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Die Studie
 Zoonose-Erreger können von Wildtieren auf den Menschen übertragen werden

 Verbreitung von  Zoonose-Erregern in Wildtieren?

 Probenbezug über das seit 2018 am BfR laufende LaBeOH-Projekt 
(„Landnutzungsbezogene Bewertungsverfahren, One-Health-Konzepte“)

 Wildstudie MOPED – Monitoring Prävalenz Epidemiologie 

 Probenahme-Planung & Organisation mit den Bundesforsten über 8SZ

 Enge Zusammenarbeit mit Fachgruppe 45

 Kotproben von Wildschweinen und drei Wildwiederkäuer-Arten                                                
(Rehwild, Damwild, Rotwild) 

 Lebern von Wildschweinen
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Wildschweine & Wildwiederkäuer
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Wildschwein (Sus scrofa)
Quelle: Wikipedia (Dama dama)(Capreolus capreolus) (Cervus elaphus)

Quelle: www.jagdverband.de



Ziel der Untersuchung
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• Darminhalt direkt nach der Jagd 
entnommen

• RNA-Extraktion aus den Kot-
Suspensionen

• Analyse mittels RVA-spezifischer 
real-time RT-PCR

• Prävalenz Rotaviren

• Sequenzanalysen und Bestimmung 
der G- und P-Typen

• Leber direkt nach der Jagd 
entnommen

• RNA-Extraktion aus der Leber 
(Methode: L 06.17.01)

• Analyse mittels RVA-spezifischer 
real-time RT-PCR

• Prävalenz HEV

• Sequenzanalysen und Evaluierung 
der HEV3-Subtypendiversität in 
HEV-positiven Proben



Rotaviren in Wildschweinen und Wildwiederkäuern 
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pnas.org 

Rotavirus



Rotaviren

 weltweit die häufigste Ursache für virale Gastroenteritis bei Kleinkindern 

 bis zum Alter von 3 Jahren haben 90 % aller Kinder eine Rotavirus-Infektion durchgemacht

 in den letzten 10 Jahren 23.000-48.000 gemeldete Fälle pro Jahr in Deutschland

 geschätzte 129.000 Todesfälle pro Jahr wegen Dehydrierung in Entwicklungsländern (Afrika und Asien)

 fäkal-orale Übertragung (Schmierinfektionen, Oberflächen)

 kontaminiertes Trinkwasser (Entwicklungsländer!)
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Beide seit 2009 von WHO weltweit empfohlen.



Rotaviren: Genom

 unbehüllte Partikel, komplexer dreischichtiger Aufbau: äußeres 
(VP4 & VP7), mittleres (VP6) und inneres (VP2) Kapsid

 segmentiertes Doppelstrang-RNA-Genom (11 Segmente)

 Jedes Segment kodiert für ein Struktur- bzw. 
Nichtstrukturprotein

 VP6: gruppenspezifisches Antigen, stark konserviert

• anhand VP6 Zuordnung zu einer Rotavirus-Gruppe 
möglich 

 VP4 & VP7: primäre Antigene der Rotaviren

• dienen zur Einteilung in verschiedene Genotypen 
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Rotaviren: Evolution & Klassifizierung
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 Gruppen A-J sowie K & L bekannt

 Gruppen A-C infizieren Menschen

 Gruppe A am wichtigsten

 segmentiertes Genom fördert 
„Reassortment“ (Mechanismus, der zur 
Evolution der Rotaviren beiträgt) 

Gruppen 
E,I,JWichtigstes Rotavirus beim Menschen 

und bei einer Vielzahl von Säugetier-
und Vogelarten.

Zahlreiche RV-Typen vorhanden!



Rotaviren A: Reassortment
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 Austausch einzelner Genomsegmente innerhalb 
mehrerer RV-Typen 

 Entstehung neuer RV-Typen „Reassortanten“
 sehr hohe genetische Diversität
 verschiedene G („Glykoprotein“ - VP7)- und 

P („Protease-sensitiv“ - VP4)-Typen
 Erweiterung des Systems für RVA, wobei alle 11 

RNA-Segmente verwendet werden (basierend auf 
Sequenzanalysen)                                                     
(Matthijnssens et al., 2008; J. Virol. 82:3204-3219). 



G3P[3]

G3P[14]G9P[19]

(G5, G12, P[6])

G10P[11]

(G6, G8)

 „typische humane Stämme“: G1, G2, G3, G4 & P[4], P[8], P[9], P[10] 
 umfangreiche Sequenzierungen nehmen zu
 Viele etablierte menschliche Stämme enthalten Genomsegmente tierischen Ursprungs
 Austausch bereits vor längerer Zeit erfolgt

Rotaviren A: Reassortment 
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Rotaviren A: genetische Diversität

 Aktuell 42 verschiedene G-Typen (VP7) & 58 P-Typen (VP4) 

 i.d.R. bestimmte G/P-Kombinationen mit bestimmten Wirtsarten assoziiert

 Reassortment zwischen tierischen und humanen RVA-Stämmen möglich & bekannt

 neue Kombinationen mit potenziell neuen Viruseigenschaften

 in Haustieren/Nutztieren weit verbreitet (Durchfall, chronische Wachstumsstörungen & Verkümmerung)

 kürzlich auch bei Wildtieren beschrieben                                                                                     
(Fledermäuse, Nagetiere, Spitzmäuse)

 Wenige Daten zu RVA in Wildschweinen in Japan, Tschechien, Kroatien                                                                                               
oder in Rehwild in Slowenien, in Hirschen aus Südkorea

 Kaum Daten zu RVA in Wildschweinen/ Wildwiederkäuern in Deutschland
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Rotaviren: Ergebnisse (2019-2022)

24 Jagdgebiete in Brandenburg 

 197 Wildschwein-Proben: 2 positiv (1 %)

 152 Rehwild-Proben: 2 positiv (1,3%)

 95 Damwild-Proben: 2 positiv (2,1%)

 28 Rotwild-Proben: 0 positiv
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472 Proben: 6 positiv (1,3%)
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Tierart Altersklasse Jahr Gebiet Ct-Wert

Damwild 2-3 Jahre 2019
Zerweliner Heide

(Uckermark)
35,9

Wildschwein 1-2 2019
Rüthnicker Heide

(Oberhavel)
35,1

Wildschwein < 1 Jahr 2019
Rüthnicker Heide

(Oberhavel)
35,5

Rehwild < 1 Jahr 2019
Wittstock/Rossower Heide

(Ostprignitz-Ruppin)
35,4

Rehwild < 1 Jahr 2021
Markgrafpieske

(Oder-Spree)
35,8

Damwild < 1 Jahr 2021
Zerweliner Heide

(Uckermark)
37,3

Rotaviren: Ergebnisse



Bestimmung des G-Typs anhand VP7
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VP7 
RVA/Dog-tc/ITA/RV52-96/1996/G3P[3]-HQ661128

RVA/Dog-wt/HUN/135/2012/G3P[3]-KJ875796

RVA/Cat-tc/JPN/FRV348/1994/G3P[3]-LC328207

RVA/Simian-tc/USA/RRV/1975/G3P[3]-EU636932

RVA/Lapine-wt/CHN/N5/1992/G3P[14]-JQ423907

RVA/Env -wt/SVN/V1_09_KL1/2009/G3P[x]-JF830580

RVA/Env -wt/SVN/V1_09_KL2/2009/G3P[x]-JF830581

292-Fallow deer-OQ161698

324-Fallow deer-OQ161693

RVA/Human-wt/THA/CMH-S015-19/2019/G3P[10]-MW331234

RVA/Human-wt/THA/CMH079-05/2005/G3P[10]-EU791924

RVA/Human-wt/THA/CMH222/xxxx/G3P[x]-AY707792

RVA/Pig-tc/CHN/4S/xxxx/G3P[x]-L10361

RVA/Pig-wt/UK/RO8-G3/2011/G3P[x]-KJ135166

RVA/Pig-wt/UK/RO10-G3/2011/G3P[13]-KJ135167

489-Wild boar-OQ161694

490-Wild boar-OQ161695

RVA/Human-tc/JPN/AU-1/1982/G3P3[9]-D86271

RVA/Pig-wt/BEL/12R006/2012/G3P[6]-KM820732

RVA/Pig-wt/ESP/Teruel128484/2019/G3P[7]-MZ643348

RVA/Pig-wt/ESP/Valladolid125688/2019/G3P[x]-MZ643346

RVA/Human-tc/GBR/A64/1987/G10P11[14]-A01321

RVA/Cow-tc/JPN/KK3/1983/G10P[11]-LC133563

RVA/Ov ine-wt/Northern Ireland/R2WTA65/2014/G10P[15]-OL988994

272-Roe deer-OQ161697

RVA/Bov ine-wt/CAN/FMV-077415/2009/G10P[x]-JX470517

RVA/Cow-tc/USA/B223/1983/G10P[11]-X57852

RVA/Cow-tc/JPN/AzuK-7/2007/G10P[11]-LC553633

RVA/Cow-tc/JPN/GB1-76/2006/G10P[11]-LC553589

RVA/Human-tc/USA/Wa/1974/G1P1A[8]-K02033

RVA/Turkey-tc/IRL/Ty-3/1979/G7P[17]-AB080737

RVA/Common Shrew-wt/GER/KS11-0893/2010/G42P[58]-ON988161
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Bestimmung des P-Typs anhand VP4

Rehwild-Stamm

Wildschwein-Stämme

Damwild-Stamm
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Bestimmung des P-Typs anhand VP4

Rehwild-Stamm

Wildschwein-Stämme

Damwild-Stamm

 Die gefundenen Rotavirus-Stämme scheinen
an die jeweilige Wirtstierart angepasst zu sein

 Zoonotische Übertragbarkeit auf den Menschen 
ist aber nicht auszuschließen



Hepatitis E Viren in Wildschweinen
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ucdavis.edu 

Hepatitis E Virus



Hepatitis E Viren 
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 unbehüllt ∅ 30-40 nm

 (+) ssRNA Genom ( ca. 7,2 kb)

 gehört zur Familie Hepeviridae

 Subfamilie Orthohepevirinae (and Parahepevirinae)

 4 Genera:  Paslahepevirus und Rocahepevirus

Paslahepevirus balayani :
 8 Genotypen
 1-4 Human-pathogen

 3+4 Zoonosen
 HEV3: 13+ Subtypen

Paslahepevirus alci



Hepatitis E Viren 
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 HEV weltweit verbreitet

 HEV1&2 vorwiegend durch kontaminiertes 
Trinkwasser übertragen

 HEV3&4 zoonotische Übertragung durch 
Schweine und Wildschweine

 HEV (HEV3) kann beim Menschen
Leberentzündungen hervorrufen

 Bei Risikogruppen chronische Hepatitis E 
möglich

 Verlauf aber oft asymptomatisch



Hepatitis E Viren 
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Source: https://survstat.rki.de (11.03.2024)

 HEV Erkrankungs-Fälle 2018-2022
 ca. 3500/Jahr in Deutschland
 ca. 300/Jahr in Berlin/Brandenburg

 Seroprävalenz in Menschen (Deutschland)
 4-25 % (Faber et al. 2018)



• HEV 3 in Hausschweinen und Wildschweinen:

• HEV 3 Subtypen in Wildschwein: HEV 3a, 3c, 3e, 3f, 3i, 3k, HEV 3* (*nicht klassifiziert) 

• HEV 3 Subtypen bei Menschen: 3c, 3e, 3f, HEV 3*

• Übertragung durch Verzehr von kontaminierten, nicht ausreichend erhitztem Fleisch 
/Innereien/Fleischprodukten
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HEV RNA und Seroprävalenz für die Reservoir-Tiere in Deutschland

Wirt Seroprävalenz RNA Nachweisrate

Hausschwein 43-67 % 1-17%

Wildschwein 12-45 % 4-38%
Quelle: Johne et al. 2022

Hepatitis E Viren 
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25 Jagdgebiete in Brandenburg 

HEV: Ergebnisse (2019-2022)

 HEV in 9/25 Jagdgebieten nachgewiesen

 14/275 Proben HEV-positiv

5 % gesamt

275 Proben: 14 positiv (5%)
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HEV: Ergebnisse (2019-2022)
An
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Beprobte Tiere HEV-positive Tiere
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HEV 3* (MF959764)

HEV 3h

HEV 3a

Eine weitere Sequenz (kein 
Vollgenom) zu HEV 3e 

zugeordnet 

HEV3 Subtypen in 
Wildschweinen
anhand von HEV-
Vollgenomen, 
Berlin/Brandenburg 
2019-2022

Verschiedene Subtypen am selben 
Standort innerhalb der gleichen 

Jagdsaison 
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HEV 3* (MF959764)

HEV 3h

HEV 3a

Eine weitere Sequenz (kein 
Vollgenom) zu HEV 3e 

zugeordnet 

HEV3 Subtypen in 
Wildschweinen
anhand von HEV-
Gesamtgenomen, 
Berlin/Brandenburg 
2019-2022

Verschiedene Subtypen am selben 
Standort innerhalb der gleichen 

Jagdsaison 

 Zoonotische Übertragbarkeit 
auf den Menschen ist anzunehmen 



Fazit Rotaviren

 Zirkulation von Rotaviren in deutschen Wildschweinen und Wildwiederkäuern mit geringer Prävalenz

 v. a. Jungtiere betroffen

 Vorkommen in Wildschweinen & Rehwild bestätigt (ähnliche Prävalenzen wie andere EU-Länder)

 Erstmaliger Nachweis von Rotaviren in Damwild

 Zusammenhang zwischen positiven Tieren & Jagdgebiet unklar (zu wenig Daten!)

 Assoziation spezifischer Genotyp-Kombinationen mit bestimmten Wirtstierarten (?)                                                     
(z.B. G3P[13]: Wildschwein)

 Zoonotisches Potential möglich (Clustering mit humanen Stämmen)

BfR-Symposium: Wild – vorbereitet? 14.03.2024 26



BfR-Symposium: Wild – vorbereitet? 14.03.2024 27

Fazit Hepatitis E Viren

 14/275 positive Proben, d.h. 5% Detektionsrate insgesamt

 Starke Variation der Detektionsrate innerhalb der versch. Jahre, 2-21 %

 5 von 14 Proben weiterführend sequenziert (Gesamtgenome)

 Hohe genetische Variabilität der Subtypen in Brandenburg

 Erstmaliger Nachweis des Subtyps 3h in Wildschweinen

 Weitere Sequenzen eines potentiell neuen Subtyps (HEV 3*, MF959764) gefunden

 Zusammenhang zwischen positiven Tieren & Jagdgebiet unklar (zu wenig Daten!)

 Übertragbarkeit der Stämme auf den Menschen ist anzunehmen
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BfR-Empfehlungen Wild und Fleisch
- Für Jäger: beim Ausweiden Handschuhe tragen!

- Für Verbraucher: Schweinefleisch und Leber immer gut durcherhitzen!

- Für Risikogruppen: Verzicht auf den Verzehr von Rohwürsten!



DANKE

FÜR IHRE AUFMERKSAMKEIT

ALLE, die bei der Organisation, Jagd, Probenvorbereitung und -
verteilung beteiligt waren! 

(8 SZ, 45, Jäger, Kollegen & Kolleginnen aus Abt.4)

Fachgruppe 46:  

Nadine Althof,  Stefanie Prosetzky, Anja Schlosser, Silke Apelt, 
Katja Schilling-Loeffler und Reimar Johne
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Bundesinstitut für Risikobewertung
bfr.bund.de

Verbraucherschutz zum Mitnehmen

BfR2GO – das Wissenschaftsmagazin des BfR
bfr.bund.de/de/wissenschaftsmagazin_bfr2go.html

Folgen Sie uns

@bfrde | @bfren | @Bf3R_centre

@bfrde

linkedin.com/company/bundesinstitut-f-r-risikobewertung

youtube.com/@bfr_bund

social.bund.de/@bfr

Eva Trojnar
T  +49 30 18412-24601
Eva.trojnar@bfr.bund.de
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