) und Neuraminidase (N), die Grun-
dlage fir die Benennung von Influenzastdm-
men sind. Es gibt 18 H- und 11 N-Subtypen.

Die avidre Influenza wird nach ihrer Virulenz
fir Hihner kategorisiert: niedrigpathogene
avidre Influenza (LPAI) und hochpathogene
avidre Influenza (HPAI). LPAI-Viren kdnnen
jedes der Hamagglutinin- (H1-15) und Neu-
raminidase (N1-9) Subtypen sein, obwohl nur
von Hs und H7 bekannt ist, dass sie sich zu
HPAI entwickeln kdnnen.

Suarez DL. 2000. Evolution of avian influenza viruses. Veterinary
Microbiology 74(1-2):15-27.

mit landwirtschaftlichen Messen in Verbindung geb-
racht.? 3 Bei einem Ausbruch im Jahr 2012 wurden

11 Personen stationar behandelt, darunter mehrere
(Klein-)Kinder, die direkten oder indirekten Kontakt
mit Schweinen hatten.” Ausstellungen von Schweinen
auf landwirtschaftlichen Messen kénnten auch eine
Rolle bei der H1N1-Pandemie gespielt haben.*

Risiken durch bekannte
Viruserkrankungen

AVIARE INFLUENZA (GEFLUGELPEST
ODER UGS. ,,VOGELGRIPPE)

Die Vogelgrippe dezimiert seit mehr als hundert
Jahren regelmafig Geflligelbestande,* und |6ste be-
reits drei Influenza-A-Pandemien beim Menschen aus:
Die H2N2-Grippe in Asien von 1957, die H3N2-Grippe
in Hongkong von 1968 und die neuere Schweinegrippe
von 2009, die durch HiN1 verursacht wurde (siehe
unten). HPAI-Ausbriiche in Hongkong,3¢ Stidafrika,’
den Vereinigten Staaten, Mexiko, Deutschland Italien,
den Niederlanden und Kanada seit 1983 fiihrten bei
ihrem Auftreten zum Tod und zur Dezimierung von
jeweils mehr als einer Million Vogeln.? Hunderte Men-
schen starben daran.® Aktuell (Stand vom 16. Mdrz
2021) beunruhigen HPAI Hs-Ausbriiche wieder die
Bevdlkerung in ganz Europa. In Deutschland wurden
zwischen Ende Oktober 2020 und Februar 2021 mehr
als 650 HPAI Hs-Falle bei Wildvogeln nachgewiesen,
bei Gefliigel gab es 66 Ausbriiche, darunter drei bei

Zoovdgeln.*° Aufierhalb Deutschlands wurden insges-
amt 572 Ausbriiche bei Gefliigel in 25 europdischen

Landern gemeldet, mit mehreren Millionen toten Tie-
ren.' Bei HPAI-Viren besteht stets die Mdglichkeit ein-

er Mutation, also einer genetischen Veranderung, die
ein breiteres Wirtsspektrum ermdoglicht. Dies zeigt
auch die Entwicklung in Russland, wo die russischen
Gesundheitsbehdrden im Februar 2021 bekannt gaben,
dass sich sieben Mitarbeiter eines Gefliigelmastbe-
triebes weltweit erstmals mit dem HPAI-Subtyp H5N8
infiziert haben.s3

HsN1 verursacht schwere Symptome und verlduft in
iber 5o Prozent der bekannten Falle beim Menschen
tddlich.445 Selbst bei einer deutlich geringeren Ster-
blichkeitsrate kdnnte das Virus, wenn es zu einer Form
mutiert, die leicht von Mensch zu Mensch lbertragbar
ist, zu einer viel ernsteren globalen Pandemie werden
als der Ausbruch von COVID-19 im Jahr 20

Die aktuellen Stdmme der avidren Influenza haben sich
im letzten Jahrhundert diversifiziert und zirkulieren

in wilden Wasservogelpopulationen.s Anseriformes
(hauptsdchlich Enten und Génse) und Charadriiformes
(M&wen und Kiistenvogel) sind das primdre natirliche
Reservoir von Influenza-A-Viren mit niedriger Viru-
lenz#” Diese Viren werden mit wenig oder gar keinem
Schaden fiir die Vogel Ubertragen.'484

Avidre Influenzaviren kdnnen von wilden Wasservo-
gelpopulationen auf Hausgefliigel libertragen werden.
In asiatischen Landern wie China,s® Thailand™' und
Bangladesch’* werden domestizierte Enten, die fiir die
kommerzielle Produktion geziichtet werden, hdufig

in Reisfeldern ausgesetzt, die sich meist in (ehemals)
natirlichen Feuchtgebieten befinden. Dieser Le-
bensraum wild lebender Wasservogel steht durch die
Intensivierung der Landwirtschaft unter zunehmen-
dem Druck.®® Wdhrend Zugvogel seit Jahrtausenden
in etablierten, sich tiberschneidenden Flugrouten den
Globus liberqueren, ist domestiziertes Gefliigel, das
innerhalb dieser alten Routen geziichtet wird, aus
evolutiondrer Sicht eher neu.

Einschleppungen der Vogelgrippe bei Gefliigel kom-
men hdufig vor, begrenzen sich jedoch in der Regel
selbst oder werden durch Maf3nahmen zur Seuchen-
bekampfung gestoppt. Wenn ein Influenzavirus eine
neue Wirtsspezies infiziert, Uibertragt es sich selten

in einem Ausmaf3, das eine Epidemie auslésen kdn-
nte. Die Ubertragung eines Erregers nimmt hingegen
tendenziell mit der Wirtsdichte zu. Das Wachstum der
Geflugelproduktion in den letzten dreifBig Jahren hat
eine enorme 6kologische Nische flir avidre Influenza-
viren geschaffen.s*ss Nachdem sie auf Hausgeflligel
Ubertragen wurden und in diesen Populationen zirku-
lierten, gab es mehrere Fdlle, in denen das Virus auch
eine begrenzte Fahigkeit zur Infizierung von Menschen
zeigtes

Der Ausbruch der Vogelgrippe in Hongkong Ende des
20. Jahrhunderts &ste die globale Ausbreitung meh-
rerer H5N1-Genotypen™ aus und war das erste Mal,
dass ein rein avidres Influenzavirus beim Menschen

zu Atemwegserkrankungen und Tod fiihrte.s® In den
Jahren vor dem Ausbruch 1997 hatte sich die lokale
Huhnerindustrie in den Aufienbezirken von Hongkong
von Kleinst- und Subsistenzbetrieben zu intensiveren
Haltungssystemen gewandelt. Die Konzentration

der Betriebe nahm zu und erreichte eine Dichte von
20 Betrieben pro Quadratkilometer mit insgesamt
Uiber 400.000 Vdgeln. Die umliegenden Betriebe und
solche, die aus Slidchina importierten, verkauften
Hihner, Enten, Ganse, Wachteln und Tauben an etwa
1.000 Einzelhandelsgeschéfte und Stande in der
Stadt. Die Vogel schlachtete man auf den Markten, wo
etwa 120.000 Stiick Lebendgefliigel taglich verkauft
wurden.s

Es wird angenommen, dass der Stamm der Goose/
Guangdong (Gs/Gd)-Linie, welcher diesen Ausbruch
verursachte, von wandernden Wasservogeln stammt,
die kommerzielle Gefliigelbestdnde in der Umgebung
von Hongkong infizierten.® Der Ausbruch begann mit
dem Tod von 2.000 Vdgeln in einem Zuchtbestand
(100 Prozent Mortalitdt), dem eine Infektion in zwei
nahe gelegenen Bestdnden folgte, in welchen 75 Pro-
zent der Vogel starben. Die erste bekannte menschli-

Industrielle Schweinezucht in Italien. Jo-Anne McArthur/Essere Animali

che Infektion im Zusammenhang mit dem Ausbruch
wurde im Mai 1997 bei einem dreijahrigen Jungen
festgestellt, der dies nicht Uberlebte. Im November
und Dezember wurden weitere Ansteckungen bei
Menschen dokumentiert, gleichzeitig wurde auch
verendendes Gefliigel in Marktstanden positiv auf eine
HsNi1-Infektion getestet. Uber einen weiteren Aus-
bruch in einem lokalen Betrieb wurde am 21. Dezem-
ber berichtet, bei dem sich die Infektion langsam iiber
eine Reihe von Kafigvdgeln verbreitet hatte. Daraufhin
wurde die Entscheidung getroffen, samtliches Gefllgel
von Hongkonger Mdrkten und Betrieben zu toten. Bis
zu 1,5 Millionen Végel wurden anschlieRend vernichtet.
Insgesamt gab es achtzehn gemeldete menschliche
Infektionsfalle im Zusammenhang mit dem Ausbruch,
von denen sechs tddlich verliefen.®

Seit HPAI H5N1im Mdrz 1997 erstmals Gefliigel in
Hongkong infizierte, hat sich eine Vielzahl von Ver-
breitungslinien liber den Globus gebildet, auf denen
Zugvdgel das Virus interkontinental Gibertrugen.’

Seit 1996 sind mindestens 21 Varianten aufgetreten,®
wobei mehr als 40 Genotypen von HsN1-Viren allein

in China gefunden werden konnten'® und das Virus
nun bei Gefliigel in Asien etabliert ist (endemisch).’é56
Neue Hs- und H7-Subtypen, die Menschen infizieren,
sind ebenfalls aufgetreten. Insgesamt wurden bislang
2.644 laborbestdtigte Vogelgrippefdlle bei Menschen in
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mehr als 20 Landern bestatigt.

Der Handel ist klar ein Verbreitungsweg fiir die lokale
und regionale Krankheitstibertragung.®® Sowohl Mark-
te flir lebende Vogel, als auch der legale und illegale
Handel mit Lebendgefliigel abseits der Markte haben
die Krankheit ebenso verbreitet wie Wildvgel'® Die
Ubertragungsmuster der Vogelgrippe zeigen, dass sie
Bestdnde aller Art infizieren kann, selbst in Gebieten
der Welt, in denen hohe Biosicherheit Standard ist.”°
Geflligelpestviren kdnnen sich zu virulenteren Formen
entwickeln, nachdem sie sich in grofden Gruppen von
eng zusammenlebenden Tieren ausgebreitet haben.”
Da Bestande mit LPAI nur milde Krankheitssymptome
aufzeigen, die nicht von anderen hdufig auftretenden
Erkrankungen zu unterscheiden sind, kdnnen die Viren
auf unbestimmte Zeit zirkulieren und allmahlich zu
hoher pathogenen Formen mutieren. Sowohl Hs- als
auch H7-Viren haben diese Fdhigkeit.”? Es gibt mehre-
re dokumentierte Félle, in denen HPAI auftrat, nach-
dem sich LPAI in Hausgefliigelbestdnden ausgebreitet
hatte, z. B. 1994 in Mexiko, 1999 in Italien,”3 2003 in
den Niederlanden,” und 2004 in British Columbia.'”s

In einer 2018 durchgefiihrten Analyse von 39 Féllen

bei Hausgefligel wurde bei allen bis auf zwei Félle in
kommerzieller Geflligelproduktion eine Umwandlung
von LPAl in die hochpathogene Form beobachtet.”®
Wédhrend sich diese Ergebnisse durch die bessere
Beobachtung und Dokumentation in grofden Betrieben
erklaren kdnnten,”” geht man derzeit davon aus, dass
HPAI normalerweise in intensiven Gefliigelaufzuchtbe-
dingungen auftritt,” 7 ' einschlieflich kommerzieller
Freilandhaltung'®' Die meisten dokumentierten Uber-
tragungen fanden in Landern mit hohen Profiten aus
Geflligelzucht statt, die sich zudem in Gebieten mit ho-
her Geflugeldichte befanden. Nur zwei Falle wurden in
landlichen Kleinstbetrieben dokumentiert, die in Italien
und Frankreich in Regionen mit intensiver Gefliigelpro-
duktion lagen.® Wenn neue Influenza-Stamme auftre-
ten, kdnnen sie sowohl durch Wildvégel, als auch lber
den Handel mit Hausgefllgel verbreitet werden.

Trotz der milden anfanglichen Symptome einer Infek-
tion ist das Vorhandensein eines Hs- oder H7-Virus bei
Geflugel aufgrund seines Mutationspotenzials immer
Anlass zur Sorge. Aus diesem Grund verlangt die Welt-
organisation flir Tiergesundheit die Meldung aller Falle
von Hs- oder H7-Vogelgrippe,® auch wenn es sich
dabei nicht um hochpathogene Formen handelt.

Angesichts des enormen globalen Handels mit Indus-
trie- und Kleinbauerngeflligel, der Moglichkeiten fiir
eine Ubertragung zwischen Tier und Mensch schafft,
bleibt die Zahl der HsN1-Vogelgrippefdlle beim Mensch
verhaltnismafiig gering.®s Wenn jedoch Vogel- und

Humaninfluenzaviren das gleiche Individuum infizieren
oder ein Virus allméhlich zu einer neuen, infektidseren
Form mutiert, kdnnte eine Pandemie beim Menschen
auftreten.®®” Das persistente H5N1-Virus in Stidchina
wurde immer wieder in nahe gelegene Lander, wie
Vietnam und Indonesien, eingeschleppt.’®® Das Vogel-
grippevirus hat “eine feste 6kologische Nische”®, und
es ist zu erwarten, dass weitere HPAI-Stdmme entste-
hen werden.*® Es diirfte nur eine Frage der Zeit sein,
bis ein Vogelgrippevirus durch eine Mutation in der
Lage ist, zwischen Menschen libertragen zu werden.
Dies birgt grofies Potenzial fiir eine globale Pande-
mie."2

Sollte es dazu kommen, legen Erkenntnisse aus
vergangenen Virusepidemien nahe, dass die Vorrdte
an Impfstoffen und Virostatika nur eine begrenzte
Wirkung auf die damit verbundene Krankheits- und
Sterblichkeitsrate haben wiirden.”? Da die Viren mu-
tieren und genetisch vielfdltig sind, wdre die Auswahl
der Kandidatenviren fiir die Entwicklung von Human-
impfstoffen schwierig und misste fortlaufend aktual-
isiert werden.”* Auf einen Ausbruch der Vogelgrippe
eines globalen Ausmafies sind wir gesellschaftlich und
medizinisch nicht vorbereitet.

NIPAH-VIRUS

Die Schweinemast war ein bedeutender Faktor bei der
Verbreitung des Nipah-Virus (NiV) und der Erstinfek-
tion des Menschen. Das Nipah-Virus ist nach dem Dorf
Sungei Nipah in Malaysia benannt.”®s Das nattirliche
Reservoir flir NiV ist die Pteropus spp., auch Frucht-
fledermaus genannt, allgemein bekannt als Flughund.
Beim Menschen verursacht eine Infektion mit NiV
Kopfschmerzen, Fieber und Krampfanfille, die zu Be-
wusstlosigkeit fiihren kdnnen.”® Die Sterblichkeitsrate
liegt bei bis zu 75 Prozent.”” Gegenwartig gibt es keine
antiviralen Medikamente gegen die Nipah-Virus-Krank-
heit oder Impfstoffe fiir Tiere oder Menschen.s

Der Ausléser fir das Auftreten von NiV ist ungewiss,
aber es wird angenommen, dass die unmittelbare
Ndhe zu intensiven Schweinemastbetrieben bei der
Nahrungssuche von Fruchtfledermdusen in Obst-
girten die Ubertragung des neuartigen Paramyxo-Vi-
rus erleichtert hat.'® Der Indexbetrieb, in dem der
erste Ausbruch dokumentiert werden konnte, beher-
bergte etwa 30.000 Schweine. Dieser Betrieb lieferte
Jungsauen (junge weibliche Schweine, die noch nicht
geboren haben) und Ferkel an kleinere Betriebe in der
Umgebung.>*°
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Infektionen beim Menschen wurden erstmals 1997
dokumentiert,®' mit letztlich 265 Féllen von viraler
Enzephalitis in Malaysia und 105 Todesfdllen.>* In allen
Fdllen lag ein enger Kontakt mit Schweinen vor.> Die
Krankheit verursachte eine Vielzahl an Symptomen bei
Schweinen, etwa erschwerte Atmung, starker Husten,
Zittern und andere neurologischen Zuckungen. Auch
mildere Krankheitsverldufe wurden beobachtet. Die
Sterblichkeitsrate bei heranwachsenden Schweinen lag
bei 1-5 Prozent, bei Ferkeln jedoch um ein Vielfaches
hoher (ca. 40 Prozent), was moglicherweise darauf
zurlickzufiihren war, dass die Sauen ihre Jungen nicht
saugen konnten.>4

Das Virus verbreitete sich unter Schweinen, die auf
engstem Raum gehalten wurden, moglicherweise
durch oral-nasalen Kontakt, kiinstliche Besamung und
nicht-sterilisierte Nadeln oder Gerdte. Auch Hofhun-
de und Katzen k&nnten bei der Verbreitung des Virus
eine Rolle gespielt haben.**s Das Virus wurde auch von
Betrieben in Gebieten mit hoher Schweinemastdichte
in angrenzende Bundesstaaten Ubertragen.>*® Zum
Zeitpunkt des Ausbruchs hatte die Halbinsel Malaysia
einen Schweinebestand von 2,4 Millionen Tieren. Infi-
zierte Schweine, wie z. B. Ersatz-Zuchtsauen, wurden
sowohl zwischen als auch innerhalb von (malay-
sischen) Bundesstaaten und Betrieben bewegt.>”

Das Virus verbreitete sich auch in anderen Landern.

Im M&rz 1999 wurden in Singapurs Krankenhdusern 11
dokumentierte Félle von fiebriger Enzephalitis oder
Lungenentziindung behandelt, einer davon mit Todes-
folge. Alle Patienten waren mdnnlich und arbeiteten
mit Schweinen im selben Schlachthof.>*® Es wurde fest-
gestellt, dass sie sich bei lebenden Schweinen infiziert
hatten, die aus Malaysia zur Schlachtung importiert
worden waren.**® In dem Bemtihen, die Ausbreitung

zu verhindern, wurden von Ende Februar bis April

1999 insgesamt 901.228 Schweine aus 896 Betrieben
getotet.”"

Der Ausbruch in den Schweinemastbetrieben ver-
ursachte Panik und Trauer unter den Angestellten,
deren Familienmitglieder in einigen Fallen erkrankten
oder starben. Einige Betriebe wurden geschlossen
und die Tiere ohne Futter und Wasser zuriickgelas-
sen. Der Transport von Schweinen zu Verkaufsstdtten
wurde gestoppt und die Tiere in vielen Féllen durch
Erschieen getotet, entweder in Gruben oder in den
Stallen."

Erneute Ausbriiche in Bangladesch und Indien im
Jahr 2001 wurden auf den Verzehr von rohem Dattel-
palmsaft zuriickgefiihrt, der durch Fruchtfledermause
kontaminiert war.?? In diesen Gebieten kam es auch
spater regelmafiig zu Ausbriichen.?3 Im Jahr 2014
wurden siebzehn Menschen mit einem Henipa-Virus
infiziert, wahrscheinlich NiV oder ein eng verwandtes
Virus. Dieses verursachte schwere Erkrankungen bei
Menschen und Pferden im Siiden der Philippinen mit
hoher Sterblichkeitsrate. Die Pferde wurden hochst-
wahrscheinlich von Flughunden infiziert. Es wird
angenommen, dass Menschen beim Schlachten von
infizierten Pferden und/oder durch den Verzehr von
unzureichend gegartem Fleisch dieser Tiere infiziert
wurden. Im weiteren Verlauf wurde die Krankheit von
infizierten Menschen auf andere Menschen Ubertra-
gen.

NiV breitet sich in verschiedenen Teilen der Welt aus
und hat ein Potential fir schwere und grof¥flachige
Krankheitsausbriiche.” Es verursacht in den meisten
Fdllen einen schweren Krankheitsverlauf. In Banglad-
esch und Indien liegt die Sterblichkeitsrate von infizier-
ten Personen bei 70 Prozent. Obwohl die Ubertragung
zwischen Menschen bisher nur begrenzt beobachtet

Wie die Wissenschaftler der Kansas State University und der Avian Flu bereits warnten, hatte das neuartige
neu zusammengesetzte Schweinegrippe-Virus mit Pandemiepotenzial seinen Ursprung bei Schweinen, sie
bezeichneten diese als “virale Mischgefdfie”. In ihrer veroffentlichten Arbeit sagten sie jedoch nicht nur eine
Pandemie voraus - vielmehr erhielten ihre Warnungen im Jahr 2020 besondere Relevanz:

“Obwohl Schweine neuartige Influenzaviren erzeugen kdnnen, die in der Lage sind, Menschen zu infizieren,

ist es derzeit schwierig vorherzusagen, welches spezielle Virus die ndchste menschliche Influenza-Pandemie
verursachen wird. Der Indexfall (“Patient Null”), welcher wahrscheinlich einen Wildvogel, ein Huhn oder eine
Hausente mit einem Schwein und/oder einem Menschen verbindet, kénnte iberall auf der Welt zu finden sein,
aber ein stidostasiatischer “wet market” ist am wahrscheinlichsten der Ort, an dem das nachste Pandemievirus

erzeugt wird.”

Ma W, Kahn RE, and Richt JA. 2009. The pig as a mixing vessel for influenza viruses: Human and veterinary implications. Journal of Molecular and
Genetic Medicine 3(1):158-66. www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2702078/. Zugriff 21. August 2020
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wurde, wird vermutet, dass die Entwicklung eines
neuen Stammes mit anhaltender Ubertragung von
Mensch zu Mensch zu einer der “verheerendsten
Pandemien der Menschheit” werden kénnte.»®

H1N1-SCHWEINEGRIPPE

Fast das gesamte 20. Jahrhundert liber waren Sch-
weine in Nordamerika und Europa hauptsdchlich mit
einem Influenza-Subtyp infiziert, der klassischen Sch-
weinegrippe. Diese nahm wahrscheinlich in der Influ-
enza-Pandemie von 1918 ihren Ursprung7 28 in dessen
Verlauf etwa 50 Millionen Menschen starben.222° Ab
den spdten 1990er Jahren begannen auch neue Influ-
enzastdmme, Schweine zu infizieren.? Eine Hypothese
fiir das neue Auftreten dieser Influenza-Varianten ist
eine Zunahme der Bestandszahlen durch wachsende
Betriebsgréfien.® Eine 2017 verdffentlichte Metaanal-
yse ergab, dass Influenza-Viren in Schweinemastbe-
trieben mit hoherer Besatzdichte und grofierer Anzahl
an Tieren haufiger vorkommen.”s Eine brasilianische
Studie verglich die Prévalenz von Influenza in extensiv-
en und intensiven Schweinebetrieben: etwa ein Viertel
der genommenen Proben aus intensiven Betrieben
konnte als positiv identifiziert werden, wahrend es

in extensiven Bestdnden keine positiven Ergebnisse
gab.

Schweine verfligen in ihren Atemwegen iiber Rezep-
toren®s sowohl flir die Sdugetier- als auch fiir die Vo-
gelgrippe des Typs A, weshalb ein mogliches “dreifach
reassortiertes Virus” mit Abstammung von Mensch/
Végeln/Schweinen Anlass zur Sorge gibt.**¢ Anfang
2009 erschien eine gemeinsam erstellte Ubersicht von
Wissenschaftlern des College of Veterinary Medicine
an der Kansas State University und der Avian Flu Ac-
tion in Cheshire, GroRbritannien. Darin wurde die The-
orie von Schweinen als potentiellen Trdgern von Influ-
enzastdmmen von Menschen und Végeln beschrieben,
was ein Risiko fiir die Entwicklung zukinftiger Pande-
miestdmme bergen kdnnte.?” Die Autoren schrieben
umsichtig und vorausschauend, dass “die Entstehung
neu zusammengesetzter Schweine-Influenza-Viren mit
zoonotischen und pandemischen Potential auch in
modernen Schweinemastanlagen im hintersten Winkel
eines hochindustrialisierten Landes in Nordamerika
oder Westeuropa passieren kdnnte.” 228

Nur wenige Monate nach der Veréffentlichung dieses
Berichts sah sich die Welt zum ersten Mal seit 40
Jahren mit einer Influenza-Pandemie konfrontiert.?
Im Marz und April 2009 kam es zu einem Ausbruch
von Atemwegserkrankungen in La Gloria, Veracruz,
Mexiko. Nachfolgende Tests wiesen darauf hin, dass

mindestens ein Patient mit einem neuartigen Hi1N1-In-
fluenza-Virus infiziert war.2° Friihe Spekulationen
machten eine nahegelegene intensive Schweinemas-
tanlage verantwortlich, obwohl das Unternehmen ang-
ab, dass keine Schweine in seiner Einrichtung infiziert
waren.®" Im April meldeten die U.S. Centers for Disease
Control and Prevention (CDC) zwei Falle in Stidkali-
fornien®* und gaben eine Woche spater an, dass sechs
weitere Personen in Kalifornien und Texas ebenfalls
positiv auf H1N1 getestet wurden. In all diesen Fallen
gab es keinen bekannten Kontakt zu Schweinen, was
darauf hindeutet, dass sie sich wahrscheinlich bei
anderen infizierten Personen infiziert hatten.”? In der
letzten Aprilwoche 2009 berief die WHO ein Not-
fallkomitee ein, um das Auftreten dieses neuartigen
Influenzavirus in Nordamerika zu bewerten .45

Wihrend das erste Ubertragungsereignis vom Sch-
wein auf den Menschen ungekldrt ist, schatzten frihe
Untersuchungen, dass die erste Infektion im La-Glo-
ria-Cluster um den 15. Februar 2009 stattgefunden
haben konnte.* Separate Arbeiten, die genetische
H1iN1-Daten untersuchen, deuten mit einer hohen
Wahrscheinlichkeit darauf hin, dass die Infektion in
Mexiko begann,” was zu der Vermutung fiihrt, dass
das Virus von dort in die Vereinigten Staaten gelangte.
Wiahrend der Ubertragungsweg fiir die pandemische
H1N1-Infektion nicht genau bekannt ist, haben friihere
Untersuchungen von sporadischen Infektionen mit der
dreifachen Schweinegrippe bei Menschen zwischen
2005 und 2009 gezeigt, dass die Patienten in den
meisten Fallen auf Messen, Bauernhéfen oder Markten
fiir lebende Tiere mit Schweinen in Kontakt gekom-
men waren.®

Im Juni, nur zwei Monate nach der Identifizierung von
H1N1, gab die WHO bekannt, dass dieser neuartige
Grippestamm die Kriterien zur Einstufung als Pande-
mie erfiillte.® Zum Zeitpunkt dieser Ankiindigung im
Juni hatten sich fast 30.000 Menschen mit dem Virus
infiziert**® und bis Dezember 2010 waren schdtzungs-
weise 11-18 Prozent der Weltbevdlkerung infiziert.>#' In-
nerhalb des ersten Jahres, in dem das Virus zirkulierte,
konnte die Zahl der Todesfdlle weltweit zwischen
150.000 und 575.000 gelegen haben, so schdtzte die
CDC#

Die Untersuchung der Schweinegrippe in Mexiko
ergab Hinweise auf einen umfangreichen genetischen
Austausch zwischen Menschen und Schweinen, sowie
zwischen in- und auslandischen Schweinen. Durch
Importe von lebenden Schweinen in den 1990er
Jahren wurden wahrscheinlich neue Schweine-Influ-
enzastdmme aus den Vereinigten Staaten und Europa

16

www.hsi.org

HSI WHITE PAPER - NUTZTIERHALTUNG UND VIRALE ZOONOSEN

eingeflihrt.»324 Das Auftreten dieses Pandemies-
tammes stand somit in engem Zusammenhang mit
dem Anstieg der mexikanischen Importe von lebenden
Schweinen.>#

Die Analyse von viralen Vorldufern der HiN1-Variante
bestatigte, dass diese von Schweinen stammten, sie
enthielten aber auch Gene von Vogel-, Human- und
anderen Schweine-Influenza-Stammen,?4° 247 die
moglicherweise schon seit Jahren zirkulieren. Ein
Vorlaufer der HiN1-Pandemie war ein Ausbruch von
Atemwegserkrankungen in Schweinepopulationen im
Mittleren Westen im Jahr 1998.24¢ Bei der Untersu-
chung der Ursache stellten Wissenschaftler fest, dass
“.. die genetische Analyse der 1998 aus Schweinen
isolierten Influenza-Viren zwingende Beweise fiir die
Ubertragung von Influenza-Viren von Menschen und
V6geln auf Schweine und einer genetischen Mischung
der Influenza-A-Viren des Menschen, des Schweins
und der Vgel lieferte” Dies war die erste bekannte
dreifach-ressortierte Schweine-/Vogel-/Human-Influ-
enza*®, der virale Vorlaufer des pandemischen HiN1.
Ernsthafte Besorgnis |8ste auch eine im Juni 2020
veroffentlichte Studie aus, die Uber Provinzen in China
mit hoher Schweinepopulationsdichte berichtete,

in denen es seit 2016 immer haufiger zu Infektionen
mit einem neuen reassortierten H1N1-Virus mit der
Bezeichnung G4 kam. Das neue Virus umfasste die
europdischen und asiatischen Linien der Vogelgrippe,
den mit der Pandemie 2009 assoziierten HIN1-Stamm
und einen nordamerikanischen H1N1-Stamm (mit
genetischem Material von Schweine-, Human- und
Vogelgrippeviren). Die Autoren kamen zu dem Schluss,
dass dieses Virus “alle wesentlichen Merkmale eines
Pandemiekandidaten” aufwies.*°

EBOLA

Im Jahr 1976 wurde das akute virale hdmorrhagische
Fieber bei 318 Menschen in Zaire beschrieben.®' Zu
den Symptomen des Ebolavirus gehoren Fieber,
Muskel- und Kopfschmerzen, gefolgt von Erbrechen,
Durchfall, Hautausschlag sowie inneren und dufieren
Blutungen.®* Ebolaviren, umhiillte RNA-Filoviren, sind
hoch ansteckend und resultieren bei menschlichen
Ausbriichen in Todesraten von bis zu 9o Prozent.?3
Die Ubertragung von Mensch zu Mensch erfolgt durch
direkten Kontakt mit Blut, Sekreten und Sperma von
infizierten Personen.®* Es gibt vier Stdmme, die beim
Menschen Krankheiten verursachen,?5 und auch
Schweine infizieren kdnnen.*® Bei einer Infektion mit
Zaire-Ebola entwickeln diese eine Atemwegsinfektion,
wobei sie das Virus bis 14 Tage nach der Infektion aus
der Mund- und Nasenschleimhaut ausscheiden und

auf diesem Wege andere Schweine infizieren kén-
nen.*’ Im Gegensatz zu der schweren systemischen
Erkrankung, die bei Menschen oft zum Tod fiihrt,
entwickeln Schweine ein respiratorisches Syndrom,
das leicht mit anderen Atemwegserkrankungen von
Schweinen verwechselt werden kann. Somit k&nnen
sie oft unbemerkt ein Wirt fiir das Zaire-Ebolavirus
sein.® Schweine wurden im Labor mit dem Zaire-Ebo-
lavirus infiziert. Obwohl das Risiko, dass sie Menschen
infizieren, sehr gering ist, rat die Erndhrungs- und
Landwirtschaftsorganisation der Vereinten Nationen,
als Vorsichtsmafinahme den Kontakt zu begrenzen.
Schweine seien in Gehegen zu halten, in denen sie sich
nicht mit anderen Arten vermischen kdnnen,?? da die
Folgen einer jeden Ansteckung hdchst bedenklich sind.
Obwohl die Wahrscheinlichkeit hierfiir sehr gering ist,
gibt es zudem Bedenken, dass das Zaire-Ebolavirus in
die Schweinefleischversorgung gelangen und zu einem
lebensmittelbedingten Krankheitserreger werden
konnte.2°

Im Juli 2008 gab es einen Ausbruch des Res-
ton-Stammes des Ebolavirus bei Hausschweinen auf
den Philippinen, der bei Schweinen schwere Atem-
wegserkrankungen und Fehlgeburten verursachte.®
Menschen k&nnen sich mit dem Reston-Ebolavirus
infizieren, und obwohl bisher keine Symptome bei
Menschen nachgewiesen werden konnten, verursacht
es bei Primaten schwere Krankheitsverldufe.?® Der
menschliche Kontakt mit Schweinen kann das Risiko
erhdhen, dass sich das Virus anpasst und fiir Men-
schen infektits wird, was moglicherweise eine weitere
Ebola-Epidemie auslésen kdnnte. 263264

MENANGLEVIRUS

Das Menanglevirus wurde 1997 identifiziert, als die
Trachtigkeitsrate und die Wurfgrofie in einem grofien
Schweinemastbetrieb in New South Wales, Australien,
deutlich zurlickgingen und es zu Totgeburten und
missgebildeten Ferkeln kam.?> Das RNA-Rubulavirus,
verschwand erst 1999 vollstandig aus diesem Be-
trieb.?* Flughunde, die in der Nahe {ibernachteten,
werden als wahrscheinliche Quelle angesehen, da sich
Fledermduse in Queensland spater als Ubertriger
erwiesen.?’” Zwei Arbeiter, die mit dem Ausbruch in
Verbindung gebracht wurden, zeigten Symptome

wie Fieber, Kopfschmerzen, Ausschlag und Ge-
wichtsverlust; die anschlieRende Serologie ergab, dass
eine Ansteckung beim Umgang mit Schweinen die
wahrscheinlichste Ursache fir die Erkrankung war.2
Direkter Kontakt und indirekte Exposition gegentiber
infektiosen Viren in Sekreten, Kot und Urin sind
wahrscheinliche Ubertragungswege von Schweinen
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auf den Menschen.?®® Das Menanglevirus scheint nicht
leicht auf den Menschen libertragbar zu sein, aber
Schweine kdnnen empfangliche Wirte sein, die poten-
ziell in der Lage sind, andere Schweine und Menschen
tiber Schnitt- oder Schiirfwunden zu infizieren.”°

PICOBIRNAVIREN

Picobirnaviren sind kleine RNA-Viren, die erstmals
1988 bei Menschen nachgewiesen wurden und in der
Folge auf der ganzen Welt und auch bei einer Reihe
verschiedener Nutztierarten gefunden wurden.?' %2 pi-
cobirnaviren k&nnen sowohl bei Menschen®” als auch
bei Schweinen chronischen Durchfall mit langerer
Ausscheidung des Virus verursachen und kénnen in
gemeinsamen Umgebungen von Menschen und Sch-
weinen zirkulieren.?4 25 Picobirnaviren in Schweinen
sind genetisch mit solchen in Menschen verwandt?¢
und es wird vermutet, dass die Stamme von Menschen
auf Schweine libertragen werden kénnten.?7 Infi-
zierte Schweine kdnnten persistent infizierte asymp-
tomatische Trager sein und als Quelle der Infektion
dienen.#® Dariiber hinaus wurden in 100 Prozent der
unbehandelten menschlichen Abwasser und in 33
Prozent geklarter Abwasserproben aus Grofistadtge-
bieten in den USA Picobirnaviren nachgewiesen.””® Da
die Virenstdmme bei Menschen und Schweinen so eng
verwandt sind, besteht die Moglichkeit, dass menschli-
che Picobirnaviren Uiber zwar behandeltes, aber nach
wie vor kontaminiertes Wasser in Schweinepopula-
tionen gelangen.

SARS UND ANDERE CORONA VIREN

Coronaviren, vom lateinischen corona (“Krone”,

weil die “Stacheln” dieser Viren einer Sonnenkorona
ahneln), sind grofie RNA-Viren mit einem sehr breiten
Wirtsspektrum und erheblicher genetischer Vielfalt.?*
21 Das erste Coronavirus, das aviare infektiose Bron-
chitisvirus, wurde 1937 entdeckt. 1967 wurden bei der
Elektronenmikroskopie von Proben aus Erkaltung-
serkrankungen beim Menschen Partikel identifiziert,
die diesem stark ahnelten.?®> Stdmme, die Menschen
infizieren, verursachen in der Regel milde Symptome
und wurden bis zum Auftreten des Schweren Akuten
Respiratorischen Syndroms (SARS) nur mit Erkaltun-
gen in Verbindung gebracht.?® Es gibt vier Hauptunter-
gruppen von Coronaviren, von denen jedoch nur zwei
bekannt sind, die Menschen infizieren.?® Coronaviren
sind jedoch bertichtigt fiir ihre Fahigkeit, auf andere
Spezies Uibertragen, katastrophale Ausbriiche zu verur-
sachen.® In den letzten 20 Jahren hat dies zu Aus-
briichen von schweren Atemwegserkrankungen beim
Menschen gefiihrt, darunter SARS, das Middle East

Respiratory Syndrome (MERS) und COVID-19, wobei
die Sterblichkeitsrate bei MERS bis zu 36 Prozent be-
trug.?®¢*% Bevor SARS beim Menschen entdeckt wurde,
waren Coronaviren ein Problem fiir die Veterinar-
medizin, da sie schwere Erkrankungen bei Gefliigel und
Schweinen verursachen kénnen.?828%

Ein alarmierender Ausbruch einer ansteckenden
atypischen viralen Lungenentziindung wurde erstmals
2002 in China beschrieben; im Marz 2003 benannte
die WHO die Krankheit als Schweres Akutes Respir-
atorisches Syndrom (SARS) und gab eine weltweite
Warnung fiir das Virus aus.?° SARS wurde bei leb-
enden Tieren auf dem Markt von Shenzhen in der
Provinz Guangdong nachgewiesen, auf dem eine Reihe
von Wild- und Haustierarten verkauft wurden, die

in Drahtkafigen eingesperrt waren (darunter Biber,
chinesische Hasen, chinesische Muntjac, Hauskatzen,
Frettchendachse, Himalaya-Larvenroller und Marder-
hunde).?' Nachdem SARS-CoV Mitte Februar 2003

in Hongkong gefunden wurde, breitete es sich in der
Folge in 29 Landern aus, wurde bei mehr als 8.000
Patienten nachgewiesen und endete bei mindestens
774 Menschen tddlich.? SARS-CoV, das erste Corona
Virus, von dem bekannt war, dass es beim Menschen
eine schwere Erkrankung verursacht,*3 war mit kei-
nem der zuvor bekannten Coronaviren eng verwandt,
und mogliche Urspriinge des Erregers damals nicht
bekannt.>** Gliicklicherweise verldauft die Erkrankung
mit SARS-CoV-2 milder als bei SARS-CoV; die COVID-
19-Pandemie von 2020 hdtte sonst katastrophaler
verlaufen kdnnen. Die derzeit vorherrschende Theorie
besagt, dass SARS-CoV von Hufeisennasenfledermdu-
sen auf Larvenroller libertragen wurde und es dann
Uber den Wildtierhandel auch Menschen infizierte.?s
Obwohl die Uberwachung von Nutztieren nach dem
SARS-Ausbruch darauf hinwies, dass sich Schweine
mit dem Virus infizieren kdnnten,?® wirken weder
Schweine noch Gefliigel als Verstdrker des Virus und
sind offenbar nicht in der Lage, es auf Menschen zu
Ubertragen.?’

Im Jahr 2016 wurde ein neuartiges Corona Virus,

das Swine Acute Diarrhea Syndrome (SADS-CoV),

in der Provinz Guangdong entdeckt, nur 100 km

vom Ursprung der SARS-Pandemie entfernt.??® Die
Krankheit verursachte einen grofiflachigen Ausbruch
der t&dlichen Erkrankung bei Schweinen in China,
was beim Ausbruch von 2016 zur Vernichtung von
fast 25.000 Tieren fiihrte?*® und bei einem weiteren
Ausbruch 2019 die T6tung von 2.000 Schweinen zur
Folge hatte°° SADS-CoV ist auch als Schweine-Enter-
ic-Alphacoronavirus (SeACoV) und Porcine-Enteric-Al-
phacoronavirus (PEAV) bekannt3°'3°2 Im Gegensatz
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zu SARS-CoV handelt es sich bei SADS-CoV um ein
Alpha-Coronavirus. Obwohl bisher keine Symptome
beim Menschen beobachtet werden konnten, ist noch
nicht vollstandig geklart, ob es die Fahigkeit besitzt,
Menschen zu infizieren.3%33°4 SADS-CoV hat seinen Ur-
sprung wahrscheinlich in Fledermdusen, mit Nagetie-
ren als moglicher Zwischenwirt. Es besteht das Risiko,
dass es erneut zu einer Ubertragung von Schweinen
auf den Menschen kommen k&nnte.3°5 3°¢

Das Porzine Epidemische Diarrhoe Coronavirus
(PEDV) ist eine hochpathogene und t&dliche Corona-
virus-Erkrankung bei Schweinen, die schweren Durch-
fall, Erbrechen und Dehydrierung verursacht und 8o
bis 100 Prozent der Ferkel tétet37 Schwere Aus-
briiche traten in Asien und Europa auf, bevor das Virus
Anfang 2013 explosionsartig auch in den Vereinigten
Staaten auftrat und den Tod von Uber acht Millionen
Ferkeln zur Folge hatte.3*® PEDV wird hauptsdchlich
liber fakal-orale Ubertragung verbreitet, kann aber

“Das 20. Jahrhundert war eine Zeit beispielloser
Okologischer Verdanderungen, mit einem
dramatischen Riickgang der natiirlichen
Okosysteme und der biologischen Vielfalt

und einer ebenso dramatischen Zunahme von
Menschen und Haustieren. Nie zuvor wurden
so viele Tiere von so vielen Menschen gehalten
- und nie zuvor gab es so viele Mdglichkeiten fiir
Krankheitserreger, von Wild- und Haustieren
durch die biophysikalische Umwelt auf den
Menschen (iberzugehen und zoonotische
Krankheiten oder Zoonosen zu verursachen.”

United Nations Environment Programme. 2016. UNEP Frontiers
2016 Report, Emerging Issues of Environmental Concern,

S18. wedocs.unep.org/bitstream/handle/20.500.11822/7664/
Frontiers_2016.pdf?sequence=1&isAllowed=y. Zugriff 21. August
2020.

auch Oberflachen kontaminieren und von Schweinen
verbreitet werden, die nicht krank erscheinen.® Ob-

wohl es noch nicht auf andere Arten libergesprungen
ist, stellt es trotzdem eine potenzielle Bedrohung dar,
da es menschliche Zellen infizieren kann und anderen
genetisch vielfdltigen und anpassungsfahigen Corona-
viren dhnelt. 33"

KRANKHEIT “X”

Seit 2018 fiihrt und aktualisiert die WHO eine Liste
von prioritdren Krankheiten mit epidemischem Po-
tenzial, fir die keine oder nur unzureichende mediz-
inische Mittel bekannt sind. Die WHO weist darauf hin,
dass es sich weder um eine vollstandige Liste handelt
noch versucht sie, die wahrscheinlichsten Ursachen

der nédchsten Epidemie vorherzusagen. Die Liste
enthdlt derzeit COVID-19, das Ebola-Virus, SARS und
das Nipah-Virus, welche hier ausfiihrlich beschrieben
wurden. Zusatzlich zu diesen spezifischen Krankheiten
fihrt die WHO auch die “Krankheit X”, die “das Wis-
sen reprasentiert, dass eine ernste internationale Epi-
demie durch einen Erreger verursacht werden kénnte,
von dem derzeit nicht bekannt ist, dass er menschliche
Erkrankungen verursacht” 3>

Schlussfolgerungen

Das “One Health”-Konzept erkennt an, dass die men-
schliche Gesundheit eng mit der Gesundheit der Tiere
und unserer gemeinsamen Umwelt verbunden ist.3?
Die Art und Weise, wie wir als Gesellschaft mit Tieren
umgehen, hat ernsthafte Auswirkungen auf die globale
Gesundheit. Zoonosen treten auf, wenn das Tierwohl
nicht gewahrleistet ist, entweder durch Haltungsbedi-
ngungen in intensiven Produktionsanlagen und/oder
auf Lebendtiermarkten, wenn sie lokal oder inter-
national transportiert werden, oder wenn die Land-
wirtschaft in den Lebensraum von Wildtieren eingreift.
Ein Virus, das die ndchste globale Pandemie verursa-
chen wird, kdnnte bereits unter Nutztieren zirkulieren.
Wir kénnen Epidemien zwar nicht ausschliefen, aber
wir kdnnen die Wahrscheinlichkeit verringern, dass die
ndchste Pandemie durch riskante landwirtschaftliche
Praktiken ausgeldst wird. Umfassende Verdnderungen
beginnen bereits zu greifen; im Juli 2020 kiindigte Chi-
na an, das Schlachten und den Verkauf von Gefliigel
auf Mdrkten fir lebende Vgel schrittweise einzustel-
len.34

Eine wissenschaftliche Einordnung des Umweltpro-
gramms der Vereinten Nationen aus dem Jahr 2020
bewertet die steigende Nachfrage nach tierischem
Eiweifd und die nicht nachhaltige Intensivierung der
Landnutzung als “wichtige anthropogene Triebkréfte
flir das Auftreten von Zoonosen” 3 Eine gut struk-
turierte, sorgfaltig durchdachte Nahrungsmittelpro-
duktion sollte einen ganzheitlichen Okosysteman-
satz umfassen, der das Wohlergehen der Tiere und
die Gesundheit des Planeten zusammen mit dem
wachsenden Nahrungsmittelbedarf der Weltbevolker-
ung beriicksichtigt.

Die Zunahme der globalen Nutztierpopulationen ist
betrachtlich. Fast 3 Milliarden Enten, iber 7 Milliarden
Hihner, fast 1,5 Milliarden Schweine und liber 68
Milliarden Masthiihner wurden 2018 weltweit ges-

chlachtet.#® Hohere Einkommen in Schwellenldndern
flihren zu einer Veranderung der Erndhrungsgewohn-

heiten, und der Pro-Kopf-Verbrauch von Nahrung-
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smitteln tierischen Ursprungs steigt in Landern mit
niedrigem bis mittlerem Einkommen 37 Die wachsende
Nachfrage nach tierischem Eiweif3 und nach Milchpro-
dukten wird oft nicht infrage gestellt. Allerdings stellen
die aufkommenden Krankheitsrisiken sowie Umwelt-
und Tierschutzbedenken, die mit dem beispiellosen
Wachstum der Nutztierhaltung einhergehen, die
Sinnhaftigkeit dieser Entwicklung von Nahrungsmittel-
konsum in Frage.

Elizabeth Maruma Mrema, die amtierende
Exekutivsekretdrin des Ubereinkommens Uber die
biologische Vielfalt (CBD), sagt dazu:

“. ... die aus COVID 19 und anderen Epidemien
gezogenen Lehren weisen auch auf die
Notwendigkeit einer koordinierten Aktion hin,
die von einer langfristigen Vision getragen wird;
einer, die es uns erméglicht, unser kollektives
Verstdndnis von und unsere Beziehung zur
nattirlichen Welt grundlegend zu verdndern,
um zukiinftige Pandemieausbrtiche so weit wie
moglich zu verhindern”

Maruma Mrema, E. 2020. Erkldrung, 7. April. United National
Convention on Biological Diversity. www.cbd.int/doc/speech/2020/
Sp-2020-04-07-health- en.pdf. Zugriff 21. August 2020

Die Ublichen “L&sungen”, um diese Bedrohung von
Krankheiten durch die Ausweitung und Intensivierung
der Tierhaltung zu vermeiden, wie z. B. eine verstérkte
Uberwachung von Farmen und Mérkten,® eine Ver-
besserung der Biosicherheit,?*3** und eine verstérkte
Aufkldrung und Schulung von Landarbeitern3 32, sind
jedoch nur vorriibergehende Maftnahmen, die das
Ausgangsproblem nicht an der Wurzel packen. Eine
viel effektivere und weitreichendere Option ist es,
unsere Abhdngigkeit von tierischen Lebensmitteln in-
sgesamt zu reduzieren. Eine solche Umstellung wiirde
die Dichte der Tierpopulationen und Tiertransporte,
die Tiere und Krankheiten in neue Regionen bringen,
reduzieren. Dies kdnnte auch die Besatzdichte und die
Anzahl der Tiere reduzieren, die in den verbleibenden
Intensivsystemen gehalten werden. Ein héheres Tier-
wohl durch kafig- und verschlagfreie Alternativhaltung
kénnte damit einhergehen.

Eine Alternative zur Deckung des wachsenden Pro-
teinbedarfs ist die Reduzierung der Fleischproduktion
durch eine Umstellung auf neue pflanzliche Optionen.
Die Reduzierung des Fleischkonsums durch Bemiihun-
gen wie die “Meatless Monday”-Kampagne3* (in
Deutschland als ,Veggie-Day“ in manchen Kantinen
bekannt) oder teilweiser Ersatz durch pflanzliches
Eiweif? in Hackfleisch und verarbeiteten Fleischsor-

ten®4 sind praktikable Optionen. Eine weitere po-
tenzielle Alternative ist kultiviertes Fleisch, das mit
In-vitro-Gewebezlichtungstechniken hergestellt wird.3
¥ Fleischersatzprodukte sind heute weithin verfiigbar
und eine diese Optionen fordernde Politik kdnnte un-
sere Abhdngigkeit von der industriellen Landwirtschaft
grundlegend verdndern und die damit verbundenen
Krankheitsrisiken reduzieren.

Zwar wurde die COVID-19 Pandemie nicht explizit
vorhergesagt - in ungewisser Zeit und ungewissem Ur-
sprungsort sind zukiinftige Pandemien hingegen sehr
wohl zu erwarten. Die Intensivierung und Industrialis-
ierung der Nutztierhaltung schafft eine grofie, anfdl-
lige, antigenfreie Population, welche sich die Natur
zunutze machen wird. Die Befriedigung der globalen
Nachfrage nach tierischem Protein durch die Inten-
sivierung der Produktion verdndert die virale Wirts-
dynamik und schafft neue Wege fiir die Verbreitung
von Viren und die Evolution neuer Virusstdamme. Die
industrialisierte Landwirtschaft ist nur einer von vielen
Risikofaktoren fiir das Auftreten und die Ausbreitung
von Krankheiten. Intensiv geziichtete Tiere spielen
jedoch eine entscheidende Rolle als Zwischenwirte,
indem sie Tierviren, die normalerweise wenig Kontakt
zu alternativen Wirten hdtten, in engen Kontakt mit
Menschen bringen.?73# Wahrend SARS-CoV-2 offen-
bar auf einem Wildtiermarkt entstanden ist, kdnnte
der ndchste Ausbruch genauso gut mit intensiver
Landwirtschaft in Verbindung gebracht werden, wie
Mediziner und Wissenschaftler bereits warnen 3933

COVID-19 hatte grof3e Auswirkungen auf die 6ffen-
tliche Gesundheit, aber ein virulenteres Virus mit der
gleichen Infektionsrate k&nnte sich noch viel verheer-
ender auswirken. Die weltweite Reaktion auf COVID-19
hat gezeigt, dass eine koordinierte Aktion liber Lander
hinweg zwar die Auswirkungen auf die &ffentliche
Gesundheit verringern kann. Ein viel gréfierer und
dringenderer Schwerpunkt sollte hingegen auch auf
die Pravention zukinftiger Pandemien gelegt werden
- indem wir unser Nahrungsmittelsystem grundlegend
umstrukturieren und die Abhangigkeit von tierischem
Protein verringern.
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