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Europaisches Netzwerk Med Vet Net erforscht
Zoonosen und Iebensmlttelbedlngte Infektlone f
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Hunderte von Bakterien, Viren und Parasiten werden vom
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Tier auf den Menschen Ubertragen — haufig Gber Lebens-

mittel. Die Krankheiten, die diese Erreger auslésen, nennt man

Zoonosen, und die Zahl der Krankheiten ist in den letzten Jahren

gestiegen. Im Forschungsnetzwerk Med-Vet-Net arbeiteten tGber 300

Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler an der Verhitung und Bekdmpfung von

Zoonosen und lebensmittelbedingten Krankheiten. Das Bundesinstitut fir Risikobewertung,

der deutsche Partner des Netzwerks, erforschte im Rahmen des Projektes unter anderem

Bakterien in Hahnchenfleisch, Parasiten im Schweinefleisch und Viren in Wildschweinfleisch.

Bevor Med-Vet-Net im September 2004 seine Arbeit begonnen
hat, arbeiteten Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler auf ihren
Gebieten oft isoliert von den jeweils anderen Fachbereichen. Um die
Forschung im Bereich der Verhiitung und Bekadmpfung von Zoonosen
zu verbessern und zu verzahnen, finanzierte die Européische Union
im Rahmen des 6. Rahmenprogramms fiir fiinf Jahre das Projekt
Med-Vet-Net, das Veterinarmedizin, Humanmedizin, Lebensmit-
telwissenschaften, Molekularbiologie, Epidemiologie und Risiko-
modellierung zu einem europdischen Exzellenznetzwerk Lebens-
mittelsicherheit zusammengefihrt hat.

Mehr als 300 Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler aus 15
wissenschaftlichen Einrichtungen in zehn européischen Landern
begannen einen intensiven Wissensaustausch und eine enge
Zusammenarbeit. In 34 verschiedenen Arbeitspaketen gewannen
die Expertinnen und Experten eine Vielzahl neuer wissenschaftlicher
Erkenntnisse aus den Bereichen Epidemiologie, Wechselwirkung
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zwischen Wirt und Erreger, Diagnose und Bekédmpfung sowie Risiko-
forschung.

Risikobewertung von
Campylobacter in Hdhnchenfleisch

Modelle zur Bewertung des mikrobiologischen Risikos werden fiir
die Lebensmittelliberwachung immer wichtiger. In Europa gibt es
bereits mehrere Modelle firr die quantitative Risikobewertung der
Bakterienart der thermophilen Campylobacter in Hahnchenfleisch
fir verschiedene Stufen der Lebensmittelkette. Einige dieser Mo-
delle wurden von Med-Vet-Net-Partnern zum Teil unabhangig von-
einander entwickelt, im Rahmen des Projekts miteinander vergli-
chen und in ein gemeinsames Rahmenwerk zur Risikobewertung
von Campylobacter in Hahnchenfleisch integriert.
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Im Ergebnis wurde ein frei verflighares Software-Tool ins Internet
eingestellt, das Landern, die noch keine groBen Erfahrungen mit
quantitativen Risikobewertungsmodellen haben, als Hilfestellung
bei der Erarbeitung und Anwendung eigener Modelle dienen soll.
Dieses Tool kann somit zu einer weiteren Harmonisierung der
Bewertung mikrobiologischer Risiken innerhalb von Europa bei-
tragen.

Friihe Diagnose von Infektionen
mit Trichinen

Bisher musste das Fleisch von Tieren — insbesondere vom Schwein,
Wildschwein oder Pferd — auf Trichinen untersucht werden. Diese
Fadenwiirmer verursachen Trichinellose, eine Erkrankung, die beim
Menschen milde bis tédlich verlaufen kann. Die Infektion erfolgt
durch den Verzehr von Fleisch oder daraus hergestellten Produkten,
zum Beispiel Rohwurst, die infektidse Larven des Parasiten enthal-
ten.

In Deutschland sind Trichinellose-Falle beim Menschen allerdings
selten und zumeist importiert. Durch neue Rechtsvorschriften in
der EU konnen Schweinemastbetriebe sich inzwischen als Betrieb
mit vernachlassigharem Risiko fiir Trichinenbefall registrieren las-
sen. Neben anderen Vorraussetzungen ist dafir ein geschlossenes
Haltungssystem mit Barrieren notwendig, das eine Infektion der
Schweine dber die Umwelt weitestgehend ausschlieBt.
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler am BfR haben Schweine
im Alter von sechs Wochen mit zwei verschiedenen Trichinenstam-

men infiziert und mit unterschiedlichen Methoden iiber die gesamte
Mastperiode untersucht. Mit dem hierbei verwendeten E/S-ELISA-
Test kénnen gegen Trichinellen gerichtete Antikdrper im Blut der
Schweine frih — ab der 4. bzw. 5. Woche nach Infektion — nach-
gewiesen werden. Auch Uber die gesamte Mastperiode und in
Fleischsaftproben nach der Schlachtung ist damit ein zuverlassiger
Nachweis méglich. Der Test war dabei bei Infektionen mit nur we-
nig Larvenbildung sensitiver als der herkdmmliche Larvennachweis
in Muskelfleisch. Der Nachweis mittels Western Blot, der auf einem
anderen Antigen basiert, ist ebenso fiir den Nachweis beider Erre-
gerstdmme geeignet. Die gewonnenen Referenzmaterialien stehen
nun den beteiligten Laboren zur Verfiigung, so dass sie ihre Arbeit
weiter harmonisieren kdnnen.

Tiere als Ubertrager viraler
Zoonosen?

Viren, die (iber Lebensmittel von Tieren auf den Menschen (iber-
tragen werden konnen, wurden in der Vergangenheit oft wenig
beachtet. Die bei Bakterien gemachten Erkenntnisse kénnen je-
doch wegen offensichtlicher Unterschiede nicht einfach auf Viren
Ubertragen werden. So ist beispielsweise eine Kiihlung von Lebens-
mitteln fir die Verhinderung Lebensmittel-assoziierter Virusinfek-
tionen vollig wirkungslos. Noch heute erschweren methodische
Probleme wie der sichere Virusnachweis in Lebensmitteln eine
intensivere Erforschung.

Eine Schweinefleischprobe wird im Labor fiir die Untersuchungen vorbereitet
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Lebensmittelliefernde Tiere kdnnen Viren beherbergen, die auf den
Menschen iiber daraus hergestellte Lebensmittel Gibertragbar sind.
Hierzu gehdren das Hepatitis E-Virus (HEV), das Encephalomyo-
carditis-Virus, das Frihsommer-Meningoenzephalitis-Virus und das
Anellovirus. Das Hepatitis E-Virus kann beim Menschen eine akute
Leberentziindung verursachen. Wéhrend in Asien, Afrika und Mit-
telamerika groBere Epidemien der Erkrankung auftreten, wurden in
Deutschland im Jahr 2008 nur rund 100 Falle gemeldet. Die Mehr-
zahl dieser Falle wird allerdings nicht bei Reisen in die betroffenen
Lander, sondern in Deutschland selbst erworben.

Nach der erfolgreichen Etablierung von Nachweisverfahren haben
Wissenschafterinnen und Wissenschaftler des BfR in zwei Studien
erstmals gezeigt, dass HEV in deutschen Tieren, vor allem in Wild-
schweinen, weit verbreitet ist. In machen Gebieten wurde HEV in
bis zu 25 % der untersuchten Wildschwein-Leberproben nachge-
wiesen. Da einige der HEV-Stdmme eng verwandt mit humanen
HEV-Stdmmen von Erkrankungsfallen in Deutschland sind, kann
man davon ausgehen, dass Wildschweine in Deutschland das Virus
beherbergen und zumindest einige der Viren auch auf den Men-
schen Ubertragbar sind. Vorsicht ist deshalb beim Zerlegen und
Zubereiten von Wildschweinen — natiirlich auch im Hinblick auf
andere Infektionserreger — geboten. Griindliches Handewaschen
gilt dabei als wichtigste vorbeugende MaBnahme. Da das Virus
hitzeempfindlich ist, stellt eine sichere Zubereitung, bei der das
Wildschweinfleisch gut durcherhitzt wird, den besten Schutz vor
einer Ubertragung dar.

Die geringe Zahl an humanen Erkrankungen im Gegensatz zur
starken Verbreitung des HEV in den Wildschweinen zeigt, dass
entweder zusétzliche Faktoren zur Ubertragung des Virus auf den
Menschen nétig sind oder dass nur hohe Viruskonzentrationen zur
Infektion des Menschen fiihren. Die beteiligten Institute planen
eine weitere Zusammenarbeit, um die Verbreitung des Virus in
Wild- und Hausschweinen in Europa, die Ubertragungswege sowie
mdgliche SchutzmaBnahmen weiter zu erforschen.

Molekularbiologie hilft bei Erken-
nung und Begrenzung des Problems

Die Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler des BfR entwickelten
auch neue molekularbiologische Techniken, zum Beispiel Geno-
typisierung mittels Mikroarrays, zur Charakterisierung von Cam-
pylobacter, Salmonella und Verotoxin-bildenden E. coli (VTEC). An
ausgewahlten Stammsammlungen fiihrten sie auBerdem Studien
zu den Resistenzeigenschaften und den Virulenzdeterminanten
der Erreger durch. Die Mikroarray-Analysen fiir Salmonella zeigten,
dass die fiinf bedeutendsten Serovare (=Variationen innerhalb der
Subspezies von Bakterien) fiir den Menschen — Typhimurium, Ente-
ritidis, Hadar, Virchow, Infantis — alle ein einzigartiges Virulenzgen-
Repertoire besaBen. Innerhalb eines Serovars traten dagegen nur
geringe Unterschiede in der Anwesenheit bzw. Abwesenheit der
Virulenzgene auf. Bei VTEC zeigten die Mikroarray-Studien, dass die
Mehrzahl der untersuchten Isolate ein typisches Virulenzgenprofil,
vergleichbar mit dem des pathogenen E. coli 0157:H7, hatten. Die
erarbeiteten Ergebnisse tragen wesentlich zur Entwicklung schnel-
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Vortrag im Rahmen eines Med-Vet-Net-Workshops

lerer Diagnoseverfahren sowie zum besseren Verstandnis des Infek-
tionsgeschehens bei und unterstiitzen die Suche nach geeigneten
Begrenzungsstrategien.

...und in Zukunft?

Obwohl das fiinfighrige Projekt inzwischen erfolgreich abgeschlos-
sen wurde, ist eine weitere Zusammenarbeit der beteiligten Institute
bereits beschlossen. Die Med-Vet-Net Association, gegriindet im
Oktober 2009, setzt die gemeinsame Arbeit aller Partnerorganisa-
tionen mit eigenen Mitteln fort. L]

Informationen im Internet:

Bericht des Netzwerks Med-Vet-Net:
www.medvetnet.org/cms/templates/doc.php?id=385
Nachfolgeorganisation Med-Vet-Net Association:
www.medvetnet.org/mvnassociation
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