
Antworten auf Fragen aus der gemeinsamen 

Online-Veranstaltung zur Hochpathogenen Aviären Influenza (HPAI)  
am 04.06.2026 14:00 – 15:30 Uhr 

 

Vortragsthema: 

Aktuelle epidemiologische Lage und molekulare Surveillance der HPAI in Deutschland 

2025/2026: Neue Dynamiken im Ausbruchsgeschehen und ihre genomischen 

Signaturen (Pohlmann - FLI)  

 

Frage: 
Bisher kannte ich den Begriff "clade" für die Unterteilung der HPAI Stämme, wo ist der 
Unterschied zu "Subgenotyp"? 
Antwort: 
Der Begriff "clade" bezieht sich auf das HA Segment (z.B. alle H5 aktuelle clade 2.3.4.4b). Der 
Genotyp umfasst das gesamte Genom, also eine Anordnung aller Segmente. Da jetzt neu 
Varianten von diesen auftreten, die keine neue Segmentkonstellation haben, aber deutlich 
unterschiedlich sind, verwenden wir als Unterteilung den Begriff "Subgenotyp". 

 

Vortragsthema: 

HPAIV-Ausbrüche 2025/2026 in Niedersachsen: Untersuchungen im LAVES, 

Sequenzierungsergebnisse und epidemiologische Schlussfolgerungen (Brackmann, 

Bächlein, Jeske, Zani - LAVES)  

 
Frage: 
Gab es eine Übertragung vom Kranich auf Hausgeflügel? 
Antwort:  
Grundlage für die dargestellten Analysen sind die eingesandten Proben und die daraus 
resultierenden Sequenzen. Die vorhandenen Daten lassen den Rückschluss zu, dass das 
Ausbruchsgeschehen im LK CLP nicht unmittelbar auf infizierte Kraniche zurückzuführen ist. AIV-
Sequenzen, die aus anderen Ausbruchsbetrieben gewonnen wurden (z.B. LK DH), weisen 
hingegen eine deutlich höhere Ähnlichkeit zu Kranich-Sequenzdaten auf. Dies ist allerdings kein 
Beleg für eine direkte Übertragung.  
 
Frage: 
Können Sie etwas zu der Korrelation zwischen "Kranichcluster" und den Ausbrücken in WL 
sagen? 
Antwort:  
Bisher haben wir die Analysen nur für die genannten LK durchgeführt.  
 
Frage: 
Können Sie eine zusammenfassende Darstellung zu den Zusammenhängen der Sequenzierung 
und den Einträgen in Hausgeflügelbeständen geben? 
Antwort: AIV-Sequenzdaten aus vier LKs wurden analysiert: CLP, DH, EL und OL. Dazu wurden 
pro Landkreis alle AIV-Sequenzdaten aus entsprechenden Ausbruchsbetrieben und alle 
Wildvogel-AIV-Sequenzen (außer Region/Stadt Hannover) in einem Untersuchungsgang 
kombiniert. Zusammengefasst lässt sich aus den erstellten phylogenetischen Bäumen Folgendes 
ableiten: 
LK CLP: Die vorhandenen Daten lassen den Rückschluss zu, dass das Ausbruchsgeschehen im 
LK CLP nicht unmittelbar auf infizierte Kraniche zurückzuführen ist. Fast alle Nutzgeflügel-AIV-
Sequenzen gehören einer monophyletischen Gruppe an, sind also untereinander genetisch eng 
verwandt. 
LK DH: Ein Ausbruchsbetrieb war mit einer AIV-Variante infiziert, welche eine starke Ähnlichkeit 
zu in Kranichen detektierten AIV-Sequenzen aufweist. Auffällig ist weiterhin, dass in zwei 
Legehennen-Betrieben jeweils das gleiche Virus detektiert wurde.  



LK EL: Es liegen mehrere Sequenzen aus Ausbruchsbetrieben vor, die nicht mit dem großen 
Cluster, in welches die Kraniche fallen, zusammengehören. Auffällig sind hingegen sechs 
Nutzgeflügel-AIV-Sequenzen, die sich in zwei Cluster aufteilen, von welchen das erste zwei, das 
zweite vier Sequenzen enthält. In jeder dieser Gruppe ist die genetische Beziehung der 
Sequenzen zueinander sehr hoch.  
LK OL: Die Virussequenzen von vier Ausbruchsbetrieben clustern paarweise und stehen in 
Beziehung zum Cluster, das v.a. von Kranichsequenzen gebildet wird. Drei andere Sequenzen 
aus Ausbruchsbetrieben gehören dem o.g. Viruscluster an, das von Sequenzen aus CLP-
Ausbruchsbetrieben dominiert wird.    
 
Es ist auffällig, dass kaum enge Übereinstimmungen der Virussequenzen zwischen gehaltenen 
Vögeln und Wildvögeln vorliegen. Es stellt sich die Frage, ob entscheidende Sequenzen der 
Wildvögel fehlen, die räumlich und zeitlich zu den Ausbrüchen bei gehaltenen Vögeln passen. 
Aufgrund der vorliegenden Datenlage lassen sich deshalb nur Hypothesen sowohl zum 
Viruseintrag in Hausgeflügelbestände als auch zur Virusausbreitung aufstellen. In einigen Fällen 
kann aufgrund der hohen Übereinstimmung der Virussequenzen ein direkter Zusammenhang 
zwischen den Ausbrüchen nicht ausgeschlossen werden. Zusammenfassend ist zu sagen, dass 
eine unzureichende oder nicht vollständige Biosicherheit in Kombination mit einer hohen Viruslast 
in der Umwelt eine große Rolle spielt. 
 
Frage: 
Außer der Verbreitung über die Atemluft ist doch sicherlich auch die Verbreitung über Kot und 
nachfolgend Schuhwerk, Traktorreifen etc. von Bedeutung, oder? 
Antwort: 
Die Virusausbreitung über Atemluft von infizierten Tieren wurde besonders herausgestellt, da sie 
unabhängig von Biosicherheitsmaßnahmen ist und beeinflusst werden kann durch eine frühe 
Erkennung infizierter Tiere.  
Die Virusausbreitung über Kot und nachfolgend Schuhwerk, Traktorreifen etc. ist ebenfalls von 
großer Bedeutung und kann durch geeignete Biosicherheitsmaßnahmen verhindert werden.  
Anmerkung gemäß FLI FAQ HPAI: Bereits geringe, anhaftende Spuren von virushaltigem Kot 
bzw. Nasensekreten von Wildvögeln oder Geflügel aus anderen infizierten Beständen reichen für 
die Übertragung aus. 

 
 
Frage: 
Wie groß ist die Eintragung von heimischen Wildvögeln, die das ganze Jahr über vor Ort sind? 
Sind dort Zusammenhänge bei den Sequenzierungen zu Hausgeflügeleinträgen festgestellt 
worden? 
Antwort: 
Das Geflügelpestgeschehen bei Wildvögeln ist saisonal bedingt i.d.R. in den Sommermonaten 
stark rückläufig. So gab es beispielsweise im Mai 2026 nur drei Fälle von HPAI bei Wildvögeln in 
Niedersachsen. Das spiegelt sich auch in der aktuellen FLI-Risikobewertung wider, in der das 
Risiko des Eintrags, der Aus- und Weiterverbreitung von HPAI H5-Viren in Wildvogelpopulationen 
innerhalb Deutschlands als gering bewertet wird. 
Dementsprechend liegen aus den Sommermonaten nur sehr wenig Proben von Wildvögeln vor. 
Da auch die Ausbrüche bei Hausgeflügel im Sommer stark zurückgehen, können für diese 
Zeiträume keine Aussagen über zusammenhängende Sequenzen getroffen werden. 
 

Frage: 
In der Vergangenheit hatte die AI-Virus-Übertragung durch Wind einen großen Einfluss. 
Anmerkung gemäß FLI FAQ HPAI: 
Für die Einschleppung von Geflügelpestviren in Geflügelbestände kommen eine Reihe von 
Faktoren in Frage. In Freilandhaltungen sind direkte Kontakte des Geflügels mit infizierten 
Wildvögeln möglich. Aber auch in scheinbar geschlossene Stallhaltungen kann das Virus durch 
indirekte Kontakte eindringen: Unter anderem stellen die Einstallung von Tieren, Personen- und 
Fahrzeugverkehr, Waren, Futter und Wasser Risiken für eine Einschleppung dar. Hierbei ist vor 
allem der indirekte Eintrag über mit Virus etwaig verunreinigtem Futter, Wasser, Geräten oder 
Einstreu in Betracht zu ziehen. Bereits geringe, anhaftende Spuren von virushaltigem Kot bzw. 
Nasensekreten von Wildvögeln oder Geflügel aus anderen infizierten Beständen reichen für die 

https://www.openagrar.de/servlets/MCRFileNodeServlet/openagrar_derivate_00068710/FLI-Information-FAQ-Gefluegelpest-2026-01-30_kor.pdf
https://www.openagrar.de/servlets/MCRFileNodeServlet/openagrar_derivate_00071149/FLI-Risikoeinschaetzung_HPAI_H5_2026-06-05.pdf
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Übertragung aus. In einigen Fällen eng benachbarter Haltungen wird auch eine windvermittelte 
Übertragung über die Luft nicht ausgeschlossen. 
 
Frage: 
Entkräften diese Ergebnisse die Aussage, dass von der konventionellen Haltung eine Gefahr für 
Wildvögel ausgeht? 
Antwort: 
Die Ergebnisse der Sequenzierung können diese Aussage nicht entkräften. Empfängliche 
Wildvögel können sich durch direkten oder indirekten Kontakt bei mit HPAI infiziertem 
Hausgeflügel anstecken – und umgekehrt. Wichtigster Schutz für Wildvögel wie Hausgeflügel ist 
deshalb die entsprechende Biosicherheit. Die Ergebnisse der Sequenzierung geben Hinweise 
darauf, dass insbesondere in Gegenden mit hoher Geflügeldichte, die Virusausbreitung innerhalb 
der Geflügelhaltungen stattfindet. 

 

Vortragsthema: 

Der eine hat’s – der andere nicht: Identifikation verhaltensbedingter Ursachen für 

Ausbrüche der aviären Influenza in niedersächsischen Geflügelbeständen (Schulz, 

Held - FLI)  

Keine Fragen im Chat. 

 


