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Abklrzungs- und Definitionsverzeichnis

Abklirzungs- und Definitionsverzeichnis

Al Aviare Influenza, Infektion von Geflligel oder in Gefangenschaft gehal-
tenen Vogeln anderer Spezies, verursacht durch Influenzaviren Typ A,
die hochpathogen oder niedrigpathogen sein kénnen

Ausbruchsbetrieb Landwirtschaftliche Anlage, in der Gefligel der Spezies Meleagris
gallopavo Linnaeus f. domestica (Haustruthihner) gehalten werden
und in der hochpathogenes avidres Influenzavirus nachgewiesen

wurde
Betrieb A Potentiell HPAI-Virus-emittierender Betrieb eines Vektors (A-Betrieb)
Betrieb B Potentiell HPAI-Virus-rezipierender Betrieb eines Vektors (B-Betrieb)
Betriebs_ID Betriebsidentifikationsnummer, Pseudonym der in der Studie analy-

sierten Putenbetriebe, das aus dem Buchstabenkurzel des Landkrei-
ses (,C% ,0%), in dem sich der Betriebsstandort befindet, sowie einer
fortlaufenden Zahl besteht

Bft Beaufort-Grad, Bereich auf der Beaufort-Skala, die als Hilfsmittel zur
Schatzung der Windstarke anhand der Auswirkungen des Windes
dient und von Starke 0 (Windstille) bis Starke 12 (Orkan) reicht

CLP Landkreis Cloppenburg

Emission Abgabe von potentiell HPAI-Virus-kontaminiertem Material eines Pu-
tenbetriebes in die AuRRenluft

Epidemie-Zeitraum Fur die vorliegende Studie definierter Zeitraum vom 01.11.2016 bis
zum 30.06.2017

HPAI Highly pathogenic avian influenza; hochpathogene aviare Influenza; In-
fektion von Geflligel oder in Gefangenschaft gehaltenen Vdgeln ande-
rer Spezies, verursacht durch a) Viren der Aviaren Influenza der Sub-
typen H5 oder H7 mit einer Genomsequenz, wie sie auch bei anderen
hochpathogenen Gefligelpestviren festgestellt wird, die fur multiple
basische Aminosauren im Spaltbereich des Hamagglutininmolekuls
kodiert, d.h. das Hamagglutininmolekul kann von einer Wirtszell-Pro-
tease gespaltet werden, oder b) Viren der Avidren Influenza mit einem
intravendsen Pathogenitatsindex von Uber 1,2 bei sechs Wochen alten
Huhnern

LPAI Low pathogenic avian influenza; niedrigpathogene aviare Influenza; In-
fektion von Geflugel oder in Gefangenschaft gehaltenen Végeln ande-
rer Spezies, verursacht durch Viren der avidren Influenza der Subtypen
H5 oder H7, die nicht unter die Definition nach § 1 Satz 3 GeflPestSchV

fallen

oL Landkreis Oldenburg

Transmission Transport von potentiell HPAI-Virus-kontaminiertem Material eines Pu-
tenbetriebes Uber die Auenluft in einen anderen Putenbetrieb

TSN Tierseuchennachrichtensystem

Vektor Betriebskonstellation, die aus Betrieb A und Betrieb B besteht

VTN Verarbeitungsbetrieb fiir Tierische Nebenprodukte






1. Einleitung

1 Einleitung

Von November 2016 bis Mai 2017 ereignete sich in Deutschland die bisher (Stand Januar
2021) schwerste Epidemie der hochpathogenen aviaren Influenza (Globig et al. 2017; Con-
raths 2017) mit mehr als 1000 H5Nx-positiven Wildvogelfunden sowie 117 HPAI-Ausbrichen
bei in Gefangenschaft gehaltenen Vogeln. Hierbei waren zum Groldteil Nutztierhaltungen mit
Geflugel zur Ei- und Fleischproduktion, aber auch Wildvogelhaltungen mit verschiedenen nicht
domestizierten und domestizierten Arten betroffen. Reine Putenhaltungen nahmen mit 46 %
den groften Anteil ein, wobei Uberwiegend (32 %) putenhaltende Wirtschaftsgefligelbetriebe
in den Landkreisen Cloppenburg und Oldenburg in Niedersachsen betroffen waren (Abbildung
1 A-B) (Tierseuchennachrichtensystem (TSN) 2020). Diese stellen das Zentrum der Truthih-

nerhaltung in Deutschland dar
(Statistisches Bundesamt
(Destatis) 2017). In diesem Zeit-
fenster ereigneten sich in dieser
Region 37 Ausbriche mit einer
Haufung im Marz 2017 (Abbil-
dung 1 C). Die verhaltnismaRig
groRe Anzahl an HPAI-Ausbru-
chen bei Putenhaltungen sowie
deren auffallige raumliche Ver-
teilung und zeitliche Haufung in-
nerhalb eines kurzen Zeitrau-
mes (Abbildung 1 D) lieferten
den Anstol3 zu der hier vorge-
stellten Arbeit. Ziel der Studie
war die Durchfihrung einer ret-
rospektiven Analyse der Biosi-
cherheit in von HPAI-Ausbri-
chen betroffen-en und nicht be-
troffenen Putenmast-Betrieben
sowie die Ermittlung der Wahr-
scheinlichkeit einer windvermit-
telten Ubertragung von HPAI-Vi-
ren zwischen putenhaltenden
Betrieben in dieser Region.

Abbildung 1: HPAI-Ausbriiche bei gehal-
tenen Vogeln in Deutschland (A), Nieder-
sachsen (B) und bei Puten in den Land-
kreisen Cloppenburg und Oldenburg (C)
sowie die rdumliche Verteilung der in der
vorliegenden Studie untersuchten Puten-
haltungen (D)
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2. Literaturtibersicht

2 Literaturubersicht
2.1 Aviare Influenza

2.1.1 Bedeutung der aviaren Influenza

Die aviare Influenza (Al) ist eine hoch ansteckende Viruserkrankung, die mehrere Arten von
zur Nahrungsmittelerzeugung genutzten Vogeln, darunter Huhner, Truthihner, Wachteln,
Perlhihner, sowie Heim- und Wildvogel befallt und gelegentlich bei einigen Saugetierarten und
dem Menschen zu Erkrankungen fuhrt. Die verschiedenen Al-Virus-Stamme werden je nach
Schwere der Erkrankung bei 6-10 Wochen alten Hihnern in die Kategorien niedrigpathogen
(low pathogenic avian influenza, LPAI), die in der Regel wenige oder keine klinischen Symp-
tome bei Gefllgel verursachen, und hochpathogen (highly pathogenic avian influenza, HPAI),
die schwere klinische Symptome und potentiell hohe Sterblichkeitsraten bei Geflugel verursa-
chen kénnen, eingeteilt (OIE 2021). Influenza-A-Viren zeigen dabei unterschiedliche Grade in
der Wirtsanpassung, sodass Al-Virus-Infektionen je nach Vogelart unterschiedlich schwer ver-
laufen kdnnen (Kuiken et al. 2006). Sie fuhren insbesondere bei hochpathogenen Stdmmen
aufgrund der hohen Mortalitat sowie der folgenden BekampfungsmalRnahmen zu enormen
wirtschaftlichen Verlusten (Friedrich-Loeffler-Institut 2021).

Einige Al-Viren besitzen Zoonosepotential und kdnnen bei Menschen, die gegenlber einer
hohen Infektionsdosis exponiert sind, schwere bis zu tddlich verlaufende Erkrankungen aus-
I6sen (Friedrich-Loeffler-Institut 2021). Beispielsweise verursachte der HPAI-Subtyp H5N1
erstmals 1997 und in den Jahren 2003 und 2004 wahrend seiner Ausbreitung von Asien nach
Europa und Afrika mehrere Hundert schwere Erkrankungen und Todesfalle beim Menschen.
Im Zuge der Pravention einer weiteren Ausbreitung wurden Hunderte Millionen Stlick Geflugel
getodtet. Ausbriche in Nutzgefligelbestanden sind aus diesen Griinden nach den Regeln der
Weltorganisation fur Tiergesundheit (World Organisation for Animal Health, OIE) anzeige- und
bekampfungspflichtig (OIE 2021). Al-Viren stellen einen wichtigen, jedoch schwer zu bekamp-
fenden Erreger bei Geflugel dar, da sich deren Hauptreservoir in wildlebenden Wasservogeln
befindet, wodurch eine vollstandige Eradikation verhindert wird (Suarez 2008).

2.1.2 Erreger der avidren Influenza

Der Erreger der Al gehdrt zur Familie der Orthomyxoviridae und in dieser zur Gattung In-
fluenza-Virus A (Suarez 2008). Bei diesen handelt es sich um umhdillte, rundlich-pleomorphe
Viren mit einer GréfRe von 75-120 nm, die durch ihr segmentiertes sSRNS-Genom eine hohe
genetische Flexibilitdt und Anpassungsfahigkeit an ihre Wirtsspezies aufweisen. Nach der
Struktur der Oberflachenantigene Hamagglutinin (HA) und Neuraminidase (NA) werden ver-
schiedene Subtypen unterschieden. Durch simultane Infektion einer Wirtszelle zwei oder meh-
rerer Influenzaviren kann es durch den Austausch von Teilen des segmentierten Genoms zur
Bildung neuer Reassortanten kommen. Sind dabei das HA- und/oder NA-Segment betroffen,
spricht man auch von einem Antigenshift, da insbesondere das HA-Protein das Virus antige-
netisch charakterisiert. Al-Viren sind grundsatzlich pathogen, variieren jedoch stark in ihrer
Virulenz. Grund daflr ist das als Vorlauferprotein HAo vorliegende Hamagglutinin (HA), das
u.a. die Bindung des Virus an die Wirtszellrezeptoren vermittelt und erst durch proteolytische
Enzyme der Wirtszelle gespalten werden muss, um funktionell aktiv zu sein. Erst nach HA-
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Spaltung in zwei Untereinheiten wird das Virus infektids und kann eine neue Wirtszelle pro-
duktiv infizieren. Die Aminosauresequenz der Spaltstelle bedingt das Ausmalf der Virulenz
des Al-Virus, da von ihr abhangig ist, ob das HA, ausschliellich lokal im Respirations- und
Darmtrakt oder auch in anderen Organen gespalten werden kann und so grundsatzlich zu
einer systemischen Infektion fihrt. Hoch virulente Stamme besitzen mindestens drei basische
Aminosauren im Bereich der Spaltstelle und kénnen in zahlreichen Zellen und Organen repli-
zieren. Durch Mutation vor allem im Bereich der Spaltstelle des HA kénnen aus niedrigpatho-
genen hochpathogene Al-Viren entstehen. Alle bisher detektierten hochpathogenen Virus-
Stdmme gehoéren zu den Subtypen H5 und H7 (Rautenschlein und Ryll 2014; Werner und
Kaleta 2012). Die Unterscheidung zwischen hochpathogener und niedrigpathogener aviarer
Influenza unterliegt strengen Kriterien, die in der Gefligelpest-Verordnung (GeflPestSchV) in
der Fassung der Bekanntmachung vom 15. Oktober 2018 (BGBI. | S. 1665, 2664) festgelegt
sind.

2.1.3 Symptomatik der Al-Viren-Infektion bei Hiihnern und Puten im Herdenverband

Die klinischen Krankheitsanzeichen einer Al-Virus-Infektion sind auf3erst variabel und hangen
von vielen Faktoren ab, darunter dem Virus-Stamm, der Wirtsart, dem Alter und Geschlecht
des Tieres, gleichzeitigen Infektionen, erworbener Immunitat und Umweltfaktoren (Easterday
et al. 1997). Einige Al-Viren verursachen bei einer Spezies eine schwere Krankheit und bei
anderen eine inapparente Infektion ohne offensichtliche Krankheitsanzeichen (Alexander et al.
1986). Unter den als Haus- und Nutztieren gehaltenen Vogelarten waren Puten am haufigsten
bei Ausbriichen der Al betroffen (Easterday et al. 1997), da diese neben Hiihnern unter den
Nutzgeflugelarten am empfanglichsten sind (Rautenschlein und Ryll 2014). Bei Hihnern und
Puten bilden die klinischen Anzeichen die Schadigung der Organsysteme ab, in denen sich
das Al-Virus repliziert. Spezifische klinische Manifestationen sind dabei abhangig vom Grad
der Schadigung und von der Art der betroffenen Organe oder Organsysteme. Im perakuten
Stadium kénnen Hihner und Puten versterben, bevor klinische Symptome auftreten. Nicht in
kUrzester Zeit versterbende Tiere zeigen verminderte Aktivitat, reduzierte Futter- und Was-
seraufnahme sowie eine verminderte Empfindlichkeit gegenlber Reizen, die zu einer erhebli-
chen Reduzierung gegeniber der lblichen Gerauschkulisse gesunder Tiere flihren kann. In
einigen Fallen traten diese Anzeichen 24 Stunden vor Feststellung einer erhdhten Mortalitat
auf. Uberleben die Vgel drei bis sieben Tage, kénnen einzelne Tiere nervése Stérungen wie
Kopf- und Nackenzittern, Stehunfahigkeit, Torticollis, Opisthotonus, Nystagmus, Paresen,
Lahmungen, Exzitationen, Krampfe, rollende oder kreisende Bewegungen, Zittern und Inkoor-
dination, Kopfschitteln, abnormales Gangbild, Fligellahmungen, Gleichgewichtsverlust, Rii-
ckenliegen mit Paddelbewegungen und Fligelschlagen sowie andere ungewdhnliche Positio-
nen von Kopf und Extremitaten zeigen. Das Auftreten neurologischer Symptome variiert je-
doch je nach Virus-Stamm und Vogelart (Swayne und Pantin-Jackwood 2008).

2.1.4 Inkubationszeit der HPAI bei Hiihnervogeln

Bei der Infektion von Hihnern mit HPAI-Viren reicht die Inkubationszeit, d. h. die Zeit von der
Exposition bis zum Auftreten klinischer Symptome, von wenigen Stunden bei intravends in-
okulierten Vogeln Uber 24 Stunden bei intranasal exponierten Hihnern bis zu drei und mehr
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Tagen bei natlrlich infizierten Einzelvogeln. Allgemein zeigen sich bei Haushihnern und -pu-
ten in der Regel nach ein bis drei Tagen erste Symptome (Swayne 2008b; Easterday et al.
1997). Von der Inkubationszeit des Einzeltieres muss die Inkubationszeit innerhalb einer
Herde unterschieden werden. Da sich durch die Infektionsketten von Tier zu Tier innerhalb
eines Herdenverbandes nicht alle Individuen in der gleichen Infektionsphase befinden, verlan-
gert sich der Zeitraum bis das Auftreten klinischer Symptome innerhalb einer Herde deutlich
wird (Thrusfield 2007). Die Inkubationszeit bei natlrlich infizierten Hiihnerherden kann bis zu
14 Tage betragen (Das et al. 2008; Easterday et al. 1997).

In der symptomlosen Inkubationszeit wird Al-Virus nicht oder nur in geringen Mengen ausge-
schieden. Erst nach der Virus-Vermehrung im infizierten Tier, die mit der Entwicklung starker
klinischer Symptome einhergeht, kommt es zu einer vermehrten Virus-Ausscheidung und da-
mit zur Ansteckung weiterer Tiere bzw. zur Kontamination der Umwelt (Friedrich-Loeffler-
Institut 2017b)

2.1.5 HPAI-Virus-bedingte Mortalitiat bei Hiihnern und Puten

HPAI-Virus-Infektionen kénnen in Hihner- und Putenhaltungen innerhalb weniger Tage eine
hohe Mortalitat von bis zu 100 % verursachen (Rautenschlein und Ryll 2014; Werner und
Kaleta 2012). Diese steigt zu Beginn des HPAI-Ausbruchs exponentiell an (Hobbelen et al.
2020; Alexander und Spackman 1981). Perkins und Swayne (2001) verzeichneten nach ex-
perimenteller intranasaler Infektion von Hihnern und Puten mit dem HPAI-Virus-Subtyp H5N1
(A/chicken/Hong Kong/220/97) eine Mortalitat von 100 % bei Hihnern und Puten sowie eine
Mean Death Time (MDT) von nur 1,5 bis 2,0 Tagen bei Hihnern und 2,0 bis 2,5 Tagen bei
Puten. Ein gut dokumentiertes Beispiel Giber den Verlauf der Tierverluste innerhalb einer Herde
wurde von Harder et al. (2015) und Pannwitz et al. (2015) publiziert. Wahrend eines Ausbru-
ches des HPAI-Virus-Subtyps H5N8, der sich Anfang November 2014 in einer Putenmastan-
lage im Nordosten Deutschlands ereignete, stieg die Mortalitat in der hauptsachlich betroffe-
nen Stalleinheit mit 16 Wochen alten Putenhdhnen im Verlauf von 6 Tagen von 0,5 %
(01.11.2014, 02.11.2014), tber 18,4 % (03.11.2014) und 22,6 % (04.11.2014) auf 93,04 % am
Tag der Bestandsrdaumung (06.11.2014) an. Die Mortalitat kann besonders in Gebieten mit
hoher Betriebsdichte bei hoch anfalligen Gefligelarten wie Hihnern und Puten als klinisches
Frihwarnsystem zur schnellen Identifizierung potentieller Ausbriiche der Geflligelpest dienen
(Swayne und Kapczynski 2008; Akey 2003). Laut § 4 Absatz 1 GeflPestSchV hat der Tierhalter
in Deutschland zur Friherkennung eine Infektion des Geflligelbestandes mit anzeigepflichti-
gen aviaren Influenzaviren durch geeignete Untersuchungen ausschliel®en zu lassen, sobald
die Mortalitatsrate (Sterblichkeitsrate) bei einer GroRe des Bestandes oder des raumlich ab-
gegrenzten Teils von mehr als 100 Tieren innerhalb von 24 Stunden mehr als 2 % betragt.
Dies qilt fur alle laut Richtlinie 2005/94/EG des Rates vom 20. Dezember 2005 mit Gemein-
schaftsmaRnahmen zur Bekampfung der Aviaren Influenza und zur Aufhebung der Richtlinie
92/40/EWG (2005) unter dem Begriff ,Gefligel“ definierten Vdgel, wobei flr Enten- und Gan-
sebestande in § 4 Absatz 1 GeflPestSchV abweichende Regelungen vorgeschrieben sind.
Unter der taglichen Mortalitatsrate (%) wird laut Tierschutz-Nutztierhaltungsverordnung (Tier-
SchNutztV) die Zahl der an einem Tag in einem Stall verendeten sowie der an diesem Tag
aufgrund von Krankheiten oder aus anderen Grinden getéteten Tiere, geteilt durch die Zahl
der Tiere, die sich an diesem Tag in dem Stall befanden, multipliziert mit 100, verstanden.
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Elbers et al. (2007) untersuchten die Sterblichkeit in von Legehennen-, Puten- und Masthahn-
chenherden wahrend der H7N7-Epidemie in den Niederlanden im Jahr 2003. lhre Vergleiche
zwischen der erhéhten Sterblichkeit aufgrund der Al-Infektion und der normalen Basissterb-
lichkeit pro Tag lieferten Anhaltspunkte zur Empfehlung einer Anpassung der Meldeschwellen.
In Putenhaltungen sollte die Abklarung einer Infektion mit hochpathogener aviarer Influenza
erfolgen, wenn die Sterblichkeit/Tag an zwei aufeinanderfolgenden Tagen bei 11 Wochen al-
ten Tieren 0,5 % und 1,0 % bei 16 Wochen alten Tieren Ubersteigt.

2.1.6 Natiirliches Reservoir und Ubertragungswege der Al-Viren

Als das wichtigste natirliche Reservoir fir Al-Viren gelten wildlebende Wasservogel aus der
Ordnung der Anseriformes (insbesondere Enten, Ganse und Schwane) und der Charadriifor-
mes (insbesondere Méwen, Seeschwalben und Watvdgel) (Olsen et al. 2006). Doch obwohl
bei vielen dieser Wildvogelarten Al-Viren nachgewiesen wurden, fuhren sie bei den betroffe-
nen Tieren nur selten zu Erkrankungen (Werner und Kaleta 2012). Infizierte Tiere scheiden
Al-Viren mit allen Se- und Exkreten sowie dem Kot aus, wobei Dauer und Ausmalf} der Aus-
scheidung je nach viralem Pathogenitatstyp und Vogelspezies variieren (European Food
Safety Authority (EFSA) 2006). Die vertikale Ubertragung ist von untergeordneter Bedeutung,
da Embryonen schnell an einer HPAI-Virus-Infektion sterben und auch eine Infektion mit LPAI-
Viren nicht Uberleben (Rautenschlein und Ryll 2014). Bei Wildvogeln werden Al-Viren insbe-
sondere durch fakal verunreinigtes Oberflachenwasser in gemeinsam genutzten Wasserle-
bensraumen Ubertragen (Harder et al. 2009a). In diesen Lebensraumen konnen die Viren je
nach Wassertemperatur und physikalisch-chemischen Eigenschaften lber langere Zeitraume
infektios bleiben (Stallknecht und Brown 2009). Die Ubertragung von Al-Viren durch Aerosole
wird ebenfalls vermutet (Claul 2020; Torremorell et al. 2016; Yee et al. 2009; Schulz 2007;
Tsukamoto et al. 2007), wird jedoch als weniger wirksam gegenlber der Exposition mit konta-
miniertem Material wie Kot oder direktem Kontakt eingeschatzt (European Food Safety
Authority (EFSA) 2006).

2.2 Eintragswege von Al-Viren in einen Nutzgefliigelbestand

Bei gehaltenen Végeln kann die Ubertragung direkt tGiber belebte Vektoren oder indirekt durch
unbelebte Vektoren erfolgen (Werner und Kaleta 2012; Swayne 2008b). Der direkte Eintrag
von Al-Viren erfolgt durch unmittelbaren Kontakt zu infizierten Vogeln (freilebend oder Haus-
gefligel), die Uber ihre Atemwegssekrete und ihren Kot groRe Mengen Al-Viren in die allge-
meine Umwelt abgeben (v.a. Oberflachenwasser) (Markwell und Shortridge 1982; Hinshaw et
al. 1979) und auf diese Weise als biologische Vektoren fungieren. Er stellt die effizienteste Art
der Einschleppung dar. Indirekt kann der Eintrag in einen Nutzgeflliigelbestand durch verschie-
dene unbelebte Vektoren erfolgen, die mit Ausscheidungen wie Atemwegssekreten oder Kot
Al-Virus-infizierter Vogel kontaminiert sind. Zu den méglichen unbelebten Vektoren gehéren
alle Materialien, die mit den Tieren in Kontakt kommen und Al-Viren mechanisch tbertragen
kdnnen (Swayne 2008b). Dazu zahlen beispielsweise Gerate, Fahrzeuge, Transportkisten und
Eierpappen, aber auch Kleidung und Schuhe von tierbetreuenden Personen sowie von Hof-
besuchern, Versorgungspersonal, Fangmannschaften oder Futterlieferanten (Halvorson 2008,
2002), die durch ihre Mobilitat eine Quelle darstellen kdnnen (Swayne 2008b). Besonders in
der Putenhaltung stellt der Eintrag Uber die Einstreu einen bedeutenden Faktor dar (Figueroa
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et al. 2020; Reis et al. 2012). Bei Al-Virus-Epidemien werden die Verbringung von Vogeln, der
Besucherverkehr und die Verschleppung von Infektionserregern durch Materialien als wich-
tigste Ubertragungswege erachtet (Tiwari et al. 2006). Ebenso wird angenommen, dass Al-
Viren Uber die Luft verbreitet werden kénnen, wobei Staubpartikel als Tragermaterial fungieren
sollen (Claufd 2020). Hierbei kénnte die Ausbreitung auch Uber einen mehrstufigen Prozess
erfolgen, bei dem Al-Viren streckenabschnittsweise durch Wind und andere Vektoren (z. B.
Menschen und Fahrzeuge) von infiziertem zu naivem Geflligel transportiert werden kénnten
(Ssematimba et al. 2012).

2.3 Biosicherheit in Geflligelbetrieben

2.3.1 Definition des Begriffs Biosicherheit

Biosicherheit wird als eine Reihe von Management- und physischen Malinahmen definiert, die
das Risiko der Einschleppung, Etablierung und Ausbreitung von Tierkrankheiten, Infektionen
oder Befall in, aus und innerhalb einer Tierpopulation verringern sollen (OIE 2011). Diese pra-
ventiven, nicht-medikamentésen Malinahmen sind fir die Aufrechterhaltung der Tiergesund-
heit und damit auch fiir die Lebensmittelproduktion, die Lebensmittelsicherheit und die biolo-
gische Vielfalt von Bedeutung. Ziel der Kombination aller BiosicherheitsmaRnahmen ist es,
sowohl die Einschleppung als auch die Ausbreitung von infektiésen Erregern in einer Gruppe
von Tieren zu verhindern und somit den auf die Tiere ausgeubten Infektionsdruck zu verrin-
gern. BiosicherheitsmalRnahmen kénnen auf verschiedenen Ebenen (Land, Region, Herde,
Bestand, Einzeltier) durchgeflhrt werden (Dewulf und Immerseel 2018) und beinhalten eine
Reihe von Verhaltensweisen, Verfahren und Einstellungen, die Barrieren fur Krankheitserreger
schaffen und bei richtiger Anwendung ein sehr wirksames und kosteneffektives Instrument zur
Pravention und Kontrolle von Krankheiten darstellen (Cardona 2008). Eine wirksame Biosi-
cherheit gilt als die Grundlage der Seuchenpravention (Dewulf und Immerseel 2018; EFSA
AHAW Panel (EFSA Panel on Animal Health and Welfare) et al. 2017). In Deutschland sind
die mindestens einzuhaltenden Biosicherheitsmalinahmen in Gefligelhaltungen auf Basis der
rechtlichen Grundlagen Tiergesundheitsgesetz (TierGesG), Tierische-Nebenprodukte-Besei-
tigungsgesetz (TierNebG), Gefligelpest-Verordnung (GeflPestSchV) und Geflligel-Salmonel-
len-Verordnung (GflSalmoV) geregelt. Zu ihrer Einhaltung ist jeder Tierhalter rechtlich ver-
pflichtet und hat laut § 3 TierGesG ,dafiir Sorge zu tragen, dass Tierseuchen weder in seinen
Bestand eingeschleppt noch aus seinem Bestand verschleppt werden [...]1.“ Um Biosicher-
heitsmalRnahmen zur Al-Pravention in gefligelhaltenden Betrieben flr die Tierhalter greifbarer
zu machen, wurden Checklisten zur Selbstiberprifung veroffentlicht, deren Empfehlungen zur
Seuchenpravention Uber die gesetzlich vorgeschriebenen Biosicherheits- und Hygienemal3-
nahmen hinausgehen:

- Checkliste zur Vermeidung der Einschleppung der hochpathogenen aviaren Influenza
(Geflugelpest) (Friedrich-Loeffler-Institut 2017a) in Anlehnung an ein Gutachten der
Européischen Lebensmittelbehdrde (EFSA AHAW Panel (EFSA Panel on Animal
Health and Welfare) et al. 2017)

- Checkliste zur Vermeidung der Einschleppung der hochpathogenen aviaren Influenza
(Geflugelpest) (Friedrich-Loeffler-Institut (FLI) und Zentralverband der Deutschen
Geflugelwirtschaft (ZDG) 2017)
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- DLG kompakt: Biosicherheit - wichtiger Grundstein flr den langfristigen Erfolg
(Deutsche Landwirtschafts-Gesellschaft (DLG) 2019)

- Online-Tool zur Selbsteinschatzung der Biosicherheit in Gefligelhaltungen beziglich
aviarer Influenza, kurz ,Al-Risikoampel“ (Grabkowsky et al. 2020)

Bisher gibt es keine wissenschaftlichen Belege, die Unterschiede in der Wirksamkeit der
Schutzmalinahmen bei der Einschleppung der aviaren Influenza in Gefligelhaltungsbetriebe
aufzeigen (EFSA AHAW Panel (EFSA Panel on Animal Health and Welfare) et al. 2017). Dem-
nach muss weiterhin davon ausgegangen werden, dass jede MalRnahme gleichermalen
Schutz bietet und jede Liicke im Biosicherheitskonzept einen Ein- oder Austrag von Al-Viren
oder anderen Krankheitserregern begunstigt. Bisher gibt es nur sehr wenige Untersuchungen,
die die Anwendung verschiedener BiosicherheitsmalRnahmen ohne Bezug auf eine bestimmte
Krankheit vergleichen, was die Gewichtung oder Rangfolge der MalRnahmen kompliziert
(Greening et al. 2020).

2.3.2 Risikofaktoren fiir den Eintrag der aviaren Influenza in gefliigelhaltende Betriebe

Die Epidemiologie befasst sich mit der Verbreitung von Krankheiten in Populationen, wobei
besonders die Verteilung und die Haufigkeit der Erkrankung, Ursache, Risikofaktoren, Patho-
genese und die Ubertragungswege berlicksichtigt werden (Thrusfield 2007). In der Veterinar-
medizin liefern epidemiologische Erkenntnisse beim Ausbruch einer Tierseuche wichtige Ent-
scheidungshilfen, um gezielte Malknahmen zur Bekampfung der Ausbreitung einzuleiten
(Swayne 2008a). In der Tierseuchenbekampfung dienen epidemiologische Untersuchungen
der Identifikation moglicher Eintragsursachen und der Risikobewertung bestimmter Eintrags-
wege. Aus diesen werden in der Folge Praventivmalnahmen zur Verhinderung eines Eintra-
ges bzw. der Weiterverbreitung eines Tierseuchenausbruches abgeleitet. Bei Ausbruchsun-
tersuchungen ist der Nachweis der definitiven Eintragsursache nur selten méglich, jedoch er-
lauben die gesammelten Daten Einschatzungen der Wahrscheinlichkeit bestimmter Wege der
Einschleppung in einen Tierbestand (Grabkowsky et al. 2020; Conraths et al. 2016). Die Bio-
sicherheit nimmt dabei nicht nur in Gefliigelbetrieben eine prominente Rolle ein (Moore et al.
2008) und die mdéglichen Eintragswege flr Krankheitserreger wie die Erreger der aviaren In-
fluenza sind so individuell wie die betrieblichen Strukturen der Hofe selbst (Cardona 2008;
Swayne 2008a).

Ssematimba et al. (2013) fuhrten in den Niederlanden eine Querschnittsstudie in allen rele-
vanten gewerblichen Geflugelhaltungen durch, um systematisch alle Aktivitaten in der Geflu-
gelproduktion zu untersuchen, die mdglicherweise mit der Virus-Einschleppung und -Ubertra-
gung in Zusammenhang stehen kdnnten. Sie identifizierten als risikoreichste Kontaktart die
Verbringung von Geflligel wahrend jeglicher Aus- und Einstallung zwischen den Betrieben, bei
denen die Biosicherheitsprotokolle der Betriebe nicht eingehalten wurden. Daruber hinaus er-
mittelten sie weitere risikoerhdhende Managementpraktiken wie den Kontakt zwischen Perso-
nen und potentiell kontaminierten Materialien ohne Berlicksichtigung der Biosicherheitsproto-
kolle auch im Hinblick auf Nachbarbetriebe, Unzulanglichkeiten bei der Entsorgung von Abfal-
len (,waste”) und das Vorhandensein anderer Tierarten auf den Betrieben.
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Conraths et al. (2016) flhrten epidemiologische Untersuchungen u.a. in isolierten gewerbli-
chen Geflugelhaltungsbetrieben in Deutschland durch, die in den Jahren 2014 und 2015 von
einem HPAI-Ausbruch betroffen waren, um retrospektiv potentielle Eintrittswege des Erregers
Uber Wasser, Futtermittel, Tiere, Menschen, Einstreumaterial, andere unbelebte Vektoren wie
Ausristung und Fahrzeuge sowie die Anwesenheit von Wildvdgeln in der Nahe der betroffe-
nen Betriebe zu bewerten. In ihrer Analyse wurde das Risiko der Einschleppung von Al-Viren
durch indirekten Kontakt mit kontaminierten und auf den Héfen genutzten Materialien (z.B.
Einstreumaterial, Stiefel, Rader von Fahrzeugen) als am héchsten bewertet. Das Risiko einer
Einschleppung Uber Schadnager sowie durch Personenkontakte und Fahrzeuge ohne Betre-
ten/Befahren des Betriebsgelandes wurde innerhalb der untersuchten Betriebe als vernach-
lassigbar bzw. gering eingeschatzt.

Gonzales et al. (2017) sammelten in einer systematischen Literaturrecherche Faktoren, die
sowohl die Wahrscheinlichkeit der Einschleppung von Al-Viren in einen Gefligelhaltungsbe-
trieb als auch die Wahrscheinlichkeit der Ubertragung von einem infizierten Betrieb auf andere
Betriebe beeinflussen kdnnen. In den von ihnen analysierten Quellen wurden die meisten der
primaren Einschleppungen in Gefligelbetriebe auf den Kontakt zu Wildvégeln oder zu von
Wildvégeln kontaminiertem Material zuriickgefiihrt. Bei diesen zeigte sich bei einem Viertel
der gemeldeten Ausbriiche eine hohe genetische Homologie zwischen den Virus-Isolaten des
betroffenen Geflligelbestandes und den Proben aus Wildvogelfunden aus derselben Region
(Bouwstra et al. 2015; Lindh et al. 2014; Therkildsen et al. 2011; Handberg et al. 2010;
Cecchinato et al. 2008; Gall-Reculé et al. 2008; Terregino et al. 2007). Bei Bouwstra et al.
(2015), Gall-Reculé et al. (2008) und Therkildsen et al. (2011) wurde zusatzlich zu den phylo-
genetischen Daten die beobachtete Anwesenheit von Wildvdgeln in der Nahe der betroffenen
Betriebe angefiihrt. Hieraus ergab sich das hdhere Risiko einer Einschleppung von Al-Viren in
Bestande in Freilandhaltung, da bei diesen der direkte Kontakt zu Wildvogeln bzw. zu deren
Ausscheidungen wahrscheinlicher ist als bei Geflugel in reiner Stallhaltung. Bei analysierten
HPAI-Ausbriichen von Herden in reiner Stallhaltung wurde dennoch der Kontakt zu infizierten
Wildvdgeln oder deren Exkrementen als Eintragsquelle angenommen (Conraths et al. 2016;
Bouwstra et al. 2015; Parker et al. 2012; Gall-Reculé et al. 2008). Diese Schlussfolgerung
wurde aufgrund von Beobachtungen von Vogelkot auf den Bdden der betroffenen Raumlich-
keiten gezogen, die zu der Annahme eines Eintrages durch kontaminierte Materialien wie
Schuhen, Ausristung oder Einstreu flhrte (Conraths et al. 2016; Parker et al. 2012). Des Wei-
teren ergab sich bei Ausbrichen in GroRbritannien (Irvine et al. 2007) und Deutschland
(Harder et al. 2009b) kontaminiertes Gefllgelfleisch als Ursache des Eintrags in den Tierbe-
stand. In der Analyse von Gonzales et al. (2017) ergaben sich als weitere Risikofaktoren die
unerkannte Al-Virus-Zirkulation in Hinterhofbestdanden durch Handel mit infizierten lebenden
Tieren innerhalb Iandlicher (gemischter Freiland-)Betriebe und der Austausch von Personal
oder kontaminierter Ausriistung zwischen Betrieben eines Tierhalters (Cecchinato et al. 2008)
sowie ,exotische” Eintragsursachen durch die Haltung oder den Kontakt zu infizierten Ziervo-
geln (Alexander et al. 2010). Bemerkenswert waren in den Recherchen von Gonzales et al.
(2017) die HPAI-Ausbriche in Hihnerzuchtbetrieben, die trotz ihres hohen Biosicherheitsstan-
dards einen Eintrag der Geflligelpest nicht verhindern konnten (Parker et al. 2012; Probst et
al. 2012; Manvell et al. 2008). Es ergaben sich bei diesen Haltungen Hinweise auf Eintrags-
wege durch mit Wildvogelkot kontaminierte Ausristung oder Schuhwerk (Conraths et al. 2016;
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Manvell et al. 2008).

Greening et al. (2020) fuhrten eine fragebogenbasierte Umfrage bei gewerblichen neuseelan-
dischen Geflligelbetrieben durch und sammelten Informationen tGber Farmdemografie, Kon-
taktmuster und Biosicherheitspraktiken. Sie ermittelten das gréRte Risiko bei der Bewegung
von Farmpersonal zwischen den Stéllen eines Betriebes, wobei sie jede Biosicherheitsmal3-
nahme als gleichwertig betrachteten. Des Weiteren stellten sie Unterschiede in der Anwen-
dung der abgefragten Biosicherheitsmalinahmen fest: Wahrend in den Betrieben zum Uber-
wiegenden Anteil (=85 %) eine Schadnagerbekdmpfung und Wildvogelvergramung immer
oder haufig durchgefuhrt wurde, gaben mehr als 60 % der Betriebe an, Fahrzeugdesinfektion,
spezielle Stalloveralls und Schuhdesinfektion immer oder haufig zu verwenden.

Guinat et al. (2020) flhrten eine retrospektive Fall-Kontrollstudie an 133 Fall- und 133 Kontroll-
Entenbetrieben in Frankreich durch, die in den Jahren 2016 und 2017 von einem HPAI-Aus-
bruch mit dem Subtyp H5NS8 betroffen waren. Sie ermittelten, dass Bestande mit héherer
Wahrscheinlichkeit infiziert waren, wenn der Betrieb oder eine Betriebseinheit eine unzu-
reichende Abgrenzung aufwiesen. Dieses Ergebnis flihrten sie darauf zurtick, dass Fahrzeuge
und Personen, die den Betrieb ohne dekontaminierende MalRhahmen betreten und sich unge-
hindert den Produktionseinheiten ndhern kénnen, das Risiko der Virus-Einschleppung erho-
hen, insbesondere, wenn sie zuvor Kontakt zu noch unentdeckten (subklinischen) Ausbruchs-
betrieben hatten. Sie ermittelten weiterhin, dass etwa ein Viertel der Ausbruchsbetriebe einen
unzureichenden Schutz des Futters und der Einrichtungen, eine unzureichende Abgrenzung
des Betriebes bzw. der Betriebseinheiten sowie eine unzureichende Reinigung der Einrichtun-
gen und der Umgebung aufwiesen. Ein niedrigerer Anteil der Ausbruchsbetriebe wies unbe-
friedigende Ergebnisse in Bezug auf das Schadlingsbekampfungsprogramm (15,0 %), das
Management der Fahrzeugbewegungen (10,9 %) und das Management toter Vogel (6,0 %)
auf.

2.4 Windvermittelte Ubertragung von Keimen zwischen Tierhaltungen

Die Ubertragung von Krankheitserregern (ber die Luft innerhalb einer bzw. zwischen mehre-
ren Tierproduktionsstatten ist ein multifaktorieller Prozess, bei dem pathogene Mikroorganis-
men aus den Sekreten, Exkreten oder Exkrementen eines infizierten Tieres in die Luft gelan-
gen, Uber diese transportiert und nach Aspiration durch ein gesundes Tier bei diesem zu einer
Infektion fihren (Zhao et al. 2014). Fur das Zustandekommen einer Infektion durch Luftiber-
tragung von Keimen mussen im Allgemeinen funf Voraussetzungen erflllt sein (Sarikas 1976;
Shaffer 1964):

1. Der Keim muss in die Umwelt gelangen und in die Luft verstreut werden.

2. Der Keim muss fahig sein in der Luft zu Gberleben und ansteckungsfahig zu bleiben
bis er einen geeigneten Nahrboden erreicht.

3. Der Keim muss an ein Partikel gebunden sein, das es ihm erméglicht, in oder auf einen
Wirtsorganismus zu gelangen.

4. Es muss ein fir den Keim anfalliger Wirtsorganismus vorhanden sein.

5. Es muss eine ausreichende Anzahl an Keimen den Wirtsorganismus erreichen.
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Nach Gloster et al. (1982) mlssen fur einen windgetragenen Transport vitaler Viren Uber
weite Entfernungen folgende Bedingungen vorliegen:

GrolRe Menge ausgeschiedener Viren,

Geringe Disposition luftgetragener Viren in der Atmosphare

Hohe Uberlebensrate emittierter Viren

GrolRe Anzahl empfanglicher Nutztierstalle, die Gber viele Stunden exponiert sind

PoON=

2.41 Bioaerosole und Staub als Ubertragungsmedien

Nach der Freisetzung durch den Wirtsorganismus sind die emittierten Mikroorganismen in der
Luft zu 80 % an Partikel angelagert und bilden mit ihnen komplexe Cluster (Carpenter 1986).
Diese Cluster werden auch als Bioaerosole bezeichnet, die sich aus unbelebten und belebten
Bestandteilen zusammensetzen, die einen biologischen Ursprung besitzen und eine biologi-
sche Aktivitat entwickeln (Seedorf und Hartung 2002). Die biologische Aktivitat schlie3t u.a.
die Infektiositat, Toxizitat, Allergisierung oder pharmakologische Wirkung mit ein (Schulz 2007;
Hirst 1995). Neben den emittierten Bakterien, Pilzen, Viren, Milben und Protozoen, die den
belebten Anteil von Bioaerosolen bilden, ist der unbelebte Anteil insbesondere in Tierstallen
aus Stauben zusammengesetzt, die durch mechanische Prozesse oder Aufwirbelung entste-
hen und disperse Verbindungen aus festen Stoffen und Gasen darstellen (Deutsche
Forschungsgemeinschaft 2020; Seedorf und Hartung 2002). Staub entsteht in Tierstallen
durch Futter, Einstreu, die Tiere selbst in Form von Abschilferungen von Haut, Haaren und
Federn sowie durch Fazes, Stallinventar und Einwehungen von auflerhalb (Clauf® 2020;
Cambra-Lopez et al. 2010; Seedorf und Hartung 2002; Pearson und Sharples 1995; Dawson
1990). Die Staubentwicklung ist dabei abhangig von der Art des Futters und der Futterung, der
Beschaffenheit der Einstreu, der Haltung, der Belegungsdichte, der Luftgeschwindigkeit im
Stall, der Tierart, der relativen Luftfeuchte im Stall, der Jahreszeit und der Stalltemperatur
(Sarikas 1976; Hilliger 1966). Der gréfite Anteil in Stauben in Putenstallen ist dabei fakalen
Ursprungs (Seedorf und Hartung 2002; Feddes et al. 1992). Die Staubkonzentration erhéht
sich durch vermehrte Tieraktivitat, hohe Besatzdichte, verschiittetes Futter, schlechtes Ein-
streumaterial und niedrige Feuchtigkeit der Stallluft sowie mit steigendem Tieralter bzw. stei-
gendem Tiergewicht (Clau 2020; Brodka et al. 2012; Lonc und Plewa 2009; Oppliger et al.
2008; Vucéemilo et al. 2007; 2006; 2005; Saleh et al. 2005; Schneider 2005; Takai et al. 1998;
Sauter et al. 1981; Sarikas 1976).

2.4.2 Faktoren, die die Tenazitidt von Mikroorganismen in der Luft beeinflussen

Wenn pathogene Mikroorganismen ihren Wirt verlassen und aerosoliert werden, befinden sie
sich in der Luft auRerhalb ihres natlrlichen Lebensraumes und sind einer Vielzahl von Um-
weltfaktoren ausgesetzt, die je nach Tenazitat des Mikroorganismus bei diesem zu einem un-
terschiedlichen Verlust seiner Lebens- und Reproduktionsfahigkeit fihren. Zu den Faktoren,
die das Uberleben von Bioaerosolen beeinflussen, gehdren ihr Suspensionsmedium, die Tem-
peratur, die relative Feuchtigkeit, die Sauerstoffempfindlichkeit und die Exposition gegentber
UV- oder elektromagnetischer Strahlung (Cole und Cook 1998). Besonders Viren reagieren
empfindlich auf den luftgetragenen Zustand (Seedorf und Hartung 2002). Wahrend der Trans-
mission in der Luft erleiden Viren einen biologischen und physikalischen Zerfall (Zhao et al.
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2014). Wahrend der biologische Zerfall hauptsachlich durch ein komplexes Zusammenspiel
von Umweltfaktoren wie Feuchtigkeit, Temperatur, Strahlung und toxischen Gasen bestimmt
wird, ist der physikalische Zerfall von Sedimentation und Diffusion abhangig (Zhao et al. 2014;
He et al. 2005; Abadie et al. 2001). Die Tenazitat eines Virus aufderhalb seines Wirtsorganis-
mus wird dabei mafRgeblich durch seine Struktureigenschaften beeinflusst. Hierbei sind be-
hullte Viren wie der Erreger der aviaren Influenza generell weniger widerstandsfahig gegen-
Uber aufleren Einflissen als Viren ohne lipidhaltige Hulle wie z.B. der Erreger der Maul- und
Klauenseuche) (Modrow et al. 2010a, 2010b; Buttner 2002).

2.4.3 Faktoren, die die Menge von luftgetragenen Partikeln beeinflussen

In die Luft gelangen die biologischen Partikel eher zufallig, z. B. durch Aufwirbelungen von
Material oder dem Abstreifen von Hautschuppen oder Federfragmenten. Sind die Bioaerosol-
partikel in der Luft werden sie, abhangig von ihrer GréRe bzw. ihrem aerodynamischen Durch-
messer (AD), Uber den thermischen Auftrieb der Tiere, Aufwirbelungen und die Liftung wei-
tergetragen und gelangen letztlich Uber den Abluftstrom aus den Stéllen heraus in die Umwelt
(Claufd 2020). Der weitaus grofite Anteil der Bioaerosole (bis zu 99 %) in Nutztierstallen besitzt
Partikeldurchmesser von weniger als 10 ym (Schulz 2007; Schneider 2005; Seedorf und
Hartung 2002) und befindet sich in der Groflenordnung des Feinstaubes (0,5-10 ym) und
Feinststaubes (< 0,5 ym) (Borneff und Borneff 1991). Stallluftpartikel dieser GréRenordnung
werden bei Windgeschwindigkeiten von 1-3 m/s aufgewirbelt (Sarikas 1976) und sinken weni-
ger als 2 mm pro Sekunde ab (Schulz 2007; Schmitt-Pauksztat et al. 2005). Staubfraktionen,
die kleiner als 5 um sind, werden bereits durch minimale Windgeschwindigkeiten von ca.
0,001 m/s fortbewegt (Sarikas 1976; Borneff und Borneff 1971). Es wird davon ausgegangen,
dass an Partikel dieser GréfRe gebundene Mikroorganismen tber weite Entfernungen getragen
werden kdnnen, sofern sie nicht durch Hindernisse wie Badume oder Gebaude, Turbulenzen,
Regen oder Agglomeration aus der Luft entfernt werden (Schulz 2007) oder sich in der Umge-
bung der Tierstalle als Sedimentationsstaub absetzen und im Boden anreichern (Clau} 2020;
Schulz et al. 2012). Infolge der Konzentrationsabnahme mit zunehmender Entfernung zur
Emissionsquelle und der Einfliisse durch abiotische Faktoren wird das Potential der biologi-
schen Wirkung von Bioaerosolen beeinflusst und es ist fraglich, in welchen Abstanden zum
Stall noch eine gesundheitliche Beeintrachtigung von Mensch und Tier erfolgen kann (Claufy
2020; Schulz 2007). Die Meinungen daruber, ob die Verbreitung von Al-Viren durch Winde
wahrend eines Ausbruchs tatsachlich zu Neuinfektionen flihrt, gehen weit auseinander, da der
Mechanismus nie schliissig nachgewiesen werden konnte (Ypma et al. 2013; Ssematimba et
al. 2012; Spekreijse et al. 2011; Davis et al. 2009; Power 2005). Dies liegt u. a. an der Proble-
matik des Nachweises von Al-Viren in der Umwelt (Schofield et al. 2005). Die direkte Messung
der von Stallen ausgehenden Transmissionsstrome in die Atmosphare ist au3erordentlich
schwierig. Dies ist bedingt durch die Dreidimensionalitat des zu untersuchenden Raumes und
die sichere Unterscheidbarkeit zwischen Stallaerosol und natlrlichem Umgebungsaerosol
(Seedorf und Hartung 2002). Geflugelpestausbriche in Nutzgefligelbestanden sind ver-
gleichsweise seltene Ereignisse und die Wahl des Probennahmeortes wird durch die Ausbrei-
tungsdynamik der Bioaerosole im dreidimensionalen Raum erschwert, da diese von vielen
Parametern abhangig ist (Clau 2020; Schofield et al. 2005). Parameter, die die Ausbreitungs-
dynamik von Bioaerosolen beeinflussen, sind vor allem die Windgeschwindigkeit und -richtung
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sowie die Gelandebeschaffenheit (Clauly 2020; Schulz 2007). Die mittlere jahrliche Windge-
schwindigkeit betragt in den Landkreisen Cloppenburg und Oldenburg 4,0 - 5,0 m/s, gemessen
in zehn Metern tUber dem Grund. Die Region gehort zur aufRertropischen Westwindzone, deren
Klima durch den Durchzug von Tiefdruckgebieten gepragt ist, wodurch die Lagen der Tief-
druckgebiete eine Hauptwindrichtung aus Sidwest bis West und die Strémung aus Hoch-
druckgebieten eine sekundare Hauptwindrichtung aus Nordost bis Ost bedingen. In der Region
werden Winde kaum von Erhebungen des Gelandereliefs, die um- und Gberstrémt werden
mussen, beeinflusst (Kappas 2003). Die Flachen werden zum Uberwiegenden Anteil landwirt-
schaftlich genutzt (CLP: 67,4 %, OL: 65,8 %), wohingegen Waldflachen einen deutlich gerin-
geren Anteil einnehmen (CLP: 14 %, OL: 19.1 %) (Niedersachsisches Ministerium flr
Ernahrung, Landwirtschaft und Verbraucherschutz 2014; Niedersachsisches Landesamt fir
Statistik (NLS) und Niedersachsisches Institut fur Historische Regionalforschung e. V. (NIHR)
2007).

2.4.4 Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von Al-Viren

In wenigen Fallen wird die Ubertragung von Al-Viren durch Aerosole fiir sehr wahrscheinlich
gehalten (Torremorell et al. 2016; Yee et al. 2009; Tsukamoto et al. 2007) und der sporadische
Nachweis des Al-Virus in der Luft liefert Hinweise auf die Mdglichkeit der Verbreitung Gber die
Luft (Schofield et al. 2005). Die Auffassungen, bis zu welcher Entfernung zwischen einem in-
fizierten und einem naiven Tierbestand noch eine Gefahr durch luftgetragene Krankheitserre-
ger im Allgemeinen anzunehmen ist, gehen auseinander. Aus den Ventilationséffnungen von
Stallen sollen emittierte Seuchenerreger mit dem Wind nach Heider (1972) (iber mehrere hun-
dert Meter weit verweht werden konnen. Platz (1979) sowie Muller und Wieser (1987) emp-
fahlen eine Distanz von 200-300 m zwischen benachbarten Bestanden, um potentielle Erre-
geribertragungen zu vermeiden. Hillinger (1991) hielt Verfrachtungsdistanzen tiber 200 m bei
Viren nur unter besonderen Bedingungen, wie gréReren Quellstarken und mafligen aber ein-
heitlich gerichteten atmosphéarischen Luftstromungen flr wahrscheinlich. Jonges et al. (2015)
untersuchten die Plausibilitat der Aerosoliibertragung durch Sammlung von Luftproben in der
Umgebung HPAI-infizierter Geflligelstalle, wobei ihnen der Nachweis von Al-Virus-RNA in
Stallnahe bis ca. 60 m Entfernung gelang. Schofield et al. (2005) gelang zuvor der Nachweis
von Al-Virus-RNA und Al-Lebend-Virus im Stallumfeld bis zu 100 m Entfernung sowie der
Nachweis von Al-Virus-RNA aus Proben, die auf offenem Feld in bis zu 800 m Entfernung zu
den Stallgebduden gewonnen wurden. Den fehlenden Nachweis von Al-Lebend-Virus in die-
ser Distanz erklarten sie sich mit der Inaktivierung der Viren durch Sonnenlicht, da die Pro-
bennahme wahrend des Tages erfolgte. Ebenfalls stellten sie fest, dass die lokale Mikromete-
orologie (Wechselwirkung des Windes mit Gebauden und Baumen rund um den Probenahme-
bereich) zu Windverschiebungen und zur Ablenkung der Luft aus den Stallen in eine Héhe von
mindestens 5-10 m Uber dem Boden und von dort weit Uber den Einzugsbereich der Probe-
nahmegefale fuhrte. Torremorell et al. (2016) gelang der Nachweis von Al-Virus-RNA in bis
zu 1000 m Entfernung zu den infizierten Stallungen. Sie schlossen ebenfalls aus ihren Ergeb-
nissen, dass ein Versagen beim Nachweis lebensfahiger Viren nicht unbedingt ein Hinweis auf
deren Abwesenheit darstellt, da die Luft zur Inaktivierung des Virus beitragen kénnte. Anstelle
aufwandiger Messungen wurde ebenfalls versucht, die Ausbreitung von Bioaerosolen mit
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Computermodellen zu simulieren. Uber die Validitat der verwendeten Modelle fir die Ausbrei-
tung von Mikroorganismen ist bisher aber kaum etwas bekannt (Clauf 2020), da zur Unter-
stitzung oder Widerlegung der Theorien zur definitiven Beteiligung des Windes bei der Ver-
breitung innerhalb der Epidemien bisher keine Methoden verfligbar sind (Power 2005).
Ssematimba et al. (2012) konnten mit Hilfe einer Modellsimulation eine Korrelation zwischen
der modellierten Luftlibertragung von Al-Virus und dem Auftreten von Gefliigelpestausbriichen
in der Umgebung aufzeigen. Sie stellten dabei eine geringe Infektionswahrscheinlichkeit in
unmittelbarer Nahe zu den Stallungen sowie jenseits einer Entfernung von 1,0 km fest, hielten
jedoch den Entfernungsbereich von ca. 25 km flir am relevantesten, da er der Breite des Ge-
bietes entsprach, in dem die von ihnen untersuchten Ausbriiche von 2003 begannen (Boender
et al. 2007). Innerhalb dieses Distanzbereichs schatzten sie, dass die alleinige Windroute bis
zu 24 % der neuen Falle erklaren kénnte, raumten jedoch anhand ihrer Ergebnisse ebenfalls
ein, dass die windgetragene Route allein nicht ausreicht, um alle ihre Beobachtungen zu er-
klaren. Ypma et al. (2013) lieferten statistische Beweise fir die Korrelation zwischen Ausbrei-
tungsrichtung der Influenza A (H7N7) und der Windrichtung zum Zeitpunkt der Bestandsinfek-
tion. Sie schatzen den Beitrag eines moglichen windvermittelten Mechanismus zur Gesamt-
menge der Ausbreitung wahrend der von ihnen untersuchten Ausbriiche konservativ auf etwa
18 %, gaben jedoch keine Hinweise zu den Entfernungen der fur sie in Frage kommenden
Betriebskonstellationen. Die vorherrschende Windrichtung scheint als offensichtlicher epide-
miologischer Beweis fur die Erregeriubertragung zwischen landwirtschaftlichen Betrieben Gber
die Luft zu gelten (Zhao et al. 2014). Torremorell et al. (2016) gaben den Hinweis, dass
Schlussfolgerungen liber die Wahrscheinlichkeit der Ubertragung von HPAI-Virus-Aerosolen
mit unterstltzenden epidemiologischen Beweisen gezogen werden sollten, um das Risiko der
luftlibertragenen Route bei der Ausbreitung des HPAI-Virus auf benachbarte landwirtschaftli-
che Betriebe umfassend zu bewerten.

2.5 Gesetzliche Grundlagen

Die Gefllgelpest gehort zu den anzeigepflichtigen Tierseuchen (Verordnung Uber anzeige-
pflichtige Tierseuchen, TierSeuchAnzV). Griinde daflr sind die je nach Virus-Stamm hohe Le-
talitat und Mortalitat in betroffenen Gefligelhaltungen sowie das hohe Verbreitungspotential,
das Ausbriche epidemischen Ausmalies hervorrufen kann. Durch die hohe Wandlungsfahig-
keit der Al-Viren und deren mdgliche genetische Neuordnung aus verschiedenen Virus-Stam-
men zu genetischen Formen, die auch beim Menschen lebensbedrohliche Erkrankungen im
Rahmen einer Zoonose hervorrufen kénnen, stellt die Infizierung eines Geflligel- oder sonsti-
gen Vogelbestandes nicht nur eine Gefahr fir die Tiere selbst, sondern auch ein nicht ein-
schatzbares Risiko fur die 6ffentliche Gesundheit dar (Richtlinie 2005/94/EG des Rates vom
20. Dezember 2005 mit GemeinschaftsmaRnahmen zur Bekdmpfung der Aviaren Influenza
und zur Aufhebung der Richtlinie 92/40/EWG (2005)). Die vom Gesetzgeber vorgeschriebe-
nen MalRnahmen zur Vorbeugung, Friherkennung und Tilgung der HPAI-Infektion in einem
Nutzgefligelbestand sind im Allgemeinen im Gesetz zur Vorbeugung vor und Bekampfung
von Tierseuchen (Tiergesundheitsgesetz, TierGesG) und in der Verordnung zum Schutz ge-
gen die Verschleppung von Tierseuchen im Viehverkehr (Viehverkehrsverordnung, Vieh-
VerkV) sowie im Speziellen in der Verordnung zum Schutz gegen die Gefligelpest (Gefllgel-
pest-Verordnung, GeflPestSchV) geregelt. Laut § 1 Absatz 1 Satz 1 GeflPestSchV liegt eine

13



2. Literaturtibersicht

Infektion im Sinne der Geflligelpest vor, wenn hochpathogenes aviares Influenza-A-Virus der
Subtypen H5 oder H7, das fur multiple basische Aminosauren im Spaltbereich des Hamagglu-
tinin-Molekiils kodiert, durch Virus-, Antigen- oder Genomnachweis (virologische Untersu-
chung) oder andere als in Nummer 1 Buchstabe a genannte Influenzaviren mit einem intrave-
ndsen Pathogenitatsindex von mehr als 1,2 in sechs Wochen alten Hiihnern durch virologische
Untersuchung (hochpathogenes aviares Influenza-Virus) bei einem gehaltenen Vogel nachge-
wiesen worden ist. Laut § 4 Absatz 1 GeflPestSchV zur Friherkennung einer Bestandserkran-
kung mit hochpathogener aviarer Influenza hat der Tierhalter unverziglich durch einen Tierarzt
das Vorliegen einer Infektion mit dem hochpathogenen oder niedrigpathogenen aviaren In-
fluenza-Virus durch geeignete Untersuchungen ausschliel3en zu lassen, wenn innerhalb von
24 Stunden in einem Bestand oder einem raumlich abgegrenzten Teil eines Bestandes Ver-
luste von mindestens drei Tieren bei einer GréRe des Bestandes von bis einschlief3lich
100 Tieren oder mehr als 2 vom Hundert der Tiere bei einer Gré3e des Bestandes von mehr
als 100 Tieren auftreten. Laut § 1 Absatz 1 Satz 2 GeflPestSchV besteht der Verdacht auf
Geflugelpest, wenn das Ergebnis der virologischen, serologischen, pathologisch-anatomi-
schen oder klinischen Untersuchung den Ausbruch der Gefligelpest befirchten lasst.

2.6 Ausgewahlte amtliche MaBnahmen zur Tierseuchenbekampfung

Vor der amtlichen Feststellung ordnet laut § 15 Absatz 1 GeflPestSchV ,[ijm Falle des Ver-
dachts auf Gefliigelpest bei einem [...] Verdachtsbestand [...] die zustandige Behorde [...] in
Bezug auf den betroffenen Verdachtsbestand Mallhahmen [...] an. Ergeben sich auf Grund
einer Untersuchung [...] Anhaltspunkte fir einen Ausbruch der Geflligelpest, so [...] ordnet die
zustandige Behdrde die Tétung und unschadliche Beseitigung der gehaltenen Vogel des Ver-
dachtsbestands an und flihrt epidemiologische Nachforschungen durch. Diese Nachforschun-
gen erstrecken sich auf den Zeitraum, in dem das hochpathogene avidre Influenza-Virus be-
reits im Verdachtsbestand vorhanden gewesen sein kann, bevor der Verdacht angezeigt wor-
den ist, die mdgliche Eintragsquelle der Gefligelpest, die Ermittlung anderer Bestande, aus
denen gehaltene Vdgel in den Verdachtsbestand oder aus dem Verdachtsbestand in diese
Bestande verbracht worden sind, Personen, Fahrzeuge, Fleisch, Eier, tierische Nebenpro-
dukte, Futtermittel und alle sonstigen Gegenstande, mit denen das hochpathogene aviare In-
fluenza-Virus in den oder aus dem Verdachtsbestand verschleppt worden sein kann. [...]"
Nach amtlicher Feststellung ordnet laut § 19 Absatz 1 GeflPestSchV ,die zustandige Behdrde
in Bezug auf den Seuchenbestand [...] die sofortige Tétung und unschadliche Beseitigung der
nicht bereits nach § 15 Absatz 1 Satz 2 Nummer 1 getéteten und unschadlich beseitigten ge-
haltenen Vogel [...] [sowie] die Reinigung und Desinfektion der Stélle und sonstigen Standorte,
in denen Vogel gehalten worden sind, und ihrer unmittelbaren Umgebung, der Einrichtungs-
gegenstande und Geratschaften, die mit gehaltenen Végeln in Berlhrung gekommen sein
kénnen, der Fahrzeuge, mit denen getdtete oder verendete Vogel beférdert worden sind [...],
[und die] Desinfektion des Kotes oder benutzter Einstreu [...] nhach MalRRgabe der Richtlinie
2005/94/EG [...] [sowie] eine Entwesung der Stéalle und sonstigen Standorte sowie ihrer un-
mittelbaren Umgebung [an] [...]"
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3 Material und Methoden

Die Erhebung und Zusammenstellung der Daten fir die Teilstudien der ,retrospektiven Ana-
lyse der Biosicherheit in Putenbetrieben® (Teilstudie 1) sowie der ,retrospektiven Analyse der
Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von hochpathogenen aviaren In-
fluenzaviren zwischen betroffenen Putenbetrieben® (Teilstudie 2) erfolgte mit Hilfe der Amter
fur Veterindrwesen der Landkreise Cloppenburg und Oldenburg, des Instituts fir Virusdiag-
nostik (IVD) des FLI sowie des Deutschen Wetterdienstes (DWD).

Die erhobenen Angaben zu jeder studienrelevanten Putenhaltung wurden fiir die Teilstudien
in getrennten Datenformaten (Tabellenkalkulationsprogramm Microsoft Excel 2016) aufberei-
tet. Hierbei wurden aus den erhobenen Angaben Metadaten zur Distanz zwischen den Betrie-
ben, Tagesmortalitdt HSNx-positiver Bestande, Bebauung und Bewaldung im Studiengebiet,
Belegung der Betriebe innerhalb des Epidemie-Zeitraumes sowie Windstarke und -richtung
innerhalb des Epidemie-Zeitraumes generiert. Die einzelnen Vorgehensweisen sind in den
entsprechenden Unterabschnitten von ,Material und Methoden® beschrieben.

3.1 Erhebung der grundlegenden betriebsbezogenen Daten

Im Zeitraum von April 2018 bis Februar 2019 wurden in den Amtern fiir Veterindrwesen der
Landkreise Cloppenburg und Oldenburg die erforderlichen Daten zu den studienrelevanten
Putenhaltungen erhoben und in eigene Datenformate (Excel-Tabellen, Word-Dokumente)
Ubertragen. Als studienrelevante Putenhaltung wurde jede Wirtschaftsgeflligelhaltung be-
trachtet, die innerhalb des Zeitraumes vom 01.11.2016 bis zum 30.04.2017 (Epidemie-Zeit-
raum) veterinarbehdrdlich im Landkreis Cloppenburg oder Oldenburg registriert war und in der
Haustruththner (Meleagris gallopavo Linnaeus f. domestica) zum Zweck der Aufzucht oder
Mast gehalten wurden. Die Identifikation erfolgte mit Hilfe des Softwaresystems BALVI iP
durch Selektion der registrierten Tierhaltungen nach den Parametern ,Zeitraum®, ,gehaltene
Tierart” und ,Nutzungsrichtung®.

Es wurden in den Veterindramtern folgende Datenquellen genutzt:

- BALVI iP: Softwaresystem zur veterinrbehérdlichen Uberwachung, in dem alle zum
Zustandigkeitsbereich der jeweiligen Veterindrbehérde gehdrenden und nach
§§ 12 bis 14 Viehverkehrsverordnung (ViehverkV) zugelassenen Viehhandelsunter-
nehmen unter einer nach § 15 Absatz 1 ViehverkV individuell zugewiesenen Regist-
riernummer erfasst werden.

- Tierseuchennachrichtensystem (TSN): Datenbank aller anzeigepflichtigen Tierseu-
chenausbriche in Deutschland

- Fallakten®: Dokumentation des Veterindramtes aller den Tierseuchenausbruch betref-
fenden Daten, welche eine Grundlage bei der Entscheidung der Tierseuchenkasse
Uber Entschadigungsleistungen nach den Vorschriften des Tiergesundheitsgesetzes
(TierGesG) bilden.

- ,Einsatztagebuch®: Aufzeichnungen des Veterindramtes zum HPAI-Seuchengesche-
hen

- ,Stallkarten®/Fallzahlendokumentationen der Ausbruchsbetriebe: Aufzeichnungen der
Tierhalter zur Bestandsiuberwachung und Gesundheitskontrolle ihrer Putenherden mit
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Dokumentation der taglichen Tierverluste (,Fallzahlen®)
«Schlachtgefliigeluntersuchung”: Dokumentation der amtlichen Schlachtgefligelunter-
suchung (SGU)

.Masterstatistik: Aufzeichnungen der Putenschlachthéfe Heidemark GmbH (Standort
Ahlhorn) und Geestland Putenspezialititen GmbH & Co. KG (Standort Wildeshausen)
zur Rickverfolgbarkeit der geschlachteten Tiere

.Checkliste zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben®: Aufzeichnung der amtli-
chen Uberpriifung betriebshygienischer Aspekte

.Checkliste zu Tierschutzaspekten in gefligelhaltenden Betrieben®: Aufzeichnung der
amtlichen Uberpriifung tierschutzrelevanter Aspekte

Es wurden folgende Angaben fir jede studienrelevante Putenhaltung ibernommen:

Betriebsregistriernummer nach ViehverkV

Tierhalter

Betriebsregistriernummer nach ViehverkV weiterer Betriebsstatten des Tierhalters
Geographische Koordinaten des Standortes der Stallanlagen des Betriebes
Kalenderdaten zu Einstallungen von Putenherden innerhalb des Epidemie-Zeitraumes
Anzahl, Alter und Geschlecht der eingestallten Puten

Kalenderdaten zur Ausstallung von Putenherden innerhalb des Epidemie-Zeitraumes
Anzahl, Alter und Geschlecht der ausgestallten Puten

Kalenderdaten zu Schlachtungen innerhalb des Epidemie-Zeitraumes

Anzahl, Alter und Geschlecht der geschlachteten Puten

Es wurden zusatzlich folgende Angaben fiir jede studienrelevante Putenhaltung mit H5SNx-
Nachweis Ubernommen:

Bezeichnungen der Stallgebaude

Bezeichnungen der Stallgebaude mit H5Nx-Nachweis

Kalenderdatum des Schlupfes der zum Ausbruchszeitpunkt eingestallten Puten-
herde(n)

Kalenderdatum der Einstallung der zum Ausbruchszeitpunkt eingestallten Puten-
herde(n) sowie deren Anzahl, Geschlecht und Alter am Kalenderdatum der Einstallung
Nutzungsrichtung der zum Ausbruchszeitpunkt eingestallten Putenherde(n)
Kalenderdatum der Tétung der zum Ausbruchszeitpunkt eingestallten Putenherde(n)
sowie deren Anzahl, Geschlecht und Alter am Kalenderdatum der Tétung
Kalenderdatum der Anzeige des Verdachtes des Ausbruchs der Gefligelpest auf dem
Betrieb durch Tierhalter, Tierarzt oder Veterinarlabor

Kalenderdatum des amtlichen Verdachtes des Ausbruchs der Geflligelpest auf dem
Betrieb

Kalenderdatum der amtlichen Feststellung des Ausbruchs der Gefligelpest auf dem
Betrieb

Kalenderdatum der Kadaverentsorgung

Kalenderdaten der Entmistung des Stallgebaudes/der Stallgebaude des Betriebes so-
fern vorhanden
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Aus den verfugbaren ,Stallkarten der H5Nx-positiven Putenbetriebe wurden zusatzlich fol-
gende Angaben Ubernommen:

- Betriebsregistriernummer nach ViehverkV

- Bezeichnungen der Stallgebaude

- Kalenderdatum der Einstallung sowie Anzahl, Geschlecht und Alter der eingestallten
Puten

- Anzahl der Tierverluste pro Tag (gestorbene und gemerzte Puten summiert)

- Tagliche Bestandsgrofe (Tieranzahl)

Aus den verfligbaren ,,Checklisten zur Biosicherheit in gefligelhaltenden Betrieben® wurde der
handschriftlich vorliegende Inhalt vollstandig und wortgetreu Gbernommen und in eine Excel-
Tabelle eingepflegt.

Ubernommene personenbezogene Daten wurden unter Verwendung einer individuellen Be-
triebsidentifikationsnummer (Betriebs-ID) in den eigenen Aufzeichnungen pseudonymisiert.
Diese setzt sich aus dem Buchstaben des Landkreises (,C*; ,0“) und einer fortlaufenden Num-
mer zusammen.

3.2 Teilstudie 1: Retrospektive Analyse der Biosicherheit in Putenbetrie-
ben

3.2.1 Checklisten zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben

Die ,Checklisten zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben* (im Folgenden ,Checklis-
ten®) wurden durch das Niedersachsische Landesamt fur Verbraucherschutz und Lebensmit-
telsicherheit (LAVES) (2021) erstellt und ggf. mit einigen Modifikationen (Tabelle 2) in den
Folgemonaten der HPAI-Epidemie 2016/2017 durch Mitarbeitende der Veterinaramter ge-
nutzt, um bei Bestandsbesuchen die biosicherheitsrelevanten Malinahmen in den gefliigelhal-
tenden Betrieben systematisch zu kontrollieren und Defizite festzustellen. Insgesamt waren
34 amtlich tatige Tierarzte aus sieben niedersachsischen Veterinarbehérden (Cloppenburg,
Diepholz, Emsland, Grafschaft Bentheim, Oldenburg, Osnabriick und Vechta) an der Uberprii-
fung betriebshygienischer Aspekte mit der Checkliste beteiligt. Im Landkreis Cloppenburg wur-
den 45 % (86 von 190) der Uberpriifungen durch einen amtlichen Tierarzt aus einem anderen
Zustandigkeitsbereich (Landkreis) im Rahmen der Amtshilfe durchgefihrt. Im Landkreis
Oldenburg waren bei allen Erhebungen ausschliel3lich amtliche Tierarzte des eigenen Zustan-
digkeitsbereiches beteiligt.

Die Uberpriifungen erfolgten in den Folgemonaten der Epidemie, wobei die Erhebung der
Checkliste bei den Betrieben mit HSNx-Nachweis bis zu 386 Tage nach dem H5Nx-Ausbruch
(Feststellungsdatum) erfolgte. Eine detaillierte Ubersicht zu den Erhebungszeitpunkten der
Checklisten auf den Betrieben ist in den Abschnitten 4.3.1.1 und 4.3.1.2 dargestellt.

Die einzelnen Punkte der Checklisten basieren auf den mindestens vom Tierhalter einzuhal-
tenden gesetzlichen Grundlagen zur Seuchenpravention in Gefligelhaltungen:

- Verordnung zum Schutz gegen die Gefligelpest (Gefligelpestverordnung, GeflPest-
SchV)

17



3. Material und Methoden

- Verordnung zum Schutz gegen bestimmte Salmonelleninfektionen beim Haushuhn
und bei Puten (Gefligel-Salmonellen-Verordnung, GeflSalmoV)

- Tierische Nebenprodukte-Beseitigungsgesetz (TierNebG)

- sowie auf Empfehlungen der Veterinaramter.

Insgesamt lagen der Studie die Checklisten von 276 (96,16 %) der insgesamt 287 innerhalb
des Epidemie-Zeitraumes registrierten putenhaltenden Wirtschaftsgeflliigelbetriebe zur Ana-
lyse vor. Eine Ubersicht der Anzahl an Betrieben und verfligbaren Checklisten je Landkreis ist
in Tabelle 1 dargestellt.

Tabelle 1: Anzahl verfugbarer Checklisten (fett gedruckt) vs. Anzahl der innerhalb des Epidemie-Zeitraumes amtlich
gemeldeten Betriebe

Landkreis Landkreis
HPAI-Ausbruch Cloppenburg Oldenburg Gesamt
nein 163 von 171 78 von 80 241 von 251
ja 27 von 28 8von8 35 von 36
190 von 199 86 von 88 276 von 287

Im Verlauf der Erhebungen wurden mehrere Checklisten-Versionen verwendet, deren Inhalte
sich geringfligig unterschieden. Unterschiede bestanden im Vorkommen bzw. in der Wortwahl
einiger Fragen. Wahrend bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg acht Versionen der
Checkliste genutzt wurden, wurde in den Betrieben im Landkreis Oldenburg nur eine Version
eingesetzt (Tabelle 2).

Tabelle 2: Versionen der Checklisten und Nutzung nach Landkreisen in %

Anteil in %

LKCLP | LKOL
Titel der Checkliste laut Originalvorlage (n=199) | (n=88)
Checkliste Pute
Version 1.1 vom 28.03.2017 342 | 00
Checkliste Pute
Version 1.2 vom 28.03.2017, geprift am 06.04.2017 56.8 100,0
Checkliste nach der Gefliigelpest-VO plus Biosicherheit Pute
Version 1.0 vom 10.06.2010 0,5 0,0
MFP-05-1280-VEC
MFP-05-1280-PU Version 1.0 vom 28.03.2017 2,6 0,0
Kontrolle einer Gefligelhaltung durch den Landkreis Cloppenburg 05 00
MFP-05-2351-CLP Version 1.0 ’ ’
Kontrolle einer Geflligelhaltung durch den Landkreis Cloppenburg 11 00
MFP-05-079-CLP Version 1.1 ’ ’
Kontrolle einer Gefligelhaltung durch den Landkreis Cloppenburg 11 00
MFP-05-220-CLP Version 3.0 ’ ’
Kontrolle einer Gefligelhaltung durch den LK CLP 1,6 0,0
Version unbekannt 1,6 0,0

3.2.1.1 Aufbereitung der Checklisteninhalte

Die in den Checklistenversionen auftretenden Fragestellungen wurden in das eigene tabella-
rische Format ibernommen und zu einem Gesamtkatalog mit 74 Fragen (Variablen) in neun
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Themenkomplexen (Tabelle 3) aufgearbeitet. Jede Variable erhielt zur besseren Ubersicht zu-
satzlich eine Variablennummer (VNr.). Die in den Checklisten auftretenden Antworten lagen
handschriftlich mit den Werten ,ja“ ,nein“ oder ,k.A.“ (keine Angabe) sowie ggf. zusatzlich mit
einem Kommentar vor. Alle Antwortangaben wurden in eindeutige Variablenauspragungen
(numerisch oder kategorial 0, 1, n) umgewandelt. Nicht verfliigbare Antworten erhielten die
Variablenauspragung ,NA* (not available). Die Zielvariable ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ (Frage:
~Wurde im Bestand des Betriebes innerhalb des Epidemie-Zeitraumes hochpathogenes avia-
res Influenza-Virus nachgewiesen?“) mit den maoglichen Variablenauspragungen ,0“ (nein)
und ,1* (ja) wurde hinzugefiigt. Die aufgearbeiteten 74 Variablen der Checklisten sind im An-
hang in Abschnitt 10.1.1 in Tabelle 26 einsehbar.

Tabelle 3: Themenkomplexe der Checklistenvariablen

Themenkomplex

A Betriebsstruktur F Schutz vor Keimeintrag
B Gesundheitskontrolle und Friherkennung |G Fahrzeuge

C GeflPestSchV § 4 Al-Verdacht H Schadnagerbekdmpfung
D Vorraum/Hygieneschleuse | Kadavermanagement
E Schutzkleidung

3.2.1.2 Angewandte Methoden zur deskriptiven Auswertung

Um mogliche Defizite in den betrieblichen Biosicherheitsma3nahmen zu ermitteln, wurde der
prozentuale Anteil der Variablenauspragungen, die mit einem rechtsgrundlagen- bzw. emp-
fehlungswidrigen Sachverhalt gleichzusetzen waren, fir jede Variable ausgehend von der An-
zahl an Betrieben mit verfligbarer Checkliste (n = 276) berechnet. Um zusatzlich zu analysie-
ren, ob Defizite, die sich bei der Untersuchung der Gesamtbetriebsanzahl (n = 276) ermittelten
lieRen, bei Betrieben mit und ohne HPAI-Ausbruch bzw. auf Landkreisebene unterschieden,
wurde der prozentuale Anteil jeder Teilgruppe (H5Nx-negative Betriebe im Landkreis Cloppen-
burg, H5Nx-positive Betriebe im Landkreis Cloppenburg, H5Nx-negative Betriebe im Land-
kreis Oldenburg, H5Nx-positive Betriebe im Landkreis Oldenburg) in Prozent berechnet. Um
mogliche Anhaltspunkte zu ermitteln, die auf ein Krankheitsgeschehen in den Putenbestanden
der Betriebe hindeuten, wurde bei den Variablen des Themenkomplexes ,GeflPestSchV § 4
Al-Verdacht“ ausgehend von der Anzahl an Betrieben mit verfigbarer Checkliste (n = 276) der
prozentuale Anteil der Betriebe berechnet, deren Variablenauspragungen auf Abweichungen
in der Herdengesundheit hinwiesen.

3.2.1.3 Angewandte Methoden zur statistischen Auswertung

Aufgrund der Verwendung unterschiedlicher Checklisten-Versionen in den beiden Landkrei-
sen und den daraus resultierenden Unterschieden in der Verflugbarkeit der Antworten wurden
die Daten nach der Aufbereitung und Plausibilitatsprifung in zwei getrennten Datensatzen
(,Variablen CLP“ und ,Variablen OL®) erfasst. Die statistische Auswertung erfolgte mit Hilfe
der Statistiksoftware RStudio (Version 1.3.959 © 2009-2020 RStudio, PBC). Verwendet wur-
den neben den Basis-Packages die Packages (Libraries): ,epiDisplay“, ,MASS", ,Presence-
Absence® und ,car®. Der genutzte R-Code ist im Anhang im Abschnitt 10.1.4 einsehbar.

Um aus der Anzahl an Variablen in den Datensatzen diejenigen zu ermitteln, die die Zielvari-
able ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ innerhalb eines Modells am besten beschreiben, wurde eine
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Variablenselektion nach folgendem Ablauf durchgefiihrt (Kreienbrock et al. 2012a):

1.

Im ersten Schritt nach der Aufarbeitung der Daten erfolgte eine univariable Analyse der
74 Variablen mit Bestimmung der p-Werte durch geeignete statistische Tests je nach
Variablenauspragung (Kreienbrock et al. 2012a). Es wurden der Fisher-Exakt-Test bei
Variablenauspragungen von 2 x 2 und 2 x 3, der Chi>-Test (Pearson 1900) bei einer
Variablenauspragung von 2 x > 3 sowie der Wilcoxon-Test (Wilcoxon 1945) bei einer
numerischen Variablenauspragung (Zahl) verwendet. Die 74 Variablen der Checklisten
wurden dabei mit der Zielvariable ,HPAI Ausbruch ja/nein“ getestet. Die univariable
Analyse erfolgte in zwei Durchlaufen, in denen die Datengrundlagen ,Variablen CLP*
und ,Variablen OL" getrennt voneinander getestet wurden. Im Folgenden wurden die
Variablen der zwei Datensatze mit einem p-Wert < 0,2 selektiert (Kreienbrock et al.
2012a).

Im zweiten Schritt wurden die selektierten Variablen der zwei Datensatze auf das Vor-
liegen von Korrelation und Kollinearitat geprift. Um die Variablenanzahl fur die im drit-
ten Schritt erfolgenden Regressionsanalyse weiter einzugrenzen, wurden von den zu-
vor ermittelten Variablen mit statistisch signifikanten Werten (p < 0,2) der Datensatze
Lvariablen CLP“ und ,Variablen OL“ diejenigen geprift, bei denen das Vorliegen von
Korrelation und Kollinearitat plausibel erschien. Das Signifikanzniveau wurde hierbei
auf p < 0,2 festgelegt. Bei den sich ergebenen Variablenpaaren wurden durch geeig-
nete statistische Tests die p-Werte bestimmt. Es wurden je nach Variablenauspragung
der Fisher-Exakt-Test und die Spearman Rangkorrelation verwendet. Bei den Variab-
lenpaaren, bei denen sich statistisch signifikante Werte (p < 0,02) ergaben, wurden im
Folgenden die sich zuvor in der univariablen Analyse ergebenen Werte der paarbilden-
den Variablen verglichen. Die Variable, die den groReren p-Wert aufwies, wurde von
der weiteren Analyse ausgeschlossen.

Im dritten Schritt wurden die selektierten Variablen der zwei Datensatze einer multiva-
riablen Analyse mittels logistischer Regression unterzogen und die Variablen mit einem
statistisch signifikanten p-Wert selektiert. Das Signifikanzniveau wurde hierbei auf
p < 0,1 herabgesetzt. Zur Berechnung wurde innerhalb der Statistiksoftware RStudio
(Version 1.3.959 © 2009-2020 RStudio, PBC) die Funktion gim() (GLM - Generalisierte
lineare Modelle) verwendet. Hierbei wurden kategoriale Variablen mit mehr als zwei
Kategorien in einen Faktor umgewandelt, wobei entsprechende Dummy-Variablen er-
stellt wurden. Es ergaben sich bei diesen Variablen zwei berechnete p-Werte (gim1
und glm2), die zur Bewertung genutzt wurden.

Im vierten Schritt wurden die selektierten Variablen der Datensatze ,Variablen CLP*
und ,Variablen OL® einer multivariablen Analyse zur Modellselektion unterzogen. Hier-
bei wurden die Variablenkombinationen schrittweise selektiert. Modell 1 (full model)
enthielt alle Variablen, die im dritten Schritt p < 0,1 aufwiesen. In den folgenden Mo-
dellen (Modell 2-6) wurde jeweils schrittweise die Variable mit dem hdchsten p-Wert
verworfen und aus dem Modell entfernt. Ab Modell 7 wurde zu den verbliebenen Vari-
ablen aus Modell 6 je eine der bereits verworfenen Variablen wieder hinzugenommen,
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sodass in Modell 7-10 je drei Variablen getestet wurden. In Modell 11 wurden zwei
zusatzliche Variablen des Modell 1 (full model) zu den verbliebenen Variablen aus Mo-
dell 6 eingefligt. Die Selektion der finalen Modelle erfolgte mittels AIC-Wert
(Kreienbrock et al. 2012a).

3.3 Teilstudie 2: Retrospektive Analyse der Wahrscheinlichkeit einer
windvermittelten Ubertragung von hochpathogenen aviaren In-
fluenzaviren zwischen betroffenen Putenbetrieben

Um den méglichen Zusammenhang zwischen den HPAI-Infektionen der putenhaltenden Be-
triebe und den Windverhaltnissen innerhalb des Epidemie-Zeitraumes untersuchen zu kon-
nen, wurde ein Selektionsprozess entwickelt. Dieser prifte die putenhaltenden Betriebe des
Studiengebietes in elf Selektionsstufen auf das Vorliegen der Bedingungen, die als Voraus-
setzungen flr eine windibertragene Verschleppung von HPAI-Viren von einem infizierten zu
einem exponierten Betrieb festgelegt wurden. Daflir wurden zeitliche, raumliche, virusgeneti-
sche und den Wind betreffende Faktoren analysiert und in entsprechenden Metadaten aufge-
arbeitet. Die Erarbeitung der Metadaten und die Stufen des Selektionsprozesses werden in
den folgenden Unterabschnitten erlautert.

3.3.1 Grundlegende Definitionen

3.3.1.1 Definition ,Vektor”

Als Vektor wird im Folgenden jede im Studiengebiet mdgliche Kombination aus zwei
Putenbetrieben bezeichnet. Ein Vektor besteht somit aus dem potentiell Al-Viren-
emittierenden Betrieb A (A-Betrieb/Emittent) und dem potentiell Al-Viren-empfangenden
Betrieb B (B-Betrieb/Rezipient) (Abbildung 2). Jedem maoglichen Vektor wurde ein eindeutiger
Vektorname (Vektor-ID) zugewiesen, da sowohl die angenommene Ubertragungsrichtung
Betrieb ,1“ = Betrieb ,2“ und Betrieb ,2“ - Betrieb ,1“ (Gegenvektor) untersucht wurde.

Angenomme Ubertragungsrichtung

Emittent Rezipient

Abbildung 2: Schema eines Vektors

Definition ,Vektordistanz"

Als Vektordistanz wird die kiirzeste Entfernung zwischen zwei Betrieben eines Vektors be-
zeichnet. Die Vektordistanz jedes Vektors wurde ausgehend von den geographischen Koordi-
naten (Bezugssystem: UTM 32, ETRS 89) der jeweiligen Betriebe A und B berechnet. Die
Berechnungsschritte sind im Anhang in Abschnitt 10.2.1 einzusehen.

3.3.1.2 Definition ,Bebauung”

Als Bebauung werden im Folgenden alle Gebaude definiert, die in geschlossener Front stehen.
Einfamilienhduser in vereinzelter Lage wurden dabei ausgeschlossen.
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3.3.1.3 Definition ,Bewaldung”

Als Bewaldung wird jede dicht mit Baumen bestandene Flache definiert, die eine Hohe von
mindestens 10 Metern Uber dem Erdniveau erreicht.

3.3.1.4 Definition ,Risikotag”, ,Risikostunde”, ,Risikozeitraum 1 und 2“

Als potentiell HPAI-Virus-freisetzende Materialien wurden in einem Ausbruchsbetrieb die le-
benden infizierten Puten, die Kadaver sowie das gesamte Kot-Einstreu-Gemisch angenom-
men. Jedes Kalenderdatum, an dem die Anwesenheit mindestens eines dieser Materialien im
Betrieb angenommen werden konnte, wurde als potentieller Risikotag analysiert. Jeder po-
tentielle Risikotag untergliederte sich in 24 potentielle Risikostunden beginnend bei
00:00 Uhr.

Aufgrund der unterschiedlichen Annahme der Anwesenheit von lebendem Gefligel, Gefligel-
kadavern sowie des Kot-Einstreu-Gemisches wurden bei jedem Vektor zwei Risikozeitraume
definiert. Risikozeitraum 1 erstreckt sich Uiber die Zeitspanne von zehn Tagen vor dem Datum
der amtlichen Feststellung der Geflligelpest im A-Betrieb bis zum Datum des Abschlusses der
Kadaverraumung im A-Betrieb. In diesem Zeitraum wurde die Anwesenheit von lebenden Pu-
ten, Kadavern oder Kot-Einstreu-Gemisch angenommen, die durch ihre Anwesenheit oder Be-
wegung wahrend der Totung, Kadaverentsorgung bzw. Entmistung potentiell HPAI-Virus hat-
ten freisetzen kénnen. Risikozeitraum 2 beinhaltet jedes Kalenderdatum, an dem das Ver-
bringen des Kot-Einstreu-Gemisches aus den Stallgebduden des A-Betriebes angenommen
wurde. Hierbei lag bei allen Ausbruchsbetrieben das Kalenderdatum der Abschlussdesinfek-
tion der angelegten Mistmiete vor, das als Endzeitpunkt der Entmistung interpretiert wurde.
Nur bei wenigen Ausbruchsbetrieben war den Unterlagen der Veterinaramter das Kalender-
datum des Beginns der Entmistung zu entnehmen. Bei diesen Betrieben wurde jeder Kalen-
dertag zwischen dem Abschluss der Kadaverentsorgung und dem Kalenderdatum der Ab-
schlussdesinfektion der angelegten Mistmiete als Risikozeitraum 2 definiert. In diesem Zeit-
raum wurde die Anwesenheit des Kot-Einstreu-Gemisches angenommen, das durch seine An-
wesenheit bzw. Bewegung bei der Entmistung potentiell HPAI-Viren hatte freisetzen kdnnen.

3.3.2 Bebauung und Bewaldung in der Windschneise der Vektoren

Um relevante Bebauung und Bewaldung in den Windschneisen der Vektoren identifizieren zu
konnen, wurden zunachst alle Vektoren identifiziert, deren Vektordistanz maximal 3,0 km
betrug. Es ergaben sich 170 Vektoren, die sich aus 30 Betrieben zusammensetzten. Um jeden
der 30 identifizierten Betriebe wurden vier kreisformige Zonen mit den Radien 0,5 km, 1,0 km,
2,0 km und 3,0 km festgelegt. Im Folgenden wurde der prozentuale Anteil an bebauter bzw.
bewaldeter Flache jeder der 120 gebildeten Zonen (120 = 30 x 4) mit Hilfe des Programmes
ArcGIS.10.5.1 (ESRI, Redlands, CA, USA) und dem DLM (Digitales Landschaftsmodell des
Bundesamtes flir Kartographie und Geodéasie (BKG); ©GeoBasis-DE/BKG (2020),
Nutzungsbedingungen: http:/sg.geodatenzentrum.de/web_public/nutzungsbedingungen.pdf)
berechnet. Die Layer ,Wohnbauflache®, ,gemischte Nutzung®, ,Industrie und Gewerbe®,
.Besondere funktionale Pragung®, ,Platz*, ,Friedhof* und ,Sport/Freizeit/Erholung® wurden als
Bebauung sowie die Layer ,Wald“ und ,Gehdlz* als Bewaldung summiert und als prozentualer
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Anteil fir Bebauung bzw. Bewaldung der dazugehdérigen Zone in das eigene Datenformat
eingepflegt. Jedem der zuvor 170 Vektoren wurde im Folgenden der prozentuale Anteil an
Bebauung bzw. Bewaldung der zum Betrieb A des Vektors gehérenden Zone mit dem
kleinsten Radius zugeordnet, die den Vektor vollstdndig enthielt. AnschlieRend erfolgte die
Einstufung der Bebauung bzw. Bewaldung in der Windschneise der Vektoren in ,Wind
hemmend® oder ,Wind nicht hemmend®. Dabei wurde die sich innerhalb des jeweiligen Kreises
ermittelte Flache an Bebauung bzw. Bewaldung bei einem prozentualen Anteil von <20 %
pauschal als ,Wind nicht hemmend® eingestuft. Bei einem Anteil von > 20 % wurden die
Windschneisen der Vektoren individuell mit Hilfe des Programmes ArcGIS.10.5.1 (ESRI,
Redlands, CA, USA) und dem DLM (Digitales Landschaftsmodell des Bundesamtes fir
Kartographie und Geodasie (BKG); ©°GeoBasis-DE/BKG (2020), Nutzungsbedingungen:
http://sg.geodatenzentrum.de/web_public/nutzungsbedingungen.pdf) betrachtet und als
»-Wind hemmend* oder ,Wind nicht hemmend*® eingestuft.

3.3.3 Belegung der Betriebe im Epidemie-Zeitraum

Aus den Daten zur Einstallung, Ausstallung bzw. Schlachtung wurden durch Abgleichen der
Einzelangaben die Belegung der einzelnen Betriebsstandorte im Epidemie-Zeitraum ermittelt.
Wenn das genaue Einstallungsdatum der Herde nicht verfigbar war, wurde das vermutliche
Einstallungsdatum anhand des Alters der Puten am Tag der Schlachtung berechnet. Dabei
wurde pauschal davon ausgegangen, dass das Einstallen der Puten an einem Tag erfolgte.
Lagen flir das Alter der Tiere am Tag der Schlachtung keine Angaben vor, wurde vom Ublichen
Schlachtalter ausgegangen (Moorgut Kartzfehn 2016). Ein Betrieb wurde als ,belegt einge-
stuft, wenn an einem bestimmten ,Tag X* im Epidemie-Zeitraum die Anwesenheit von Puten
in einem Bestand angenommen werden konnte. Ein Betrieb wurde als ,nicht belegt® eingestuft,
wenn angenommen werden konnte, dass an einem bestimmten ,Tag X keine Puten in dem
Bestand waren oder wenn fir diesen Tag keine Information Gber die Belegung vorhanden war.

3.3.4 Mortalitat der HSNx-positiven Putenherden

3.3.4.1 Verfugbarkeit und Aufarbeitung der Stallkarten

Innerhalb des Epidemie-Zeitraumes waren 37 Putenbetriebe von einem H5Nx-Ausbruch be-
troffen. Bei vier Betrieben wurden ein bis zwei zur gleichen Zeit eingestallte Putenherden
H5Nx-positiv getestet. Insgesamt ergaben sich somit 44 H5Nx-positive Putenherden innerhalb
des Epidemie-Zeitraumes. Fir die vorliegende Studie standen die Stallkarten von 29 (65,9 %)
der insgesamt 44 H5Nx-positiv getesteten Putenherden zur Verfigung. Bei elf Putenbetrieben
aus dem Landkreis Cloppenburg, die zusammen 14 H5Nx-positive Putenherden eingestallt
hatten, waren keine Stallkarten verfiigbar. Die Anzahl der gestorbenen und gemerzten Puten
wurde als Tierverlust pro Tag und Herde aus den Stallkarten jedes Betriebes Gbernommen.

3.3.4.2 Berechnung der taglichen Herdenmortalitatsrate

Auf Grundlage der Tierverluste wurde die tagliche Mortalitatsrate jeder HSNx-positiven Puten-
herde flr jeden Tag berechnet, an dem der Betrieb mit Puten belegt war.

Unter der taglichen Mortalitatsrate (%) wird laut TierSchNutzV die Zahl der an einem Tag in
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einem Stall verendeten sowie der an diesem Tag aufgrund von Krankheiten oder aus anderen
Grinden getdteten Tiere, geteilt durch die Zahl der Tiere, die sich an diesem Tag in dem Stall
befanden, multipliziert mit 100, verstanden:

Anzahl Tierverluste Ende Tag X

Mortalitatsrate Tag X in % = 100
ortalitatsrate Tag X in % Herdengrofie Beginn Tag X x

3.3.5 Annahme einer Virus-Emission im A-Betrieb der Vektoren

Die berechnete tagliche Mortalitatsrate der 29 H5Nx-positiven Putenherden mit verfligbarer
Stallkarte (vgl. Abschnitt 3.3.4.1) wurde im Folgenden im Hinblick auf die zu erwartende Wahr-
scheinlichkeit einer Al-Virus-Emission in die Stallumgebung der jeweiligen Putenherde bewer-
tet. Betrachtet wurde die berechneten Werte der taglichen Mortalitatsrate jeder HSNx-positiven
Putenherde im Zeitraum von zehn Tagen vor dem Datum der amtlichen Feststellung der Ge-
fligelpest bis zum Datum der amtlichen Feststellung der Gefligelpest im Betrieb. Erreichte die
tagliche Mortalitatsrate der Herde den Wert =2 2 % (§ 4 Absatz 1 GeflPestSchV) an mehr als
einem Tag, wurde die Wahrscheinlichkeit der Al-Virus-Emission in die Stallumgebung mit ,ge-
geben“ bewertet. Eine Virus-Emission des A-Betriebes wurde an allen Tagen der vektorindivi-
duellen Risikozeitrdume 1 und 2 angenommen. Jeder Vektor erhielt somit die Information ,Al-
Virus-Emission des A-Betriebes innerhalb des Risikozeitraumes 1 und 2 angenommen* oder
LAl-Virus-Emission des A-Betriebes innerhalb des Risikozeitraumes 1 und 2 nicht angenom-

men-.

3.3.6 Molekularbiologische Daten der HPAI-Virus-lsolate

Im Institut fur Virusdiagnostik des FLI wurde 2020 eine Studie zum Thema ,Dynamics and
Genetic Connections of Highly Pathogenic Avian Influenza Outbreaks in Poultry during the
2016 — 2017 Epidemic in Germany* (King 2020) durchgefihrt, in der die bei der Beprobung
von Hausgefligelbestanden wahrend der Epidemie der hochpathogenen aviaren Influenza
2016/2017 in Deutschland gewonnenen Isolate molekularbiologisch untersucht wurden. Dabei
wurde die zuvor im Nationalen Referenzlabor (NRL) fur Aviare Influenza auf den HPAI-Virus-
Subtyp H5Nx positiv getestete virale RNA extrahiert und unter Verwendung spezifischer Pri-
mer mit Hilfe der Endpunkt-Reverse-Transkription-Polymerase-Kettenreaktion (End-RT-PCR)
amplifiziert. Die nachfolgende Sequenzierung erfolgte durch Sanger- oder Next-Generation-
Sequenzierung (NGS). Um Verwandtschaftsbeziehungen der in den Ausbruchsbetrieben
nachgewiesenen HPAI-Erreger im Hinblick auf die Offenlegung méglicher Ubertragungswege
von einem Betrieb zum anderen prifen zu kénnen, wurden die Bezeichnungen der ermittelten
HPAI-Virus-Reassortanten in den Rahmen der hier vorliegenden Studie Gbernommen.

3.3.7 Daten zu den Windbedingungen im Epidemie-Zeitraum

Aufgrund einer Empfehlung des Deutschen Wetterdienstes (DWD) — Abteilung Agrarmeteoro-
logie (Janssen 2020) wurden fur das Studienvorhaben die Daten der hauptamtlichen Wetter-
stationen der Standorte ,Friesoythe®, ,Bremen® und ,Diepholz“, gefolgt von ,Emden®, ,Lingen*
und ,Wittmundhafen® (Abbildung 3) genutzt, da diese dem Studiengebiet am nachsten lagen
(Deutscher Wetterdienst (DWD) 2016). Aus den historischen stindlichen Stationsmessungen
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der Windgeschwindigkeit und Windrichtung fir Deutschland (DWD Climate Data Center (CDC)
2018) wurden die Standorte (geographische Koordinaten, Bezugssystem: UTM 32, ETRS 89)
und Messwerte der Wetterstationen ,Bremen®, ,Diepholz“, ,Emden®, ,Friesoythe®, ,Lingen“ und
LSWittmundhafen® fir den Zeitraum vom 01.11.2016 00:00 Uhr bis zum 30.06.2017 23:00 Uhr
Ubernommen. Diese umfassten bei den Parametern Windrichtung D und Windstarke F fir je-
des Kalenderdatum 24 stindliche Einzelwerte. Die Werte zur Windrichtung D in Grad lagen
fur den Bereich von Null bis 360 in Zehnerschritten vor. Die Werte 10 bis 360 entsprachen
dabei einem Ausschlag des Messgerates aufgrund windbedingter Einwirkung, der Wert Null
einem Ausbleiben, das mit Windstille interpretiert wurde. Die Werte zur Windstarke F in m/s
lagen auf eine Kommastelle gerundet vor.

Ausgehend von den geographischen Koordinaten der Wetterstationen und der H5Nx-betroffe-
nen Betriebe wurde die Wetterstation berechnet, deren Distanz zum Betrieb am geringsten ist.
Die Berechnung der Distanz Wetterstation — Betrieb erfolgte analog zur Vorgehensweise zur
Berechnung der Vektordistanzen und ist im Anhang in Abschnitt 10.2.1 einzusehen.

— Landesgrenze Niedersachsen
Studiengebiet

® Putenbetrieb mit HSNx-Nachweis
® Putenbetrieb ohne H5Nx-Nachweis

Landkreis
Cloppenburg Wetterstation des DWD:

]

LWittmundhafen® F?

.Bremen”

Landkreis

Oldenburg -Emden

.Friesoythe”
.Diepholz*

,Lingen®

Abbildung 3: Karte von Nordwest-Niedersachsen mit Landkreisgrenzen. Farblich hervorgehoben sind die Wetter-
stationen des DWD sowie die putenhaltenden Betriebe im Studiengebiet
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3.3.7.1 Aufbereitung der Winddaten: Windrichtung

FuUr jedes Kalenderdatum innerhalb des Epidemie-Zeitraumes wurde der Tagesmedian der
Windrichtung D in Grad aus den vorliegenden 24 Tageseinzelwerten der Wetterstation berech-
net, deren Distanz zu dem zum Vektor gehérenden Betrieb A am geringsten war. Dazu wurden
alle Werte eines Kalenderdatums in aufsteigender Reihenfolge geordnet und das arithmeti-
sche Mittel der beiden mittleren Werte berechnet. Die berechneten Tagesmedianwerte sowie
die grundlegenden 24 Stundenwerte jedes Kalenderdatums wurden im Folgenden der ent-
sprechenden Himmelsrichtung nach achtteiliger Windrose (,Nord“, ,Nordost®, ,Ost", ,Stidost",
»oud*, ,Sudwest®, West“ und ,Nordwest*) bzw. dem Wert ,windstill“ zugeordnet. (Abbildung 4).

Himmels- Grad- Achtteilige Windrose
richtung | bereich Nord
Nordost 23° - 67°

Ost 68° - 112°
Slidost 113° - 157°
Sid 158° - 202°
Sltdwest | 203° - 247°
West 248° - 292°
Nordwest | 293° - 337°
Nord 338° - 22°

Abbildung 4: Tabellarische und grafische
Darstellung der Gradbereiche mit zuge-
horiger Himmelsrichtung.

3.3.7.2 Definition ,Vektorpeilung® und Berechnungsschritte

Als ,Vektorpeilung“ wird im Folgenden der Richtungswinkel zwischen Punkt A (hier A-Betrieb
des Vektors) und Punkt B (hier B-Betrieb des Vektors) verstanden. Dieser wurde ausgehend
von den Standortkoordinaten der putenhaltenden Betriebe (Bezugssystem: UTM 32,
ETRS 89) mit Hilfe des Tabellenkalkulationsprogrammes Microsoft-Excel Version 2016 unter
Verwendung der nachfolgenden Schritte berechnet (Herrmann 2020):

Schritt 1a und 1b: Berechnung des Breitengrades Lat (x1a) und des Langengrades Long1 (X1b)
des ersten Standortes mit anschlieBender Umrechnung in das Bogenmal3.

xa=Lat:*Pl()/180
x1b=Long1 *P/() *180

Schritt 1c und 1d: Berechnung des Breitengrades Lats (x1c) und des Langengrades Longa (X1q)
des zweiten Standortes mit anschlieRender Umrechnung in das Bogenmal3.

x1=Lat,*PI()/180

x1c=Long>*PI()*180
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Schritt 2:

SIN(Laty * PI() SIN(Lat, * PI() COS(Laty *PI() COS(Lat, * PI() COS((Long, — Long, * PI()
= * * *
180 180 180 180 180

X2

X2=1 oder x2<1

Schritt 3: Uberpriifung, ob X2=1 oder X2<1 mit Hilfe der Funktion
WENN(Long1-Long2<0;0;360), x3=0 wenn x2=1; x3=360 wenn x»<1

Schritt 4: Berechnung des Richtungswinkels in Grad.
X=ABS(ARCCOS(SIN(x1:)/SIN(ARCCOS(x2))/COS(x1s)-TAN(x12)/ TAN(ARCCOS(x3))) *180/PI()-x3)

Runden der Richtungswinkel in Grad ohne Kommastelle.

Schritt 5: Zuordnung der Richtungswinkel in Grad zur entsprechenden Himmelsrichtung nach
achtteiliger Windrose mit Hilfe der SVERWEIS-Funktion.

Die ermittelten Vektorpeilungen kénnen jeden Wert
zwischen 1° und 360° annehmen. Sie wurden ei-
nem der acht Gradbereiche der achtteiligen Wind- Nord-
rose zugeordnet. west

Achtteilige Windrose

Nord

Abbildung 5 zeigt beispielhaft die Zuordnung der
Vektorpeilung von Betrieb A zu Betrieb B von 45°
zur Himmelsrichtung ,Nordost". West

Abbildung 5: Schematische Darstellung der Zuordnung der
Vektorpeilung zur entsprechenden Himmelsrichtung nach acht- Sid
teiliger Windrose anhand der berechneten Gradangabe

3.3.7.3 Aufbereitung der Winddaten: Windstéarke

Fir jedes Kalenderdatum innerhalb des Epidemie-Zeitraumes wurde der Tagesmedian der
Windgeschwindigkeit F in m/s aus den vorliegenden 24 Einzelwerten der Wetterstation be-
rechnet, deren Distanz zu dem zum Vektor gehérenden Betrieb A am geringsten war. Dazu
wurden alle Werte eines Kalenderdatums in aufsteigender Reihenfolge geordnet und das arith-
metische Mittel der beiden mittleren Zahlen berechnet. Im Folgenden wurden die Tages-
medianwerte sowie die grundlegenden Stundenwerte jedes Kalenderdatums einem der zwolf
Windstarkegrade nach Beaufort (Deutscher Wetterdienst (DWD) 2021) zugeordnet.
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3.3.8 Selektionsprozess

3.3.8.1 Ausgangssituation und Definition ,Startpool”

Es wurden zunachst alle innerhalb des Epidemie-Zeitraumes ermittelten Vektoren zusammen-
getragen. Im Studiengebiet waren innerhalb des Epidemie-Zeitraumes insgesamt 287 Wirt-
schaftsgefligelbetriebe bei der zustandigen Veterinarbehdrde als putenhaltend gemeldet, von
denen 35 Betriebe einen und ein Betrieb (C-158) zweimal im Abstand von mehreren Monaten
einen H5Nx-Ausbruch erlitten. Der Betrieb C-158 wurde flr jeden einzelnen HPAI-Ausbruch
in die Analyse aufgenommen (C-158-1 und C-158-2), da aufgrund des grof3en zeitlichen Ab-
standes ein ursachlicher Zusammenhang zwischen den beiden Infektionen als nicht gegeben
angenommen wurde. Innerhalb des Infektionsgeschehens ergaben sich auf diese Weise
37 Ausbruchsbetriebe. Weiterhin wurde angenommen, dass sich ein Putenbetrieb innerhalb
eines Ausbruchgeschehens auf dem Betrieb nicht durch die im eigenen Putenbestand repli-
zierten HPAI-Viren reinfizieren kann. Vektoren mit identischem Betrieb A und B wurden des-
halb nicht bertcksichtigt. Aufgrund des zweifachen Vorkommens von Ausbruchsbetrieb C-158
und des Ausschlusses von Vektoren mit identischem A- und B-Betrieb ergaben sich 288 Be-
triebe, die 82.656 (288 x 288 - 288 = 82.656) Vektoren bilden. Sie bilden den Startpool an
Vektoren. Die Abfrage der Vektoren in den Selektionsstufen erfolgte mit Hilfe einer dynami-
schen Tabelle (Microsoft Excel 2016), in der die Vektoren je Selektionsstufe auf ,Selektions-
stufe erfillt* oder ,Selektionsstufe nicht erflllt“ geprift wurden.

3.3.8.2 Selektionsstufen 1-2

Der Startpool wurde in den folgenden zwei Stufen vorselektiert:

Selektionsstufe 1: Im Betrieb A des Vektors war innerhalb des Epidemie-Zeitraumes ein
Putenbestand eingestallt, der HSNx-positiv getestet wurde.

Selektionsstufe 2: Die maximale Distanz zwischen Betrieb A und Betrieb B des Vektors
betragt 3,0 km.

Die 3,0 km-Distanz entspricht dem nach § 21 Absatz 1 GeflPestSchV definierten Sperrgebiet,
das von der zustandigen Behdrde nach Feststellung der Gefligelpest um den Seuchenbe-
stand festzulegen ist. Die Eingrenzung auf diesen Entfernungsbereich wurde auf Grundlage
der angenommenen Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren
vorgenommen. Diese basiert auf dem bis zu einer Entfernung von 100 m von betroffenen Stall-
gebauden erfolgreichen Nachweis von infektiosen HPAI-Viren (Schofield et al. 2005) sowie
dem Nachweis von HPAI-Virus-RNA bis zu einer Entfernung von 1000 m (Scoizec et al. 2018;
Torremorell et al. 2016; Jonges et al. 2015; Schofield et al. 2005), der in weiteren Studien
festgestellten Konzentrationsabnahme von stallassoziierten Keimen mit zunehmender Entfer-
nung zu den emittierenden Stallgebauden (Schulz 2007; Schmidt und Hoy 1996; Hartung
1992; Hillinger 1991; Muller und Wieser 1987) sowie dem Zerfall von HPAI-Viren durch abio-
tische Faktoren wahrend der Transmission Uber die Luft, der die Wahrscheinlichkeit der Erhal-
tung der Infektiositat erheblich beeinflusst (Zhao et al. 2014).
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3.3.8.3 Selektionsstufe 3 und Szenarien-Zuordnung

Die durch die Selektionsstufen 1-2 vorselektierten Vektoren wurden in Selektionsstufe 3 mit
Hilfe der bei jedem Vektor vorliegenden Information zur angenommenen HPAI-Virus-Emission
im A-Betrieb zwei Szenarien zugeordnet.

In das negative Extrem-Szenario (Worst-Case-Szenario, WCS) wurden alle Vektoren un-
abhangig von der Annahme einer HPAI-Virus-Emission im A-Betrieb eingeordnet. Das nega-
tive Extrem des WCS bestand in der Annahme, dass bei jedem Ausbruchsbetrieb gleicherma-
Ren eine relevante HPAI-Virus-Freisetzung durch vorhandene infizierte Puten und Kadaver zu
jeder Zeit des Risikozeitraumes 1 sowie durch vorhandenes Kot-Einstreu-Gemisch zu jeder
Zeit des Risikozeitraumes 2 vorlag. Alle Vektoren des WCS werden als WCS-Pool bezeichnet.

In das positive Extrem-Szenario (Best-Case-Szenario, BCS) wurden nur die Vektoren ein-
geordnet, bei denen auf Basis der berechneten Mortalitatsrate die Annahme einer HPAI-Virus-
Emission im A-Betrieb vorlag. Das positive Extrem des BCS bestand in der Annahme, dass
nur aus den Ausbruchsbetrieben eine relevante HPAI-Virus-Freisetzung durch vorhandene in-
fizierte Puten und Kadaver zu jeder Zeit des Risikozeitraumes 1 sowie durch vorhandenes Kot-
Einstreu-Gemisch zu jeder Zeit des Risikozeitraumes 2 erfolgte, bei denen aufgrund der Her-
denmortalitatsraten eine Virus-Emission angenommen werden konnte. Alle Vektoren des BCS
werden im Folgenden als BCS-Pool bezeichnet.

Im weiteren Selektionsprozess wurden die Vektoren auf raumliche, zeitliche,
virusgenetische sowie den Wind betreffende Expositionsbedingungen gepriift.

3.3.8.4 Selektionsstufen 4-7

Die vorselektierten Vektoren des WCS- bzw. BCS-Pools wurden in den Selektionsstufen 4-7
auf folgende Expositionsbedingungen gepriift:

Selektionsstufe 4: |Im Betrieb B des Vektors war innerhalb des Epidemie-Zeitraumes ein
Putenbestand eingestallt, der HSNx-positiv getestet wurde.

Selektionsstufe 5: Die im Betrieb A und B des Vektors nachgewiesene H5Nx-Virus-Isolat-
Reassortante ist gleich.

Selektionsstufe 6: In der Windschneise zwischen Betrieb A und B des Vektors befindet sich
keine den Wind hemmende Bebauung.

Selektionsstufe 7: In der Windschneise zwischen Betrieb A und B des Vektors befindet sich
keine den Wind hemmende Bewaldung.

3.3.8.5 Selektionsstufen 8-9

In den Selektionsstufen 8-9 wurden die Risikozeitrdume 1 und 2 jedes bis zu dieser Selektions-
stufe noch verbliebenen Vektors tagesindividuell untersucht.
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Jeder Tag innerhalb des Risikozeitraumes 1 und 2, der die erforderlichen Expositionsbedin-
gungen der Selektionsstufen 1-7 erfullte, wurde im Folgenden als potentieller Risikotag ver-
standen. Jeder potentielle Risikotag wurde in den Selektionsstufen 8-9 auf folgende Expositi-
onsbedingungen gepruft:

Selektionsstufe 8: Der Betrieb B des Vektors war wahrend des potentiellen
Risikotages mit Puten belegt.

Selektionsstufe 9: Der Eintragszeitraum des B-Betriebes iberlagert sich mit
dem potentiellen Risikotag.

3.3.8.6 Definition ,Eintragszeitraum*”

Als Eintragszeitraum wurde die Zeitspanne von zehn Tagen vor dem Kalenderdatum der amt-
lichen Feststellung der Geflligelpest im B-Betrieb bis zum Kalenderdatum der amtlichen Fest-
stellung der Gefligelpest im B-Betrieb definiert.

3.3.8.7 Selektionsstufen 10-11

Jeder potentielle Risikotag innerhalb des Risikozeitraumes 1 und 2 wurde in den Selektions-
stufen 10-11 mit zwei Methoden auf den Wind betreffende Expositionsbedingungen gepriift.

In den Selektionsstufen 10-11 der Methode A (im Folgenden 10 A und 11 A (= 4 Bft)) wurden
die Risikozeitraume 1 und 2 jedes bis zu dieser Selektionsstufe noch verbliebenen Vektors
des Worst-Case- bzw. Best-Case-Szenarios tagesindividuell mit Hilfe der Medianwerte unter-
sucht.

Selektionsstufe 10 A: Die Windrichtung des potentiellen Risikotages im Median
entspricht der Vektorpeilung.

Selektionsstufe 11 A (2 4 Bft): Die Windstarke des potentiellen Risikotages im Median
betragt = Grad 4 nach Beaufort-Skala.

Alle in Methode A ermittelten potentiellen Risikotage eines Vektors, die die Selektionsstufen
(1-11 A (= 4 Bft)) erflllten, wurden im Endergebnis A (= 4 Bft) zusammengefasst. Es ergaben
sich mit Methode A Vektoren mit einem bis mehreren Risikotagen auf Basis des Tagesmedian
in den Selektionsstufen 10 A und 11 A (= 4 Bft). Sie wurden als WCS-Endpool A (2 4 Bft) und
BSC-Endpool A (2 4 Bft) zusammengefasst.

In den Selektionsstufen 10-11 der Methode B (im Folgenden 10 B und 11 B (= 4 Bft)) wurden
die Risikozeitraume 1 und 2 eines jeden bis nach Selektionsstufe 9 verbliebenen Vektors des
Worst-Case- bzw. Best-Case-Szenarios stundenindividuell auf Basis der 24 Tageseinzelwerte
untersucht. Jede Stunde innerhalb des Risikozeitraumes 1 und 2, die die erforderlichen Expo-
sitionsbedingungen der Selektionsstufen 1-11 (= 4 Bft) erflllte, wurde im Folgenden als poten-
tielle Risikostunde verstanden. Jede potentielle Risikostunde innerhalb der potentiellen Risi-
kotage des Risikozeitraumes 1 und 2 wurde in Selektionsstufe 10 B und 11 B (= 4 Bft) auf
folgende den Wind betreffende Expositionsbedingungen geprift:
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Selektionsstufe 10 B: Die Windrichtung der potentiellen Risikostunde entspricht
der Vektorpeilung.

Selektionsstufe 11 B (2 4 Bft): Die Windstarke der potentiellen Risikostunde betragt
= Grad 4 nach Beaufort-Skala.

Jeder potentielle Risikotag innerhalb der Risikozeitrdume 1 oder 2 eines Vektors, der (auf Ba-
sis der 24 Tageseinzelwerte zur Windrichtung und -starke) mindestens eine potentielle Risiko-
stunde aufwies, in der alle Selektionsbedingungen erfiillt wurden, wurde im WCS-Endpool B
(2 4 Bft) und BCS-Endpool B (2 4 Bft) zusammengefasst. Die potentiellen Risikotage der
Vektoren des WCS-Endpool A (2 4 Bft), BCS-Endpool A (2 4 Bft), WCS-Endpool B (2 4 Bft)
und BCS-Endpool B (2 4 Bft) wurden im Folgenden im Hinblick auf die Wahrscheinlichkeit
einer windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung bewertet. Diese wird in Abschnitt 3.3.8.9 er-
lautert.

3.3.8.8 Sensitivitdtsanalysen hinsichtlich der Windstarkeselektion

Um die Selektionsstufe 11 B hinsichtlich ihres Einflusses auf das Ergebnis des Selektionspro-
zesses zu Uberprifen, wurden die Vektoren aus Selektionsstufe 10 B in drei zusatzlichen
Durchlaufen je Szenario untersucht. Hierbei wurde untersucht, welche Vektoren, die alle Ex-
positionsbedingungen der Selektionsstufen 1-10 erflillen, sich zusatzlich ergeben, wenn Wind-
starken von 3 Bft, 2 Bft oder 1 Bft vorlagen.

Die Expositionsbedingungen lauteten wie folgt:

Selektionsstufe 11 B (3 Bft): Die Windstarke der potentiellen Risikostunde betragt
Grad 3 nach Beaufort-Skala.

Selektionsstufe 11 B (2 Bft): Die Windstarke der potentiellen Risikostunde betragt
Grad 2 nach Beaufort-Skala.

Selektionsstufe 11 B (1 Bft): Die Windstarke der potentiellen Risikostunde betragt
Grad 1 nach Beaufort-Skala.

Jeder potentielle Risikotag innerhalb der Risikozeitraume 1 oder 2 eines Vektors, der (auf Ba-
sis der 24 Tageseinzelwerte zur Windrichtung und -starke) mindestens eine potentielle Risiko-
stunde aufwies, in der alle Selektionsbedingungen der Sensitivitdtsanalysen erfullt wurden,
wurde im Endergebnis WCS-Endpool B (3 Bft), BCS-Endpool B (3 Bft), WCS-Endpool B
(2 Bft), BCS-Endpool B (2 Bft), WCS-Endpool B (1 Bft) und BCS-Endpool B (1 Bft) zusam-
mengefasst.

Die potentiellen Risikotage der Vektoren des Endpool B (3 Bft), Endpool B (2 Bft) und End-
pool B (1 Bft) des WCS bzw. BCS wurden im Folgenden im Hinblick auf die Wahrscheinlichkeit
einer windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung bewertet. Diese wird im Abschnitt 3.3.8.9 er-
[Butert.
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3.3.8.9 Bewertung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung

Bei jedem Vektor, der sich im Endpool A (= 4 Bft), Endpool B (= 4 Bft), Endpool B (3 Bft),
Endpool B (2 Bft) und Endpool B (1 Bft) des WCS bzw. BSC ergab, wurden zunachst folgende
Werte berechnet:

- Differenz in Tagen zwischen dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Geflligelpest im
B-Betrieb und dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Gefligelpest im A-Betrieb

- Differenzin Tagen zwischen den ermittelten potentiellen Risikotagen und dem Tag des
amtlichen Verdachtes auf Geflligelpest im B-Betrieb

Anhand der berechneten Werte wurde im nachsten Schritt jedem Vektor die Information | trifft
zu“ (,ja“) und trifft nicht zu“ (,nein“) auf folgende Fragen zugewiesen:

- Bestand der amtliche Verdacht auf Gefligelpest im A-Betrieb vor dem amtlichen Ver-
dacht auf Geflligelpest im B-Betrieb?

- Ist mindestens ein potentieller Risikotag vorhanden, bei dem die Differenz zwischen
dem potentiellen Risikotag und dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Gefligelpest
im B-Betrieb 1-3 Tage betragt?

- Ist mindestens ein potentieller Risikotag vorhanden, bei dem die Differenz zwischen
dem potentiellen Risikotag und dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Gefligelpest
im B-Betrieb 4-5 Tage betragt?

- Wird im Best-Case-Szenario eine Virus-Emission im Betrieb A angenommen?

Anhand der Kombination der im vorherigen Schritt zugewiesenen Informationen wurde im Fol-
genden jeder Vektor hinsichtlich der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung
von HPAI-Viren bewertet.

Eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B der Vektoren wurde
mit ,,wahrscheinlich“ (,,+“) bewertet, wenn folgende Punkte erfillt wurden:

- Der amtliche Verdacht auf Gefligelpest im B-Betrieb bestand nach dem HPAI-Ver-
dacht im A-Betrieb und

- esist mindestens ein potentieller Risikotag mit einer Differenz von 1-3 oder 4-5 Tagen
zwischen dem potentiellen Risikotag und dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Ge-
flugelpest im B-Betrieb vorhanden, der vor dem amtlichen Verdacht auf Gefligelpest
im B-Betrieb lag und

- im A-Betrieb wird im Best-Case-Szenario eine HPAI-Virus-Emission angenommen.

Eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B der Vektoren wurde
mit ,,bedingt wahrscheinlich® (,,(+)“) bewertet, wenn folgende Punkte erflllt wurden:

- Der amtliche Verdacht auf Geflligelpest im B-Betrieb bestand nach dem HPAI-Ver-
dacht im A-Betrieb und

- es ist mindestens ein potentieller Risikotag mit einer Differenz von 1-3 oder 4-5 Tagen
zwischen dem potentiellen Risikotag und dem Tag des amtlichen Verdachtes auf Ge-
fligelpest im B-Betrieb vorhanden, der vor dem amtlichen Verdacht auf Geflugelpest
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im B-Betrieb lag und
- im A-Betrieb wird im Best-Case-Szenario keine Virus-Emission angenommen.

Eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B der Vektoren wurde
mit ,,unwahrscheinlich (,,-“) bewertet, wenn einer der folgenden Punkte zutraf:

- Der Tag des Verdachtes der Gefllgelpest bestand im B-Betrieb vor dem Tag des Ver-
dachtes der Geflugelpest im A-Betrieb oder

- der Tag des Verdachtes der Geflligelpest im B-Betrieb bestand nach dem Tag des
Verdachtes der Geflugelpest im A-Betrieb, jedoch wurde kein Risikotag ermittelt, der
maximal 1-5 Tage vor dem Tag des Verdachtes der Geflligelpest im B-Betrieb lag.
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4 Ergebnisse

4.1 Gewerbliche Putenhaltung im Studiengebiet

In dieser Studie wurden alle veterinaramtlich registrierten putenhaltenden Wirtschaftsgefliigel-
bestéande der Landkreise Cloppenburg und Oldenburg betrachtet, die innerhalb des Epidemie-
Zeitraumes der Produktionsstufe Mast angehdrten. Diese lasst sich unterteilen in reine Auf-
zucht- und Mastbetriebe, sowie in kombinierte Betriebe, in denen die Truthlihner wahrend ihrer
gesamten Lebensdauer (erster Lebenstag bis letzter Masttag) gehalten werden. Die ebenfalls
im Studiengebiet ansassigen Betriebe zur Kikenerzeugung (Elterntierbestande, Britereien)
wurden in der Studie nicht berlcksichtigt.

4.1.1 Gewerbliche Putenhaltung im Landkreis Cloppenburg

Im Landkreis Cloppenburg waren innerhalb des Epidemie-Zeitraumes 199 putenhaltende Wirt-
schaftsgefligelbetriebe beim Veterindramt gemeldet. Die Puten wurden iberwiegend in reinen
Mastbetrieben (77 %) gehalten, wahrend 13 % auf reine Aufzuchtbetriebe entfielen und 15 %
der Betriebe die Puten Uber deren gesamte Lebensdauer hielten (Abbildung 6). Insgesamt
waren im Landkreis Cloppenburg in Betrieben, die in dieser Studie betrachteten wurden, 79 %
mannliche Puten eingestallt. 6 % entfielen auf Betriebe, die nur weibliche Puten hielten und
10 % auf Betriebe, die beide Geschlechter eingestallt hatten.
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Abbildung 6: Prozentuale Verteilung der putenhaltenden Betriebe im Landkreis Cloppenburg nach Nutzungsrich-
tung und gehaltenem Geschlecht

Die meisten putenhaltenden Betriebe waren zum Zeitpunkt der Erhebung in der Gemeinde
Garrel (30 %) angesiedelt, gefolgt von den Gemeinden Friesoythe (18 %), Emstek (16 %) und
Bosel (14 %).

4.1.2 Gewerbliche Putenhaltung im Landkreis Oldenburg

Im Landkreis Oldenburg waren innerhalb des Epidemie-Zeitraumes 88 mastputenhaltende
Wirtschaftsgefligelbetriebe beim Veterindramt gemeldet. Insgesamt waren im Landkreis
Oldenburg in den in dieser Studie betrachteten Betrieben zu 72 % mannliche Puten eingestallt.
8 % entfielen auf Betriebe, die nur weibliche Puten hielten und 18 % der Betriebe hatten beide
Geschlechter eingestallt. Die Puten wurden zum Uberwiegenden Anteil in reinen Mastbetrie-
ben (77 %) gehalten, wahrend 13 % auf reine Aufzuchtbetriebe entfielen und 15 % die Puten
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Uber deren gesamte Lebensdauer hielten (Abbildung 7).
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Abbildung 7: Prozentuale Verteilung der putenhaltenden Betriebe im Landkreis Oldenburg nach Nutzungsrichtung
und gehaltenem Geschlecht

Die meisten putenhaltenden Betriebe waren zum Zeitpunkt der Erhebung in der Gemeinde
Détlingen angesiedelt, gefolgt von den Gemeinden GroRRenkneten (19 %), Ganderkesee
(15 %), Beckeln, Hatten, Hude und Winkelsett (jeweils 8 %).

4.2 HPAI-Epidemie 2016/2017 im Studiengebiet

Im Landkreis Cloppenburg ereigneten sich 29 Ausbriiche hochpathogener aviarer Influenza in
28 Betrieben, die Puten zu Mastzwecken hielten. Zwischen den beiden Infektionen eines zwei-
mal betroffenen Betriebes lag aufgrund des grof3en zeitlichen Abstandes von mehreren Mo-
naten kein epidemiologischer Zusammenhang vor. Die meisten Putenbetriebe mit H5Nx-
Nachweis gehdrten zur Gemeinde Garrel (23 Ausbriche), gefolgt von der Gemeinden
Friesoythe und Bosel (jeweils drei Ausbriiche). In der Gemeinde Barf3el ereignete sich ein
Ausbruch hochpathogener aviarer Influenza bei einem Putenbetrieb (Abbildung 8).

——~—— Im Landkreis Oldenburg
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burg (Abbildung 8).
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Insgesamt wurde H5Nx-Virus in den beiden Landkreisen in 44 Putenherden nachgewiesen. In
den betroffenen Betrieben waren zum Zeitpunkt der Tétung bis zu finf Herden eingestallt, bei
denen bei ein bis drei Herden eine Infektion mit HSNx festgestellt wurde (Abbildung 9).
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Abbildung 9: Anzahl der eingestallten Herden in den Ausbruchsbetrieben am Tag der Tétung

Die HPAI-positiven Herden waren zum Zeitpunkt der Tétung durchschnittlich 14,5 Wochen alt
(Median 14,5 Wochen), dabei waren die jingsten Herden 6,0 Wochen und die altesten
22,3 Wochen alt (Abbildung 10). Sie umfassten zum Zeitpunkt der Tétung ca. 12.000 Tiere pro
Betrieb (Median ca. 11.000), wobei die kleinste Herde ca. 1.000 Tiere aufwies und die grofRte
ca. 29.000 Tiere (Abbildung 10).
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Abbildung 10: Tieranzahl und Alter der eingestallten Herden in den Ausbruchsbetrieben am Kalenderdatum der
Tétung

Der Grof3teil der Herden mit HS5Nx-Nachweis (39 von 44) bestand aus mannlichen Tieren. Funf
Herden waren weiblich.
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4.3 Teilstudie 1: Retrospektive Analyse der Biosicherheit in Putenbetrie-
ben

4.3.1 Checklisten zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben

4.3.1.1 Uberpriifungszeitpunkt der Putenbetriebe anhand der Checkliste

Abbildung 11 zeigt die Anzahl an durchgefiihrten Uberpriifungen pro Monat in den Putenbe-
trieben, die innerhalb des Epidemie-Zeitraumes amtlich gemeldet waren.
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Abbildung 11: Zeitpunkt und Anzahl der Betriebslberpriifungen anhand der Checkliste

Erste Uberpriifungen wurden in beiden Landkreisen vereinzelt im Januar 2017 durchgefiihrt
und pausierten im Februar 2017. In den folgenden Monaten unterscheiden sich die Uberprii-
fungszeitraume in den beiden Landkreisen. Der tUberwiegende Anteil der Putenbetriebe im
Landkreis Cloppenburg wurde von Mérz bis Juni 2017 kontrolliert. Vereinzelte Uberpriifungen
fanden in den darauffolgenden Monaten von Juli bis November 2017 statt und pausierten von
Dezember 2017 bis Februar 2018. Letzte Uberpriifungen wurden im Marz 2018 durchgefiihrt.
Die Uberprifungen der Putenbetriebe im Landkreis Oldenburg wurden anteilig dhnlich in den
Monaten Mai bis Juni 2017 sowie Oktober 2017 bis Januar 2018 durchgefihrt. Von Juli bis
September 2017 und im Februar 2018 fanden keine Uberpriifungen dieser Art statt. Letzte
Uberprifungen wurden Marz 2018 durchgefiihrt. Bei zwolf amtlich im Epidemie-Zeitraum ge-
meldeten Putenbetrieben stand keine Checkliste zur Verfugung (NA).
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4.3.1.2 Uberpriifungszeitpunkt der Putenbetriebe mit HSNx-Nachweis

Abbildung 12 zeigt die Anzahl an durchgefiihrten Uberpriifungen pro Monat in den Putenbe-
trieben mit H5Nx-Nachweis.
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Abbildung 12: Zeitpunkt und Anzahl der Uberpriifungen der Putenbetriebe des Studiengebietes mit H5SNx-Ausbruch

Die Putenbetriebe mit HSNx-Nachweis im Landkreis Cloppenburg wurden im April und Mai
2017 im direkten Anschluss an das Haupt-HPAI-Geschehen im Marz 2017 in ihrem Landkreis
Uberprift. In einem Ausbruchsbetrieb wurde aufgrund der Aufgabe der Putenhaltung unmittel-
bar nach dem Seuchenfall keine Checkliste zur Biosicherheit ausgeflllt. Die Putenbetriebe mit
H5Nx-Nachweis im Landkreis Oldenburg wurden anteilig ahnlich in den Monaten Mai, Juni,
Oktober und November 2017 Uberprift. Letzte Erhebungen fanden im Januar 2018 statt. Von
Juli bis September sowie im Dezember 2017 und Februar bis Marz 2018 fanden keine Uber-
prifungen dieser Art statt. Abbildung 13 zeigt die Anzahl an Tagen zwischen der Bestands-
totung und der Uberpriifung der Biosicherheitsmalnahmen in den Putenbetrieben mit H5Nx-
Nachweis. Die zeitlichen Abstande zwischen HPAI-Ausbruch und Uberpriifung des betroffe-
nen Betriebes unterschieden sich im Landkreis Oldenburg (Abbildung 13, orange) deutlich von
denen im Landkreis Cloppenburg (Abbildung 13, blau). Bei der Analyse der Zeitspanne in Ta-
gen zwischen der Toétung des H5Nx-betroffenen Bestandes und der Uberpriifung der Biosi-
cherheitsmalRnahmen betrug dieser im Landkreis Cloppenburg im Minimum 31 Tage, im Me-
dian 55,5 Tage, im Mittel 65,5 Tage und im Maximum 138 Tage. Im Landkreis Oldenburg be-
trug der Abstand im Minimum 56 Tage, im Median 230 Tage, im Mittel 219,4 Tage und im
Maximum 386 Tage. Die Putenbetriebe mit HSNx-Nachweis wurden im Landkreis Oldenburg
also mit deutlich groRerem Abstand zur HPAI-bedingten Bestandstdtung Uberprtift als im Land-
kreis Cloppenburg.

38



4. Ergebnisse

386

400
350
300
250
200
150
100
© 50

303
324
312

131
138
137

157

115
110

keine Checkliste verflgbar
Anzahl an Tagen

P~ < 0N
1

=
' - = = — = o = =
O 0o

— o T T

@ oo
— = 3
LI e |
O O

C-169
c-116
C-160
C-158-2
157
C-140

Putenbetriebe mit HSNx-Nachweis
(chronologisch geordnet nach dem Zeitpunkt der Bestandstétung)

Abbildung 13: Anzahl an Tagen zwischen Bestandstétung und Uberpriifung der Biosicherheitsmafinahmen in den

Betrieben mit HS5Nx-Nachweis

4.3.1.3 Deskriptive Analyse der Variablen im Hinblick auf Biosicherheitsdefizite

Bei der deskriptiven Auswertung der Checklisten lielen sich bei allen Betrieben (n = 241)
durchschnittlich sechs Kontrollpunkte ermitteln, die Hinweise auf Biosicherheitsdefizite gaben.
Insgesamt ergaben sich Null bis 14 Kontrollpunkte je Betrieb, die nicht den rechtlichen Vorga-
ben oder den Empfehlungen entsprachen. Die Mehrheit der Betriebe (33 %) wiesen funf
(17,8 %) oder sechs (15,2 %) Mangel auf. Tabelle 4 zeigt die Verteilung der ermittelten Anzahl
an Biosicherheitsdefiziten je Betrieb in %.

Tabelle 4: Verteilung der ermittelten Anzahl an Biosicherheitsdefiziten je Betrieb in % (n = 241)

Anzahl der
Biosicherheits- 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 (1011 (12|13 | 14

defizite je Betrieb

Anzahl Betriebe 1541 o | 11| 32 | 28 | 49 | 42 | 33 [ 30 (20| 9 |6 | 2|1 |3
(n = 276)

Anteil in % 04|33|40|11,6|10,1 17,8 15,2 (12,0|10,9|7,2|3,3|2,2|0,7|0,4|1,1

Bei der weiteren deskriptiven Analyse zeigten sich Unterschiede in der Anzahl der ermittelten
Biosicherheitsdefizite zwischen den Betrieben in Bezug auf deren Landkreiszugehdrigkeit und
dem Vorkommen eines HPAI-Ausbruches (Abbildung 14).
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Abbildung 14: Anzahl an Biosicherheitsdefiziten je Betrieb nach Landkreisen und Vorkommen eines HPAI-Aus-
bruchs

Die Betriebe im Landkreis Cloppenburg ohne HPAI-Ausbruch wiesen im Vergleich zu den Be-
trieben im Landkreis Oldenburg ohne HPAI-Ausbruch mehr Biosicherheitsdefizite auf.
(CLP HPAI negativ: 5-9 Mangel je Betrieb, im Mittel 7 Mangel je Betrieb; OL HPAI negativ: 2-5
Mangel je Betrieb, im Mittel 3 Mangel je Betrieb). Dem gegenuber ergab sich bei den Aus-
bruchsbetrieben im Landkreis Cloppenburg im Vergleich zu denen im Landkreis Oldenburg
eine anndhernd gleiche Anzahl von Biosicherheitsdefiziten (CLP HPAI positiv: 3-4 und 6-7
Mangel je Betrieb, im Mittel 6 Mangel je Betrieb; OL HPAI positiv: 3-5, 8 und 10 Mangel je
Betrieb, im Mittel 5 Mangel je Betrieb).

In allen Betrieben mit verfligbarer Checkliste (beide Landkreise) wurde unabhangig von einem
HPAI-Ausbruch ein Bestandsregister gefuhrt. Die Leerzeiten zwischen zwei Durchgangen
(Einstallungsperioden) wurden stets eingehalten. Jeder Stall verfligte tiber einen Vorraum mit
integrierter Hygieneschleuse. Der Stallzutritt erfolgte mit Schutzkleidung, die vom Betrieb
selbst oder einer entsprechenden Fremdfirma gestellt wurde. Schutzkleidung wurde, sofern
von den Fremdfirmen gestellt, durch diese nach der Nutzung entsorgt oder gereinigt und des-
infiziert. In allen Betrieben wurde eine Schadnagerbekampfung durchgefiihrt.

Es ergaben sich bei den Teilgruppen (HPAI-negative Betriebe im Landkreis Cloppenburg,
HPAI-positive Betriebe im Landkreis Cloppenburg, HPAI-negative Betriebe im Landkreis
Oldenburg, HPAI-positive Betriebe im Landkreis Oldenburg) insgesamt 16 Checklistenpunkte
mit Hinweisen auf Biosicherheitsmangel, die gehauft, d.h. bei > 25 % der untersuchten Be-
triebe je Teilgruppe, festgestellt wurden. Diese sind in Tabelle 5 dargestellt.

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg bestanden die Biosicherheitsdefizite bis auf ei-
nen in denselben Kontrollpunkten. Bei allen Betrieben wurden die Biosicherheitsdefizite ,kein
Rein-Raus-System je Stalleinheit” (VNr. 23), ,Einstreu nicht wildvogelsicher gelagert” (VNr. 5),
~Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften Uberbetrieblich genutzt, keine R+D danach” (VNr. 56),
.Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften tberbetrieblich genutzt, keine R+D davor® (VNr. 57)
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und ,keine R+D des Kadavercontainers nach der Abholung® (VNr. 68) festgestellt. Nur bei den
HPAI-positiven Betrieben ergab sich das Biosicherheitsdefizit ,gleichzeitige Haltung weiteren
Viehs* (VNr. 2).

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg waren die Unterschiede in den Kontrollpunkten
deutlicher. Bei allen Betrieben wurden die Biosicherheitsdefizite ,gleichzeitige Haltung weite-
ren Viehs" (VNr. 2), ,Abluftschachte nicht senkrecht gegittert” (VNr. 22) und ,Fahrzeuge/Ma-
schinen/Geratschaften Uberbetrieblich genutzt® (VNr. 58) festgestellt. Nur bei den HPAI-nega-
tiven Betrieben ergab sich das Biosicherheitsdefizit ,keine R+D des Kadavercontainers nach
der Abholung® (VNr. 68). Lediglich bei den HPAI-positiven Betrieben ergaben sich die Biosi-
cherheitsdefizite ,Gegenstande mit Gefligelkontakt nicht wildvogelsicher gelagert” (VNr. 13),
»Einstreu nicht wildvogelsicher gelagert” (VNr. 5), ,nicht ausreichend Kéderboxen vorhanden®
(VNr. 65), ,Kadavercontainer ohne Kuhlung® (VNr. 69), ,Kadavercontainerstellplatz nicht stall-
fern (VNr. 70) und ,kein Sammelbehalter je Stall vorhanden® (VNr. 72).

Tabelle 5: Biosicherheitsdefizite mit einem Anteil > 25 % je Teilgruppe

n=] 163 27 78 8
E E E E
[ o [
83| 83| 82| S0
Ec =€ £ 35 = 3
[T "q',' [«4] o Q ‘E" e}
DE oS |95 | o
2o 09 ¢35 03
g0 | gO | €0 | 2O
0.2 n @ 9.2 w2
T o '® 00 oo
T e s T e
= O = © = O = O
it sc|a5 | 2§
Themenkomplex | VNr. Variablenname T4 | T2 | T2 T
Betriebsstruktur 2 gleichzeitige Haltung weiteren Viehs - 29,63 | 26,92 | 25,00
Betriebsstruktur 23 kein Rein-Raus-System je Stalleinheit 74,85 | 96,30 - -
Vorr.aum/ 41 kein Umkleideraum je Stall ) ) 5256 | 62,50
Hygieneschleuse vorhanden
Schutz vor 13 Gegenstande mit Gefliigelkontakt
o ; . ; - - - 25,00
Keimeintrag nicht wildvogelsicher gelagert
Schut; vor 22 Abluftschachte nicht senkrecht ) ) 3462 | 37,50
Keimeintrag gegittert
Schut; vor 5 Einstreu nicht wildvogelsicher 3681 | 33.33 ) 2500
Keimeintrag gelagert
58 Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften
Fahrzeuge tiberbetriebl. genutzt I °°-26 ) )
56 Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften
Fahrzeuge Uiberbetriebl. genutzt, keine R+D danach 55,83 S ) )
57 Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften
Fahrzeuge Uberbetriebl. genutzt, keine R+D davor ) ) 29,49 e
Schadnager- 61 keine Schadnagerbekampfung durch
- ; - - - 25,00
bekampfung Fachfirma
Schf'_adnager- 6_2 keine Schadnagerbekampfung durch 77.30 | 66,67 | 69.23 | 75.00
bekampfung Tierhalter
Schadnager- 65 nicht ausreichend Kéderboxen
. - - - 25,00
bekampfung vorhanden
Kadaver- 68 keine R+D des Kadavercontainers 3252 | 37.04 | 2564 )
management nach der Abholung
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Kadaver-

69 Kadavercontainer ohne Kiihlung - - - 25,00

management
Kadaver- 70 Kadavercontainerstellplatz nicht

- - - 50,00
management stallfern
Kadaver- 72 kein Sammelbehalter je Stall

- - - 37,50
management vorhanden

Einfarbung der Prozentangaben mit Farbverlaufsskala: niedrigster Wert (25,00 %), hochster Wert (100,00 %)

Bei den HPAI-positiven Betrieben im Landkreis Oldenburg wurden somit mehr (n = 9) Kontroll-
punkte mit Hinweisen auf Biosicherheitsdefizite ermittelt als bei den HPAI-positiven Betrieben
im Landkreis Cloppenburg (n = 6).

Zwei Kontrollpunkte lieRen sich in den Ausbruchsbetrieben beider Landkreise ermitteln:
,Gleichzeitige Haltung weiteren Viehs" (VNr. 2) mit 29,63 % im Landkreis Cloppenburg und
25,00 % im Landkreis Oldenburg sowie ,Einstreu nicht wildvogelsicher gelagert® (VNr. 5) mit
33,33 % im Landkreis Cloppenburg und 25,00 % im Landkreis Oldenburg.

Nicht als Biosicherheitsdefizit bewertet wurde die Variable ,kein Umkleideraum je Stall vorhan-
den“ (VNr. 41), da alle untersuchten Betriebe je Stall tiber einen Vorraum mit integrierter Hy-
gieneschleuse verfugten. Als ,Umkleideraum® wurde im Rahmen der Auswertung eine zusatz-
lich zum Vorraum verfligbare separate Raumlichkeit verstanden, die zum Kleidungs- und
Schuhwechsel genutzt werden kann. Da in allen Betrieben ein gesonderter Raum vorhanden
war, der AulRenbereich und Tierbereich trennte, wurde das Fehlen eines gesonderten Umklei-
deraumes nicht als Biosicherheitsmangel eingestuft.

Ebenfalls nicht als Biosicherheitsdefizit bewertet wurden die Variablen ,keine Schadnagerbe-
kampfung durch Fachfirma® (VNr. 61) sowie ,keine Schadnagerbekampfung durch Tierhalter*
(VNr. 62), da alle untersuchten Betriebe eine Schadnagerbekampfung durchflhrten (VNr. 63).
Diese wurde tberwiegend durch eine beauftragte Fachfima umgesetzt. Auf wenigen Betrieben
war der Tierhalter selbststandig tatig oder unterstitzte die Fachfirma bei der Durchfihrung. Da
in allen Betrieben eine Schadnagerbekdmpfung grundsatzlich sichergestellt war, wurde die Art
der Umsetzung (Tierhalter oder Fachfirma) als vernachlassigbar eingestuft.

Die Checklistenpunkte des Themenkomplexes ,GeflPestSchV § 4 Al-Verdacht* nehmen in
dieser Auswertung eine Sonderrolle ein, da hier in den Variablenauspragungen nach Auffal-
ligkeiten gesucht wurden, die Hinweise auf ein Krankheitsgeschehen in den Betrieben liefern
konnten. Die Kontrollpunkte (Variablen) dieses Themenkomplexes basieren auf § 4 GeflPest-
SchV, wonach der Tierhalter unverziglich durch einen Tierarzt das Vorliegen einer Infektion
mit dem hochpathogenen oder niedrigpathogenen aviaren Influenza-Virus durch geeignete
Untersuchungen ausschlielen zu lassen hat, wenn innerhalb von 24 Stunden in einem Be-
stand oder einem raumlich abgegrenzten Teil eines Bestandes Verluste von mindestens drei
Tieren bei einer GroRe des Bestandes oder des raumlich abgegrenzten Teils des Bestandes
von bis einschlief3lich 100 Tieren oder mehr als 2 vom Hundert der Tiere bei einer Gro3e des
Bestandes oder des raumlich abgegrenzten Teils des Bestandes von mehr als 100 Tieren
auftreten oder es zu einer Abnahme der durchschnittlichen Gewichtszunahme von jeweils
mehr als 5 vom Hundert kommt.
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Bei den Teilgruppen (HPAI-negative Betriebe im Landkreis Cloppenburg, HPAI-positive Be-
triebe im Landkreis Cloppenburg, HPAI-negative Betriebe im Landkreis Oldenburg, HPAI-po-
sitive Betriebe im Landkreis Oldenburg) traten die Kontrollpunkte, die Hinweise auf ein Krank-
heitsgeschehen in den Betrieben geben kdnnen, sehr unterschiedlich auf (Tabelle 6).

Tabelle 6: Hinweise auf Krankheitsgeschehen mit einem Anteil > 25 % je Teilgruppe
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. 22,70 40,74 12,82 12,50
wurde durchgefiihrt
GeflPestSchv § 4 | 22 Probennahme erfolgte durch 6135 | 5926 | 96,15 | 100,00
Tierarzt
Al-Verdacht

33 Verluste >2 % /24 h

(Bestand ab 100 Tiere) vorhanden Lz ZERY 9 Bl

34 Verluste > 3 Tiere / 24 h
(Bestand bis 100 Tiere) vorhanden e W 2 Lo
38 erhebliche Veranderung der 9,82 25.93 1,28 0,00

Gewichtszunahme vorhanden
Einfarbung der Prozentangaben mit Farbverlaufsskala: niedrigster Wert (0,00-25,00 %), hochster Wert (100 %)

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg wurden deutlich mehr Auffalligkeiten im Hinblick
auf ein mogliches Krankheitsgeschehen im Rahmen der Checklisten festgestellt als bei den
Betrieben im Landkreis Oldenburg.

Im Landkreis Cloppenburg wurde bei allen Betrieben (HPAI-positiv und HPAI-negativ) ange-
geben, dass Untersuchungen nach GeflPestSchV § 4 erforderlich waren (VNr. 26) und durch-
gefuhrt wurden (VNr. 27), die Probennahme durch den ermachtigten Tierarzt erfolgte, es zu
Verlusten von > 2 % in 24 h bei einem Bestand ab 100 Tieren (VNr. 33) und zu Verlusten von
> 3 Tiere in 24 h bei einem Bestand bis 100 Tieren (VNr. 34) kam und eine erhebliche Veran-
derung der Gewichtzunahme der Tiere (VNr. 38) bemerkt wurde. Dagegen wurden diese
Punkte in den Betrieben im Landkreis Oldenburg bis auf zwei Ausnahmen laut Checkliste aus-
schliellich bei den HPAI-negativen Betrieben festgestellt. Die Ausnahmen bestanden hier in
den Punkten ,Probennahme erfolgte durch Tierarzt” (VNr. 29) und ,US nach GeflPestSchV § 4
wurde durchgefuhrt* (VNr. 27), die auch bei den HPAI-positiven Betrieben festgestellt wurden.

Ca. 25 % der Checklisten wurden wahrend des Septembers 2017 oder in den Folgemonaten
ausgefilllt. Spatestens ab September 2017 kann es sich bei Putenhdhnen mit einer durch-
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schnittlichen Mastdauer von 148 Tagen zum Zeitpunkt der Checklistenerhebung auf dem je-
weiligen Betrieb jedoch nicht mehr um Tiere gehandelt haben, die bereits innerhalb des Epi-
demie-Zeitraumes eingestallt waren. In den Daten einiger Checklisten gab es Hinweise auf
den Bezug zum vorhergehenden Mastdurchgang hinsichtlich der Beantwortung der Fragen
des Themenkomplexes ,GeflPestSchV § 4 Al-Verdacht®, weshalb nicht mit Sicherheit gesagt
werden kann, auf welchen Mastdurchgang sich die Beantwortung der Fragen in diesem The-
menkomplex bezog.

Alle aus den Checklisten-Daten ermittelten prozentualen Anteile an den Betrieben je Teil-
gruppe, die Hinweise auf Biosicherheitsdefizite bzw. Krankheitsgeschehen gaben, sind im An-
hang in Abschnitt 10.1.2 Tabelle 27 einzusehen.

4.3.1.4 Statistische Analyse der Variablen

4.3.1.4.1 Univariable Analyse
4.3.1.4.1.1 Datensatz der Betriebe im Landkreis Cloppenburg

In der univariablen Analyse der putenhaltenden Betriebe im Landkreis Cloppenburg (Daten-
satz ,Variablen CLP*), lieRen sich bei 17 Variablen statistisch signifikante Werte (p < 0,2) be-
zuglich einer Assoziation mit der Zielvariablen ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ ermitteln. Tabelle 7
zeigt eine Ubersicht der ermittelten Werte aller Variablen der Betriebe im Landkreis Cloppen-
burg in der univariablen Analyse. Dargestellt ist weiterhin, welche Variablenauspragung (,,0°,
»1¢ .25 ,3% 4“ und ,NA®) je Variable vorlagen, welcher statistische Test angewendet und wel-
che Werte ermittelt wurden.

Es ergaben sich statistisch signifikante Werte (p < 0,2) fUr die folgenden 17 Variablen:

,Haltung sonstiges Vieh* (VNr. 2)

- LAuffanggrube fir Waschwasser vorhanden® (VNr. 9)

- ,Anzahl Tierstallungen® (VNr. 10)

- ,Anzahl Tierplatze (numerisch) “ (VNr. 11)

- ,Rein-Raus-System je Stalleinheit* (VNr. 23)

- ,US nach GeflPestSchV § 4 erforderlich® (VNr. 26)

- ,US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt® (VNr. 27)

- ,Belegung aktuell* (VNr. 31)

- Verluste >2%/24h (Bestand ab 100 Tiere) vorhanden® (VNr. 33)

- Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden® (VNr. 34)

- ,Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vorhanden® (VNr. 38)

- ,Umkleideraum je Stall vorhanden® (VNr. 41)

- ,Nutzung Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften tberbetrieblich, R+D nach Nutzung®
(VNr. 56)

- ,Nutzung Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften Uberbetrieblich, R+D vor Nutzung®
(VNr. 57)

- ,Schadnagerbekampfung durch Tierhalter® (VNr. 62)

- ,Kadavercontainerstellplatz stallfern“ (VNr. 70)

- ,Sammelbehalter je Stall vorhanden® (VNr. 72)
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Fur die verbliebenen Variablen der Betriebe im Landkreis Cloppenburg ergaben sich Werte
ohne statistische Signifikanz (p > 0,2). Die Variablen wurden von der weiteren Analyse ausge-
schlossen.
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Tabelle 7: Ergebnisse der manuellen univariablen Analyse (Datensatz ,Variablen CLP*)

Datensatz Variablen CLP

46

Antwort Verwendung fiir
VNr_[Variablenkurzbezeichnung "o """ "2" "3" "4" NA Test p-Wert| OR ORu95 | ORo095 | weitere Analyse

1 |Rein-Raus-System Betrieb 11 178 - - - 10 |[Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 1,7064| 0,2251| 77,0287 nein
2 |Haltung sonstiges Vieh 151 38 - - - 10 |Fisher Exakt 2x2| 0,1980| 1,8459 0,6368 4,9480 ja
3 [Haltung Enten/Géanse 186 3 - - - 10 [Fisher Exakt 2x2| 0,3602| 3,1914| 0,0525| 63,4970 nein
4 |Lagerung Futter wildvogelsicher 2 179 - - - 18 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl  0,0325 Inf nein
5 [Lagerung Einstreu wildvogelsicher 69 100 14 - - 16 |Fisher Exakt 2x3| 0,6533 NA NA NA nein
6 |Lagerung Einstreu Ort - 104 16 8 4 67 Chi? 2x>3 0,9324 NA NA NA nein
7 |Art der Einstreu - 39 22 - - 138 |Fisher Exakt 2x2| 0,7309| 0,6166| 0,0938| 2,9905 nein
8 [Verladeplatz R+D nach Ein-/Ausstallung 1 187 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl  0,0043 Inf nein
9 |Auffanggrube Waschwasser vorhanden 1 5 - - - 193 |Fisher Exakt 2x2| 0,1667| 0,0000{ 0,0000{ 7,8000 ja
10 |Anzahl Tierstallungen - - - - 7 Wilcoxon 0,0128 NA NA NA ja
11 |Anzahl Tierplatze (numerisch) - - - - - 68 Wilcoxon 0,1835 NA NA NA ja
12 |Anzahl Tierplatze (kategorial) - - - - - 68 Chi? 2x>3 0,2749 NA NA NA nein
13 | gerung Gegenstande mit 23 | 156 | - | - | - | 20 [|FisherExakt2x2| 0,7560| 0,8224| 02414 3,6246 nein

Geflligelkontakt wildvogelsicher
14 |Gerate R+D nach Ein-/Ausstallung 4 184 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2| 0,4650| 0,4960 0,0381| 26,9023 nein
15 |Haltungsart - 131 0 1 - 67 |Fisher Exakt 2x3| 1,0000{ 0,0000{ 0,0000| 246,0542 nein
16 |Haltungsnutzen - 26 153 9 - 11 |Fisher Exakt 2x3| 0,9131 NA NA NA nein
17 |Waschplatz fiir R+D Fahrzeuge befestigt 2 167 - - - 30 |Fisher Exakt 2x2| 0,2948| 0,1872| 0,0023| 15,0272 nein
18 |Betriebsstatten weitere vorhanden 49 141 - - - 9 Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,9348 0,3451 2,8230 nein
19 |Betriebsstatien weitere Anzahl - - - - - | o Wilcoxon | 0,9449]  NA NA NA nein

(numerisch)
20 |Betriebsstatten weitere Anzahl (kategoriell)| 49 56 25 21 - 9 Chi? 2x>3 0,6671| 0,7038 NA NA nein
21 |Betrieb Zugehorigkeit RWS 160 39 - - - 0 |Fisher Exakt 2x2| 0,6092| 0,6489| 0,1537| 2,0680 nein
22 |Abluftschachte Gitterung senkrecht 3 5 - - - 191 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,0000 0,0000 Inf nein
23 [Rein-Raus-System Stalleinheit 148 38 - - - 13 |Fisher Exakt 2x2| 0,0188| 0,1277( 0,0030| 0,8333 ja
24 |[Sicherung Ein-/Ausgange 2 186 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl 0,0311 Inf nein
25 |Stallungen und Gerdte R+D nach Ein- 2 | 187 | - - - | 10 |Fisher Exakt2x2| 1,0000 inf| 0,0309 Inf nein

/Ausstallung

Farblegende: p-Wert < 0,2 >0,2
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Datensatz Variablen CLP

Antwort Verwendung fiir
VNr |Variablenkurzbezeichnung "Q" " "2" "3" 4" NA Test p-Wert| OR ORu95 | OR095 | weitere Analyse
26 [US nach GeflPestSchV § 4 erforderlich 88 29 - - - 82 |Fisher Exakt 2x2| 0,0094| 5,1855| 1,2785| 22,8856 ja
27 |US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 61 48 - - - 90 |Fisher Exakt 2x2| 0,0022| 8,6073| 1,7359| 84,3946 ja
28 |Eigenkontrollen Durchfiihrung 12 127 - - - 60 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 1,8100 0,2352| 82,4490 nein
29 |Probennahme durch Tierarzt 12 116 - - - 71 |Fisher Exakt 2x2| 0,3854| 0,4834| 0,1048| 3,0670 nein
30 |Verluste je Tag eingetragen 3 172 - - - 24 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl  0,0549 Inf| nein
31 |Belegung aktuell 59 130 - - - 10 |Fisher Exakt 2x2[ 0,0000{ 0,0507( 0,0120| 0,1613 ja
32 |Leerzeiteneinhaltung vorhanden 0 187 - - - 12 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
33 |Verluste >2%/24h (Bestand ab 100 Tiere) | g | 54 | - - | 70 |Fisher Exakt2x2| 0,0080| 5,3326| 1,3262| 23,3302 ja
vorhanden
34 |Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 64 | 25 | - - - | 110 |Fisher Exakt 2x2| 0,0000 nf|  8,1314 Inf ja
Tiere) vorhanden
35 |Stallkarte vorhanden 1 176 - - - 22 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf{ 00,0037 Inf nein
36 |Bestandsregister vorhanden 0 183 - - - 16 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
37 |Geschlecht aktueller Bestand - 157 12 19 - 11 |Fisher Exakt 2x3| 1,0000 NA NA NA nein
ag |Gewichtszunahme erhebliche Veranderung| g5 | 53 | - - | 80 |Fisher Exakt2x2| 0,0018| 7,7546| 1,8642| 35,2031 ja
wvorhanden
39 |Vorraum je Stall vorhanden 0 16 - - - 183 |[Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
40 |Hygieneschleuse R+D mdoglich 4 166 18 - - 11 [Fisher Exakt 2x3| 0,6208 NA NA NA nein
41 |Umkleideraum je Stall vorhanden 15 164 - - - 20 |Fisher Exakt 2x2| 0,1317 Inff 0,6557 Inf] ja
42 |Trennung schwarz-weiss 0 2 - - - 197 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
43 [Einrichtung Handereinigung vorhanden 0 188 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
44 |Einrichtung Schuhdesinfektion vorhanden 1 186 - - - 12 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf|  0,0043 Inf] nein
45 |Desinfektionsmittel AlV-wirksam 17 165 - - - 17 |Fisher Exakt 2x2| 0,4738| 2,8453 0,4048| 124,4843 nein
46 |Hygieneschleuse je Stall vorhanden 0 11 - - - 188 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
47 [Schutzkleidung Entsorgung/R+D nach 0 | 179 - - - 20 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Nutzung
48 Stalllzutritt nur mit Schutzkleidung durch 0 179 ) ) ) 20 | Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Betrieb gestellt
49 |Schutzkleidung durch Betrieb gestellt 2 185 - - - 12 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inff 0,0313 Inf nein
5o |Schutzkleidung durch Fremdfirma o | 165 | 2 - - | 32 |Fisher Exakt2x3| 1,0000 0,0000 0,0000| 29,2377 nein
entsorgt/R+D
51 |Schutzkleidung durch Fremdfima gestellt | o | 456 | 5 - - | 31 |Fisher Exakt2x3| 1,0000 0,0000 0,000 29,4473 nein
und genutzt
Farblegende: p-Wert < 0,2 > 0,2
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Datensatz Variablen CLP

Antwort Verwendung fiir
VNr |Variablenkurzbezeichnung "Q" " 2" "3" "4" NA Test p-Wert| OR ORu95 | OR095 | weitere Analyse
5p |Sicherstellung Tierhalter Stallzutrtt mit 27 | 139 | - - - | 33 |Fisher Exakt 2x2| 0,3761| 2,4676| 0,5481| 22,9577 nein
Schutzkleidung
53 |Sicherstellung Tierhalter R+D 25 | 125 | - - - | 49 |Fisher Exakt 2x2| 0,2533| 2,5801| 0,5673| 24,1400 nein
Schutzkleidung nach Ausstallung
54 |Fahrzeuge R+D nach Transport 12 144 - - - 43 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000( 1,0501 0,2046| 10,4391 nein
55 |Nutzung Fahrzeuge betriebseigen 36 142 - - - 21 [Fisher Exakt 2x2| 0,7964| 0,8685| 0,3033| 2,8647 nein
Nutzung
56 |Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 133 45 - - - 21 |Fisher Exakt 2x2| 0,1403| 2,0796| 0,7704 5,4004 ja
Uberbetrieblich, R+D nach Nutzung
Nutzung
57 |Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 98 52 - - - 49 |Fisher Exakt 2x2| 0,0044( 4,2860 1,4583( 13,7254 ja
Uberbetrieblich, R+D vor Nutzung
Nutzung
58 [Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 1 0 - - - 198 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Uberbetrieblich
59 |Fahrzeuge R+D durch Dritte 102 41 0 - - 56 |Fisher Exakt 2x3| 0,8064| 1,1058| 0,3523| 3,1577 nein
60 [Schadnagerbekampfung dokumentiert 2 186 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl 0,0311 Inf nein
61 |Schadnagerbekdmpfung durch Fachfirma 13 176 - - - 10 |Fisher Exakt 2x2| 0,6968| 2,0736] 0,2834| 92,2582 nein
62 |Schadnagerbekdmpfung durch Tierhalter 144 34 - - - 21 |Fisher Exakt 2x2| 0,0599| 2,5043| 0,8859| 6,7157 ja
63 [Schadnagerbekampfung vorhanden 1 1 - - - 197 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
64 |Kdderboxen regelmafig kontrolliert 0 190 - - - 9 Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf{  0,0046 Inf nein
65 |Koderboxen ausreichend vorhanden 1 178 - - - 20 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf|  0,0044 Inf] nein
66 |Kdderboxen ausreichend beschickt 1 185 - - - 13 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Infl  0,0317 Inf nein
67 |Schadnagerbefall ersichtlich 2 183 - - - 14 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000( 0,0000 0,0000 Inf nein
68 [Kadawvercontainer R+D nach Abholung 63 121 - - - 15 |Fisher Exakt 2x2| 0,6588| 0,8086| 0,3191 2,1393 nein
69 |Kadavercontainer mit Kiihlung vorhanden 21 167 - - - 11 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000( 0,9585 0,2494 5,4768 nein
70 |Kadaverkontainerstellplatz stallfern 20 157 11 - - 11 |Fisher Exakt 2x3| 0,1847 NA NA NA ja
71 |Kadawercontainer geschlossen und 6 | 182 | - - - | 11 |Fisher Exakt 2x2| 0,2068| 0,3212| 0,0434| 3,7253 nein
auslaufsicher
72 |Sammelbehalter je Stall vorhanden 36 113 36 - - 14 |Fisher Exakt 2x3| 0,0490 NA NA NA ja
73 |Kadawrentfemung nicht durch 5 | 8 - - - | 186 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 0,0000 0,0000 Inf nein
Hygieneraum
74 |Sicherung Auslauf 2 3 - - - 194 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000{ 0,0000{ 0,0000 Inf nein
Farblegende: p-Wert < 0,2 > 0,2
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4.3.1.4.1.2 Datensatz der putenhaltenden Betriebe im Landkreis Oldenburg

In der univariablen Analyse der putenhaltenden Betriebe im Landkreis Oldenburg (Datensatz
LVariablen OL"), wurden fiur zwolf Variablen statistisch signifikante Werte (p < 0,2) beziglich
einer Assoziation mit der Zielvariablen ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ ermittelt. Tabelle 8 zeigt eine
Ubersicht der ermittelten Werte aller Variablen der Betriebe im Landkreis Oldenburg in der
univariablen Analyse. Weiterhin ist dargestellt, welche Variablenauspragung (,0%, ,1%, ,2%, ,3
4“und ,NA) je Variable vorlag, welcher statistische Test angewendet wurde und welche Werte
ermittelt wurden.

Es ergaben sich statistisch signifikante Werte (p < 0,2) fir die folgenden zwoIf Variablen:

,Lagerung Einstreu Ort* (VNr. 6)

,Lagerung Gegenstande mit Gefligelkontakt wildvogelsicher” (VNr. 13)
,Haltungsnutzen® (VNr. 16)

,Hygieneschleuse R+D maoglich® (VNr. 40)

,Einrichtung Handereinigung vorhanden® (VNr. 43)
,Einrichtung Schuhdesinfektion vorhanden® (VNr. 44)
»~Schutzkleidung Entsorgung/R+D nach Nutzung® (VNr. 47)
,Koderboxen regelmalig kontrolliert” (VNr. 64)
,Koderboxen ausreichend vorhanden® (VNr. 65)
.Kdderboxen ausreichend beschickt* (VNr. 66)
“Kadavercontainerstellplatz stallfern (VNr. 70)
»~>ammelbehalter je Stall vorhanden® (VNr. 72)

Fir die verbliebenen Variablen der Betriebe im Landkreis Oldenburg ergaben sich Werte ohne
statistische Signifikanz (p > 0,2). Die Variablen wurden von der weiteren Analyse ausgeschlos-

sen.
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Tabelle 8: Ergebnisse der manuellen univariablen Analyse (Datensatz ,,Variablen OL*)

Datensatz Variablen OL

Verwendung fiir

50

VNr_[Variablenkurzbezeichnung "o """ "2" "3" "4" | =NA Test p-Wert| OR ORu95 | ORo095 | weitere Analyse
1 |Rein-Raus-System Betrieb 0 69 - - - 19 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
2 |Haltung sonstiges Vieh 3 23 - - - 62 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inff 0,0213 Inf nein
3 [Haltung Enten/Géanse 6 0 - - - 82 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
4 |Lagerung Futter wildvogelsicher 0 85 - - - 3 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
5 [Lagerung Einstreu wildvogelsicher 11 71 0 - - 6 Fisher Exakt 2x3| 0,2911] 0,4211 0,0615| 4,8814 nein
6 |Lagerung Einstreu Ort - 11 0 0 0 77 Chi? 0,0348 NA NA NA ja
7 |Art der Einstreu - 7 0 - - 81 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
8 [Verladeplatz R+D nach Ein-/Ausstallung 0 85 - - - 3 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
9 |Auffanggrube Waschwasser vorhanden 0 0 - - - 88 NA NA NA NA NA nein
10 |Anzahl Tierstallungen - - - - - 4 Wilcoxon 0.9747 NA NA NA nein
11 |Anzahl Tierplatze (numerisch) - - - - - 7 Wilcoxon 0.7098 NA NA NA nein
12 |Anzahl Tierplatze (kategorial) - - - - - 7 Chi? 2x>3 0,3119 NA NA NA nein
13 | gerung Gegenstande mit 2 | 82 | - | - | - | 4 [FisherExakt2x2| 0,0080 0,0000 0,000 05215 ja

Geflligelkontakt wildvogelsicher
14 |Gerate R+D nach Ein-/Ausstallung 0 85 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
15 |Haltungsart - 69 1 0 - 18 |Fisher Exakt 2x3[ 1,0000{ 0,0000{ 0,0000] 349,0909 nein
16 |Haltungsnutzen - 13 51 22 - 2 |Fisher Exakt 2x3| 0,0646 NA NA NA ja
17 |Waschplatz fir R+D Fahrzeuge befestigt 0 85 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
18 |Betriebsstatten weitere vorhanden 28 60 - - - 0 Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 1,4388 0,2358| 15,5309 nein
19 |Betriebsstatien weitere Anzahl - - - - - | o Wilcoxon | 0.8217|  NA NA NA nein

(numerisch)
20 |Betriebsstatten weitere Anzahl (kategoriell)] 28 47 12 1 - 0 Chi? 2x>3 0,9457 NA NA NA nein
21 [Betrieb Zugehdrigkeit RWS 88 0 - - - 0 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
22 |Abluftschachte Gitterung senkrecht 30 0 - - - 58 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
23 |Rein-Raus-System Stalleinheit 1 72 - - - 14 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf|  0,0027 Inf] nein
24 |[Sicherung Ein-/Ausgange 0 85 - - - 3 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
25 |Stallungen und Gerdte R+D nach Ein- o | 8 | - - - | 3 |FisherExakt2x2| NA|  NA NA NA nein

/Ausstallung

Farblegende: p-Wert < 0,2 >0,2
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Datensatz Variablen OL

Verwendung fiir

VNr |Variablenkurzbezeichnung "Q" " "2" "3" 4" NA Test p-Wert| OR ORu95 | OR095 | weitere Analyse
26 |US nach GeflPestSchV § 4 erforderlich 62 10 - - - 16 |Fisher Exakt 2x2| 0,5858| 0,0000 0,0000 5,5715 nein
27 |US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 37 11 - - - 40 [Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,8282| 0,0153| 09,7476 nein
28 |Eigenkontrollen Durchfiihrung 0 83 - - - 5 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
29 [Probennahme durch Tierarzt 0 83 - - - 5 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
30 |Verluste je Tag eingetragen 0 83 - - - 5 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
31 |Belegung aktuell 16 71 - - - 1 Fisher Exakt 2x2| 0,6359| 0,6498| 0,1014 7,2363 nein
32 |Leerzeiteneinhaltung vorhanden 0 85 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
33 |Verluste >2%/24h (Bestand ab 100 Tiere) | 49 | - - - | 17 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,0000| 0,0000| 61,6541 nein

vorhanden
34 |Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 69 | 2 - - - | 17 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,0000| 0,0000| 61,6541 nein
Tiere) vorhanden
35 |Stallkarte vorhanden 0 85 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
36 |Bestandsregister vorhanden 0 86 - - - 2 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
37 |Geschlecht aktueller Bestand - 63 7 16 - 2 Fisher Exakt 2x3| 0,3506 NA NA NA nein
3g |Gewichtszunahme erhebliche Veranderung| gy | 4 - - - | 26 |Fisher Exakt2x2| 1,0000| 0,0000| 0,0000| 441,5396 nein
wvorhanden
39 |Vorraum je Stall vorhanden 0 3 - - - 85 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
40 [Hygieneschleuse R+D mdglich 1 84 0 - - 3 |Fisher Exakt 2x2| 0,0941| 0,0000| 0,0000{ 4,0519 ja
41 |Umkleideraum je Stall vorhanden 46 39 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 0,7211| 0,6863 0,0996 3,8145 nein
42 |Trennung schwarz-weiss 1 1 - - - 86 |[Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,0000 0,0000 Inf] nein
43 [Einrichtung Handereinigung vorhanden 2 83 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 0,1804| 0,0978 0,0012 8,2557 ja
44 [Einrichtung Schuhdesinfektion vorhanden 3 82 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2| 0,1804 Infl  0,0397 Inf] ja
45 |Desinfektionsmittel AlV-wirksam 1 84 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf|  0,0027 Inf] nein
46 |Hygieneschleuse je Stall vorhanden 0 1 - - - 87 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
47 flﬁi‘zulji;'e'dung Entsorgung/R+D nach 1 | 8 | - ; ] 3 |Fisher Exakt 2x2| 0,0941| 0,0000| 0,0000| 4,0519 ja
48 Stalllzutritt nur mit Schutzkleidung durch 0 85 ) ) ) 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Betrieb gestellt
49 |Schutzkleidung durch Betrieb gestellt 0 85 - - - 3 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
5o |Schutzkleidung durch Fremdfirma o | 81 | 1 - - | 6 |Fisher Exakt2x3| 1,0000 0,0000| 0,0000|415,1531 nein
entsorgt/R+D
51 |Schutzkleidung durch Fremdfima gestellt | o | g5 | - - | 5 |Fisher Exakt2x3| 1,0000 0,0000| 0,0000|420,6521 nein
und genutzt
Farblegende: p-Wert < 0,2 > 0,2
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Datensatz Variablen OL

Verwendung fiir

VNr |Variablenkurzbezeichnung "Q" " "2" "3" "4" [ = NA Test p-Wert| OR ORu95 | OR095 | weitere Analyse
52 Sicherstel!ung Tierhalter Stallzutritt mit 0 84 ) ) ) Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Schutzkleidung
53 |Sicherstellung Tierhalter R+D 1 | 83 | - - - | 4 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 inf| 0,0023 Inf nein
Schutzkleidung nach Ausstallung
54 |Fahrzeuge R+D nach Transport 0 84 - - - 4 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
55 |[Nutzung Fahrzeuge betriebseigen 0 85 - - - 3 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Nutzung
56 |Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 4 29 - - - 55 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf{  0,0485 Inf nein
Uberbetrieblich, R+D nach Nutzung
Nutzung
57 |Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 0 0 - - - 88 NA NA NA NA NA nein
Uberbetrieblich, R+D vor Nutzung
Nutzung
58 |Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 60 25 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,7847 0,0723( 4,8264 nein
Uberbetrieblich
59 |Fahrzeuge R+D durch Dritte 52 21 12 - - 3 Fisher Exakt 2x3| 0,5787 NA NA NA nein
60 |Schadnagerbekdmpfung dokumentiert 0 83 - - - 5 Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
61 |Schadnagerbekampfung durch Fachfirma 21 64 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000{ 0,9830| 0,1578| 10,7559 nein
62 |Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 60 25 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 1,0000| 0,7847 0,0723| 4,8264 nein
63 |Schadnagerbekéampfung vorhanden 0 85 - - - 3 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
64 |Koderboxen regelmalig kontrolliert 1 84 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 0,0941| 0,0000 0,0000 4,0519 ja
65 |Kdderboxen ausreichend vorhanden 5 80 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 0,0676] 0,1277] 0,0119( 1,7999 ja
66 |[Koderboxen ausreichend beschickt 1 84 - - - 3 Fisher Exakt 2x2| 0,0941| 0,0000 0,0000 4,0519 ja
67 |Schadnagerbefall ersichtlich 0 0 - - - 88 NA NA NA NA NA nein
68 |Kadavercontainer R+D nach Abholung 21 61 - - - 6 Fisher Exakt 2x2| 0,6728| 2,5684 0,2982| 122,5360 nein
69 |Kadavercontainer mit Kiihlung vorhanden 15 69 - - - 4 Fisher Exakt 2x2| 0,6288| 0,6230 0,0963 6,9816 nein
70 |Kadaverkontainerstellplatz stallfern 9 75 0 - - 4 Fisher Exakt 2x3| 0,0037| 0,0752 0,0101 0,5254 ja
71 |Kadavercontainer geschlossen und 2 | 82 | - - - | 4 |Fisher Exakt 2x2| 1,0000 Inf|l  0,0161 Inf nein
auslaufsicher
72 |Sammelbehalter je Stall vorhanden 6 79 1 - - 2 |Fisher Exakt 2x3| 0,0159 NA NA NA ja
73 Kad?verentfernung nicht durch 0 0 ) ) ) 88 NA NA NA NA NA nein
Hygieneraum
74 |Sicherung Auslauf 0 1 - - - 87 |Fisher Exakt 2x2 NA NA NA NA nein
Farblegende: p-Wert < 0,2 > 0,2
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4.3.1.4.2 Korrelations- und Kollinearitatstests
4.3.1.4.2.1 Datensatz der Betriebe im Landkreis Cloppenburg

Im Datensatz ,Variablen CLP“ ergaben sich unter den zuvor 17 ermittelten signifikanten Vari-
ablen funf Variablenpaare, die auf das Vorliegen von Korrelation und Kollinearitat gepruft wur-
den. In Tabelle 9 sind diese Variablenpaare mit ,Variable 1 und ,Variable 2“ dargestellt. Es
ergaben sich fir zwei Variablenpaare signifikante Werte (p < 0,2). Die Ergebnisse der Korre-
lationsanalyse der Variablen des Datensatzes ,Variablen CLP* sind in Tabelle 9 dargestellt.

Tabelle 9: Ergebnisse Korrelationsanalyse (Datensatz ,Variablen CLP*)

Datensatz "Variablen CLP"

Variable 1 Variable 2 Korrelationsanalyse
VNr | Variablenname VNr | Variablenname Test p-Wert
10 | Anzahl Tierstallungen 11 |Anzahl Tierplatze Spearman's rank | »gqq
(numerisch) correlation
og | US nach GeflPestSchV § 4 | . | US nach GeflPestSchV § 4 | ..\ £ okt 230 0,0000
erforderlich durchgefiihrt
Verluste >2%/24h Verluste >3Tiere/24h
33 | (Bestand ab 100 Tiere) 34 | (Bestand bis 100 Tiere) Fisher Exakt 2x2 0,0000
vorhanden vorhanden
Nutzung Fahrzeuge/ Nutzung Fahrzeuge/
Maschinen/Geratschaften Maschinen/Geratschaften .
%6 | iiberbetrieblich, 57 | iberbetrieblich, Fisher Exakt 2x2 | < 2,2e-16
R+D nach Nutzung R+D vor Nutzung
70 Kadavercontainerstellplatz 72 Sammelbehalter je Stall Fisher Exakt 2x3 0,6105
stallfern vorhanden

Farblegende p-Werte: <02 >0,2

Insgesamt ergab sich eine Anzahl von elf Variablen im Datensatz ,Variablen CLP*, die die
Bedingungen, um in der folgenden Regressionsanalyse verwendet zu werden, erflllten.

4.3.1.4.2.2 Datensatz der Betriebe im Landkreis Oldenburg

Im Datensatz ,Variablen OL" ergaben sich von den zuvor zwdlf ermittelten signifikanten Vari-
ablen zwei Variablenpaare, die auf das Vorliegen von Korrelation und Kollinearitat gepruaft wur-
den. In Tabelle 10 sind diese Variablenpaare mit ,Variable 1“ und ,Variable 2 dargestellt. Es
ergaben sich fur die beiden Variablenpaare statistisch signifikante Werte (p < 0,2). Die Ergeb-
nisse der Korrelationsanalyse der Variablen des Datensatzes ,Variablen OL" sind in Tabelle 10
dargestellt.

Tabelle 10: Ergebnisse Korrelationsanalyse (Datensatz ,Variablen OL*)

Datensatz "Variablen OL"

Variable 1 Variable 2 Korrelationsanalyse
VNr | Variablenname VNr | Variablenname Test p-Wert
65 Koéderboxen ausreichend 66 Koderpoxen ausreichend Fisher Exakt 2x3 0,1862
vorhanden beschickt
70 Kadavercontainerstellplatz 79 Sammelbehalter je Stall Fisher Exakt 2x2 0,0588
stallfern vorhanden
Farblegende p-Werte: <02 >0,2

Insgesamt ergab sich eine Anzahl von vier Variablen im Datensatz ,Variablen OL®, die die
Bedingungen, um in der folgenden Regressionsanalyse verwendet zu werden, erflllten.
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4.3.1.4.3 Multivariable Analyse mittels logistischer Regression

Aus den Datensatzen ,Variablen CLP“ und ,Variablen OL* wurden die zuvor ermittelten elf
bzw. vier Variablen mit statistisch signifikanten Werten (p < 0,1) in die logistische Regressi-
onsanalyse eingebracht. Jede Variable wurde separat mit der Zielvariablen ,HPAI-Ausbruch
ja/nein“ modelliert und in Bezug auf ihren Eigenbeitrag zur Erklarung der Zielvariablen unter-
sucht. Die Ergebnisse sind in Tabelle 11 und 12 dargestellt. Mittels der Maximum-Likelihood-
Methode wurde eine Schatzung des Einflusses der einzelnen Variablen auf das Modell durch-
gefuhrt.

Im Datensatz ,Variablen CLP* ergaben sich statistisch signifikante Werte (p < 0,1) fir die fol-
genden sieben Variablen:

»+Anzahl Tierstallungen® (VNr. 10)
- ,Rein-Raus-System je Stalleinheit” (VNr. 23)
- ,US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt® (VNr. 27)
- ,Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden® (VNr. 34)
- ,Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vorhanden® (VNr. 38)
- ,Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften Gberbetrieblich, R+D nach Nutzung“ (VNr. 56)
- ,Schadnagerbekampfung durch Tierhalter® (VNr. 62)

Die mit Hilfe der Funktion gim() (GLM - Generalisierte lineare Modelle), berechneten Werte
sind mit ,** und ,**“ gekennzeichnet.

Im Datensatz ,Variablen OL* ergab sich nur flr die Variable ,Sammelbehalter je Stall vorhan-
den” ein statistisch signifikanter Wert (p < 0,1). In die folgende multivariable Analyse zur Mo-
dellselektion wurden nur die sieben selektierten Variablen des Datensatzes ,Variablen CLP*
eingebracht.
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Tabelle 11: Ergebnisse der logistischen Regressionsanalyse (Datensatz ,Variablen CLP*)

Datensatz Variablen CLP

Selektierte Variablen

Verwendung fur

VNr | Variablenkurzbezeichnung Estimate p-Wert| OR (95% CI) ORu95| ORo095 Modell
2 | Haltung sonstiges Vieh 0,6166 0,1870 1,8500 0,7400 4,6300 nein
10 | Anzahl Tierstallungen 0,3632 0,0342 1,4400 1,0300 2,0100 ja
11 | Anzahl Tierplatze (numerisch) 0,0000 0,1740 1,0000 1,1000 1,0001 nein
23 | Rein-Raus-System je Stalleinheit -2,0650 0,0463 0,1300 0,0200 0,9700 ja
27 | US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt 2,1714 0,0064 8,7700 1,8400| 41,8100 ja
34 | Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden 1,6910 0,0072 5,4200 1,5800| 18,6000 ja
38 | Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vorhanden 2,0747 0,0013 7,9600 2,2500| 28,2000 ja
56 gﬂtgung Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften tberbetrieblich, 0,7368 0,0991 2.0900 0,8700 5,0200 ja

nach Nutzung
62 | Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 0,9243 0,0460 2,5200 1,0200 6,2500 ja
70 | Kadavercontainerstellplatz stallfern* 1,3270 0,2054 3,7700 0,4800| 29,4200 nein
70 | Kadavercontainerstellplatz stallfern** -14,6220 0,9902 0,0000 0,0000 Inf nein
72 | Sammelbehalter je Stall vorhanden* 0,3473 0,5195 1,4200 0,4900 4,0700 nein
72 | Sammelbehalter je Stall vorhanden™* -1,7308 0,1232 0,1800 0,0200 1,6000 nein
Farblegende p-Werte: < 0,1 >0,1
Tabelle 12: Ergebnisse der logistischen Regressionsanalyse (Datensatz ,Variablen OL")
Datensatz Variablen OL
Selektierte Variablen Verwendung fir

VNr | Variablenkurzbezeichnung Estimate p-Wert| OR (95% Cl) ORu95| ORO095 Modell
13 | Lagerung Gegenstande mit Gefligelkontakt wildvogelsicher -20,1100 0,9940 0,0000 0,0000 Inf nein
66 | Kéderboxen ausreichend beschickt -18,9600 0,9940 0,0000 0,0000 Inf nein
72 | Sammelbehalter je Stall vorhanden* -2,6946 0,0041 0,0700 0,0100 0,4200 nein
72 | Sammelbehalter je Stall vorhanden™* -16,5661 0,9945 0,0000 0,0000 Inf nein

Farblegende p-Werte: < 0,1 >0,1
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4.3.1.4.4 Modellselektion

Die sieben selektierten Variablen des Datensatzes ,Variablen CLP“ wurden in die multivariable
Analyse als Ursprungsmodell (full model, Tabelle 13) eingebracht. Bei den Betrieben im Land-
kreis Cloppenburg lief3en sich die finalen Modelle A-CLP (Tabelle 14) und B-CLP (Tabelle 15)
ermitteln, deren Variablen im logistischen Regressionsmodell den grof3ten Erklarungsbeitrag
zur Zielvariable (,HPAI-Ausbruch ja/nein®) leisteten. Im Modell A-CLP zeigte die Kombination
der Variablen ,US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt®, ,Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis
100 Tiere) vorhanden® und ,Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften Uberbetrieblich, R+D nach
Nutzung®, angewendet auf die Daten der Betriebe im Landkreis Cloppenburg (Datensatz ,Va-
riablen CLP®), den niedrigsten AIC-Wert (51,75), der als Gutekriterium eines Modelles heran-
gezogen wird. Die Gilte eines Modelles ist umso hoéher einzuschatzen, je niedriger der AIC-
Wert ausfallt. Im Modell B-CLP zeigte die Kombination der Variablen ,US nach GeflPestSchV
§ 4 durchgefuhrt®, ,Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden®, ,Fahrzeuge/Ma-
schinen/Geratschaften Uberbetrieblich, R+D nach Nutzung® und ,Anzahl Tierstallungen®, an-
gewendet auf die Daten der Betriebe im Landkreis Cloppenburg (Datensatz ,Variablen CLP*),
den zweitniedrigsten AIC-Wert (52,95).

Alle weiteren Modelle, die als Zwischenschritte in der hier vorgelegten Analyse betrachtet wer-
den kdnnen, sind im Anhang in Abschnitt 10.1.3 Tabellen 28-38 dargestellt.
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Tabelle 13: Ursprungsmodell (Modell 1, full model)

Logistische Regression:

Full model P (Wald’s
" ! « | Schétzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| ORo095 adj. OR | ORu95 ORo095 Test)

Datensatz "Variablen CLP P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 84
Intercept -5,6244 | 2,1831-2,5760| 0,0100
Rein-Raus-System je Stalleinheit 230,2753 4061,3396 | -0,0070] 0,9941| 0,0000 0,0000 Inf 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9940
]%ﬁr’tmh GeflPestSchV § 4 durchge- 1,7062 1,3017 | 1,3110| 0,1899| 14,2200 1,6900 | 119,8600 5,5100 | 0,4300 70,6300 0,1900
Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 16,0916 2884.4510| 0,0060 | 0,9956| 14.6700| 3.1100| 69,1700 | 9738444.2000 | 0,0000 Inf 0,9960
100 Tiere) vorhanden
Gewichtszunahme erhebliche Veran- | 1, 4794 288,4510 | -0,0050 | 0,9960| 16,7500 | 3,4900| 80,3300 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9960
derung vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften 0,9795 0,9267 | 1,0570| 0,2905| 6,8200 | 1,5400| 30,2000 2,6600 | 0,4300 16,3800 0.2910
Uberbetrieblich, R+D nach Nutzung
?ﬁ;ﬁgﬂ:‘f’erbekampfung durch 0,9491 1,0293 | 0,9220| 0,6265| 54500 1,2900| 22,9300 25800 | 0,3400 19,4200 0,3560
Anzahl Tierstallungen 0,4879 0,5610 | 0,9640 | 0,3350| 1,0900| 0,6100| 1,9800 1,6800 | 0,6000 4,3900 0,3350
Nullabweichung 57,2040 bei 83 Freiheitsgraden
Residualabweichung 34,5240 bei 76 Freiheitsgraden
AIC-Wert 50,5243
Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen 19
Log-likelihood 17,2622
Nummer der Beobachtungen 84

57



4. Ergebnisse

Tabelle 14: Finales Modell A-CLP

Logistische Regression:

zung

P
Modell A-CLP ) _ (Wald’s
Schitzung | Standardfehler | z-Wert| Pr(>|z|) | crude OR ORu95 ORo095 adj. OR ORu95 ORo095 Test)
P(LR-
Test)
Lange des Datensatzes: 97
Intercept -4,9440 | 1,1417 | -4,3300] 0,0000
%ﬁr?a‘:h GeflPestSchV § 4 durchge- 21572 11424| 18880| 0,0590| 14,7300| 1,7800| 121,5500| 86500| 09200| 81,1600| 0,0590
Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 1,6346 0,8241| 19840| 00473 103500 24100| 444600| 51300 1,0200| 257800| 0,0470
100 Tiere) vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaf-
ten Giberbetrieblich, R+D nach Nut- 1,5992 0,7905| 2,0230| 00431| 53700 1,3700| 209900 4.9500| 1,0500| 23,3000| 0,0430

Nullabweichung

Residualabweichung

AIC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen
AUC-Wert

64,3740 bei 96 Freiheitsgraden
43,7490 bei 93 Freiheitsgraden

51,7485
7
-21,8743
97
0,8718
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Tabelle 15: Finales Modell B-CLP

Logistische Regression:
P
N (Wald’s
Modell B-CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert| Pr(>|z|) | crude OR ORu95 ORo095 adj. OR ORu95 ORo095 Test)
P(LR-
Test)
Lange des Datensatzes: 97
Intercept -5,9934 | 1,7356 | -3,4530] 0,0006
]%ﬁr’tmh GeflPestSchV § 4 durchge- 2,1296 1,1393| 1,8690| 0,0616| 14,7300 1,7800| 121,5500| 8,4100| 0,9000| 78,4500| 0,0620
Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 1,8063 0,8590| 2,1030| 0,0355| 10,3500| 2,4100| 44,4600| 6,0900| 1,1300| 32,7800| 0,0350
100 Tiere) vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaf-
ten Uberbetrieblich, R+D nach Nut- 1,6335 0,8010| 2,0390| 0,0414 5,3700 1,3700 | 20,9900 5,1200 1,0700 | 24,6100 0,0410
zung
Anzahl Tierstallungen 0,3660 0,4084| 0,8960| 0,3701 1,1500 0,6600 2,0000 1,4400 0,6500 3,2100 0,3700
Nullabweichung 64,3740 bei 96 Freiheitsgraden
Residualabweichung 42,9490 bei 93 Freiheitsgraden
AlC-Wert 52,9493
Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen 7
Log-likelihood -21,4746
Nummer der Beobachtungen 97
AUC-Wert 0,8793
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4.4 Teilstudie 2: Retrospektive Analyse der Wahrscheinlichkeit einer
windvermittelten Ubertragung von hochpathogenen aviaren In-
fluenzaviren zwischen betroffenen Putenbetrieben

4.41 Selektionsstufe 1: HPAI-Status des A-Betriebes

Von den ursprlinglich 82.656 (288 x 288 - 288 = 82.656) im Studiengebiet moglichen Vektoren
erflllten 10.619 (37 x 288 - 37 = 10.619) Vektoren die in Selektionsstufe 1 gesetzte Bedingung
eines im Betrieb A eingestallten Putenbestandes, der innerhalb des Epidemie-Zeitraumes
H5Nx-positiv getestet wurde. Dies entspricht einem prozentualen Anteil von 12,8 %.

4.4.2 Selektionsstufe 2: Zwischenbetriebliche Distanzen

Von den nach Selektionsstufe 1 verbliebenen 10.619 Vektoren erfiilliten 498 Vektoren des Wei-
teren die in Selektionsstufe 2 gesetzte Bedingung einer Vektordistanz < 3,0 km (Abbildung 15,
rot und dunkelgran). Hierbei erfullten 170 Vektoren zusatzlich die in Selektionsstufe 4 (vgl.
Abschnitt 4.4.4) gesetzte Bedingung eines im Betrieb B eingestallten Putenbestandes, der in-
nerhalb des Epidemie-Zeitraumes H5Nx-positiv getestet wurde (Abbildung 15, rot).

100%

. 90% A-Betrieb HPAI-negativ und B-Betrieb HPAI-negativ
80% A-Betrieb HPAI-negativ und B-Betrieb HPAI-positiv

70% A-Betrieb HPAI-positiv und B-Betrieb HPAI-negativ
Vektordistanz > 3,0 km

u A-Betrieb HPAI-positiv und B-Betrieb HPAI-negativ
Vektordistanz < 3,0 km

60%

50%
’ A-Betrieb HPAI-positiv und B-Betrieb HPAI-positiv
40% Vektordistanz > 3,0 km
m A-Betrieb HPAI-positiv und B-Betrieb HPAI-positiv
30% Vektordistanz < 3,0 km

Anteil Vektoren in % (n = 82.656

20%
0%

ONT O DONTODONT OOVONNTOWMONNT OO O WO T W
T - NN NN OO S SN WWW W oo oo

Vektordistanz in km (aufgerundet)

Abbildung 15: Vektoren des Studiengebietes nach HPAI-Status des A- und B-Betriebes sowie der Vektordistanz
in %
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4.4.3 Selektionsstufe 3: Mortalitdt der HSNx-positiven Putenherden

Es lagen Stallkartendaten bei 29 von 44 (65,9 %) Putenherden mit H5Nx-Nachweis vor. Die
Mortalitatsraten jeder H5Nx-positiv getesteten Putenherde mit verfiigbarer Stallkarte wurden
fur den Zeitraum von zehn Tagen bis zum Kalenderdatum der amtlichen Feststellung der Ge-
flugelpest im Betrieb (Tag 0) berechnet. Bei 27 von 29 (93,1 %) der untersuchten Herden er-
reichte die tagliche Mortalitatsrate Werte unter 0,5 %. Eine Ausnahme bildete die Putenherde
in Stall ,,1“ des Betriebes C-140. Diese uberschritt mit einem Wert von 2,017 % geringfugig die
laut § 4 GeflPestSchV gesetzte Grenze von 2,0 %. Bei deren Ubertreten hat der Tierhalter die
Pflicht, durch Veranlassung geeigneter Untersuchungen eine Infektion des Bestandes mit Al-
Viren ausschlief3en zu lassen. Eine weitere Ausnahme stellte der Stall ,2“ des Betriebes O-67
dar. Hier erhdhte sich die tagliche Mortalitatsrate vergleichsweise rapide von 0,3 % an Tag -3,
auf 1,5 % an Tag -2 und auf 3,7 % an Tag -1, dem Tag vor der amtlichen Feststellung der
Gefliigelpest im Bestand. Tabelle 16 zeigt eine Ubersicht der taglichen Mortalitatsraten der 29
H5Nx-positiv getesteten Putenherden, fur die eine Stallkarte verfugbar war.
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Tabelle 16: Tagliche Mortalitat der HSNx-positiv getesteten Putenherden mit verfiigbarer Stallkarte in Prozent

Stall mit H5Nx- Tagliche Mortalitat laut Stallkarten (Tag 0 = amtliche Feststellung der Gefliigelpest im Betrieb)

Betriebs-ID Nachweis 10 9 8 7 6 .5 4 3 2 A 0 +1

C-19 "1+2" 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 \% 0,9 F,T - -
C-90 "V 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 \% - F,T - -
C-110 "1+2" 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,2 0,3 0,2 0,1 V., T - F - -
C-112 "3" 0,0 0,2 0,3 0,2 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 \Y 0,3 F,T - -
C-121 " 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,3 0,3 \% - F,T - -
C-129 "2" 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 Y - F,T - -
C-131 "2" 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 \% - F,T - -
C-134 "K8" 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 \% - F,T - T
C-136 "g" 0,0 0,0 0,0 0,0 0,5 0,1 0,1 0,0 0,5 0,0 \% - F,T - T
C-137 " 0,0 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 V, T - F - -

" 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,6 2,0 -
C-140 " 00 | 00 | 04 | 00 | 00 | 00 | 0,1 | 00 | 0,1 0,0 v - F i T
C-155 "2" 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 \Y - F,T - -
C-158-1 "2" 0,2 0,1 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,1 0,2 0,5 \% - F,T - T
" 0,0 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,0 -
C-198-2 " 00 | 00 | 00 | 00 | 00 | 00 | 00 | 00 | 00 0,0 v - i i i
C-159 " 0,0 0,1 0,3 0,0 0,1 0,0 0,1 0,1 0,1 0,3 \% - F,T - -
C-160 " 0,2 0,2 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,2 \% 0,1 F,T - -
C-163 " 0,0 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,1 \% - F,T - -
C-166 "2" 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,1 0,1 0,3 0,7 \% - F,T - -
0-12 "3" 0,0 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,2 0,0 0,0 - - F,T - -
0-54 "2" 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,4 0,3 \% - F,T - -
0-58 "2" 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,0 \% - F,T - -
0-67 "2" 0,3 0,3 0,7 0,8 1,2 0,3 0,3 0,3 1,5 3,7 - - V,F,T - -
0-68 "3" 0,1 0,3 0,1 0,1 0,1 0,1 0,3 0,3 0,3 0,8 Y 0,6 F,T - -
0O-70 "g" 0,1 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 \% - F,T - -
"2+4" 0,1 0,1 0,2 0,2 0,1 0,0 0,2 0,1 0,1 0,0

O-74 "1+3" 0,2 0,2 0,1 0,3 0,1 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 v - F.T ) i
o-77 "11"+"12" 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 Y - F,T - -

Einfarbung der Prozentangaben mit Farbverlaufsskala: niedrigster Wert (0,0 %), héchster Wert (3,7 %)

V = Verdacht auf Gefliigelpest; F = Feststellung der Gefliigelpest; T = Tétung des Putenbestandes
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4.4.4 Selektionsstufe 4: HPAI-Status des B-Betriebes

Von den urspriinglich 82.656 (288 x 288 - 288 = 82.656) im Studiengebiet moglichen Vektoren
erflllten 10.619 (37 x 288 - 37 = 10.619) Vektoren die in Selektionsstufe 1 gesetzte Bedingung
eines im Betrieb A eingestallten Putenbestandes, der innerhalb des Epidemie-Zeitraumes
H5Nx-positiv getestet wurde. Von diesen erflllten 478 Vektoren des Weiteren die in Selekti-
onsstufe 2 gesetzte Bedingung einer Vektordistanz < 3,0 km und 170 Vektoren die in Selekti-
onsstufe 4 gesetzte Bedingung eines im Betrieb B eingestallten Putenbestandes, der innerhalb
des Epidemie-Zeitraumes H5Nx-positiv getestet wurde. Somit wurden 12,8 % aller Vektoren
mit HPAI-positivem A- und B-Betrieb (n=1332 = 37 x 37 — 37) innerhalb der vorgestellten
Studie hinsichtlich der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren
zwischen zwei Putenbetrieben analysiert.

4.4.5 Selektionsstufe 5: Molekularbiologische Daten der Virus-Isolate

Ein Aspekt einer im Institut fir Virusdiagnostik des FLI durchgefihrten Studie war die moleku-
lare Charakterisierung der HPAI-Virus-Reassortanten aus Ausbruchsbetrieben in den Land-
kreisen Cloppenburg und Oldenburg (King 2020). Hierbei wurde in 30 Putenbetrieben
(81,08 %, n=37) die H5N8-Reassortante Ger-12-16.2 nachgewiesen. In drei Betrieben
(8,11 %) ergab sich die HSN8-Reassortante Ger-11-16. In einem Putenbetrieb (2,70 %) wurde
der HPAI-Virus-Subtyp H5N1 ohne weitere Charakterisierung ermittelt. In drei Putenbetrieben
(8,11 %) mit positivem HPAI-Nachweis war das vorliegende Probenmaterial nicht fir eine Aus-
wertung durch Sequenzierung geeignet. Tabelle 17 zeigt die prozentualen Anteile der nach-
gewiesenen HPAI-Virus-Reassortanten innerhalb der Putenbetriebe des eigenen Studienge-
bietes. Eine vollstandige Ubersicht ist im Anhang in Abschnitt 10.2.3 Tabelle 40 einzusehen.

Tabelle 17: HPAI-Virus-Reassortanten der H5Nx-betroffenen Putenbestande des Studiengebietes (n = 37)

Anzahl (Anteil in %) Virus Subtyp Reassortant
3 (8,11 %) HPAI H5N8 Ger-11-16
30 (81,08 %) HPAI H5N8 Ger-12-16.2
1(2,70 %) HPAI H5N1 nicht verfligbar
3 (8,11 %) Probe nicht auswertbar* nicht verfligbar nicht verfigbar

* Probenmaterial fiir Sequenzierung nicht geeignet

Bei den Vektoren mit einer Vektordistanz < 3,0 km und HPAI-positivem A- und B-Betrieb
(n =170) wurde am haufigsten (69,41 %) die HPAI-Virus-H5N8-Reassortante Ger-12-16.2 in
den Betrieben eines Vektors nachgewiesen (Tabelle 18). Bei 27,06 % der Vektoren (n = 170)
lag bei einem oder beiden HPAI-positiven Betrieben eines Vektors keine genauere Bestim-
mung der HPAI-Virus-H5Nx-Reassortante vor. Deutlich geringere prozentuale Anteile (3,52 %,
n = 170) entfielen auf Vektoren, bei denen in den A- und B-Betrieben verschiedene HPAI-
Virus-Subtypen nachgewiesen wurden.
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Tabelle 18: Anzahl und prozentualer Anteil der HPAI-Virus-Reassortanten-Kombinationen bei den HPAI-positiven
A- und B-Betrieben der Vektoren mit einer Vektordistanz < 3,0 km (n = 170)

B-Betrieb | | ipAlvirus HSN8|  HPAI-Virus H5N8 | HPAIL-Virus H5N1|  Probe nicht
A-Betrieb Ger-11-16 Ger-12-16.2 auswertbar*
peALViTuS HONG 0 (0,00 %) 0 (0,00 %) 0(0,00%)|  0(0,00 %)
EAL VIS TONS 0 (0,00 %) 118 (69,41 %) 3(1,76 %) | 22 (12,94 %)
HPAI-Virus H5N1 0 (0,00 %) 3 (1,76 %) 0(0,00%)|  0(0,00 %)
:S;SVZELC:: 0 (0,00 %) 22 (12,94 %) 0 (0,00 %) 2 (1,18 %)

* Probenmaterial flir Sequenzierung nicht geeignet

4.4.6 Selektionsstufe 6: Bebauung

Bei keinem der Vektoren (Vektordistanz < 3,0 km, A- und B-Betrieb HPAI-positiv, 0,00 %,
n = 170), wurde der prozentuale Anteil an Bebauung als ,Wind hemmend* eingestuft.

4.4.7 Selektionsstufe 7: Bewaldung

Bei zehn Vektoren (Vektordistanz < 3,0 km, A- und B-Betrieb HPAI-positiv, 5,9 %, n = 170)
wurde die Bewaldung als ,Wind hemmend*® eingestuft.

4.4.8 Selektionsstufe 8: Belequng der Putenbetriebe

Innerhalb des jeweiligen 3,0 km-Radius der A-Betriebe befanden sich 2-24 B-Betriebe. Bei der
Analyse dieser B-Betriebe hinsichtlich ihrer Belegung, d.h. des Vorhandenseins eines poten-
tiell exponierten (Virus-empfangenden) Putenbestandes, lies sich eine deutliche Reduzierung
im Verlauf des Zeitraumes von zehn Tagen vor der amtlichen Feststellung der Geflligelpest in
den jeweiligen A-Betrieben bis 24 Tage nach diesem Zeitpunkt beobachten. Im elftagigen Zeit-
raum vor der amtlichen Feststellung der Gefligelpest im A-Betrieb (Tag ,-10“ bis , Tag 0%, wo-
bei jeweils an ,Tag 0“ die Gefliigelpest im A-Betrieb amtlich festgestellt wurde), betrug die
maximale Reduzierung belegter B-Betriebe im 3,0 km-Radius 90 %, wobei eine Haufung im
Bereich von 41-50 % Reduzierung beobachtet wurde. Im 24-tagigen Zeitraum nach dem Tag
der amtlichen Feststellung der Geflligelpest im A-Betrieb (Tag ,+1“ bis Tag ,+27) betrug die
maximale Reduzierung belegter B-Betriebe im 3,0 km-Radius 100 %, wobei eine Haufung im
Bereich 71-100 % beobachtet wurde. Das bedeutet, dass bereits vor der amtlichen Feststel-
lung der Gefligelpest in einem Ausbruchsbetrieb ein erheblicher Anteil der B-Betriebe im Um-
kreis von 3,0 km bereits nicht mehr mit potentiell gefahrdeten Puten belegt war, also einen
Leerstand aufwies. Nach der amtlichen Feststellung der Gefligelpest im A-Betrieb waren im
Umkreis von 3,0 km um die Ausbruchsbetriebe nur noch sehr wenige, in einigen Fallen sogar
keine B-Betriebe mehr mit Puten belegt. Hieraus lasst sich schlussfolgern, dass eine erhebli-
che Anzahl an Vektoren aufgrund des Leerstands in den B-Betrieben nicht mehr fur eine wind-
vermittelte Ubertragung von HPAI-Viren in Frage kamen und aus dem Selektionsprozess aus-
schieden. Die ermittelte Reduzierung belegter B-Betriebe im 3,0 km-Radius jedes A-Betriebes
im Zeitraum von zehn Tagen vor der amtlichen Feststellung der Gefligelpest im A-Betrieb bis
27 Tage nach diesem Zeitpunkt ist im Anhang in Abschnitt 10.2.2 Tabelle 39 einzusehen.
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4.4.9 Selektionsstufe 9: Uberlagerung von Eintragszeitraum und potentiellem Risiko-
tag

Bei 63 Vektoren mit HPAI-positivem A- und B-Betrieb sowie einer Vektordistanz < 3,0 km erga-
ben sich ein bis elf Kalendertage, die sowohl im Risikozeitraum 1 oder 2 des A-Betriebes als
auch im Eintragszeitraum des B-Betriebes lagen. Dies entspricht einem prozentualen Anteil
von 37,1 % (n = 170).

4.4.10 Selektionsstufe 10: Windrichtung

4.4.10.1 Distanzen zwischen Wetterstationen und Ausbruchsbetrieben

Die Wetterstation ,Friesoythe® wurde fir 31 von 36 Putenbetrieben (86,1 %) mit HSNx-Nach-
weis als die nachstgelegene Station ermittelt. Die Entfernung der Wetterstation von den HPAI-
Ausbruchsbetrieben betrug 7,3 km im Minimum, 14,6 km im Mittel und 23,6 km im Maximum.
Die Wetterstation ,Bremen® wurde fiir 5 von 36 Putenbetrieben (13,8 %) mit HSNx-Nachweis
als die nachstgelegene ermittelt. Ihre Entfernung von den HPAI-Ausbruchsbetrieben betrug
25,1 km im Minimum, 26,5 km im Mittel und 29,6 km im Maximum. Die Wetterstationen
,Diepholz®, ,.Emden®, ,Lingen® und ,Wittmundhafen® lagen weiter von den Ausbruchsbetrieben
entfernt und wurden bei der weiteren Analyse nicht berucksichtigt.

4.4.10.2 Windrichtung im Epidemie-Zeitraum

Abbildung 16 zeigt die Anzahl an Stunden
0 in % (100 % = 4344 Stunden) jeder Wind-
40°NO richtung in Grad innerhalb des Epidemie-
Zeitraumes auf Basis der Daten zur Wind-
richtung der Wetterstationen ,Friesoythe®
250 -\ o und ,Bremen®. Beide Wetterstationen ma-
J ey : Ren eine primare Hauptwindrichtung aus

. / r\) o ~Sudwest” bis ,West“. Dies entspricht der
4
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250 , 0 vorherrschenden Hauptwindrichtung in
540 // 120 dieser Region (Kappas 2003).
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eors Abbildung 16: Stundenzahl der aufgezeichneten

Windrichtungen der DWD-Wetterstationen inner-
—\\/etterstation "Friesyothe" Wetterstation "Bremen" halb des Epidemie-Zeitraumes
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Abbildung 17 zeigt die Anzahl an Stunden
25 in % (100 % = 4344 Stunden) jeder
Windrichtung in Grad nach achtteiliger
Windrose innerhalb des Epidemie-Zeit-
raumes auf Basis der Daten zur Windrich-
tung der Wetterstationen ,Friesoythe®
und ,Bremen® sowie die Vektorpeilungen
der Vektoren mit H5Nx-positiven A- und
B-Betrieben innerhalb des Epidemie-Zeit-
raumes und einer Vektordistanz < 3,0 km
in % (100 % = 170 Vektoren).

NO

SO

S

Vektorpeilung Abbildung 17: Ubersicht der Windrichtungen inner-

VWetterstation "Bremen” halb des Epidemie-Zeitraumes in % vs. Vektorpei-
= \/\letterstation "Friesyothe" lungen der Betriebe mit HSNx-positivem A- und B-
Betrieb und Vektordistanz < 3,0 km in %.

Wie in Abbildung 17 ersichtlich ist, bestatigt die Aufbereitung der Windrichtungen von Grad in
Gradbereiche nach Beaufort, dass die Hauptwindrichtungen ,Sidwest* bis ,West" im Studien-
gebiet vorherrschen. Hierbei waren die anhand der Messdaten der Wetterstationen abgeleite-
ten Windrichtungen nahezu deckungsgleich. Die ermittelten Vektorpeilungen zeigen dagegen
eine homogenere Verteilung, wobei sich die Richtung ,Slidwest* weniger haufig als die ande-
ren ergab.

4.4 .10.3 Windrichtung innerhalb der Risikozeitraume

Innerhalb der vektorindividuellen Zeitraume von zehn Tagen vor der Feststellung der Geflu-
gelpest im A-Betrieb (Tag 0) bis 27 Tage nach diesem Zeitpunkt wiesen im Mittel 57,48 % der
Vektoren (n = 478) keinen Tag auf, an dem die Windrichtung fir mindestens eine Stunde der
Vektorpeilung entsprach.

4.4.11 Selektionsstufe 11: Windstarke

4.4.11.1 Windstarken im Epidemie-Zeitraum

Innerhalb des Epidemie-Zeitraumes (01.11.2016 — 30.04.2017) wurden an den Wetterstatio-
nen ,Friesoythe” und ,Bremen® vorwiegend (ca. 60 %) Windstarken von 2 bis 3 Bft gemessen.
Werte von 4 Bft wurden in ca. 19 % der Gesamtstundenanzahl erreicht. Windstarken von
= 5 Bft nahmen den geringsten Anteil neben windstillen Stunden (0 Bft) ein (Tabelle 19).
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Tabelle 19: Prozentuale Verteilung der erreichten Windstarken innerhalb des Epidemie-Zeitraumes (01.11.2016-

30.04.2017) nach Beaufort-Skala (Deutscher Wetterdienst (DWD) 2021)

Beaufort-Skala der Windstarke Wetterstation
Grad mls Bezeichnun Beispiele fiir die Auswirkungen des Win- »Friesoythe“ | ,,Bremen“
Bft 9 | des im Binnenland % %
0 0,0-0,2 | Windstille Rauch steigt senkrecht auf 0,05 0,07
1 0,315 | Leiser Zug Z\r/‘ier;lrichtung angezeigt durch den Zug des Rau- 11,58 12,87
2 16-33 | Leichte Brise Wind im Ggsicht splrbar, Blatter und Windfahnen 28,68 26,98
bewegen sich
3 | 3454 |SchwacheBrise, |\ poeat dinne Zweige und streckt Wimpel 32,87 32,02
schwacher Wind )
4 55-7.9 M?B!ge Brl_se, Wind bewegt Z_welge und dlnnere Aste, hebt Staub 18,67 18,90
maRiger Wind und loses Papier
Frische Brise, Kleine Laubbaume beginnen zu schwanken,
5 8,0-10.7 maRiger Wind Schaumkronen bilden sich auf Seen T 7.85
Starke Aste schwanken, Regenschirme sind nur
6 10,8-13,8 | Starker Wind schwer zu halten, Telegrafenleitungen pfeifen im 0,99 1,29
Wind
7 13,9-14,8 | Steifer Wind F[]_hlbare Hemrpungen beim Gehen gegen den 0,05 0,02
Wind, ganze Baume bewegen sich
~ Stlirmischer Fihlbare Hemmungen beim Gehen gegen den
8 17,8-20,7 Wind Wind, ganze Baume bewegen sich 0,00 0,00
Aste brechen von Baumen, kleinere Schaden an
9 20,8-24,4 | Sturm Hausern (Dachziegel oder Rauchhauben abgeho- 0,00 0,00
ben)
10 | 24,5-28,4 gtclmerer Wind bricht Baume, groRere Schaden an Hausemn 0,00 0,00
11 | 28,5326 | Srkananiger Wind entwurzelt Baume, verbreitet Sturmschaden 0,00 0,00
12 ab 32,7 | Orkan Schwere Verwiistungen 0,00 0,00
Abbildung 18 zeigt eine Ubersicht der erreichten Windstérken an den Wetterstationen

LFriesoythe® und ,Bremen® in m/s sowie die Zeitpunkte der Feststellung der Gefllgelpest in
den Ausbruchsbetrieben innerhalb des Zeitraumes 15.11.2016-15.04.2017.
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Abbildung 18: Erreichte Windstarken in m/s nach Werten der Wetterstationen ,Friesoythe® und ,Bremen“ des DWD
sowie der Anzahl an HPAI-Ausbriichen innerhalb der Zeitrdume 15.11.2016-31.01.2017 (A) und 01.02.2017-

15.04.2017 (B)
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4.4.12 Ergebnisse des Selektionsprozesses: Selektionsstufen 1-10

Der Startpool umfasste 82.656 Vektoren, die innerhalb des Selektionsprozesses auf das Vor-
liegen der elf Expositionsbedingungen geprift wurden. Nach Verwerfen der Vektoren, deren
Betrieb A innerhalb des Epidemie-Zeitraumes keinen Putenbestand eingestallt hatte, der
H5Nx-positiv getestet wurde, reduzierte sich die Anzahl an Vektoren nach der Selektions-
stufe 1 um Uber 87 % auf 10.619. Nach weiterer Selektion der Vektoren, deren Distanz zwi-
schen Betrieb A und Betrieb B = 3,0 km betrug, reduzierte sich die Anzahl an Vektoren nach
der Selektionsstufe 2 auf 478. Mittels der Selektionsstufe 3 wurden die Vektoren nach der
angenommenen Virus-Emission im Betrieb A wahrend der Risikozeitrdaume 1 und 2 dem
Worst-Case-Szenario- (WCS-)Pool oder Best-Case-Szenario- (BCS-)Pool zugeteilt. Der
WCS-Pool verblieb bei 478 Vektoren, da von allen A-Betrieben mit positivem H5Nx-Nachweis
von einer Virus-Last in der Stallumgebung ausgegangen wurde. Der BSC-Pool reduzierte sich
auf 146 Vektoren, da von insgesamt 37 Putenbetrieben, die von einem HPAI-Ausbruch betrof-
fen waren, bei elf A-Betrieben keine Fallzahlendokumentation in Form einer Stallkarte vorlag,
sodass flr diese Betriebe aufgrund der moéglicherweise erreichten taglichen Mortalitatsrate
von 2 2 % eine Virus-Emission angenommen wurde. In der Selektionsstufe 4 wurden die
Vektoren der beiden Szenarien daraufhin gepruft, ob im Betrieb B des Vektors innerhalb des
Epidemie-Zeitraumes ein Putenbestand eingestallt war, der HSNx-positiv getestet wurde. Die
Anzahl an Vektoren reduzierte sich bei diesem Schritt im WCS auf 170 Vektoren und im BCS
auf 44 Vektoren. Nach weiterem Verwurf der Vektoren, bei denen die H5Nx-Virus-
Reassortante im Betrieb A und Betrieb B nicht Gbereinstimmten, verringerte sich die Anzahl
an Vektoren in der Selektionsstufe 5 im WCS auf 102 und im BCS auf 26 Vektoren. In den
Selektionsstufen 6 und 7 wurde die Windschneise zwischen den A-Betrieben und B-Betrie-
ben der Vektoren daraufhin geprift, ob eine Bebauung bzw. Bewaldung vorhanden waren,
welche eine mogliche Windubertragung beeintrachtigen konnte. In beiden Szenarien redu-
zierte sich die Anzahl an Vektoren aufgrund der Bebauung nicht. Im WCS verringerte sich die
Anzahl der Vektoren durch eine als beeinflussend bewertete Bewaldung von 102 auf 93 Vek-
toren und im BCS von 26 auf 22 Vektoren. In den Selektionsstufen 8 und 9 wurden die
Vektoren tagesindividuell auf das Vorhandensein der Expositionsbedingungen geprift. Bei je-
dem potentiellen Risikotag innerhalb der vektorindividuellen Risikozeitrdume 1 und 2 wurde im
Betrieb B festgestellt, ob zu diesem Zeitpunkt ein Putenbestand eingestallt war (Selektions-
stufe 8) bzw. ob sich der Eintragszeitraum des B-Betriebes mit dem Risikozeitraum 1 oder 2
des A-Betriebes Uberschnitt (Selektionsstufe 9). Hierbei reduzierte sich die Anzahl an Vektoren
im WCS auf 76 (Selektionsstufe 8) bzw. 58 (Selektionsstufe 9) und im BCS auf 19 (Selekti-
onsstufe 8) bzw. 13 (Selektionsstufe 9). In der Selektionsstufe 10 wurden die Vektoren unter
Verwendung von Methode A tagesindividuell und unter Verwendung von Methode B stunden-
individuell auf das Vorhandensein der Expositionsbedingung geprtft. In Methode A wurde mit
Hilfe des Tagesmedianwertes untersucht, ob die Windrichtung des potentiellen Risikotages
der Vektorpeilung entsprach (Selektionsstufe 10 A) und in Methode B mit Hilfe der stindlich
gemessenen Werte der Windrichtung (Selektionsstufe 10 B). Hierbei reduzierte sich die An-
zahl an Vektoren im WCS auf 29 (Selektionsstufe 10 A) und im BCS auf 6 (Selektionsstufe
10 B). Tabelle 20 zeigt die Ergebnisse des Selektionsprozesses im Verlauf der Selektionsstu-
fen 1-10 A bzw. 10 B im WCS und BCS.
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Tabelle 20: Anzahl an Vektoren und potentiellen Risikostunden je Selektionsstufe im WCS und BCS

Worst-Case-Szenario Best-Case-Szenario

Anzahl Anzahl Anzahl Anzahl

Vektoren | Risiko- Vektoren | Risiko-

tage tage

Startpool 82.656 - Startpool 82.656 -
Selektionsstufe 1 10.619 - Selektionsstufe 1 10.619 -
Selektionsstufe 2 478 - Selektionsstufe 2 478 -
Selektionsstufe 3 478 - Selektionsstufe 3 146 -
Selektionsstufe 4 170 - Selektionsstufe 4 44 -
Selektionsstufe 5 102 - Selektionsstufe 5 26 -
Selektionsstufe 6 102 - Selektionsstufe 6 26 -
Selektionsstufe 7 93 - Selektionsstufe 7 22 -
Selektionsstufe 8 76 812 Selektionsstufe 8 19 163
Selektionsstufe 9 58 348 Selektionsstufe 9 13 83
Selektionsstufe 10 A 29 48 Selektionsstufe 10 A 6 7
Selektionsstufe 10 B 45 138 Selektionsstufe 10 B 10 26

4.4.13 Ergebnisse des Selektionsprozesses: Selektionsstufe 11

In der Selektionsstufe 11 wurden bis hierhin verbliebene Vektoren unter Verwendung von
Methode A tagesindividuell und unter Verwendung von Methode B stundenindividuell auf das
Vorhandensein einer bestimmten Windstarke gepruft. Die Vektoren aus Selektionsstufe 10 A
wurden in Selektionsstufe 11 A (2 4 Bft) mit Hilfe des Tagesmedianwertes hinsichtlich einer
Ubereinstimmung mit der Windstérke = 4 Bft untersucht. Hierbei ergaben sich als WCS-End-
pool A (= 4 Bft) 12 Vektoren mit insgesamt 23 potentiellen Risikotagen und als BCS-Endpool A
(= 4 Bft) 2 Vektoren mit insgesamt 3 potentiellen Risikotagen. Die Vektoren aus Selektions-
stufe 10 B wurden in Selektionsstufe 11 B (2 4 Bft) mit Hilfe der stundenindividuellen Werte
hinsichtlich einer Ubereinstimmung mit der Windstarke = 4 Bft untersucht. Hierbei ergaben
sich als WCS-Endpool B (= 4 Bft) im WCS 24 Vektoren mit insgesamt 68 potentiellen Risiko-
tagen und als BCS-Endpool B (= 4 Bft) 6 Vektoren mit insgesamt 13 potentiellen Risikotagen.
Die Vektoren aus Selektionsstufe 10 B wurden des Weiteren im Rahmen der Sensitivitdtsana-
lyse in Selektionsstufe 11 B (3 Bft), Selektionsstufe 11 B (2 Bft) und Selektionsstufe 11 B
(1 Bft) mit Hilfe der stundenindividuellen Werte hinsichtlich einer Ubereinstimmung mit der
Windstarke = 3 Bft, = 2 Bft bzw. = 1 Bft untersucht. Hierbei ergaben sich als WCS-Endpool B
(3 Bft) im WCS 35 Vektoren mit insgesamt 87 potentiellen Risikotagen und als BCS-Endpool
B (3 Bft) 8 Vektoren mit insgesamt 20 potentiellen Risikotagen. Als WCS-Endpool B (2 Bft) im
WCS 37 Vektoren mit insgesamt 76 potentiellen Risikotagen und als BCS-Endpool B (2 Bft)
sechs Vektoren mit insgesamt 15 potentiellen Risikotagen. Schliel3lich ergaben sich als WCS-
Endpool B (1 Bft) im WCS 14 Vektoren mit insgesamt 15 potentiellen Risikotagen und als
BCS-Endpool B (1 Bft) zwei Vektoren mit insgesamt zwei potentiellen Risikotagen. Die ermit-
telten Summen an Vektoren im Endpool A (= 4 Bft) und Endpool B (= 4 Bft) des WCS bzw.
BCS sowie im Endpool B (3 Bft), Endpool B (2 Bft) und Endpool B (1 Bft) des WCS bzw. BCS
im Rahmen der Sensitivitatsanalyse (vgl. Abschnitt 3.3.8.8.) sind einschlieRlich der ermittelten
Gesamtsummen an potentiellen Risikotagen in Tabelle 21 dargestellt. Hierbei ergaben sich
die ermittelten Vektoren im BCS bei gleicher Expositionsbedingung in Selektionsstufe 11
ebenfalls im WCS. Die ermittelten Vektoren des BCS-Endpool A (= 4 Bft) ergaben sich eben-
falls im WCS-Endpool A (= 4 Bft).
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Tabelle 21: Anzahl Vektoren und Risikotage der WCS- und BCS-Endpools

Worst-Case-Szenario Best-Case-Szenario
Anzahl Anzahl Anzahl Anzahl
Vektoren | Risiko- Vektoren | Risiko-
tage tage

WCS-Endpool A (24 Bft) 12 23 BCS-Endpool A (24 Bft) 2 3
WCS-Endpool B (24 Bft) 24 68 BCS-Endpool B (=4 Bft) 6 13
WCS-Endpool B (3 Bft) 35 87 BCS-Endpool B (3 Bft) 8 20
WCS-Endpool B (2 Bft) 37 76 BCS-Endpool B (2 Bft) 6 15
WCS-Endpool B (1 Bft) 14 15 BCS-Endpool B (1 Bft) 2 2

Tabelle 22 zeigt alle ermittelten Vektoren der Endpools. Hierbei benennt der in Spalte ,Wind-
starke in Bft der Selektionsstufe 11 genannte Wert den Endpool, in dem der Vektor ermittelt
wurde. Da innerhalb der Selektionsstufe 11 alle vorkommenden Windstarken Uberprift wur-
den, konnte ein bestimmter Vektor in mehreren Endpools vertreten sein. Alle in der Tabelle
aufgefiihrten Vektoren waren Teil des jeweiligen WCS-Endpools. Alle in der Tabelle aufge-
fuhrten Vektoren, die in der Tabellenspalte ,Virus-Emission im BCS laut Stallkartenanalyse im
Betrieb A angenommen* die Eintragung ,ja“ (erflllt) zeigen, wurden im jeweiligen BCS-End-
pool ermittelt. Dargestellt sind in weiteren Spalten die potentiellen Risikotage jedes ermittelten
Vektors in Relation zum Tag der Feststellung der Gefligelpest im A-Betrieb (Tag 0) sowie die
Differenz zwischen den ermittelten potentiellen Risikotagen und dem Tag des Verdachtes der
Gefllugelpest im B-Betrieb (1-3 Tage bzw. 4-5 Tage), die Annahme einer Virus-Emission laut
BCS im A-Betrieb und die abgeleitete Einstufung der ,Wahrscheinlichkeit der windvermittelten
HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B“.
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Tabelle 22: Vektoren der Endpools mit Einstufung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung
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Vektor_ID 2|2 Vektors B8c| IXT | nT | AT | Sa| =5
24 | 0 NA NA NA NA NA NA 2 ja ja nein ja +
C-127_C-136 | 2,1 = -1 0 1 NA NA NA NA 2 ja ja nein ja +
=2 |1 0 1 NA NA NA NA| 2 ja ja nein ja +
=3 | 3 4 NA NA NA NA NA 4 ja ja nein ja +
- -137 2
C-95_C-13 S 1[4 3 4 NANANA NA| 4 ja ja nein ja +
24 | 1 NA NA NA NA NA NA 6 ja nein ja nein (+)
-129_C-121 1,1
CA29.C ' = 0 1 NA NA NA NA NA 6 ja nein ja nein (+)
=2 | 0 NA NA NA NA NA NA 4 ja ja nein nein (+)
C-136_C-157 |1,8
- ' =1 | 0 NA NA NA NA NA NA 4 ja ja nein nein (+)
=2 |4 -2 -1 NA NA NA NA 4 ja nein ja nein (+)
-137_C-129 |11
C-137_ ' =1 | 3 -1 NA NA NA NA NA 4 ja nein ja nein (+)
=3 |5 -4 -3 NA NA NA NA 2 ja nein ja nein (+)
C-137_C-159 |19
- ' =2 | -4 -3/-2 -1 0 NA NA 2 ja ja ja nein (+)
C-158-1_C-16922 | =1 | 4 NA NA NA NA NA NA 7 ja ja nein nein (+)
=3 |-2 1 NA NA NA NA NA 1 ja ja nein nein (+)
C-158-2_C-127 |1,4
- ' = -8 -2 NA NA NA NA NA 1 ja ja nein nein (+)
24 NA NA NA NA NA NA 3 ja ja nein nein (+)
C-158-2_C-136 (2,8 | = 1 2 NA NA NA NA NA 3 ja ja nein nein (+)
=2 | 1 2 NA NA NA NA NA 3 ja ja nein nein (+)
C-158-2_C-140124 | =1 |14 NA NA NA NA NA NA| 16 ja ja nein nein (+)
=3 | 2 NA NA NA NA NA NA 7 ja nein ja nein (+)
C-158-2_C-157 | 1,6
- ' =2 NA NA NA NA NA NA 7 ja nein ja nein (+)
24 | -2 -1 0 NA NA NA NA 2 ja ja nein nein (+)
C-159_C-129 |12 | =3 | -1 0 | NA NA NA NA NA 2 ja ja nein nein (+)
=2 | 0 NA NA NA NA NA NA 2 ja ja nein nein (+)
=2 | 2 4 NA NA NA NA NA 9 ja nein ja nein (+)
C-160_C-129 |1,8
- ' = 4 NA NA NA NA NA NA 9 ja nein ja nein (+)
: ) =3 |4 NA NA NA NA NA NA 5 ja ja nein nein (+)
C-160_C-137 0.9 =2 | 2 4 NA NA NA NA NA 5 ja ja nein nein (+)
=3 |1 2 NA NA NA NA NA 7 ja nein ja nein (+)
C-160_C-159 |22 | =2 | 2 | 4 NA NA NA NA NA 7 ja ja ja nein (+)
= 4 NA NA NA NA NA NA 7 ja ja nein nein (+)
24 | -8 -7 5 -4 -3 -2 -1 1 ja ja ja nein (+)
C-160_C-95 17 | = 9 -7 5 2 -1 0 1 1 ja ja nein nein (+)
=2 |7 -5 -1 0 NA NA NA 1 ja ja nein nein (+)
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=2 | 0 5 [ 8 NA NA NA NA 9 ja ja ja nein (+)
C-163 C-112 118 | _{ | 5 NA NA NA NA NA NA| 9 ja nein ja nein (+)
24 | 1 6 7 NA NA NA NA 9 ja ja nein nein +
C-183.C121 159 130 1 2 '7INA NA NA| 9 }a }a nein | nein E+;
= 2 5 7 NA NA NA NA 9 ja ja ja nein (+)
C-112_C-163 |1,8 | =2 |-10 NA NA NA NA NA NA| -9 nein ja nein nein -
24 | -9 NA NA NA NA NA M -6 nein ja nein ja -
C-114_C-112 |12 | = -9 NA NA NA NA NA NA| -6 nein ja nein ja -
= -9 NA NA NA NA NA NA| -6 nein ja nein ja -
24 | -9 -8 -7 NA NA NA NA -6 nein ja nein nein -
C-121_C-129 |11 = -8 -7 NA NA NA NA NA| -6 nein ja nein nein -
=2 |2 NA NA NA NA NA NA| -6 | nein | nein | nein | nein -
24 | -8 NA NA NA NA NA NA -8 nein nein nein nein -
C-121_C-159 |04 | = -8 NA NA NA NA NA NA -8 nein nein nein nein -
=2 | -9 NA NA NA NA NA NA -8 nein ja nein nein -
=2 [-10 NA NA NA NA NA NA| -9 nein ja nein nein -
C-121.C163 129 | 1 |40/ NA NA NA NA NA NA| -9 nein ja nein | nein -
=2 |-10 -7 NA NA NA NA NA| -5 nein ja ja ja -
CA27.C112 127 | 1 |40 NA NA NA NA NA NA| -5 nein | nein ja ja -
24 |-10 -8 -5 NA NA NA NA -1 nein ja nein ja -
C-127_C-158-2 |14 | =3 |-10 -8 -5 NA NA NA NA| -1 nein ja ja ja -
=2 | -8 NA NA NA NA NA NA -1 nein nein nein ja -
C-129 C-121 1,1 =2 |4 -3 0 NA NA NA NA 6 ja nein nein nein -
24 |-10 -9 -6 NA NA NA NA -4 nein ja ja nein -
C-A29 CA37 111 | .3 140 .9 NA NA NA NA NA| - nein | nein ja nein -
=3 | -8 -7 -6 NA NA NA NA -2 nein nein ja nein -
CA29CA%9 112 | , |7 615 4 3INA NA| -2 nein ja ja nein -
24 |-10 -9 NA NA NA NA NA -9 nein ja nein nein -
€129 C-160 118 | 3 140 .9 NA NA NA NA NA| -9 nein ja nein | nein -
C-134 C-121 |03 | =2 |-10 -8 NA NA NA NA NA| -6 nein ja nein nein -
24 |-10 -8 -7 6 -5 -4 NA -2 nein ja ja nein -
C-136_C-127 |21 | =3 |10 -8 -7 . -4 NA NA NA| -2 nein ja ja nein -
=2 |-10 -8 -7 NA NA NA NA -2 nein nein ja nein -
24 |-10 -8 -7 6 -5 -4 NA -3 nein ja ja nein -
C-136_C-158-2|2,8 | =3 |-10 -8 | -7 -4 NA NA NA| -3 nein ja ja nein -
=2 |-10 -8 -7 NA NA NA NA -3 nein ja ja nein -
=2 | -1 NA NA NA NA NA NA| 10 ja nein nein nein -
C-137.C421 120 1 4 |4 NA NA NA NA NA NA| 10 ja nein | nein | nein -
C-137_C-129 |11 =3 | -5 -4 NA NA NA NA NA 4 ja nein nein nein -
24 |-10 -9 -8 -7 NA NA NA -5 nein ja ja nein -
C-137_C-160 |09 | =3 | -8 -7 -6 NA NA NA NA| -5 nein ja nein nein -
=2 | -7 -6 NA NA NA NA NA -5 nein ja nein nein -
24 |-10 -9 -8 -7 NA NA NA -4 nein ja ja nein -
C-137_C-95 25 | =3 |8 -7 6 -5 NA NA NA| -4 nein ja nein nein -
=2 | -7 -6 NA NA NA NA NA -4 nein ja nein nein -
=2 |-10 NA NA NA NA NA NA -9 nein ja nein nein -
C-140.CAS7 128 | 1 |40 -9 NA NA NA NA NA| -9 nein ja nein | nein -
=3 |-10 -7 NA NA NA NA NA -6 nein ja nein ja -
C157.C127 120 1 140 7 NA NA NA NA NA| -6 nein ja nein ja -
=3 |-10 -7 -5 NA NA NA NA| -4 nein ja ja ja -
C-157.C-136 118 | ) | 10 NA NA NA NA NA NA| -4 nein | nein ja ja -
24 |-10 -9 -8 NA NA NA NA -7 nein ja nein ja -
C-157_C-158-2 |16 | = 9 -8 NA NA NA NA NA| -7 nein ja nein ja -
=2 |-10 -8 NA NA NA NA NA| -7 nein ja nein ja -
C-158-2 C-127 |14 | =1 | -8 NA NA NA NA NA NA 1 ja nein nein nein -
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=3 | -3 NA NA NA NA NA NA 8 ja nein nein nein
C-159_C-121 04 | =2 | -3 NA NA NA NA NA NA 8 ja nein nein nein
=1 | -2 NA NA NA NA NA NA 8 ja nein nein nein
24 | -9 -8 NA NA NA NA NA -7 nein ja nein nein
C-159_C-160 2.2 =3 -9 -8 NA NA NA NA NA -7 nein ja nein nein
C-160_C-129 |18 | = 1 2 NA NA NA NA NA 9 ja nein nein nein
24 | 3 NA NA NA NA NA NA 12 ja nein nein nein
C-160_C-147 |24 | = 3 NA NA NA NA NA NA| 12 ja nein nein nein
= 3 4 NA NA NA NA NA| 12 ja nein nein nein
24 |-10 -9 -8 -7 -6 NA NA -5 nein ja ja nein
-1 - 2
C-160_C-90 e 10 -9 -7 6 -5 NA NA| -5 nein ja ja nein
24 | 0 NA NA NA NA NA NA 9 ja nein nein nein
-1 -112 11
C-163_C 8 =3 ] 0 1 NA NA NA NA NA 9 ja nein nein nein
24 | 6 7 NA NA NA NA NA| 15 ja nein nein nein
C-163_C-134 |29
- ' =3 | 7 NA NA NA NA NA NA 15 ja nein nein nein
C-163_C-134 |29 | =2 | 7 NA NA NA NA NA NA| 15 ja nein nein nein
C-169_C-158-112,2 | 24 | -9 NA NA NA NA NA NA| -7 nein ja nein ja
C-95_C-137 25 | =1 | 4 NA NA NA NA NA NA 4 ja nein nein ja
24 |-10 -9 -8 -7 NA NA NA| -6 nein ja ja ja
C-95_C-90 0,9
- ' =3 |-10 -8 -7 -6 NA NA NA| -6 nein ja ja ja
i Der HPAI-Verdacht im B-Betrieb bestand vor dem potentiellen Risikotag
0 Tage Differenz zwischen Risikotag und Verdacht B-Betrieb
1-3 Tage Differenz zwischen Risikotag und Verdacht B-Betrieb
4-5 Tage Differenz zwischen Risikotag und Verdacht B-Betrieb
2 6 Tage Differenz zwischen Risikotag und Verdacht B-Betrieb
rot | Der potentielle Risikotag ergab sich ebenfalls im WCS-Endpool A (= 4 Bft)
+ | Windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B als ,wahrscheinlich” eingestuft
(+) | Windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B als ,bedingt wahrscheinlich” eingestuft
- | Windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B als ,unwahrscheinlich eingestuft

Insgesamt ergaben sich 45 Vektoren, die sich aus 19 Betrieben zusammensetzten und bei
denen sich 1-7 potentielle Risikotage ermittelten lieRen, die alle Expositionsbedingungen der
der Selektionsstufen 1-10 erfullten und eine Windstarke = 1 Bft aufwiesen.

Zwei dieser 45 Vektoren wurden mit ,+“ bewertet: C-127_C-136 und C-95 C-137. Bei diesen
wurde die windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B als ,wahr-
scheinlich® eingestuft, da der Tag des Verdachtes der Geflligelpest im B-Betrieb nach dem
Tag des Verdachtes der Geflligelpest im A-Betrieb bestand, mindestens ein Risikotag maximal
1-5 Tage vor dem Tag des Verdachtes der Gefligelpest im B-Betrieb lag und eine Virus-Emis-
sion im A-Betrieb angenommen wurde, weil keine Information zur Herdenmortalitat vorlag
(BSC).

Insgesamt wurden 16 Vektoren mit ,(+)“ bewertet: C-129_C-121, C-136_C-157, C-137_C-129,
C-137_C-159, C-158-1_C-169, C-158-2_C-127, (C-158-2_C-136, C-158-2_C-140,
C-158-2_C-157, C-159_C-129, C-160_C-129, C-160_C-137, C-160_C-159, C-160_C-95,
C-163_C-112 und C-163_C-121. Bei diesen wurde die windvermittelte HPAI-Virus-Ubertra-
gung von Betrieb A zu Betrieb B als ,bedingt wahrscheinlich® eingestuft, da der Tag des Ver-
dachtes der Gefllgelpest im B-Betrieb nach dem Tag des Verdachtes der Geflligelpest im
A-Betrieb bestand, mindestens ein Risikotag ermittelt werden konnte, der maximal 1-5 Tage
vor dem Tag des Verdachtes der Gefligelpest im B-Betrieb lag, jedoch keine Virus-Emission

73



4. Ergebnisse

nach Analyse der Mortalitatsrate im A-Betrieb (BCS) angenommen wurde.

Die verbliebenen 33 Vektoren (C-112_C-163, C-114_C-112, C-121_C-129, C-121_C-159,
C-121_C-163, C-127_C-112, C-127_C-158-2, C-129_C-121, C-129_C-137, C-129_C-159,
C-129_C-160, C-134_C-121, C-136_C-127, C-136_C-158-2, C-137_C-121, C-137_C-129,
C-137_C-160, C-137_C-95, C-140_C-157, C-157_C-127, C-157_C-136, C-157_C-158-2,
C-1588-2_C-127, C-159_C-121, C-159_C-160, C-160_C-129, C-160_C-147, C-160_C-90,
C-163_C-112, C-163_C-134, C-169_C-158-1, C-95_C-137 und C-95_C-90) wurden mit ,-“ be-
wertet. Bei diesen wurde die windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Be-
trieb B unabhangig von der angenommenen Virus-Emission im A-Betrieb als ,unwahrschein-
lich“ eingestuft, da der Tag des Verdachtes der Gefligelpest im B-Betrieb vor dem Tag des
Verdachtes der Geflugelpest im A-Betrieb bestand oder der Tag des Verdachtes der Gefllgel-
pest im B-Betrieb nach dem Tag des Verdachtes der Geflligelpest im A-Betrieb bestand, je-
doch kein Risikotag ermittelt wurde, der maximal 1-5 Tage vor dem Tag des Verdachtes der
Geflugelpest im B-Betrieb lag.

4.4.14 Vektoren mit wahrscheinlicher und bedingt wahrscheinlicher windvermittelter
HPAI-Virus-Ubertragung

Es ergaben sich zwei Vektoren, bei denen die windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung von
Betrieb A zu Betrieb B als ,wahrscheinlich” und 16 Vektoren, bei denen dies als ,bedingt wahr-
scheinlich® eingestuft wurde. Diese sind gemeinsam in den Tabellen 23, 24 und 25 im Zusam-
menhang mit den ermittelten Risikotagen innerhalb einer Zeitachse dargestellt. Zusatzlich ein-
geflgt sind je Vektor der Risikozeitraum 1 und 2 des A-Betriebes, der Eintragszeitraum des
B-Betriebes sowie der Tag der ersten klinisch auffalligen Symptomatik der HPAI-positiven
Herde(n), des amtlichen Verdachtes und Feststellung der Gefligelpest, der Tétung und Ent-
sorgung der Kadaver und der Tage der Entmistung.

Tabelle 23: Risikotage
im zeitlichen Zusam-

A-Betrieb C-158-1 Legende: menhang (Zeitraum
Vektor| C-158-1_C-169 S Symptomatik 24.12.2016-
V Verdacht 01.01.2017)
Sa 24.12.2016 F Feststellung
So 25.12.2016 T Toétung

Mo 26.12.2016
Di 27.12.2016

0
0
0 K Kadaverentsorgung
0

M 28.12.2016 O
1
0
0
0

E Entmistung
Risikozeitraum 1 bzw. 2
des A-Betriebes

Risikotag im Risikozeitraum
SV 1bzw. 2

Eintragszeitraum des B-Betriebes

Hmmxﬂ‘é

Do

Fr  30.12.2016
Sa 31.12.2016
So 01.01.2017

74



4. Ergebnisse

Tabelle 24: Risikotage im zeitlichen Zusammenhang (Zeitraum 25.02.2017-17.03.2017)

A-Betrieb C-160 C-95 C-137 C-163
Vektor| C-160_C-137 | | c-160_c-129 | | c-160_c-159 | | c-160_C-95 C-95_C-137 C-137_C-129 | | C-137_C-159 C-163_C-112 | | c-163_C-121
1
1
1
1
1 S S S
1| VFTK VFTK VFTK S S
03.03.2017 0 E E VF VFT
3 E
1 E
""" 6 E
2 SV sV S
2 F F FK VFTK
Do 09.03.2017 1 SV SV E
Fr 10.03.2017 1 S T S F E
Sa 11.03.2017 © VF VF E
So 12.03.2017 1 E
Mo 2
Di 1 Legende:
Mi 1 S Symptomatik T Toétung Risikozeitraum 1 bzw. 2 des A-Betriebes
Do 16.03.2017 1 V Verdacht K Kad.entsorgun Risikotag im Risikozeitraum 1 bzw. 2 S
Fr 17.03.2017 O F Feststellung E Entmistung Eintragszeitraum des B-Betriebes VF
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Tabelle 25: Risikotage im zeitlichen Zusammenhang (Zeitraum 28.02.2017-06.04.2017)

A-Betrieb C-159 C-129
Vektoren| C-159_C-129 C-129_C-121

Di  28.02.2017
Mi 01.03.2017
Do 02.03.2017
Fr  03.03.2017
Sa  04.03.2017
So  05.03.2017
Mo 06.03.2017

07.03.2017
C-158-2
C-158-2_C-140 | | c-158-2_C-127 | [ c-158-2_C-157 | | C-158-2_C-136
S c-127
11.03.2017 VFT C-127_C-136
[ K] C-136
Mo  13.03.2017 C-136_C-157
Di  14.03.2017
M 15.03.2017
Do 16.03.2017 S
Fr  17.03.2017 VF
Sa  18.03.2017
So I
Mo  20.03.2017
21.03.2017 SF SF SF
T Y T
<[ F | .
SV SV SV
T F F:

So  26.03.2017 K
Mo 27.03.2017
Di  28.03.2017 SV Legende: SV
M 29.03.2017 T S Symptomatik F
Do  30.03.2017 V Verdacht
Fr  31.03.2017 F Feststellung
Sa  01.04.2017 T Totung
So  02.04.2017 K Kad.entsorgung
Mo 03.04.2017 E Entmistung
Di -: Risikozeitraum 1 bzw. 2 des A-Betriebes

Mi 05.04.2017
Do 06.04.2017

SV Risikotag im Risikozeitraum 1 bzw. 2
Eintragszeitraum des B-Betriebes
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Es ergaben sich 25 Kalendertage, die fir 1-6 verschiedene Vektoren als Risikotag ermittelt
wurden. Diese befinden sich bis auf zwei solitér liegende Tage (29.12.2016 und 04.04.2017)
innerhalb eines vierwdchigen Zeitraumes (25.02.2017-25.03.2017).

Die ermittelten Risikotage der Vektoren mit wahrscheinlicher und bedingt wahrscheinlicher
windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung befanden sich:

- An Kalenderdaten innerhalb des Risikozeitraumes 1 bevor erste klinische Symptomatik
auffallig wurde (9 Risikotage),

- am Kalenderdatum, an dem erste klinisch auffallige Symptomatik in den Bestanden
bemerkt wurde (5 Risikotage),

- am Kalenderdatum des amtlichen Verdachtes der Geflugelpest im A-Betrieb (5 Risiko-
tage),

- am Kalenderdatum der amtlichen Feststellung der Geflugelpest im A-Betrieb (5 Risiko-
tage),

- am Kalenderdatum der Tétung im A-Betrieb (6 Risikotage),

- am Kalenderdatum der Kadaverentsorgung im A-Betrieb (7 Risikotage) oder

- an Kalenderdaten, an denen die Entmistung in den A-Betrieben angenommen wurde
(13 Risikotage).

Die ermittelten zwei bzw. 16 Vektoren, bei denen eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung
von Betrieb A zu Betrieb B als ,wahrscheinlich® bzw. ,bedingt wahrscheinlich“ eingestuft
wurde, wurden von 15 Ausbruchsbetrieben gebildet. Von diesen traten zehn Ausbruchsbe-
triebe in 1-4 Vektoren als potentiell HPAI-Virus-emittierender A-Betrieb und elf Ausbruchsbe-
triebe in 1-3 Vektoren als potentiell HPAI-Virus-empfangender B-Betrieb auf. Abbildung 19
zeigt die 18 Vektoren mit als ,wahrscheinlich“ bzw. ,bedingt wahrscheinlich® eingestufter wind-
vermittelter HPAI-Virus-Ubertragung im raumlichen Zusammenhang.

Im Ergebnis wurden mit Hilfe des in dieser Studie vorgestellten Selektionsprozesses fir zwei
HPAI-Ausbruche (Betrieb C-136 und C-137) 1-3 Risikotage mit als "wahrscheinlich" eingestuf-
ter windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung ermittelt. Dies entspricht 5,4 % aller HPAI-Aus-
briiche in putenhaltenden Wirtschaftsgeflliigelbetrieben im untersuchten Studiengebiet inner-
halb des Epidemie-Zeitraumes (n = 37). Des Weiteren wurden fir neun HPAI-Ausbriiche (Be-
trieb C-95, C-112, C-121, C-127, C-129, C-140, C-157, C-159 und C-169) 1-5 Risikotage mit
als "bedingt wahrscheinlich" eingestufter windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung ermittelt.
Dies entspricht 24,3 % aller HPAI-Ausbriiche in putenhaltenden Wirtschaftsgefligelbetrieben
im untersuchten Studiengebiet innerhalb des Epidemie-Zeitraumes (n = 37).
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C-140
C-169
® Ausbruchsbetrieb mit Betriebs-ID

— Ubertragungsrichtung des Vektors
Risikotage im Dez. 2016
Risikotage im Feb. 2017
- Risikotage im Mrz. 2017
Risikotage im Apr. 2017

|

d

C-137 C-129 C-127
1,1 km

N

/AN
| W ©
‘C-112 S

Abbildung 19: Vektoren mit als ,wahrscheinlich* (Pfeil fett) und ,bedingt wahrscheinlich* eingestufter windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung im rdumlichen Zusammenhang
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5 Diskussion

In der vorliegenden Arbeit wurden maogliche Eintragsursachen der hochpathogenen aviaren
Influenza in putenhaltende Wirtschaftsgefliigelbetriebe in den Landkreisen Cloppenburg und
Oldenburg wahrend der Gefllugelpest-Epidemie 2016/2017 analysiert.

Hierfur wurden die Biosicherheitsmalinahmen aller Betriebe untersucht, die innerhalb des Epi-
demie-Zeitraumes vom 01.11.2016 bis zum 30.04.2017 als putenhaltend amtlich registriert
waren. Fir die Analyse wurden die Inhalte der niedersachsischen Checklisten zur Biosicher-
heit in gefligelhaltenden Betrieben verwendet, die im Rahmen der amtlichen Uberpriifung be-
triebshygienischer Aspekte auf den Putenbetrieben genutzt wurden (Tabelle 2). Die mit Hilfe
der Checklisten erhobenen Daten wurden deskriptiv im Hinblick auf unzureichende Ausflih-
rungen der gesetzlich vorgeschriebenen bzw. empfohlenen Mallnahmen und der potentiellen
Eintragsursachen sowie statistisch hinsichtlich der Risikofaktoren fir das Auftreten einer In-
fektion mit HPAI-Viren bei Putenbetrieben bewertet. Es ergaben sich flir die Betriebe im Land-
kreis Cloppenburg zwei Modelle, die gut geeignet sind, um bei einem Betrieb in diesem Land-
kreis anhand der Biosicherheitsdaten zwischen Betrieben mit einem Gefliigelpest-Ausbruch
(,HPAI-Ausbruch ja“) und Betrieben ohne Geflligelpest-Ausbruch (,HPAI-Ausbruch nein®) zu
unterscheiden, obwohl die Beurteilung der Biosicherheit nach der Epidemie erfolgte. Dies be-
deutet, dass viele Betriebe, die einen Ausbruch erlitten hatten, zum Zeitpunkt der Beurteilung
der Biosicherheit anhand der Checkliste noch Defizite in der Biosicherheit aufwiesen.

Ebenfalls untersucht wurde die Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von
HPAI-Viren zwischen den Putenbetrieben innerhalb der beiden Landkreise. Hierfur wurde ein
Selektionsprozess entwickelt, der alle Betriebskonstellationen des Studiengebietes auf die
grundlegenden Bedingungen prift, die fiur eine direkte durch Windbewegungen erfolgende
Ubertragung als erforderlich angenommen wurden. Aus den Ergebnissen wurde die Wahr-
scheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren zwischen den Betrieben ab-
geleitet. Es ergab sich, dass eine windvermittelte Ubertragung der hochpathogenen aviéren
Influenza in zwei Fallen wahrscheinlich und in 16 Fallen bedingt wahrscheinlich war.

Im Folgenden werden die Ergebnisse der beiden Teilstudien im Detail diskutiert.
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5.1 Teilstudie 1: Retrospektive Analyse der Biosicherheit in Putenbetrie-
ben

5.1.1 Checklisten zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben

5.1.1.1 Mogliche Einflisse auf die Gite der Checklisten-Daten
5.1.1.1.1 Verflgbarkeit der Checklisten

Bei 276 der 287 im Epidemie-Zeitraum amtlich registrierten Putenhaltungen waren mit Hilfe
einer Checkliste zur Biosicherheit erhobene Daten verfugbar. Dies entspricht 96,16 % der im
Studiengebiet registrierten Betrieben, die Puten zu Aufzuchts- oder Mastzwecken hielten und
ermoglicht einen nahezu vollstandigen Einblick in die betriebsindividuellen Biosicherheitsmal}-
nahmen zum Zeitpunkt der Uberpriifungen.

5.1.1.1.2 Erhebungszeitpunkt der Checklisten

Die Uberpriifungen der Putenhaltungen mit Hilfe der Checkliste begannen innerhalb des Epi-
demie-Zeitraumes, wurden auf den einzelnen Ausbruchsbetrieben jedoch friihestens 31 Tage
nach der Bestandstotung auf dem jeweiligen Betrieb durchgefiihrt. Die Uberprifungen der Pu-
tenhaltungen im Landkreis Cloppenburg erfolgten dabei deutlich eher und mit geringerem zeit-
lichem Abstand zum Tag der Bestandstétung im jeweiligen Betrieb als die der Putenhaltungen
im Landkreis Oldenburg. Bei vier von 37 Betrieben mit HPAI-Nachweis (10,8 %) fand die Uber-
prufung > 300 Tage nach dem Seuchenausbruch auf dem jeweiligen Betrieb statt. Dies konnte
zu einer Verzerrung der Anzahl an Biosicherheitsdefiziten geflihrt haben, die anhand der
Checklisten-Daten bestimmt wurden. Die Daten wiirden somit nicht den Status quo widerspie-
geln, der zur Zeit des Ausbruches auf den Betrieben bestand. Allerdingst ist die Wahrschein-
lichkeit hoch, dass Biosicherheitsmalinahmen, die auch noch in grollem zeitlichem Abstand
zum Gefligelpestausbruch auf den Betrieben nicht den rechtlichen Vorgaben oder Empfeh-
lungen entsprachen, zum Zeitpunkt des HPAI-Ausbruchs ebenfalls nicht erflllt wurden. Es ist
anzunehmen, dass die Umsetzung der gesetzlich geforderten bzw. empfohlenen Biosicher-
heitsmalinahmen nicht auf jedem Betrieb innerhalb kiirzester Zeit mdglich war, insbesondere,
wenn es sich um kostenintensive bauliche Neuerungen oder GroRanschaffungen handelte.

5.1.1.2 Anzahl an interviewenden Personen

An den Uberpriifungen der betrieblichen Biosicherheitsmanahmen mit Hilfe der Checklisten
waren innerhalb der Landkreise Cloppenburg und Oldenburg unterschiedlich viele amtlich ta-
tige Tierarzte beteiligt (34 und 2). Dies konnte zu Unterschieden in der Beantwortung der
Checklisten-Fragen im Sinne des sogenannten ,Interviewer-Bias® (Kreienbrock et al. 2012b)
gefuihrt haben, da sowohl fragende (amtliche Tierarzte) als auch befragte Personen (Tierhalter,
Tierbetreuer) die Fragestellungen eventuell unterschiedlich interpretierten. Die Originaldaten
(handschriftlich ausgeflllte Fragebdgen) enthielten Hinweise, die darauf hindeuten, dass der
Interviewer-Bias eine gewisse Rolle gespielt hat.

5.1.1.3 Deskriptive Analyse der Biosicherheitsdaten

Bei der deskriptiven Auswertung der Biosicherheitsdaten, die aus den Erhebungen mit den
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Checklisten resultierten, ergaben sich bei allen Betrieben (n = 241) in den beiden Landkreisen
Cloppenburg und Oldenburg Null bis 14 Kontrollpunkte je Betrieb, die nicht den rechtlichen
Vorgaben oder den Empfehlungen entsprachen. Hierbei ergaben sich Unterschiede hinsicht-
lich der Landkreiszugehdrigkeit und dem Vorkommen eines HPAI-Ausbruchs auf dem Betrieb.

Insgesamt wiesen die Betriebe im Landkreis Cloppenburg mehr Biosicherheitsdefizite auf als
die Betriebe im Landkreis Oldenburg. Dies konnte auf die zeitliche Verzégerung zurtckzuflh-
ren sein, die zwischen den beiden Wellen verging, in denen die HPAI in der Region auftrat und
die Uberprifungen anhand der Checkliste durchgefihrt wurden. Im Landkreis Cloppenburg
wurden die Checklistenerhebungen deutlich eher durchgefihrt als im Landkreis Oldenburg.
Sofern die in den Checklisten ermittelten Mangel bereits wahrend des Epidemie-Geschehens
bestanden, hatten die Betriebe, die spater Uberprift wurden, mehr Zeit um Optimierungen in
der Biosicherheit vorzunehmen, die sich im Datensatz im Sinne einer besseren Biosicherheit
auswirken konnten. Eine andere mogliche Erklarung ware eine von vornherein geringere Man-
geldichte in den Betrieben im Landkreis Oldenburg, die nach der Epidemie unverandert blieb
und in den Checklisten entsprechend dokumentiert wurde. Beides konnte zu Verzerrungen der
Ergebnisse in der hier vorgestellten Studie hinsichtlich der festgestellten Mangel in den Betrie-
ben der Landkreise geflhrt und in der Folge die Bewertung des Risikos moglicher eintragsver-
ursachender Biosicherheitslicken beeinflusst haben.

Bei der detaillierten Analyse der Ausbruchsbetriebe in den beiden Landkreisen ergab sich pro
Betrieb eine anndhernd gleiche Anzahl an Biosicherheitsliicken. Sofern hier ahnliche Grinde
vorlagen, unterschieden sich die Betriebe hinsichtlich des Bewusstseins der Farmverantwort-
lichen bezlglich bestehender Mangel nur geringfiigig.

Insgesamt wurden 16 Biosicherheitsmangel ermittelt, die bei > 25 % der untersuchten Teil-
gruppen (HPAI-negative Betriebe im Landkreis Cloppenburg, HPAI-positive Betriebe im Land-
kreis Cloppenburg, HPAI-negative Betriebe im Landkreis Oldenburg, HPAI-positive Betriebe
im Landkreis Oldenburg) festgestellt worden waren. Hierbei waren die mangelnde Reinigung
und Desinfektion Uberbetrieblich genutzter Fahrzeuge sowie die Haltung weiteren Viehs auf-
fallig haufig vertreten. Des Weiteren ergaben sich Haufungen im nicht ordnungsgemalien Ka-
davermanagement sowie bei der nicht wildvogelsicheren Lagerung von Einstreu und Gegen-
standen mit Gefliigelkontakt.

5.1.1.4 Statistische Analyse der Checklisten-Variablen

5.1.1.4.1 Variablen der univariablen Analyse
5.1.1.4.1.1 Anzahl der Tierstallungen und Tierplatze

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergaben sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein“ und der Variablen ,Wie viele Stalle gehéren zum Betrieb?“ (VNr. 10,
p-Wert 0,01) sowie zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ und der Variablen
,Wie viele Tiere kébnnen maximal im Betrieb gehalten werden? (numerisch)* (VNr. 11,
p-Wert 0,18) statistisch signifikante Assoziationen. Marangon et al. (2005) identifizierten bei
der retrospektiven Analyse der HPAI-Epidemie in Italien 1999/2000 ebenfalls die GroRRe der
Herde als einen Risikofaktor fur das Auftreten der Gefligelpest in einem Betrieb, da sich gro-
Rere Herden als starker gefahrdet erwiesen. Bei der Haltung von Puten sollte gemafl den
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~-LEmpfehlungen der Bundeseinheitlichen Eckwerte fir eine Vereinbarung zur Haltung von
Mastputen“ (Verband Deutscher Putenerzeuger 2013) die Besatzdichte so geplant werden,
,dass auch in der Endphase der Mastperiode bei Putenhennen 45 kg Lebendgewicht pro m?
nutzbarer Stallgrundflache und bei Putenhahnen 50 kg Lebendgewicht pro m? nutzbarer Stall-
grundflache nicht Uberschritten werden®. Je mehr Puten gehalten werden, desto mehr Platz
wird fur ihre Unterbringung bendtigt, die in der Nutzung mehrerer Stallgebaude resultiert. Die
erhdhte Wahrscheinlichkeit eines HPAI-Ausbruches bei Betrieben mit einer gro3en Anzahl an
Tieren bzw. Stallungen kann darauf zuriickgefihrt werden, dass eine hohe Besatzdichte die
Widerstandsfahigkeit der Puten gegeniber Krankheitserregern reduziert, den Keimdruck er-
héht und auf diese Weise Infektionen beginstigt (Rautenschlein und Ryll 2014; Flichten
2006). Des Weiteren erfordert die Versorgung mehrerer Putenbestande einen hohen und kon-
sequent aufrechterhaltenen Biosicherheitsstandard, da beispielsweise das manuelle oder ma-
schinelle Einbringen von Einstreu oder das Betreten des Tierbereichs im Rahmen der Kon-
trollgénge in jede Putenherde separat erfolgt und durch das Befahren oder Betreten des Au-
Renbereichs unterbrochen wird. Jeder Zutritt birgt das Risiko des Eintragens von Krankheits-
erregern in den Bestand (Guinat et al. 2020; Cardona 2008).

5.1.1.4.1.2 Haltungsnutzen (Aufzucht und Mast)

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein“ und der Variablen ,Zu welchem Nutzen werden die Tiere gehalten (Elterntiere,
Aufzucht, Mast)?“ (VNr. 16), p-Wert 0,06) eine statistisch signifikante Assoziation. Wahrend
der Epidemie der hochpathogenen aviaren Influenza 2016/2017 waren im Landkreis Olden-
burg ausschlieRlich Putenmastbestande von einem Ausbruch betroffen. Die Tiere waren zum
Zeitpunkt der Totung im Mittel 15,2 Wochen alt, wobei der juingste Bestand 6,0 Wochen und
der alteste 21,0 Wochen alt war. Ein Zusammenhang zwischen dem erhdhten Risiko eines
HPAI-Ausbruches und dem Haltungsnutzen eines Putenbetriebes lasst sich mit dem Haltungs-
management begrinden, das sich zwischen der Aufzuchts- und Mastphase unterscheidet. Pu-
tenkuken bis zum Alter von 4-5 Wochen stellen besondere Anforderungen an das Stallklima
(Moorgut Kartzfehn 2016; Verband Deutscher Putenerzeuger 2013). Besonders hervorzuhe-
ben ist hierbei eine trockene und staubarme Einstreu, die Krankheitserregern keinen Nahrbo-
den bietet. Fur Puten werden standardmaRig Zellulosematerialien wie Stroh, Holzspane oder
Getreideschalen in urspringlicher oder verarbeiteter Form als Einstreu verwendet, die im Ver-
lauf des Einstallungszeitraumes bei Bedarf neu in den Tierbereich eingebracht wird, ohne da-
bei die Tiere umzustallen oder grof¥flachig verschmutztes Material zu entfernen. Wahrend die
im Tierbereich vorhandene Einstreu in den ersten Lebenswochen der Putenkiiken umgewalzt
und somit durchmischt wird, ist es mit deren fortschreitendem Alter erforderlich, die notwendi-
gen Strohmengen in den Tierbereich einzubringen. In Deutschland ist es weithin Gblich, das
Stroh maschinell von auRerhalb, d.h. aus einem Strohlager, in die Putenstalle zu transportie-
ren. Die Abstande, in denen eine Nachstreuung erforderlich ist, verkiirzen sich dabei mit zu-
nehmendem Alter der Puten, da die oberflachlichen Streuschichten durch den anfallenden Kot
schneller durchfeuchten. Bei jedem Einstreuvorgang befahren die verwendeten Maschinen
zwischen Einstreulagerort und Tierbereich potentiell Al-Virus-kontaminierte Flachen. Laut
§ 6 Absatz 1 GeflPestSchV besteht fur den Tierhalter die Pflicht, die Reinigung und Desinfek-
tion von ,Fahrzeuge[n], Maschinen und sonstige[n] Geratschaften, die in der Gefligelhaltung
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eingesetzt und in mehreren Stallen oder von mehreren Betrieben gemeinsam benutzt werden®
sicherzustellen. Die Reinigung und Desinfektion von innerbetrieblich verwendeten Fahrzeu-
gen, die Einstreu in die Produktionszone (Tierstélle etc.) transportieren, ist gesetzlich nicht
vorgeschrieben, wird jedoch zur Al-Pravention vor der Einfahrt in den Tierbereich empfohlen
(Friedrich-Loeffler-Institut 2017a). In einer von Conraths et al. (2016) durchgefiihrten retro-
spektiven Studie in von HPAI-betroffenen deutschen Geflligelhaltungsbetrieben wurde das Ri-
siko der Einschleppung von Al-Virus durch indirekten Kontakt mit kontaminierten und auf den
Hofen genutzten Materialien (z.B. Einstreumaterial, Stiefel, Rader von Fahrzeugen) als am
héchsten bewertet. Eine mégliche Alternative zu der in Deutschland Ublichen Einstreupraxis
konnte darin bestehen, die gesamte fiir einen Mastdurchgang benétigte Einstreumenge zu
Beginn des Durchgangs in den Stall zu bringen und mit Maschinen und Geratschaften zu ver-
teilen, die den Stall wahrend des Mastdurchgangs maoglichst nicht verlassen.

5.1.1.4.1.3 Rein-Raus-System je Stalleinheit

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein® und der Variablen ,Wird je Stalleinheit nach dem Rein-Raus-System verfah-
ren?* (VNr. 23, p-Wert 0,02) eine statistisch signifikante Assoziation. Betriebe, die Puten zu
Mastzwecken halten, wenden unterschiedliche Wochen-Rhythmen an, um die betrieblichen
Strukturen optimal ausnutzen zu kénnen. Diese richten sich nach der verfigbaren nutzbaren
Stallflache sowie nach dem Geschlecht der eingestallten Puten (Moorgut Kartzfehn 2016). Da
Putenhennen einige Wochen vor den Putenhdhnen das bestmogliche Schlachtgewicht errei-
chen, ergeben sich unterschiedliche Ausstallungszeitpunkte mit einigen Wochen Abstand
(Moorgut Kartzfehn 2016). Zu diesen werden die Tiere durch externes Fachpersonal in Trans-
portfahrzeuge verladen und die Stallungen danach entweder fiir den nachsten Durchgang vor-
bereitet (Reinigung und Desinfektion) oder den darlber hinaus auf dem Betrieb verbleibenden
Putenhahnen zur Verfigung gestellt (Moorgut Kartzfehn 2016). Durch die bei der Ausstallung
erforderlichen Arbeitsablaufe (z.B. Befahren des Betriebsgeldndes durch das Transportfahr-
zeug, Offnen des Stallgebaudes, Betreten des Tierbereiches durch externe Personen) entsteht
ein zusatzliches Risiko der direkten oder indirekten Einschleppung von Krankheitserregern in
den Tierbestand. Marangon et al. (2005) konnten bei der retrospektiven Analyse der HPAI-
Epidemie in Italien 1999/2000 den Ursprung der Infektion u.a. auf die Verbringung von Tieren
(1,0 %) sowie auf indirekte Kontakte zum Zeitpunkt der Verladung zur Schlachtung weiblicher
Puten (8,5 %) zurtickfihren. Conraths et al. (2016) mal3en bei den epidemiologischen Unter-
suchungen in von HPAI betroffenen deutschen Gefligelhaltungsbetrieben dem Risiko der Ein-
schleppung von Al-Virus durch indirekten Kontakt mit kontaminierten Materialien die grofite
Bedeutung bei. Um dieses Risiko zu minimieren wird empfohlen, das Herdenmanagement
nach dem ,Rein-Raus-Prinzip®“, vorzugsweise auf Betriebsebene, durchzuflihren (Friedrich-
Loeffler-Institut 2017a; Moorgut Kartzfehn 2016).

5.1.1.4.1.4 Haltung weiterer Tierarten auf dem Betriebsgelande

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein® und der Variablen ,Werden/wird sonstige/sonstiges Tiere/Vieh gehalten?”
(VNr. 2, p-Wert 0,20) eine statistisch signifikante Assoziation. Laut Tierschutzgesetz
(TierSchG) hat jeder, der ein ,Tier halt, betreut oder zu betreuen hat, [dieses] seiner Art und
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seinen Bedurfnissen entsprechend angemessen [zu] ernahren, pflegen und verhaltensgerecht
unter[zu]bringen [...]“. Daraus ergibt sich fir die jeweilige zusatzlich auf dem Betriebsgelande
gehaltene Spezies eine an diese Art angepasste Umsetzung der erforderlichen Haltungsbe-
dingungen. In den Checklistendaten fanden sich Angaben zur Haltung von ein bis zwei weite-
ren Spezies auf den Betriebsgelanden, wobei anteilig absteigend Schweine, Pferde, Rinder,
Schafe und Ziegen gehalten wurden. Besteht eine rdumliche Nahe zwischen dem Putenbe-
stand und den zuséatzlich gehaltenen Tierarten bzw. der flr ihre Haltung genutzten Ressourcen
(Einstreu, Futtermittel, Gebrauchsgegenstande, Fahrzeuge, etc.) auf dem Betriebsgelande,
koénnen beispielsweise sich kreuzende Wege, fur Wildvogel oder Schadnager zugangliche Fut-
tertische oder gemeinsam genutzte Fahrzeuge und Maschinen das Risiko bergen, dass Krank-
heitserreger in den Putenbestand des Betriebes eingetragen werden. Ssematimba et al.
(2013) ermittelten in ihrer Querschnittsstudie ebenfalls das Vorhandensein anderer Tierarten
auf den Betrieben als potentiell mit der Virus-Einschleppung und -Gbertragung in Zusammen-
hang stehenden Risikofaktor.

5.1.1.4.1.5 Aktuelle Belegung des Betriebes

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein“ und der Variablen ,Ist der Bestand belegt?* (VNr. 31, p-Wert < 0,001) eine
statistisch signifikante Assoziation. Dieses Ergebnis muss jedoch mit Vorsicht gewertet wer-
den, da die Checklisten-Daten zur Uberpriifung der Biosicherheitsmainahmen nicht unmittel-
bar wahrend und kurz nach den Ausbrichen, sondern mit ein bis ca. 13 Monaten Verzégerung
auf den jeweiligen Betrieben erhoben wurden. Es kann nicht mit Sicherheit gesagt werden, auf
welchen Bestand sich bei der Beantwortung des Fragebogens bezogen wurde. Bei der An-
gabe ,nicht belegt kdnnte der Betrieb nach der amtlich angeordneten Tétung noch nicht wie-
derbelegt worden sein oder sich zum Zeitpunkt der Erhebung zwischen zwei Durchgangen, in
der sogenannten ,Serviceperiode” zur Reinigung und Desinfektion der Stallgebaude, befun-
den haben. Bei der Angabe ,belegt* kdnnte es sich um einen der nach dem Ausbruch einge-
stallten Putenbestidnde der nachfolgenden Durchgange handeln. Die Antwort ,nicht belegt"
oder ,belegt® Iasst sich demnach nicht plausibel mit dem Risiko eines HPAI-Ausbruches in
Verbindung bringen.

5.1.1.4.1.6 Bedeutung der Hygieneschleuse

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein“ und der Variablen ,Kann die Hygieneschleuse nass gereinigt und desinfiziert
werden?“ (VNr. 40, p-Wert 0,09) eine statistisch signifikante Assoziation. Laut § 6 Absatz 1
GeflPestSchV ,hat der Tierhalter sicherzustellen, dass [...] eine betriebsbereite Einrichtung
zum Waschen der Hande sowie eine Einrichtung zum Wechseln und Ablegen der Kleidung
und zur Desinfektion der Schuhe vorgehalten wird®. In putenhaltenden Betrieben wird dies in
der Regel gemeinsam in einem sich zwischen dem Auf3enbereich des Betriebsgelandes und
dem Tierbereich befindenden abgetrennten Raum, der ,Hygieneschleuse®, umgesetzt. Diese
Stallvorrdume dienen jedoch oftmals nicht nur dem hygienischen Ubertritt in den Tierbereich,
sondern kdnnen an den Wanden verlaufende elektrische oder wasserflihrende Leitungen oder
Behalter fur Wasserzusatzpraparate enthalten oder zur Unterstellung von Geratschaften ge-
nutzt werden. Hierdurch werden jedoch die Reinigung und Desinfektion dieser Raumlichkeit
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erschwert oder sogar verhindert. Diese ist nicht gesetzlich vorgeschrieben, es wird jedoch
empfohlen, mindestens im Rahmen der ,Serviceperiode®, der Leerzeit ohne Tierbestand, die
zur Grundreinigung und Desinfektion genutzt wird, zur Erhaltung der Betriebshygiene eine re-
gelmaRige Durchfihrung sicherzustellen. Als mindestens einmal taglich genutzter Zugang
zum Tierbestand stellt die Hygieneschleuse einen kritischen Bereich hinsichtlich der Seuchen-
pravention dar (Moorgut Kartzfehn 2016). Guinat et al. (2020) stellten in ihrer retrospektiven
Fall-Kontrollstudie in 2016/2017 von HPAI-betroffenen franzosischen Entenbetrieben fest,
dass etwa ein Viertel der Ausbruchsbetriebe eine unzureichende Reinigung der betrieblichen
Einrichtungen aufwies.

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergaben sich weiterhin zwischen der Zielvariablen
»,HPAI-Ausbruch ja/nein“ und der Variablen ,Ist eine betriebsbereite Einrichtung zum Waschen
der Hande vorhanden?“ (VNr. 43, p-Wert 0,18) sowie zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein“ und der Variablen ,Ist eine Einrichtung zur Desinfektion der Schuhe ist vorhan-
den?* (VNr. 44, p-Wert 0,18) eine statistisch signifikante Assoziation. Wie bereits erwahnt ist
die Verfugbarkeit einer Moglichkeit zur Handereinigung und Schuhdesinfektion gesetzlich vor-
geschrieben. Begrundet ist dies mit dem hohen Risiko eines Eintrages von Krankheitserregern
durch kontaminierte Personen, die infektidses Material, dass an Haut und Kleidung haftet, in
den Tierbestand einschleppen kénnen (Fichtner 1987; Eckroade und Silverman Bachin 1986).
Die genannten Autoren benennen u.a. Al-Virus-kontaminierte Kleidung und Schuhe als eine
der Haupteintragswege der hochpathogenen aviaren Influenza in Nutzgefliigelbestande.

5.1.1.4.1.7 Vorhandensein eines Umkleideraumes in jedem Stall

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergaben sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein“ und dem Vorhandensein eines Umkleideraumes (,Ist ein Umkleideraum vor-
handen?“ (VNr. 41, p-Wert 0,13) eine statistisch signifikante Assoziation. Wenn Betriebe nicht
Uber einen Umkleideraum verfligten, wurde dies im Rahmen der Checklistenauswertung nicht
als Biosicherheitsdefizit bewertet, da alle untersuchten Betriebe je Stall einen Vorraum mit
integrierter Hygieneschleuse aufwiesen. Als ,Umkleideraum® wurde eine zusatzlich zum Vor-
raum verfligbare separate Raumlichkeit verstanden, die zum Kleidungs- und Schuhwechsel
genutzt werden kann. Da in allen Betrieben ein gesonderter Raum vorhanden war, der Aulden-
bereich und Tierbereich trennt, wurde das Fehlen eines gesonderten Umkleideraumes nicht
als Biosicherheitsmangel eingestuft.

5.1.1.4.1.8 Entsorgung oder Aufbereitung genutzter Schutzkleidung

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein“ und der Variablen ,Wird die Schutzkleidung nach dem Gebrauch umgehend
gereinigt und desinfiziert und genutzte Einwegkleidung tUber die schwarze Mdlltonne ent-
sorgt?“ (VNr. 47, p-Wert 0,09) eine statistisch signifikante Assoziation. Laut § 5 GeflPestSchV
hat der Tierhalter sicherzustellen, ,dass die Schutzkleidung unverziglich nach Gebrauch ab-
gelegt, gereinigt und desinfiziert oder, im Falle von Einwegschutzkleidung, unverziglich un-
schadlich beseitigt wird.“ Hierbei wird sich auf die getragene Schutzkleidung aller Personen
bezogen, die die Gefligelhaltung betreten und bei denen durch ihre Tatigkeit Kontakte zu wei-
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teren Gefligelherden anzunehmen sind. Die hygienische Aufbereitung oder unschadliche Be-
seitigung dient dabei der Vermeidung der Ein- oder Verschleppung von Krankheitserregern,
insbesondere von hoch- bzw. niedrigpathogenen aviaren Influenzaviren. Fichtner (1986) und
Eckroade und Silverman Bachin (1986) flhrten die Ausbreitung zahlreicher Ausbriiche von
LPAI u.a. auf kontaminierte Personen (Kleidung und Schuhe) und Gerate zurlick, wobei ins-
besondere Risiken durch Futterlieferanten, Impfteams, Servicepersonal, Mechaniker und Ver-
wandte, die auf anderen Betrieben arbeiteten, identifiziert wurden.

5.1.1.4.1.9 Lagerort der Einstreumaterialien

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein® und dem Lagerort der Einstreu (VNr. 6, p-Wert 0,03) eine statistisch signifikante
Assoziation. In Mastputenhaltungen wird Stroh standardmaRig als Einstreu verwendet und in
der Regel in groRen Mengen auf dem Betriebsgeldnde vorgehalten, da durch das haufige
Nachstreuen ein groRer Verbrauch entsteht (Moorgut Kartzfehn 2016). Laut § 3 GeflPestSchV
hat, ,[w]er Gefligel halt, [...] sicherzustellen, dass [...] Einstreu [...] fir Wildvégel unzuganglich
aufbewahrt [wird]“. Dies kann in allseitig geschlossenen Raumen wie Scheunen oder Stallbe-
reichen gewahrleistet werden. Demgegenuber ist die Lagerung in Strohmieten nicht fur die
Lagerung geeignet, da die verwendeten Planen die aufgestapelten Ballen oft nicht vollstandig
umschlie3en, verweht werden oder einreillen kdnnen. Hierbei besteht das Risiko, dass das
freiliegende Einstreumaterial durch den Kot Al-infizierter Wildvogel kontaminiert wird. Da Al-
Viren auch in bereits getrockneten Exkrementen infektios bleiben (Zhao et al. 2014; Webster
et al. 1978), kommt der sicheren Lagerung der Einstreu groRe Bedeutung zu. Conraths und
Mitarbeiter (2016) bewerteten in ihrer Analyse das Risiko der Einschleppung von Al-Virus in
einen Putenbestand durch Kontakt mit kontaminierter Einstreu als hoch.

5.1.1.4.1.10 Vermeidung der Kontamination von Gegenstéanden mit Kontakt zum Putenbe-
stand durch Al-Virus-infizierte Wildvogel

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-Aus-
bruch ja/nein“ und der Variablen ,Werden die Gegenstande, mit denen Gefliigel in Berlihrung
kommen kann, wildvogelsicher gelagert (Treibhilfen, Einstreumaschinen, Krankenstallgitter)?*
(VNr. 13, p-Wert 0,01) eine statistisch signifikante Assoziation. Laut § 3 der GeflPestSchV hat
..-.] wer Gefligel halt, [...] sicherzustellen, dass [...] Gegenstande, mit denen Geflligel in Be-
rihrung kommen kann, fir Wildvégel unzuganglich aufbewahrt werden.“ Da infizierte Vogel
Al-Virus mit allen Se- und Exkreten sowie dem Kot ausscheiden (European Food Safety
Authority (EFSA) 2006), kommt der Vermeidung einer Verunreinigung von im Tierbereich ge-
nutzten Materialien eine grofl’e Bedeutung zu, da Al-Viren auch in getrockneten Exkrementen
infektios bleiben (Zhao et al. 2014; Webster et al. 1978) und durch Nutzung der kontaminierten
Materialien im Tierbereich zu einem Ausbruch der Aviaren Influenza fihren kdnnen (Swayne
2008a).
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5.1.1.4.1.11 Uberbetriebliche Nutzung von Fahrzeugen, Maschinen oder Geratschaften
ohne erfolgende Reinigung und Desinfektion vor bzw. nach der Nutzung

Bei den Putenbetrieben im Landkreis Cloppenburg wurde ein statistisch signifikanter Zusam-
menhang zwischen der Reinigung und Desinfektion Uberbetrieblich genutzter Fahrzeuge vor
bzw. nach der Nutzung (VNr. 57, p-Wert 0,004 bzw. VNr. 56, p-Wert 0,14) und dem Risiko
eines HPAI-Ausbruches festgestellt. § 6 Absatz 1 der GeflPestSchV fordert vom Tierhalter die
Sicherstellung, ,dass [...] Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Geratschaften, die in der Ge-
fligelhaltung eingesetzt und in mehreren Stéllen oder von mehreren Betrieben gemeinsam
benutzt werden, jeweils vor der Benutzung in einem anderen Stall oder im abgebenden Betrieb
vor der Abgabe gereinigt und desinfiziert werden [...]*. Gonzales et al. (2017), Probst et al.
(2012), Alexander et al. (2010), Cecchinato et al. (2008) und Manvell et al. (2008) identifizier-
ten ebenfalls die gemeinsame Nutzung von Personal und Ausristung als bedeutsam fur die
primare Einschleppung von Al-Virus in einen Gefliigelbestand. Bestatigt wird dies ebenfalls
von Guinat et al. (2020), die eine héhere Wahrscheinlichkeit fur einen HPAI-Ausbruch ermit-
telten, wenn Fahrzeuge und Personen den Betrieb ohne dekontaminierende Malinahmen be-
fuhren oder betraten, insbesondere, wenn diese zuvor Kontakt zu noch unentdeckten (subkli-
nischen) Ausbruchsbetrieben hatten.

5.1.1.4.1.12 Vorhandensein einer Auffanggrube fir Waschwasser

Bei den Betrieben im Landkreis Cloppenburg ergab sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein“ und der Variablen ,Ist eine Auffanggrube fir Waschwasser vorhanden?*
(VNr. 9, p-Wert 0,17) eine statistisch signifikante Assoziation. Laut § 6 Absatz 1 der GeflPest-
SchV ist der Tierhalter dazu verpflichtet, betriebseigene Fahrzeuge sowie Fahrzeuge, Maschi-
nen und sonstige Geratschaften, die in der Gefligelhaltung eingesetzt und in mehreren Stallen
oder von mehreren Betrieben gemeinsam benutzt werden, auf einem befestigten Platz zu rei-
nigen und zu desinfizieren. Es wird davon ausgegangen, dass die Vorgabe eines befestigten
Waschplatzes das Verhindern des AbflieRens von Waschwasser beinhaltet, obwohl eine Auf-
fanggrube in der GeflPestSchV nicht explizit gefordert wird. Das bei der Reinigung anfallende
Schmutzwasser kann mit Al-Viren oder anderen Krankheitserregern kontaminiert sein, die im
Wasser persistieren. Al-Viren bleiben je nach Virus-Stamm und Salzgehalt, pH-Wert und Tem-
peratur des Wassers bei 17°C bis zu 207 Tage und bei 4°C auch darlber hinaus infektios
(Stallknecht et al. 1990a; Stallknecht et al. 1990b). Bei der Nassreinigung von Fahrzeugen o.a.
entstehende Al-Virus-kontaminierte Wasseransammlungen (Pfitzen) stellen fur Wildvogel ein
direktes Infektionsrisiko dar und kénnen durch Bewegung von Personen, Geraten und Fahr-
zeugen in den Tierbereich eingetragen werden und dort zu einem Krankheitsausbruch fuhren
(Swayne 2008b).

5.1.1.4.1.13 Ordnungsgemalfie Durchflihrung der Schadnagerbekampfung

Bei den Betrieben im Landkreis Oldenburg ergaben sich zwischen der Zielvariablen ,HPAI-
Ausbruch ja/nein® und den Variablen ,Sind ausreichend Kdderboxen vorhanden? (VNr. 65,
p-Wert 0,07), ,Werden die Kéderboxen regelmafig kontrolliert?* (VNr. 64, p-Wert 0,09) und
,oind die Koderboxen mit Kédern beschickt?* (VNr. 66, p-Wert 0,09) statistisch signifikante
Assoziationen. Laut § 6 Absatz 1 GeflPestSchV ,[...] hat der Tierhalter sicherzustellen, dass
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[...] eine ordnungsgemalte Schadnagerbekampfung durchgefiihrt wird [...]“. Diese beinhaltet
ein Fallenmanagement, dass die Besiedlung des Betriebsgelandes mit Schadnagern unterbin-
det. Ratten und Mause kommen in der Nahe von landwirtschaftlichen Anlagen haufig vor und
koénnen leicht zwischen dem Lebensraum potentiell infizierter Wildvdgel und den Innenrdumen
der Stallungen wechseln. Als mechanische Vektoren kénnen sie bei der Ubertragung von Al-
Viren auf naives Geflugel eine Rolle spielen (Velkers et al. 2017).

5.1.1.4.1.14 Sicherstellung und ausfihrende Personen der Schadnagerbekampfung

Fuir die Variable ,keine Schadnagerbekdmpfung durch Tierhalter* (VNr. 62) ergab sich bei den
Betrieben im Landkreis Cloppenburg eine statistisch signifikante Assoziation mit der Zielvari-
ablen ,HPAI-Ausbruch ja/nein“ (p-Wert 0,06). Dieses Ergebnis muss unter Berlicksichtigung
der Variablen ,Wird eine Schadnagerbekampfung durchgefihrt?* (VNr. 63), die keine statisti-
sche Signifikanz erreichte, bewertet werden. In allen untersuchten Betrieben war die Schad-
nagerbekampfung grundsatzlich sichergestellt. Ausfliihrende Krafte waren dabei spezielle
Fachfirmen oder die Tierhalter selbst, die auf einigen Betrieben die Firmen unterstitzten. Im
Rahmen dieser Studie wurde es nicht als Biosicherheitsdefizit gewertet, wenn die Schadna-
gerbekampfung nicht ausschlieRlich durch den Tierhalter erfolgte, da die laut § 6 Absatz 1
GeflPestSchV geregelte Plicht zur Durchflihrung einer Schadnagerbekampfung erfillt wurde.

5.1.1.4.1.15 Vorhandensein separater Sammelbehalter fir jede Stalleinheit

In der vorliegenden Studie ergab sich sowohl bei den Putenbetrieben im Landkreis Cloppen-
burg als auch bei denen im Landkreis Oldenburg ein statistisch signifikanter Zusammenhang
zwischen der Variablen ,Sind separate Sammelbehalter fir Kadaver fir jede Stalleinheit (z.B.
Schubkarre) vorhanden?“ (VNr. 72) und dem Vorkommen eines HPAI-Ausbruchs (Datensatz
,Variablen CLP*: p-Wert 0,05, Datensatz ,Variablen OL*: p-Wert 0,02). Laut § 4 Absatz 1 Tier-
SchNutztV hat, ,[w]er Nutztiere halt, [...] sicherzustellen, dass [...] das Befinden der Tiere
mindestens einmal taglich durch direkte Inaugenscheinnahme von einer fir die Fitterung und
Pflege verantwortlichen Person Uberpruft wird und dabei vorgefundene tote Tiere entfernt wer-
den [...]“. Dabei dlrfen die verwendeten Sammelbehalter (Schubkarren, Eimer, sonstige Be-
halter) den Tierbereich nicht verlassen. Eine strikte Trennung zwischen dem Stallinnen- und
Stallaulenbereich gewahrleistet, dass potentiell mit Krankheitserregern kontaminierte Gegen-
stdnde nicht in den Stall verbracht bzw. aus diesem herausgetragen werden
(Niedersachsisches Landesamt flr Verbraucherschutz und Lebensmittelsicherheit (LAVES)
2020).

5.1.1.4.1.16 Stallferne Aufstellung des Kadavercontainers zur Abholung

In der vorliegenden Studie ergab sich sowohl bei den Putenbetrieben im Landkreis Cloppen-
burg als auch bei denen im Landkreis Oldenburg ein statistisch signifikanter Zusammenhang
zwischen der Variablen ,Liegt der Kadavercontainerstellplatz stallfern, sodass das VTN-Fahr-
zeug weder auf den Hof noch in Stallnahe fahren muss?“ (VNr. 70) und dem Vorkommen eines
HPAI-Ausbruchs, wobei in beiden Datensatzen der p-Wert 0,18 ermittelt wurde. Das Risiko
einer stallnahen Platzierung des Kadavercontainers besteht einerseits in der potentiellen In-
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fektiositat Al-Virus-kontaminierter Kadaver (Harder et al. 2009b; Swayne 2008b) und anderer-
seits in der Verschleppung von Al-Viren durch die Entsorgungsfahrzeuge selbst, die mehrere
Betriebe anfahren, um die Ladungskapazitat optimal auszunutzen und (Teil-)Leerfahren zu
vermeiden. Hierbei konnen die VTN-Fahrzeuge den Aus- und Eintrag von Geflligelpesterre-
gern ermdglichen, wenn beim Uberqueren der Grenze des Betriebsgelandes auf eine Reini-
gung und Desinfizierung verzichtet wird (Walz et al. 2018).

5.1.1.4.1.17 Friherkennung eines Ausbruchs anhand syndromaler Erkennungsmerkmale

Bei den Putenbetrieben im Landkreis Cloppenburg wurde ein signifikanter Zusammenhang
zwischen Variablen zur Gesundheitskontrolle und Friiherkennung von Krankheitsgeschehen
im Tierbestand und der Zielvariablen ,HPAI-Ausbruch ja/nein® festgestellt. Beteiligt waren hier
die Fragen, ob Untersuchungen nach § 4 GeflPestSchV erforderlich waren (VNr. 26,
p-Wert 0,01) und geeignete Untersuchungen (serologische/virologische) nach § 4 GeflPest-
SchV durchgefihrt wurden (VNr. 27, p-Wert 0,002). Des Weiteren war von Bedeutung, ob in-
nerhalb von 24 Stunden Verluste von mehr als 2 % bei einem Bestand bis zu 100 Tieren
(VNr. 34) (p-Wert 0,00) bzw. ab 100 Tieren (VNr. 33, p-Wert 0,01) zu verzeichnen waren und
ob eine erhebliche Veranderung der Gewichtszunahme (VNr. 38, p-Wert 0,00) festgestellt
wurde. Diese Kontrollpunkte sollen der tierbetreuenden Person Hinweise auf ein Krankheits-
geschehen im Tierbestand geben, bei dem eine Infektion mit hoch oder niedrigpathogenen
aviaren Influenzaviren abgeklart werden muss. Besonders in HPAI-betroffenen Gebieten mit
hoher Betriebsdichte dient die Mortalitat bei hoch anfélligen Geflugelarten wie Hihnern und
Puten als klinisches Frihwarnsystem zur schnellen Identifizierung potentieller Ausbriiche der
Geflugelpest (Swayne und Kapczynski 2008). Die negative Veranderung der Gewichtszu-
nahme bei Mastgefliigel, der Legeleistung bei Geflligel zur Eierproduktion sowie die Anzahl
an Tierverlusten in der Herde sind neben der Futter- und Wasseraufnahme sowie dem Allge-
meinbefinden der Herde Indizien fir Bestandserkrankungen (Moorgut Kartzfehn 2016;
Redmann 2012; Suarez 2008).

Bei den im Rahmen dieser Studie untersuchten Putenbetrieben fiel auf, dass die Haltungen im
Landkreis Cloppenburg, die von einem HPAI-Ausbruch betroffen waren, zu 25,9 %, 37,0 %
bzw. 25,9 % Auffalligkeiten bei den Variablen zu Tierverlusten > 2 % bei einem Bestand bis
zu 100 Tieren (VNr. 34) bzw. ab 100 Tieren (VNr. 33) sowie zur erheblichen Veranderung der
Gewichtszunahme (VNr. 38) aufwiesen. Bei den Haltungen im Landkreis Oldenburg, die von
einem HPAI-Ausbruch betroffen waren, wurde dagegen bei keinem der Betriebe Auffalligkei-
ten in diesen Punkten festgestellt. Auffallig war ebenfalls, dass die Haltungen im Landkreis
Cloppenburg zu 14,7 %, 9,2 % bzw. 9,8 % bei den Variablen zu Tierverlusten > 2 % bei einem
Bestand bis zu 100 Tieren (VNr. 34) bzw. ab 100 Tieren (VNr. 33) sowie zur erheblichen Ver-
anderung der Gewichtszunahme (VNr. 38) bei den Betrieben aufwiesen, die nicht von einem
HPAI-Ausbruch betroffen waren. Bei den Haltungen im Landkreis Oldenburg, die nicht von
einem HPAI-Ausbruch betroffen waren, zeigten sich dagegen nur zu 2,6 %, 2,6 % bzw. 1,3 %
Betriebe mit Auffalligkeiten in diesen Punkten. Eine mdgliche Erklarung hierflr kdnnten die
unterschiedlichen Erhebungszeitpunkte der Checklisten auf den Betrieben sein. Im Rahmen
der Auswertung konnte nicht bei jedem Betrieb festgestellt werden, auf welchen Mastdurch-
gang sich bei der Beantwortung der Fragen bezogen wurde und in welchem Ausmalf? dadurch
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Verzerrungen in den Daten entstanden. Je nachdem, in welchem zeitlichen Abstand die Be-
triebe zum Geflugelpestgeschehen auf dem eigenen Hof bzw. in der Region Uberprift wurden,
konnten sich die Informationen auf den Tierbestand beziehen, der von einem HPAI-Ausbruch
betroffen war oder auf den, der danach eingestallt wurde. Sollten sich die Angaben jedoch auf
den aktuellen Tierbestand zum Zeitpunkt der Checklistenerhebung beziehen, der in jedem
Falle HPAI-negativ war, deuten die Informationen zu den Variablen ,Tierverluste® (VNr. 34,
VNr. 33) und ,Gewichtsabnahme® (VNr. 38) auf Problematiken in den Betrieben hin, die sich
negativ auf die Gesundheit der eingestallten Puten auswirken.

5.1.1.4.2 Finale Modelle der multivariablen Analyse

Bei der multivariablen Analyse mittels logistischer Regression ergaben sich zwei finale Mo-
delle, deren Variablen ebenfalls in der univariablen Analyse ermittelt worden waren und einen
erheblichen Erklarungsbeitrag zur Zielvariablen (,HPAI-Ausbruch ja/nein®) leisteten. Nach
schrittweise ausgefiihrter manueller Selektion wurde das Modell A-CLP aus den Variablen
~NVurden geeignete Untersuchungen (serologische/virologische) nach Gefligelpestverord-
nung § 4 durchgefuhrt?* (VNr. 27), ,Gab es innerhalb von 24 Stunden Verluste von mehr als
drei Tieren (bis 100 Tiere)?“ (VNr. 34) und ,Werden Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Ge-
ratschaften Uberbetrieblich eingesetzt, jedoch nach jeder Benutzung gereinigt und desinfiziert?
(VNr. 56) zusammengesetzt. Im Modell B-CLP ergab sich zusatzlich die Variable ,Wie viele
Stalle gehoren zum Betrieb?“ (VNr. 10). Die Kombination der aufgefiihrten Variablen ergab
Modelle, die einen HPAI-Ausbruch auf einem Putenbetrieb im Landkreis Cloppenburg gut vor-
hersagen kdnnen. Bei hoch anfalligen Geflugelarten wie Hilhnern und Puten kann die sensible
Beobachtung der Herdenmortalitat besonders in HPAI-betroffenen Gebieten mit hoher Be-
triebsdichte ein gutes Frihwarnsystem zur schnellen Identifizierung potentieller Ausbriche der
Geflugelpest darstellen (Swayne und Kapczynski 2008). Das Risiko eines HPAI-Eintrages
durch die Uberbetriebliche Nutzung von Fahrzeugen, die vor bzw. nach dem Gebrauch nicht
oder unzureichend gereinigt und desinfiziert wurden, ergab sich auch in einer Reihe von Stu-
dien (Guinat et al. 2020; Gonzales et al. 2017; Conraths et al. 2016; Probst et al. 2012; Abbas
2011; Alexander et al. 2010; Cecchinato et al. 2008; Manvell et al. 2008; Nishiguchi et al.
2007). Die GroRe des Gefligelbestandes wurde von Busani et al. (2009) und Marangon et al.
(2005) ebenfalls als risikoerhéhend fir einen Geflligelpestausbruch benannt.
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5.2 Teilstudie 2: Retrospektive Analyse der Wahrscheinlichkeit einer
windvermittelten Ubertragung von hochpathogenen aviaren In-
fluenzaviren zwischen betroffenen Putenbetrieben

In den folgenden Unterabschnitten werden die in den einzelnen Selektionsstufen durchgefihr-
ten Metaanalysen diskutiert und hinsichtlich der Auswirkungen auf das Endergebnis des Se-
lektionsprozesses bewertet.

5.2.1 Selektionsstufe 1: HPAI-Status des A-Betriebes

Um die Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren von einem Pu-
tenbetrieb zum anderen analysieren zu kénnen, ist die Eingrenzung der im Studiengebiet mog-
lichen Vektoren auf diejenigen, bei denen eine solche Ubertragung bereits zu Beginn der Ana-
lyse als nicht gegeben betrachtet werden kann, notwendig. Dies war im Rahmen dieser Studie
bei allen Vektoren der Fall, deren A-Betrieb innerhalb des Epidemie-Zeitraumes nicht von ei-
nem HPAI-Ausbruch betroffen war. Aufgrund der bei Truthihnern nach der Erreger-Exposition
zeitnah einsetzenden auffélligen klinischen Symptomatik (Rautenschlein und Ryll 2014;
Swayne und Pantin-Jackwood 2008; Easterday et al. 1997) und besonders zu Beginn der Er-
krankung stark zunehmenden Mortalitdt (Hobbelen et al. 2020; Alexander und Spackman
1981), die die Abklarung einer Infektion mit HPAI-Viren (§ 4 Absatz 1 GeflPestSchV) sowie die
Verdachtsanzeige beim zustandigen Veterinaramt (§ 4 TierGesG) erfordern, ist die ausblei-
bende Detektion HPAI-infizierter gewerblich gehaltener Putenbestidnde &uferst unwahr-
scheinlich. Am Ende der Mastperiode gewahrleistet zusatzlich die laut Anhang | Kapitel V Ab-
schnitt A der Verordnung (EG) Nr. 854/2004 des Europaischen Parlaments und des Rates
vom 29. April 2004 im Herkunftsbetrieb durch das zustandige Veterinaramt durchgefiihrte
Schlachtgefligeluntersuchung die Freiheit des zur Schlachtung bestimmten Gefligels von Er-
krankungen oder Riickstanden, die eine Gefahr fir Mensch oder Tier darstellen kdnnen. Sollte
dennoch ein HPAI-infizierter Putenbestand bis zum Zeitpunkt der Schlachtung nicht hinsicht-
lich einer HPAI-Infektion auffallig geworden und in der Folge laut Anhang | Kapitel V Ab-
schnitt A der Verordnung (EG) Nr. 854/2004 des Europaischen Parlaments und des Rates
vom 29. April 2004 im schlachtenden Betrieb im Anschluss an die Normalschlachtungen ge-
totet worden sein, kann davon ausgegangen werden, dass sich die Infektion dieses Putenbe-
standes in einer sehr frihen Phase befand und aufgrund dessen keine ausreichende Konta-
mination potentiell verwehbarer Materialien (Gefligel- und Fakalstaub, Federn, Einstreuteile)
im Ursprungsbetrieb vorgelegen haben kann, die fir eine windvermittelte Ubertragung ausrei-
chend hatte gewesen sein konnen (vgl. Abschnitt 2.1.4 und Abschnitt 5.2.3). Hieraus lasst sich
ableiten, dass der Ausschluss der Vektoren, bei deren A-Betrieb wahrend des Epidemie-Zeit-
raumes eine Infektion mit HPAI nicht amtlich festgestellt wurde, zu keinen Auswirkungen auf
die Aussagekraft der Ergebnisse gefiihrt hat.

5.2.2 Selektionsstufe 2: Eingrenzung der maximalen Distanz zwischen den Betrieben
eines Vektors

Ssematimba et al. 2012 stellten in ihrer modellbasierten Studie eine Korrelation zwischen der
Luftibertragung von Al-Viren und dem Auftreten von Geflligelpestausbriichen in der Umge-
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bung fest. Laut ihren Erkenntnissen ist die Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertra-
gung von HPAI-Viren in Stallndhe bis zu wenigen Kilometern als gering zu bewerten, wahrend
Entfernungen von ca. 25 km als am bedeutsamsten eingeschatzt wurden. Diese Entfernung
entsprach dem Distanzbereich, in dem die von ihnen untersuchten Ausbriche im Jahr 2003
begannen (Boender et al. 2007). Sie schlussfolgerten, dass die durch Winde verursachte
Transmission der Krankheitserreger die Ursache fiir einen Anteil von bis zu 24 % der Ausbri-
che gewesen sein kdnnte. Chen et al. (2010) sahen in ihrer Studie zur Influenza-A-Virus-Kon-
zentration in der Auf3enluft sogar Hinweise auf die Mdglichkeit eines weitraumigen Transports
von Influenzaviren Uber mehrere hundert Kilometer hinweg. Sie stellten die Hypothese auf,
dass Ausbruche der hochpathogenen aviaren Influenza (Subtyp H5N1) in Japan und Sidko-
rea im Jahr 2006 durch deren Lage im Windschatten der Asiatischen Staubstiirme erklart wer-
den koénnten. In einer zuvor publizierten Studie von Kilpatrick et al. (2006) wurden fir diese
beiden Lander die Eintragswege uber Gefliigelhandel oder Zugvogelbewegungen ausge-
schlossen.

Nicht nur bei historischen Krankheitsausbriichen in Tierhaltungen wurde die Ubertragung (iber
die Luft nur dann als méglicher Ubertragungsweg in Betracht gezogen, wenn die Ausbriiche
nicht auf andere bekannte Wege wie direkte Kontaktiibertagung oder fakal-orale Ubertragung
zurtckgefuhrt werden konnten (Zhao et al. 2014; Gloster et al. 2003; Elbers et al. 2001). Die
Theorie der Ubertragung von Al-Viren durch Aerosole wird in einigen Studien fir sehr wahr-
scheinlich gehalten (Torremorell et al. 2016; Yee et al. 2009; Tsukamoto et al. 2007) und durch
den sporadischen Nachweis des Erregers oder seines Genoms in der Luft unterstitzt. Hierbei
konnten lebensfahige, d.h. infektiose HPAI-Viren, die fur eine Infektion notwendig sind, bisher
jedoch nur bis zu Entfernungen von 100 m von den Stallgebauden (Schofield et al. 2005) nach-
gewiesen werden. Der Beweis fur die Anwesenheit von HPAI-Viren in der Umgebung der Stal-
lungen gelang durch den Nachweis von HPAI-Virus-RNA bis 100 m (Scoizec et al. 2018;
Jonges et al. 2015; Schofield et al. 2005) und in Ausnahmen auch in 1000 m (Torremorell et
al. 2016). Insgesamt zeigte sich bei diesen Versuchen eine signifikante Abnahme der Kon-
zentration in den genommenen Luftproben bereits nach wenigen Hundert Metern zu den Stall-
gebauden. Infolge der Konzentrationsabnahme mit zunehmender Entfernung zur Emissions-
quelle und des Zerfalls durch abiotische Faktoren wird das Potential der biologischen Wirkung
von Bioaerosolen beeinflusst (Zhao et al. 2014) und es ist fraglich, in welchem Abstand zum
Ausbruchsbetrieb noch eine Infektion erfolgen kann (Clau® 2020; Schulz 2007). Die Meinun-
gen dariber, ob die Verbreitung von Al-Viren durch Winde wahrend eines Ausbruchs tatsach-
lich zu Neuinfektionen fihren kann, gehen weit auseinander, da der Mechanismus nie schlis-
sig nachgewiesen werden konnte (Ypma et al. 2013; Ssematimba et al. 2012; Spekreijse et al.
2011; Davis et al. 2009; SedIimaier et al. 2009; Power 2005).

Die Eingrenzung der Vektoren auf eine Entfernung von maximal 3,0 km zwischen dem A- und
B-Betrieb entspricht dem im § 21 Absatz 1 GeflPestSchV vorgeschriebenen Sperrbezirk, der
von der zustandigen Behdrde nach Feststellung der Gefligelpest um den Seuchenbestand
festgelegt wird. In diesem gelten Verbringungsverbote fir Gefliigel und von Gefliigel stam-
menden Erzeugnissen, von denen die zustandige Behdrde unter bestimmten Voraussetzun-
gen Ausnahmen zulassen kann. Diese kénnen beispielsweise flr klinisch unauffalliges und
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serologisch negativ getestetes Geflligel gewahrt werden, das der Schlachtung zugefltihrt wer-
den soll.

Von den insgesamt 1260 (36 x 36 — 36 = 1260) im Studiengebiet mdglichen Vektoren mit
HPAI-positivem A- und B-Betrieb wurden 12,2 % in der hier vorgestellten Studie hinsichtlich
einer windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung zwischen den Betrieben analysiert. Der GroR-
teil (87 %) der moglichen Betriebskonstellationen weist eine Entfernung > 3,0 km auf, wobei
eine Haufung zwischen 4,0 km und 8,0 km vorlag. Diese Eingrenzung beeinflusste das Ergeb-
nis des Selektionsprozesses erheblich, bot jedoch die Moglichkeit zur Ermittlung jeder poten-
tiellen windvermittelten Ubertragung innerhalb eines Radius um die potentiell HPAI-Virus-emit-
tierenden Ausbruchsbetriebe, bei dem die Wahrscheinlichkeit eines plausiblen Zusammen-
hangs zwischen den Infektionen zu Betrieben im naheren Umkreis als am héchsten angenom-
men werden kann.

5.2.3 Selektionsstufe 3: Ableitung der Wahrscheinlichkeit einer HPAI-Virus-Emission
anhand der Mortalitdt der H5Nx-positiven Putenherden

In einem Fallbericht Gber den Ausbruch von HPAI-Virus Subtyp H5N8 in einem Putenmastbe-
stand in Mecklenburg-Vorpommern im Jahr 2014 wurden die im Rahmen der epidemiologi-
schen Ermittlungen berechneten taglichen Mortalitatsraten der betroffenen Herden aufgezeigt
und den festgestellten klinischen Symptomen gegenubergestellt (Pannwitz et al. 2015). Die
tagliche Mortalitat stieg in der bei diesem Ausbruch hauptsachlich betroffenen Stalleinheit mit
16 Wochen alten Mastputenhdhnen im Verlauf von sechs Tagen von 0,5 % (01.11.2014,
02.11.2014), Uber 18,4 % (03.11.2014) und 22,6 % (04.11.2014) auf 93,04 % am Tag der Be-
standsraumung (06.11.2014). Die zweite betroffene Stalleinheit zeigte einen dhnlichen Verlauf
mit drei Tagen Verzogerung (Harder et al. 2015; Pannwitz et al. 2015). Bei einer taglichen
Mortalitatsrate von ca. 0,5 % zeigten die Putenhdhne in beiden Stalleinheiten erste leichte
klinische Erscheinungen, die sich jeweils zwei Tage spater bei einer taglichen Mortalitatsrate
von ca. 20 % zu schwerer Symptomatik steigerten (Pannwitz et al. 2015). Die taglichen Mor-
talitatsraten der 29 H5Nx-positiv getesteten Putenherden mit verfiigbarer Stallkarte in dieser
Arbeit vorgestellten Studie erreichten die oben beschriebenen Werte nicht. Dies ist auf die
frihe Identifizierung HPAI-verdachtiger Geflligelbestande zuriickzufihren. Durch die zur Frih-
erkennung durchgefiihrten kontinuierlichen und im Rahmen der Umgebungsuntersuchungen
von Ausbruchsbetrieben durchgefiihrten Beprobungen aller ,Falltiere® in geflliigelhaltenden
Betrieben in den Sperrbezirken und Beobachtungsgebieten wurde die Gefligelpest in H5Nx-
infizierten Herden deutlich vor dem Erreichen der nach § 4 Absatz 1 GeflPestSchV festgeleg-
ten 2 %-Grenze flr Bestanden mit mehr als 100 Stlick Geflligel festgestellt. Die taglichen Mor-
talitatsraten lagen bis zum Tag der amtlichen Feststellung der Gefligelpest bei unter 0,5 %.
Ausnahmen bildeten zwei Herden in unterschiedlichen Betrieben, die einen Tag vor der amtli-
chen Feststellung der Geflugelpest mit 2,017 % sowie 3,7 % die gesetzlich festgelegte Grenze
von 2,0 % (§ 4 Absatz 1 GeflPestSchV) bei Bestanden mit Gber 100 Stick Geflligel kurzzeitig
Uberschritten. Aus dem Vergleich der Mortalitatsverlaufe der bereits erwahnten im Jahr 2014
erkrankten Putenherden (Pannwitz et al. 2015) mit denen der hier vorgestellten Studie Iasst
sich schlussfolgern, dass die H5Nx-Infektion der Herden in den Landkreisen Cloppenburg und
Oldenburg sehr frih detektiert wurden. Ermoglicht wurde dies durch die Sensibilitat der her-
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denbetreuenden Personen bereits flir geringste Anstiege der Mortalitat und den durch die Ve-
terinaramter durchgeflihrten Beprobungen verdachtiger Bestadnde im Rahmen von Fruherken-
nungsmalnahmen. So wurde bei 88,5 % der Ausbruchsbetriebe mit verfigbarer Stallkarte in-
nerhalb eines Tages die Gefllgelpest amtlich festgestellt und der Tierbestand der Betriebe
gemal § 19 Absatz 1 GeflPestSchV getdtet und unschadlich beseitigt. Da bei keinem der un-
tersuchten Bestande mit verfugbarer Stallkarte eine Mortalitatsrate von deutlich tUber der laut
§ 4 Absatz 1 GeflPestSchV festgelegten Grenze festgestellt werden konnte, wurde die
Schlussfolgerung gezogen, dass bei diesen Herden keine fiir die windvermittelte Ubertragung
ausreichende Kontamination potentiell verwehbarer Materialien (Staub, Federn, Einstreuteile)
vorgelegen haben kann, die fir eine windvermittelte Ubertragung von HPAI-Viren ausreichend
war. Um diese These zu priifen wurden die aufgearbeiteten Fallzahlendokumentationen Herrn
Professor Dr. Timm Harder, Leiter des O.l.LE. und Nationalen Referenzlabors fir Aviare In-
fluenza am Institut flr Virusdiagnostik des Friedrich-Loeffler-Institutes, zur Einschatzung der
anzunehmenden HPAI-Virus-Belastung im naheren Stallumfeld des H5Nx-positiven Putenbe-
standes vorgelegt. Er bestatigte die Annahme, dass bei den Putenbestanden mit verfigbarer
Stallkarte aufgrund der geringen Mortalitatsraten die Anzahl an infizierten lebenden Tieren als
zu gering fur eine nennenswerte Kontamination von Materialien mit HPAI-Viren anzusehen
sei, die hatten verweht werden kénnen (Harder 2020). Von einer Gefahrdung der unmittelba-
ren Stallumgebung durch die Entfernung von Kadavern oder des Kot-Einstreu-Gemisches im
Rahmen der Bestandsraumungsmalinahmen sei demzufolge nicht auszugehen. Die Bestande
befanden sich zum Zeitpunkt der Feststellung der Erkrankung in der frihen Phase der Her-
dendurchseuchung und kénnen nur in den wenigsten Fallen durch klinische Symptomatik auf-
fallig geworden sein. Des Weiteren wird angenommen, dass bei den Putenbestanden, in de-
nen keine Stallkarte fUr die vorliegende Studie verflgbar war, eine Mortalitat von = 30 % vor-
gelegen haben kénnte. Diese Annahme entspricht einem ,Worst-Case-Szenario®, das konser-
vative Schatzungen begunstigt. In diesem Fall ware eine Durchseuchung der Herden bei bis
zu 100 % mit nennenswerter Virus-Ausscheidung und einem Austrag in die Umwelt von bis zu
zehn Tagen vor dem Tag der amtlichen Feststellung der Erkrankung im Bestand annehmbar.
Eine Gefahrdung der naheren Umwelt durch die Entfernung von Kadavern oder des Kot-Ein-
streu-Gemisches im Rahmen der Bestandsraumungsmalinahmen ware bei diesen Bestanden
anzunehmen (Harder 2020).

5.2.4 Selektionsstufe 4: HPAI-Status des B-Betriebes

Um die Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren von einem Pu-
tenbetrieb zum anderen analysieren zu kdnnen, ist die Eingrenzung der im Studiengebiet mog-
lichen Vektoren auf diejenigen, bei denen eine solche Ubertragung bereits zu Beginn der Ana-
lyse als nicht gegeben betrachtet werden kann, notwendig. Dies war im Rahmen dieser Studie
bei allen Vektoren der Fall, deren B-Betrieb innerhalb des Epidemie-Zeitraumes nicht von ei-
nem HPAI-Ausbruch betroffen war. Aufgrund der bereits in Abschnitt 2.1.4 und Abschnitt 5.2.1
erwahnten Charakteristika einer HPAI-Infektion bei Truthihnern sowie der Gewahrleistungs-
kontrollen eines flr die Gesundheit von Mensch und Tier unbedenklichen Schlachtgefliigels,
ist es aulerst unwahrscheinlich, dass in einem Betrieb zur gewerblichen Mast von Truthiihnern
eine fir die Analyse der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Vi-
ren relevanten Bestandsinfektion mit HPAI-Viren nicht festgestellt wird. Hieraus lasst sich
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schlussfolgern, dass der Ausschluss der Vektoren, bei deren B-Betrieb wahrend des Epide-
mie-Zeitraumes keine Infektion mit HPAI amtlich festgestellt wurde, zu keinen Auswirkungen
auf die Aussagekraft der Ergebnisse geflihrt hat.

5.2.5 Selektionsstufe 5: Molekularbiologischer Datenabgleich

Die verfligbaren HPAI-Virus-Reassortanten der Vektoren mit einer Vektordistanz < 3,0 km und
innerhalb des Epidemie-Zeitraumes HPAI-positivem A- und B-Betrieb wurden hinsichtlich ei-
ner Ubereinstimmung abgeglichen, weil bei einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Vi-
rus davon auszugehen ist, dass die Virus-Reassortante im A-Betrieb (Infektionsquelle) mit der
im B-Betrieb (Empfanger) tbereinstimmt.

Bei 3,52 % (n = 170) der Vektoren wurden unterschiedliche HPAI-Subtypen (H5N8 und H5N1)
nachgewiesen. Die hiervon betroffenen sechs Vektoren setzten sich aus vier Ausbruchsbetrie-
ben zusammen. Das Endergebnis zur Einschatzung der Wahrscheinlichkeit einer windvermit-
telten Ubertragung von HPAI-Viren wurde durch das Verwerfen der Vektoren mit unterschied-
lichen HPAI-Virus-Subtypen nicht beeinflusst, da die Erfullung der Ubrigen Expositionsbedin-
gungen unerheblich ist, wenn das nachgewiesene genetische Virus-Material einen Zusam-
menhang zwischen den Ausbrichen des A- und B-Betriebes ausschlie3t. Da die Replikation
bei Influenza-A-Viren nur innerhalb einer Wirtszelle erfolgen kann, ist eine derartige genetische
Veranderung des Virus-Genoms nicht wahrend eines rein mechanischen Transportes wie bei
einer windvermittelten Ubertragung moglich (Dou et al. 2018).

Bei 27,05 % (n = 170) der Vektoren konnte der HPAI-Virus-Subtyp oder -Reassortant des A-
oder B-Betriebes innerhalb der Analysen von King (2020) aufgrund ungeeignetem Probenma-
terial nicht nachgewiesen werden und stand flur die vorliegende Studie nicht zur Verfugung.
Das Verwerfen dieser Vektoren in Selektionsstufe 5 beeinflusste das Endergebnis der Analyse
zur Wahrscheinlichkeit der windvermittelten Ubertragung nur in geringem Male, da von den
betroffenen 46 Vektoren, nur zwei Vektoren den Selektionsprozess ohne weiteren Verwurfs-
grund durchlaufen hatten, wenn das genetische Material der HPAI-Viren zwischen den A- und
B-Betrieben Ubereingestimmt hatte.

5.2.6 Selektionsstufe 6: Bebauung in den Windschneisen

Die Windschneisen der Vektoren mit einer Vektordistanz < 3,0 km und innerhalb des Epide-
mie-Zeitraumes HPAI-positivem A- und B-Betrieb wurden hinsichtlich einer fir die windvermit-
telte Ubertragung von HPAI-Viren relevante, d.h. den Wind hemmende Bebauung und Bewal-
dung analysiert. Dabei ergab sich keine bebaute Flache, bei der im Rahmen dieser Studie eine
transmissionshemmende Wirkung zwischen den Betrieben angenommen wurde. Bei 13,9 %
der Ausbruchsbetriebe (n =36) betrug die als bebaut definierte Flache im 3,0 km-Radius
> 20 %. Dies spiegelt den geringen Anteil der Siedlungsflache wider, der laut Statistischem
Bundesamt im Landkreis Cloppenburg 7,2 % und im Landkreis Oldenburg 7,5 % betragt
(Niedersachsisches Landesamt fur Statistik 2007). Die Region der beiden Landkreise ist durch
ein mosaikahnliches Kulturlandschaftsmuster gekennzeichnet, dass aus kleinrdumigen, sich
abwechselnden Streusiedlungen sowie Wiesen, Weiden, Ackern und einzelnen Waldstiicken
besteht (Niedersachsisches Landesamt fir Statistik (NLS) und Niedersachsisches Institut fir
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Historische Regionalforschung e. V. (NIHR) 2007). Letztere nehmen im Landkreis Cloppen-
burg insgesamt 12,0 % und im Landkreis Oldenburg 17,5 % ein (Niedersachsisches
Landesamt flr Statistik 2007). Dies spiegelt den ermittelten Anteil der als bewaldet definierten
Flache wider, die im Rahmen der Studie bei 16,7 % der Ausbruchsbetriebe (n = 36) im
3,0 km-Radius > 20 % betrug.

5.2.7 Selektionsstufe 7: Bewaldung in den Windschneisen

Insgesamt wurden aufgrund als ,Wind hemmend* eingestufter bewaldeter Flachen zehn Vek-
toren mit einer Vektordistanz < 3,0 km und innerhalb des Epidemie-Zeitraumes HPAI-positi-
vem A- und B-Betrieb im Selektionsprozess im Worst-Case-Szenario verworfen
(2,09 %, n = 478). Diese bestanden aus acht Betrieben, von denen nur bei zwei A-Betrieben
im Rahmen des Best-Case-Szenarios eine Virus-Emission angenommen wurde. Selbst wenn
diese zehn (WCS) bzw. funf (BCS) Vektoren im Selektionsprozess die Expositionsbedingun-
gen der Selektionsstufen 8 bis 11 erfillt hatten, kann dennoch geschlussfolgert werden, dass
Selektionsstufe 7 (in der Windschneise zwischen Betrieb A und B des Vektors befindet sich
keine den Wind hemmende Bewaldung) auf das Endergebnis zur Einschatzung der Wahr-
scheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren nur geringen Einfluss ge-
habt hatte. Die Anzahl an Vektoren mit einer Vektordistanz < 3,0 km und innerhalb des Epide-
mie-Zeitraumes HPAI-positivem A- und B-Betrieb (n = 478), die nach Ablauf der Selektions-
stufen 1 und 2 den Selektionsprozess weiter durchlaufen, wurde durch Ubergehen der Selek-
tionsstufe 7 nur unwesentlich beeinflusst.

5.2.8 Selektionsstufe 8: Belequng der Betriebe im Epidemie-Zeitraum

Laut § 27 Absatz 1 GeflPestSchV wird nach amtlicher Feststellung der Gefligelpest bei einem
gehaltenen Vogel von der zustandigen Behérde um den Seuchenbestand zusatzlich ein den
Sperrbezirk umgebendes Beobachtungsgebiet festgelegt, dessen Radius gemeinsam mit dem
Sperrbezirk mindestens zehn Kilometer betragt. In diesem gilt ein Verbringungsverbot von ge-
haltenen Vogeln, frischem Fleisch von Geflugel und Federwild, Eiern sowie von Gefligel und
Federwild stammenden sonstigen Erzeugnissen sowie tierischen Nebenprodukten von Geflu-
gel, die ohne amtliche Genehmigung weder in noch aus einem Bestand verbracht werden
diurfen. Laut § 28 Absatz 1 und 2 GeflPestSchV kann die zustandige Behoérde Ausnahmen
vom Verbringungsverbot fur Gefligel genehmigen, wenn dieses ,unmittelbar zur Schlachtung
in eine von der zustandigen Behdrde bezeichnete Schlachtstatte im Beobachtungsgebiet [...]
verbracht wird [und] innerhalb von 24 Stunden vor dem Versand zur Schlachtung [...] klinisch
mit negativem Ergebnis auf Gefligelpest untersucht worden ist [...]“. Insbesondere als Folge
der Anwendung dieser Vorschriften war ab dem Tag der Feststellung der Geflugelpest in den
A-Betrieben eine deutliche Reduzierung der Belegungsdichte in den B-Betrieben, die maximal
3,0 km von den zugehérigen A-Betrieben entfernt lagen, ermittelbar. Vektoren mit einer Vek-
tordistanz < 3,0 km und HPAI-positivem oder HPAI-negativem B-Betrieb (n = 478) wiesen ei-
nen B-Betrieb auf, der innerhalb der Risikozeitraume 1 und 2 zu 24,68 % nicht, zu 46,23 %
teilweise und nur zu 29,08 % durchgehend mit Puten belegt war. Innerhalb des 3,0 km-Radius
um die H5Nx-positiven Betriebe war somit eine deutlich verminderte Anzahl an Putenbestan-
den vorhanden, die dem potentiellen Risiko einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Vi-
ren ausgesetzt waren. Die Anzahl an Vektoren wurde durch das Verwerfen der Vektoren mit
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unbelegtem B-Betrieb in Selektionsstufe 8 deutlich reduziert. Das Endergebnis zur Einschat-
zung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren wurde
dadurch jedoch nicht nachteilig beeinflusst, da die Belegung des B-Betriebes eine der Grund-
voraussetzungen fiir eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung darstellt.

Aus den Ergebnissen der Analyse zur Belegung der Betriebe innerhalb des Epidemie-Zeitrau-
mes kann geschlussfolgert werden, dass die massive Reduzierung potentiell exponierter Pu-
tenbestande im Umkreis der Ausbruchsbetriebe von 3,0 km im Rahmen der Tierseuchenbe-
kampfungsmalnahmen zu einer bedeutenden Verminderung der Wahrscheinlichkeit einer
moglichen windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren gefiihrt hat.

5.2.9 Selektionsstufe 9: Einfluss der Eingrenzung von Eintrags- und Risikozeitraumen

Die Inkubationszeit (Zeit von der Infektion bis zum Auftreten klinischer Symptome bzw. dem
Tod des Tieres) betragt bei infizierten Puten in der Regel 1 bis maximal 3 Tage (Friedrich-
Loeffler-Institut 2017b). Die Virus-Ausscheidung erfolgt beim Einzeltier Gber einen Zeitraum
von 7 bis 10 Tagen (Swayne 2008b), wobei in der symptomlosen Inkubationszeit Al-Virus nicht
oder nur in geringen Mengen ausgeschieden wird. Erst nach der Virus-Vermehrung im infizier-
ten Tier, die mit der Entwicklung starker klinischer Symptome einhergeht, kommt es zu einer
vermehrten Virus-Ausscheidung und damit zur Ansteckung weiterer Tiere bzw. zur Kontami-
nation der Umwelt (Friedrich-Loeffler-Institut 2017b). In gewerblichen gefligelhaltenden Be-
trieben, die eine grofRe Population — und insbesondere im Falle von Truthiihnern - hoch emp-
fanglicher Vogel auf kleinem Raum beherbergen, wird eine schnelle Ausbreitung des HPAI-
Virus innerhalb der Herde ermdéglicht, sodass innerhalb weniger Tage eine Herdendurchseu-
chung von bis zu 100 % erfolgen kann, wobei die Mortalitat und Letalitat ebenfalls bis zu 100 %
betragen kdnnen. Die Totung des Bestandes beendet die Virus-Vermehrung, fir die das le-
bende Tier notwendig ist. Aufgrund der unterschiedlichen Annahmen zur Anwesenheit von
infiziertem lebendem Gefllgel, Gefligelkadavern sowie des Kot-Einstreu-Gemisches bei je-
dem Vektor wurden zwei Risikozeitrdume definiert. Diese erfassen alle Tage, an denen eine
Virus-Belastung der Umwelt durch infiziertes Lebendgefliigel sowie die Bewegung von Kada-
vern oder des Kot-Einstreu-Gemisches auf den Betrieben angenommen werden kann. Beide
Risikozeitraume erfassen somit die Tage, an denen die Wahrscheinlichkeit einer windvermit-
telten Verbreitung angenommen werden kann, wobei das Risiko an Tagen, an denen sich
Tiere mit erkennbarer Klinik im Bestand befanden, als hoher eingeschatzt wird.

Als Eintragszeitraum wurde die Zeitspanne von zehn Tagen vor dem Kalenderdatum der amt-
lichen Feststellung der Geflugelpest im B-Betrieb bis zum Kalenderdatum der amtlichen Fest-
stellung der Geflligelpest im B-Betrieb definiert. Die Schatzungen der Inkubationszeit bei na-
turlichen Bestandsinfektionen reichen bei Hihnern und Puten von Ublicherweise 1-3 Tagen
bis zu einem Zeitraum von einer Woche (Stallknecht und Brown 2008). Der in dieser Studie
definierte Eintragszeitraum von zehn Tagen umfasst einen weiteren zeitlichen Umfang, um die
gréRtmogliche Erfassung an potentiellen Risikotagen fiir eine windvermittelte Ubertragung von
HPAI-Viren und somit eine konservative Schatzung zu ermdglichen.
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5.2.10 Selektionsstufe 10: Einteilung der Windrichtungen nach achtteiliger Windrose

5.2.10.1 Auswahl der winddatengebenden Wetterstationen

Als Basisdaten fir Windrichtung und —starke standen flunf Wetterstationen zur Verfiigung, die
zum hauptamtlichen Messnetz des Deutschen Wetterdienstes gehdren. Von diesen wurde,
anhand der berechneten Entfernung, die Wetterstation, die dem jeweiligen Ausbruchsbetrieb
am nachsten lag, fur die Datenubernahme ausgewahlt. Im Mittel stand die nachste Wettersta-
tion in einer Entfernung von 16,2 km zum jeweiligen Ausbruchsbetrieb, wobei die geringste
Distanz 7,3 km und die gréfte Distanz 29,6 km betrug. Lediglich bei einem Ausbruchsbetrieb
lag die zweitnachste Wetterstation nur 0,9 km weiter von den Stallungen entfernt. Bei allen
Ubrigen Betrieben mit HSNx-Nachweis war die zweitndchste Wetterstation mindestens 7,1 km
weiter entfernt als die am nachsten gelegene.

5.2.10.2 Gradbereiche der Windrichtung nach achtteiliger Windrose

Die von den Wetterstationen Gbernommenen stiindlich gemessenen Daten zur Windrichtung
lagen als Werte von 10 bis 360 Grad in Zehnerschritten vor. Um innerhalb des Selektionspro-
zesses den Abgleich von Windrichtung und Vektorpeilung zu vereinfachen und um die Wahr-
scheinlichkeit Gbereinstimmender Angaben zu erhéhen, wurden die urspriinglich vorliegenden
Werte in Grad in die Gradbereiche der achtteiligen Windrose umgewandelt. Diese stellt im
Vergleich zur 16- bzw. 32-teiligen Windrose eine eher grobe Einteilung der Himmelsrichtungen
dar. Die auf diese Weise erfolgte Zuordnung der Gradangaben in Gradbereiche kénnte zu
fehlenden Ubereinstimmungen in der Selektionsstufe 10 und somit zum ungewollten Aus-
schluss der betroffenen Vektoren gefihrt haben. Um den Einfluss auf das Endergebnis zur
Einschatzung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren zu
bestimmen, kénnten alternativ Gradbereiche angewendet werden, die individuell fir jede
Gradangabe definiert werden. Diese Variationsbreite kdnnte ausgehend von der Vektorpeilung
und angelehnt an die achtteilige Windrose beispielsweise 15 Grad betragen. Eine Uberpriifung
des Einflusses dieser Methode auf das Endergebnis zur Einschatzung der Wahrscheinlichkeit
einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren ist im Rahmen der hier vorgestellten Stu-
die mangels fehlender Ressourcen nicht erfolgt.

5.2.10.3 Soll-Windrichtung (Vektorpeilung) vs. Ist-Windrichtung

Die vom DWD tbernommenen Werte der stlindlichen Windrichtung innerhalb des Epidemie-
Zeitraumes wurden vor dem Einbringen in den Selektionsprozess auf Plausibilitat hinsichtlich
der zu erwartenden Hauptwindrichtung untersucht. Dabei entsprachen die Ergebnisse den in
der untersuchten Region typischen Windrichtungen mit primarer Hauptwindrichtung aus Sid-
west-West (Kappas 2003). Des Weiteren wurden die prozentualen Anteile der bereits den
Gradbereichen nach Beaufort zugeordneten Windrichtungen innerhalb des gesamten Epide-
mie-Zeitraumes den Peilungen aller Vektoren mit H5Nx-positiven A- und B Betrieben und einer
Vektordistanz < 3,0 km gegenubergestellt (Abschnitt 4.4.7.2 Abbildung 17). Hierbei ergab sich
eine Diskrepanz zwischen der Richtung des Windes, die flr den Transport vom A- zum
B-Betrieb eines Vektors erforderlich war (Soll-Windrichtung) und der Richtung des Windes, die
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tatsachlich gemessen wurde (Ist-Windrichtung). Durch Analyse der vektorindividuellen Zeit-
raume von -10 Tagen vor der Feststellung der Geflugelpest im A-Betrieb (Tag 0) bis +27 Tage
nach Feststellung der Geflugelpest im A-Betrieb (Tag 0) ergab sich, dass im Mittel 57,48 %
der Vektoren (n = 478) keinen Tag aufwiesen, der Uber mindestens eine Stunde verflgte, in
der die Windrichtung der Vektorpeilung entsprach. Hieraus ergibt sich die Schlussfolgerung,
dass auf Basis der zu Grunde liegenden Winddaten iber die Hélfte der méglichen Ubertra-
gungen von einem Ausbruchsbetrieb zu einem anderen Putenbetrieb innerhalb des
3,0 km-Radius nicht durch den windbedingten Eintrag von HPAI-Viren verursacht werden
konnte.

Die Abschatzung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren
von einem Betrieb zum anderen hinsichtlich kurzfristiger Windrichtungsanderungen (Béen)
war mit der in dieser Studie angewandten Methode nicht méglich, da die zur Analyse genutzten
Daten der Wetterstationen nur in stiindlichen Zeitabstanden vorlagen.

5.2.11 Selektionsstufe 11 und Sensitivitatsanalyse: Einfluss der Windstarkeselektion

Die von den Wetterstationen tGbernommenen stindlich gemessenen Daten zur Windstarke
lagen mit einem Bereich von 0,0 m/s bis 14,7 m/s vor. Um innerhalb des Selektionsprozesses
den Abgleich der Windstarke zu vereinfachen und um die Wahrscheinlichkeit Gibereinstimmen-
der Angaben zu erhéhen, wurden die urspringlich vorliegenden Werte in m/s in die Gradbe-
reiche nach Beaufort umgewandelt. Diese stellen im Vergleich zur den Einzelwerten in m/s
eine grobe Einteilung der Windstarke dar, da sie auf beobachtbaren Auswirkungen des Windes
basieren (Deutscher Wetterdienst (DWD) 2021; Fry 1967). Die auf diese Weise erfolgte Zutei-
lung in Gradbereiche kénnte zu fehlenden Ubereinstimmungen in Selektionsstufe 11 und so-
mit zum ungewollten Ausschluss der betroffenen Vektoren gefiihrt haben.

Um den Einfluss auf das Endergebnis zur Einschatzung der Wahrscheinlichkeit einer windver-
mittelten Ubertragung von HPAI-Viren zu bestimmen, wurden Sensitivitatsanalysen durchge-
fuhrt, in denen die Vektoren wahrend des Selektionsprozesses in Selektionsstufe 11 anhand
geringerer Windstarken als = 4 Bft selektiert wurden. Hierbei ergab sich nur ein unwesentlicher
Einfluss auf das Endergebnis zur Einschatzung der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten
Ubertragung von HPAI-Viren.

5.3 Wahrscheinlichkeit der windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung

Insgesamt wurden 16 Vektoren mit als ,bedingt wahrscheinlich“ eingestufter windvermittelter
HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B ermittelt. Bei diesen Vektoren wurden die
A-Betriebe aus den acht Ausbruchsbetrieben C-129, C-136, C-137, C-158-1, C-158-2, C-159,
C-160 und C-163 gebildet. Die Einstufung der windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung in
,bedingt wahrscheinlich® beruhte auf der angenommenen HPAI-Viren-Freisetzung in den be-
teiligten A-Betrieben durch infizierte Puten, deren Kadaver und das Kot-Einstreu-Gemisch. Da
die aus den Stallkarten ermittelten Mortalitatsraten der HPAI-positiven Herde(n) (n = 9) am
Tag der Feststellung der Gefliigelpest im Mittel bei 0,1 % (Minimum 0,0 %, Maximum 0,5 %)
lagen, wurde eine fir die windvermittelte Ubertragung ausreichende HPAI-Viren-Freisetzung
nicht angenommen. Die Tétung der Putenbestande erfolgte bei 7 von 8 dieser A-Betriebe noch
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am selben Tag wie die amtliche Feststellung der Geflligelpest und bei einem A-Betrieb bereits
einen Tag zuvor. Eine Steigerung der Mortalitdt um das Vielfache in diesen acht Betrieben
innerhalb der Stunden zwischen der letzten Kadaverzahlung am Tag vor der Tétung bis zur
Toétung ist unwahrscheinlich. Das Risiko einer windvermittelten Ubertragung von durch infi-
zierte Puten, Kadaver oder das Kot-Einstreu-Gemisch freigesetzten HPAI-Viren an den ermit-
telten Risikotagen wird als moglich, aber wenig wahrscheinlich abgeleitet.

Insgesamt wurden zwei Vektoren mit als ,,wahrscheinlich“ eingestufter windvermittelter
HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B ermittelt. Bei diesen Vektoren wurden die
A-Betriebe aus den zwei Ausbruchsbetrieben C-95 und C-127 gebildet. Die Einstufung der
windvermittelten HPAI-Virus-Ubertragung in ,wahrscheinlich“ beruhte auf der Annahme einer
Mortalitatsrate, die auf eine Durchseuchung der Herden und einer Kontamination der Kadaver
und des Kot-Einstreu-Gemisches schlielRen lieR, das zu einem Risiko hinsichtlich einer wind-
vermittelten Ubertragung von HPAI-Viren gefihrt haben konnte. Hierfiir lagen jedoch keine
Stallkarten vor, auf deren Grundlage eine Herdenmortalitat hatte berechnet werden kénnen.
Es bleibt somit offen, ob tatsachlich ausreichend Virus freigesetzt wurde, um den B-Betrieb zu
infizieren, auch wenn alle Gibrigen Voraussetzungen fir eine windvermittelte HPAI-Virus-Uber-
tragung erflllt waren. Bei A-Betrieb C-95 wurden zwei Risikotage ermittelt, die alle Bedingun-
gen erflllten. Diese fielen auf die Tage der Kadaverentsorgung sowie der Entfernung des Kot-
Einstreu-Gemisches aus den Stallungen. An beiden ermittelten Risikotagen wurden Risiko-
stunden mit Windstarken von 2-3 Bft erreicht. Sollte die Freisetzung von HPAI-Viren wahrend
der Kadaverentfernung aus den Stallungen sowie wahrend der Entmistung ausreichend und
die windvermittelte Verdriftung der HPAI-Viren in den Putenbestand des B-Betriebes C-137
erfolgreich verlaufen sein, so ist ein Zusammenhang zwischen den Infektionsgeschehen die-
ser beiden Betriebe denkbar. Bei A-Betrieb C-127 wurden drei Risikotage ermittelt, die alle
Bedingungen erfiillten. Am ersten Risikotag wurde durch den bestandsbetreuenden Tierarzt
der Verdacht einer Erkrankung mit hochpathogener aviarer Influenza geaulRert, da die Puten-
herde in der zum spateren Zeitpunkt H5Nx-betroffenen Stalleinheit drei verendete und sechs
kopfverdrehende Tiere zeigte und insgesamt ruhiger als gewohnt wirkte. Am zweiten ermittel-
ten Risikotag wurde die Gefligelpest amtlich festgestellt und der Putenbestand des Betriebes
der amtlichen Anordnung folgend getotet. Am dritten ermittelten Risikotag wurden die Kadaver
unschadlich beseitigt. Am ersten und dritten der ermittelten Risikotage wurden Risikostunden
mit Windstarken von 2-3 -Bft erreicht, wahrend am zweiten ermittelten Risikotag zusatzlich
auch Windstarken von = 4 Bft gemessen wurden. Sollte die Freisetzung von HPAI-Viren durch
die noch eingestallten Puten oder wahrend der Tétung und Kadaverentfernung ablaufenden
Prozesse ausreichend hoch und die windvermittelte Verdriftung der HPAI-Viren in den Puten-
bestand des B-Betriebes C-136 erfolgreich verlaufen sein, so ist ein Zusammenhang zwi-
schen den Infektionsgeschehen dieser beiden Betriebe denkbar.

Zusammengefasst wurde im Rahmen dieser Studie fur zwei der untersuchten Betriebskons-
tellationen mit einer maximalen Entfernung von 3,0 km zueinander eine direkte windvermittelte
HPAI-Virus-Ubertragung von Betrieb A zu Betrieb B als ,wahrscheinlich® und fir 16 Be-
triebskonstellationen als ,,bedingt wahrscheinlich“ eingestuft. Die in diesen Vektoren enthal-
tenen 15 Ausbruchsbetriebe traten unterschiedlich haufig als A-Betrieb oder B-Betrieb auf.
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Das bedeutet, dass Betriebe innerhalb der ermittelten mdglichen windvermittelten Infektions-
zusammenhange (18 Vektoren) ausschlielich als potentieller Emittent, ausschlieRlich als po-
tentieller Rezipient oder als potentieller Emittent und als potentieller Rezipient beteiligt gewe-
sen sein konnten, sofern tatséchlich eine windvermittelte Ubertragung von HPAI-Viren vorge-
legen hat.

Im Ergebnis wurden fir zwei HPAI-Ausbruchsbetriebe (C-136 und C-137) 1-3 Risikotage mit
als "wahrscheinlich" eingestufter windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung ermittelt. Dies ent-
spricht 5,4 % aller HPAI-Ausbriiche in putenhaltenden Wirtschaftsgefliigelbetrieben im unter-
suchten Studiengebiet innerhalb des Epidemie-Zeitraumes (n = 37). An den ermittelten Kalen-
dertagen wurden alle Voraussetzungen fiir eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung er-
fullt. Das Ausmal der moglichen HPAI-Virus-Emission in den potentiell HPAI-Virus-emittieren-
den Betrieben (C-95 und C-127) ist jedoch fraglich, da zur Einschatzung der Herdendurchseu-
chung keine Information im Form einer Stallkarte vorlag, aus der eine Mortalitat hatte abgelei-
tet werden kdnnen. Des Weiteren wurden fur neun HPAI-Ausbruchsbetriebe (C-95, C-112,
C-121, C-127, C-129, C-140, C-157, C-159 und C-169) 1-5 Risikotage mit als "bedingt wahr-
scheinlich" eingestufter windvermittelter HPAI-Virus-Ubertragung ermittelt. Dies entspricht
24,3 % aller HPAI-Ausbriche in putenhaltenden Wirtschaftsgefligelbetrieben im untersuchten
Studiengebiet innerhalb des Epidemie-Zeitraumes (n = 37). An den ermittelten Kalendertagen
waren alle Voraussetzungen fir eine windvermittelte HPAI-Virus-Ubertragung erflllt. Bei den
hierbei beteiligten A-Betrieben (C-129, C-136, C-137, C-158-1, C-158-2, C-159, C-160 und
C-163) ist allerdings fraglich, ob gentigend HPAI-Virus durch infizierte Puten, Kadaver oder
das Kot-Einstreu-Gemisch freigesetzt wurde, um ein Risiko fiir eine windvermittelte Ubertra-
gung von HPAI-Viren darzustellen.

Dies entsprache den Ergebnissen der modellbasierten Studien von Ypma et al. (2013) und
Ssematimba et al. (2012). Ypma et al. (2013) schatzen den Beitrag eines méglichen windver-
mittelten Mechanismus zur Gesamtmenge der Ausbreitung wahrend der von ihnen untersuch-
ten Ausbriche konservativ auf etwa 18 % und lieferten statistische Belege fur die Korrelation
zwischen Ausbreitungsrichtung der Influenza A (H7N7) und der Windrichtung zum Zeitpunkt
der Bestandsinfektion. Sie gaben jedoch keine Hinweise zu den Entfernungen der fir sie in
Frage kommenden Betriebskonstellationen. Ssematimba et al. (2012) stellten in ihrer modell-
basierten Analyse der Geflligelpestausbriiche in den Niederlanden im Jahr 2003 einen alleini-
gen windvermittelten Zusammenhang bei 24 % der Bestandsinfektionen her. Der von ihnen
untersuchte Distanzbereich von 25 km Ubersteigt den in dieser Studie analysierten maximalen
Radius der Ausbruchsbetriebe von 3,0 km um ein Vielfaches. Die Anzahl an Betriebskonstel-
lationen mit potentiellen Risikotagen fiir eine windvermittelte Ubertragung kénnte bei Verzicht
auf eine Eingrenzung der Distanz zwischen den potentiell zusammenhangenden Betrieben
hoéher ausfallen. Allerdings ist damit zu rechnen, dass die Infektiositat der luftgetragenen HPAI-
Viren mit zunehmender Wegstrecke durch den Einfluss von Umweltfaktoren (Temperatur, re-
lativer Luftfeuchte, UV-Strahlung, etc.) abnimmt (Cole und Cook 1998). Infolge der Konzent-
rationsabnahme mit zunehmender Entfernung zur Emissionsquelle (Schulz 2007; Schmidt und
Hoy 1996; Hartung 1992; Hillinger 1991; Muller und Wieser 1987) und der Einflisse durch
abiotische Faktoren wird das Potential der biologischen Wirkung von Bioaerosolen beeinflusst
und es ist fraglich, in welchen Abstanden zum Stall noch eine Infektion erfolgen kann (Clauf®
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2020; Schulz 2007).

Dass HPAI-Viren oder ihr Genom im unmittelbaren Umfeld betroffener Geflligelhaltungen
nachweisebar sind, wurde in zahlreichen Studien belegt (Scoizec et al. 2018; Torremorell et
al. 2016; Jonges et al. 2015; Schofield et al. 2005). HPAI-Virus-RNA wurde dabei bis zu
1000 m von den Stallungen gefunden (Torremorell et al. 2016). Der Nachweis von lebensfahi-
gem, d.h. infektidsem Virus konnte dagegen nur bis zu einer Entfernung von 100 m von den
Stallungen erbracht werden (Schofield et al. 2005). Eine statistisch signifikante Abnahme der
HPAI-Virus-Konzentration in den Luftproben zeigte sich bei den Versuchen bereits nach we-
nigen Hundert Metern Entfernung von den Stallgebauden (Scoizec et al. 2018; Torremorell et
al. 2016; Jonges et al. 2015). Der Ausbreitung von in der Abluft von Stéllen vorhandenen po-
tentiell mit HPAI-Virus-kontaminierten Staubpartikeln ist von deren Eigensinkgeschwindigkeit
abhangig, die durch ihre GréRe bestimmt wird (Gross 1998). Dabei beguinstigen geringe Wind-
starken die zeitnahe Ablagerung und Anreicherung am Boden und héhere Windgeschwindig-
keiten den Abtransport auch Uber weitere Strecken, der jedoch mit einer Vermischung mit
,sauberen® Luftschichten und einer dadurch bedingten Konzentrationsverdiinnung einhergeht
(Gross 1998). Jede Art von ,Unregelmafigkeit” im Gelande (Gebaude, Baume, Hecken 0.4.)
beeinflusst dabei zusatzlich die Strémungsrichtung der Luftmasse in Bodennahe (Gross 1998).
Die Dauer des windgestiitzten Transports, die zuriickgelegte Entfernung sowie die Uberle-
bensfahigkeit und Infektiositat der transportierten Erreger wird u.a. beeinflusst von der Zusam-
mensetzung und GroRe der mit HPAI-Virus-kontaminierten Partikel (Fakalstaub, Federn, Ein-
streumaterial) (Torremorell et al. 2016; Zuo et al. 2013; Stilianakis und Drossinos 2010; Xie et
al. 2007; Austin et al. 1979). Torremorell et al. (2016) lieferten bei ihren Untersuchungen zur
Plausibilitat der Aerosolubertragung des HPAI-Virus H5N2 wahrend der Frihjahrsausbriche
2015 im Mittleren Westen der USA Belege fir die Ablagerung von HPAI-Viren auf den Ober-
flachen in der Umgebung infizierter Stallungen. Sie stellten die Hypothese auf, dass die Abluft
HPAl-infizierter Stalle moglicherweise eine relevante Quelle fur die Kontamination der Ober-
flachenumgebung sein konnte, die die Verbreitung zwischen den Stéllen oder Farmen beglins-
tigt. Sie schlussfolgerten, dass Gegenstande wie Schuhe, Kleidung, Fahrzeuge und andere
Materialien, die durch die Ablagerung von HPAI-Virus-kontaminierten Partikeln verunreinigt
und zwischen den Betrieben ausgetauscht werden, zur regionalen Verbreitung der Viren bei-
getragen haben kénnten. Die gemeinsame Nutzung von Personal und Ausristung zwischen
Betrieben wurde in zahlreichen Studien als bedeutsam fiir die primare Einschleppung der
HPAI in einen Gefligelbestand identifiziert (Guinat et al. 2020; Gonzales et al. 2017; Probst et
al. 2012; Alexander et al. 2010; Cecchinato et al. 2008; Manvell et al. 2008).

In der hier vorgestellten Studie lagen auf Grundlage der Checklisten zur Uberpriifung der Bio-
sicherheit bei den beteiligten Betrieben unter den Vektoren, deren windvermittelte Ubertragung
von HPAI-Viren als ,wahrscheinlich“ bzw. ,bedingt wahrscheinlich“ bewertet wurde, Hinweise
auf Licken in den Biosicherheitsmallinahmen vor, die neben der Windroute ebenfalls die Ein-
trage in die Bestande erklaren kénnten. Die deskriptive sowie statistische Analyse der ,,Check-
listen zur Biosicherheit® ergab bei den Ausbruchsbetrieben Hinweise auf das erhdhte Risiko
eines HPAI-Eintrages, wenn Fahrzeuge, Maschinen oder Gegenstande Uberbetrieblich ge-
nutzt und nicht oder unzureichend vor bzw. nach der Nutzung gereinigt und desinfiziert wur-
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den. Des Weiteren wurden bei mindestens einem Viertel der HPAI-positiven Betriebe die Hal-
tung weiteren Viehs auf dem Betriebsgelande, Mangel in der nicht wildvogelsicheren Lagerung
von Einstreu und Gegenstanden mit Geflligelkontakt sowie im Kadavermanagement hinsicht-
lich der Schwarz-Weil3-Trennung festgestellt. Die insgesamt in der Checkliste festgestellten
Mangel unterschieden sich hinsichtlich der Landkreiszugehérigkeit und des Vorkommens ei-
nes HPAI-Ausbruches in den Betrieben. Hierbei ergaben sich die Mangel in allen Bereichen
mit unterschiedlichen Haufungen. ,Die” einzelne gesetzlich vorgeschriebene oder empfohlene
BiosicherheitsmalRnahme, deren Missachtung den Groldteil der Ausbriiche erklaren konnte,
konnte im Rahmen der hier vorgestellten Studie nicht ermittelt werden. Daraus ergibt sich die
Annahme, dass die Eintragsursachen der hochpathogenen aviaren Influenza in die Betriebe
so divers waren wie die betrieblichen Strukturen selbst (Swayne 2008b).
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6 Zusammenfassung

Retrospektive Analyse der Biosicherheit und der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten
Ubertragung von hochpathogenen avidren Influenzaviren zwischen putenhaltenden Betrieben
in Nordwestdeutschland

Wahrend der Epidemie der hochpathogenen aviaren Influenza (HPAI) waren in Deutschland
2016/2017 auffallig haufig mastputenhaltende Wirtschaftsgeflligelbetriebe in den niedersach-
sischen Landkreisen Cloppenburg und Oldenburg betroffen. In diesen Landkreisen ist die
Dichte der Putenhaltungen besonders hoch. Aufgrund der auffalligen raumlichen und zeitli-
chen Haufung der Ausbriiche wurde eine windvermittelte Ubertragung von HPAI-Viren zwi-
schen betroffenen putenhaltenden Betrieben als mdgliche Einschleppungsursache diskutiert.

Im Rahmen dieser Studie wurde die Biosicherheit der Betriebe hinsichtlich méglicher Zusam-
menhange zum Seuchenausbruch und die mdgliche HPAI-Virus-Verbreitung durch windver-
mittelte Ubertragung zwischen betroffenen Putenbetrieben in den Landkreisen Cloppenburg
und Oldenburg wahrend der Gefllgelpest-Epidemie 2016/2017 untersucht.

Von allen innerhalb des Epidemie-Zeitraumes registrierten Putenhaltungen wurden veterinar-
amtlich erhobene Daten aufgearbeitet und analysiert, die mit Hilfe der niedersachsischen
»Checkliste zur Biosicherheit Pute* von den zustéandigen Veterinaramtern erhoben worden wa-
ren. Es erfolgte eine univariable Analyse, wobei das Vorkommen von HPAI im Betrieb mit
anderen die Biosicherheit betreffenden Variablen getestet wurde. Nach der Uberprifung auf
Korrelation untereinander erfolgte eine multivariable Analyse mittels logistischer Regression.
Dabei wurden als Risikofaktoren Aspekte im Betriebsmanagement ermittelt, die mit dem Auf-
treten der Geflligelpest im Bestand assoziiert waren. Diese beziehen sich auf die Art und Hau-
figkeit der Gesundheitskontrollen des Tierbestandes sowie auf den Einsatz von landwirtschaft-
lichen Nutzfahrzeugen auf mehreren Betriebsstandorten und die Anzahl der Putenstalle pro
Betrieb. Einige der ermittelten Risikofaktoren in den BiosicherheitsmaRnahmen bestanden
auch noch nach dem Ende der Epidemie.

Zur Analyse der Wahrscheinlichkeit einer windvermittelten Ubertragung von HPAI-Viren wurde
jede mdgliche Konstellation zwischen den Betrieben, bestehend aus dem potentiell HPAI-Vi-
rus-emittierenden und dem potentiell HPAI-Virus-empfangenden Betrieb, in mehreren Selek-
tionsschritten auf rdumliche, zeitliche, virusgenetische und die Windverhaltnisse betreffende
Bedingungen geprift. Fur jede Betriebskonstellation wurden individuelle Worst- und Best-
Case-Szenarien betrachtet. Diese unterschieden sich beziglich der angenommenen Virus-
Emission im potentiell Virus-emittierenden Betrieb. Es wurden alle betriebsindividuellen Risi-
kotage, an denen potentiell HPAI-infizierte Puten, deren Kadaver oder potentiell HPAI-Virus-
kontaminiertes Einstreugemisch in den Betrieben vorhanden war, die die Quelle einer Virus-
Emission hatten darstellen kénnen. In einem Worst-Case-Szenario wurde in allen potentiell
Virus-emittierenden Betrieben an allen potentiellen Risikotagen von maximaler HPAI-Virus-
Emission ausgegangen, in einem Best-Case-Szenario nur bei denjenigen, die aufgrund der
Fallzahlenanalyse der HPAI-positiven Herden als HPAI-Virus-emittierend eingestuft wurden.
Im Ergebnis wurde bei zwei (5,4%) der 37 HPAI-Ausbriiche eine windvermittelte Ubertragung
von HPAI-Virus als ,wahrscheinlich“ und bei neun (24,3%) HPAI-Ausbrichen als ,bedingt
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wahrscheinlich® eingestuft. Die Ergebnisse lassen die Schlussfolgerung zu, dass in 29,3 % der
Falle im untersuchten Gebiet eine windvermittelte Ubertragung von HPAI-Viren zwischen be-
troffenen Putenhaltungen moéglich war.

Die Ergebnisse der Studie zeigen, dass die Windlbertragung als alleinige Ursache fur das
Geflugelpestgeschehen in putenhaltenden Betrieben der Landkreise Cloppenburg und Olden-
burg in den Jahren 2016/2017 ausscheidet. Dagegen waren bestimmte Defizite in den Biosi-
cherheitssystemen in Ausbruchsbetrieben auch nach dem Ende der Epidemie statistisch sig-
nifikant haufiger nachweisbar als in Betrieben ohne Ausbruch.
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7 Summary

Retrospective analysis of biosecurity and the likelihood of wind-mediated transmission of
highly pathogenic avian influenza viruses between turkey farms in north-west Germany

During the epidemic of highly pathogenic avian influenza (HPAI) in Germany in 2016/2017,
commercial turkey farms in the districts of Cloppenburg and Oldenburg in Lower Saxony were
affected with striking frequency. The density of turkey farms is particularly high in these
districts. Due to the conspicuous spatial and temporal accumulation of HPAI outbreaks, wind-
mediated transmission of HPAI viruses between affected turkey farms was discussed as a
possible cause of introduction.

In this study, the biosecurity of the farms was investigated with regard to possible links to the
disease outbreak and the possible HPAI virus spread by wind-mediated transmission between
affected turkey farms in the districts of Cloppenburg and Oldenburg during the 2016/17 avian
influenza epidemic analysed.

Data recorded from all turkey farms registered within the epidemic period were processed and
analysed. The data had been collected by the responsible veterinary officials with the help of
the "Checklist for turkey biosecurity" of the German federal state of Lower Saxony. A
univariable analysis was carried out, whereby the occurrence of HPAI on the farm was tested
for an association with biosecurity-related variables. After checking for correlation, a
multivariable analysis using logistic regression was performed. This identified aspects of farm
management, which were associated with the incidence of avian influenza in the flocks, as
potential risk factors. These relate to the type and frequency of health checks of the livestock
and the use of farm vehicles on several farm sites and the number of stables per holding.
Some of the identified risk factors in the biosecurity measures persisted after the end of the
epidemic.

To analyse the probability of wind-mediated transmission of HPAI viruses, each possible
constellation between farms, consisting of the potential HPAI virus-emitting and the potential
HPAI virus-receiving farm, was tested in several selection steps for spatial, temporal, virus-
genetic and wind conditions. For each farm constellation, individual worst- and best-case
scenarios were considered. These differed with regard to the assumed HPAI virus emission in
the potentially HPAI-virus-emitting farm. All farm-specific risk days were examined, on which
potentially HPAI-infected turkeys, their carcasses or potentially HPAI virus-contaminated litter
mixture were present on the farms, which could have been the source of virus emission. In a
worst-case scenario, maximum virus emission was assumed in all potentially HPAI virus-
emitting farms on all potential risk days, in a best-case scenario only for those farms that were
classified as HPAI virus-emitting based on the case number analysis of the HPAI-positive
flocks. As a result, wind-mediated transmission of HPAI virus was classified as "likely" in two
(5.4%) of the 37 HPAI outbreaks and "conditionally likely" in nine (24.3%) HPAI outbreaks. The
results allow the conclusion that wind-mediated transmission of HPAI virus between affected
turkey holdings was possible in 29.3% of the cases in the area studied.
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The results of the study show that wind transmission can be ruled out as the sole cause of
epidemiologically linked HPAI outbreaks in turkey farms in the districts of Cloppenburg and
Oldenburg in 2016/2017. In contrast, certain deficits in the biosecurity systems were
statistically significantly more frequently detectable in outbreak farms than in farms without an
outbreak, even after the end of the epidemic.
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10.1 Teilstudie 1: Retrospektive Analyse der Biosicherheit in Putenbetrieben

10.1.1 Inhalt der Checklisten zur Biosicherheit in gefliigelhaltenden Betrieben

Tabelle 26: Inhalt der Checklistenvariablen und -variablenauspragungen sowie basisgebenden Rechtsgrundlagen nach Themenkomplexen mit vorangestelltem Tabellenschema

VNr.

10

11

12

15

Themenkomplex

V.a.

Rechtsgrundlage

Frage ungekiirzt
Variablenname (VARIABLENNAME in statistischer Auswertung)
Antwort (Variablenauspragung)

GIVIE

Rechtsgrundlage/Empfehlung
erfullt/nicht erflllt

VNr. = Variablennummer
G/V/IE = Gesetz/Verordnung/Empfehlung

Betriebsstruktur

Rechtsgrundlage

Wie viele Stélle gehoren zum Betrieb?
Anzahl Tierstallungen (FARM_SIZE_1)
(Zahl)

keine

Wie viele Tiere konnen maximal im Betrieb gehalten werden? (numerisch)
Anzahl Tierplatze (numerisch) (FARM_SIZE_2)
(Zahl)

keine

Wie viele Tiere konnen maximal im Betrieb gehalten werden? (kategorial)
Anzahl Tierplatze (kategorial) (FARM_SIZE_3)

Die maximale Anzahl der Tierplatze des Betriebes betragt: 1-1000 (1).

Die maximale Anzahl der Tierplatze des Betriebes betragt: 1001-2000 (2).

Die maximale Anzahl der Tierplatze des Betriebes betragt: ...-... (3-75).

Die maximale Anzahl der Tierplatze des Betriebes betragt: 75001 bis 76000 (76).

3-75
76

keine

In welcher Betriebsart werden die Tiere gehalten (Stall, Freiland, Sonstiges)?
Haltungsart (FARM_TYPE)
Die eingestallten Puten werden im Stall gehalten (1).

Die eingestallten Puten werden im Stall mit anschliefiendem Kaltscharrraum gehalten (2).
Die eingestallten Puten werden im Stall mit anschlieRendem Freilandauslauf gehalten (3).

-

keine
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16

37

—

23

31

35

36

24

Zu welchem Nutzen werden die Tiere gehalten (Elterntiere, Aufzucht, Mast)? keine
Haltungsnutzen (FLOCK_USE)

Die gehaltenen Puten werden zu Aufzuchtszwecken gehalten (1). 1

Die gehaltenen Puten werden zu Mastzwecken gehalten (2). 2

Die gehaltenen Puten werden zu Aufzuchts- und Mastzwecken gehalten (3). 3

Welches Geschlecht haben die eingestellten Tiere? keine
Geschlecht aktueller Bestand (FLOCK_SEX)

Der Bestand besteht aus mannlichen Puten (1). 1

Der Bestand besteht aus weiblichen Puten (2). 2

Der Bestand besteht aus méannlichen und weiblichen Puten (3). 3

Wird im Betrieb nach dem Rein-Raus-System verfahren? Empfehlung
Rein-Raus-System Betrieb (FARM_ALLIN)

Nein, es erfolgt kein Rein-Raus-System im Betrieb (0). 0 | nicht erfillt
Ja, es erfolgt ein Rein-Raus-System im Betrieb (1). 1 | erfullt

Wird je Stalleinheit nach dem Rein-Raus-System verfahren? Empfehlung
Rein-Raus-System je Stalleinheit (STABLE_ALLIN)

Nein, es erfolgt kein Rein-Raus-System je Stall (0). 0 | nicht erfillt
Ja, es erfolgt ein Rein-Raus-System je Stall (1). 1 | erfullt

Ist der Bestand belegt? keine
Belegung aktuell (FLOCK_FULL_EMPTY)

Der Bestand ist zum Zeitpunkt der Erfassung nicht mit Puten belegt (0). 0

Der Bestand ist zum Zeitpunkt der Erfassung mit Puten belegt (1). 1

Ist eine Stallkarte (nach Gefliigelpestverordnung § 2 Abs. 2 Nr. 3) vorhanden? GeflPestSchV § 2
Stallkarte vorhanden (FLOCK_MAP)

Nein, es sind keine Stallkarten vorhanden (0). 0 | nicht erfillt
Ja, es sind Stallkarten vorhanden (1). 1 |erflllt

Ist ein Bestandsregister vorhanden? GeflPestSchV § 2
Bestandsregister vorhanden (FLOCK_REGISTER)

Nein, es ist kein Bestandsregister vorhanden (0). 0 | nicht erfillt
Ja, es ist ein Bestandsregister vorhanden (1). 1 | erfullt

Sind die Ein- und Ausgénge zu den Stallungen gegen unbefugten Zutritt gesichert? GeflPestSchV § 5
Sicherung Ein-/Ausgéange (STABLE_ENTRY)

Nein, die Ein- und Ausgange zu den Stallungen sind nicht gegen unbefugten Zutritt gesichert (0). 0 | nicht erfillt
Ja, die Ein- und Ausgénge zu den Stallungen sind gegen unbefugten Zutritt gesichert (1). 1 | erfullt
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74

18

19

20

21

Ist die Auslaufhaltung gegen das Betreten unbefugter Personen gesichert?
Sicherung Auslauf (ENCLOSURE)

Nein, die Auslaufhaltung ist nicht gegen das Betreten unbefugter Personen gesichert (0).
Ja, die Auslaufhaltung ist gegen das Betreten unbefugter Personen gesichert (1).

GeflPestSchV § 6 und § 13

nicht erfillt
erfallt

Werden/wird sonstige/sonstiges Tiere/Vieh gehalten?

Haltung sonstiges Vieh (FARM_ANIMALS)

Nein, es werden keine anderen Tiere (Vieh) auf dem Betriebsgelande gehalten (0).
Ja, es werden andere Tiere (Vieh) auf dem Betriebsgelande gehalten (1).

keine

Werden gleichzeitig Enten und Ganse gehalten?

Haltung Enten/Ganse (FARM_DUCKS)

Nein, es werden gleichzeitig keine Enten und/oder Ganse auf dem Betriebsgelande gehalten (0).
Ja, es werden gleichzeitig Enten und/oder Ganse auf dem Betriebsgeldnde gehalten (1).

-

keine

Verfiigt der Betreiber des Betriebes liber weitere Betriebsstatten zum Zeitpunkt der Erhebung?
Betriebsstatten weitere vorhanden (FARM_OWNER_BARNS_1)

Nein, es sind keine weiteren Betriebsstatten des Betreibers vorhanden (0).

Ja, es sind weitere Betriebsstatten des Betreibers vorhanden (1).

-

keine

Uber wie viele weitere Betriebsstitten verfiigt der Betreiber des Betriebes zum Zeitpunkt der Erhebung noch?
Betriebsstatten weitere Anzahl (FARM_OWNER_BARNS_2)
(Zahl)

Zahl

keine

Uber wie viele weitere Betriebsstitten verfiigt der Betreiber des Betriebes zum Zeitpunkt der Erhebung noch?
Betriebsstatten weitere Anzahl (FARM_OWNER_BARNS_3)

Der Betreiber des Betriebes verfligt Giber keine weitere Betriebsstatte (0).

Der Betreiber des Betriebes verfiigt Gber eine weitere Betriebsstatte (1).

Der Betreiber des Betriebes verfiigt Giber zwei weitere Betriebsstatten (2).

Der Betreiber des Betriebes verflgt Uber drei und mehr weitere Betriebsstatten (3).

WN -0

keine

Gehort der in der BSC genannte Betrieb zur RWS Agrarveredlung GmbH & Co KG?
Betrieb Zugehorigkeit RWS (FARM_OWNER_BARNS_4)

Nein, der Betrieb gehort nicht zur RWS Agrarveredlung GmbH & Co. KG (0).

Ja, der Betrieb gehort zur RWS Agrarveredlung GmbH & Co. KG (1).

-

keine
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28

30

32

26

27

29

33

34

Gesundheitskontrolle und Friiherkennung V.a. | Rechtsgrundlage
Werden Eigenkontrollen durchgefiihrt? GeflSalmoV § 34a
Eigenkontrollen Durchfiihrung (FLOCK_CONTROL)

Nein, Eigenkontrollen werden nicht durchgefiihrt (0). 0 | nicht erflllt

Ja, Eigenkontrollen werden durchgefihrt (1). 1 |erflllt

Werden die Verluste je Tag eingetragen? GeflPestSchV § 2
Verluste je Tag eingetragen (FLOCK_DAILY_DEAD)

Nein, die taglichen Verluste werden nicht eingetragen (0). 0 | nicht erflllt

Ja, die taglichen Verluste werden eingetragen (1). 1 | erfullt

Werden hygienebedingte Leerzeiten eingehalten? GflSalmoV Anl. zu § 2 Abs 1
Leerzeiteneinhaltung vorhanden (FLOCK_IDLE_YESNO)

Nein, hygienebedingte Leerzeiten werden nicht eingehalten (0). 0 | nicht erfillt

Ja, hygienebedingte Leerzeiten werden eingehalten (1). 1 | erfullt
GeflPestSchV § 4 Al-Verdacht V.a. | Rechtsgrundlage
Waren Untersuchungen nach Gefliigelpestverordnung § 4 erforderlich? GeflPestSchV § 4
US nach GeflPestSchV § 4 erforderlich (FLOCK_GPVO4_YESNO_1)

Nein, Untersuchungen nach GPVO § 4 waren nicht erforderlich (0). 0 | nicht erfllt

Ja, Untersuchungen nach GPVO § 4 waren erforderlich (1). 1 | erfullt

Wurden geeignete Untersuchungen (serologische/virologische) nach Gefliigelpestverordnung § 4 durchgefiihrt? GeflPestSchV § 4
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt (FLOCK_GPVO4_YESNO_2)

Nein, geeignete Untersuchungen (serologische/virologische) nach GPVO § 4 wurden nicht durchgefihrt (0). 0 | nicht erfllt

Ja, geeignete Untersuchungen (serologische/virologische) nach GPVO § 4 wurden durchgefihrt (1). 1 |erflllt
Werden/wurden erforderliche Proben von dem erméachtigen Tierarzt genommen? GeflPestSchV § 4
Probennahme durch Tierarzt (FLOCK_CONTROL_VET)

Nein, Probenentnahmen erfolgen/erfolgten nicht durch den ermachtigten Tierarzt (0). 0 | nicht erfillt

Ja, Probenentnahmen erfolgen/erfolgten durch den ermachtigten Tierarzt (1). 1 |erflllt

Gab es innerhalb von 24 Stunden Verluste von mehr als zwei Prozent (ab 100 Tiere)? GeflPestSchV § 4
Verluste > 2 % / 24 h (Bestand ab 100 Tiere) vorhanden (FLOCK_LOSS_FROM100)

Nein, innerhalb von 24 Stunden traten keine Verluste von mehr als zwei Prozent in einem Bestand ab 100 Tieren auf (0). 0 | nicht erfillt

Ja, innerhalb von 24 Stunden traten Verluste von mehr als zwei Prozent in einem Bestand ab 100 Tieren auf (1). 1 | erfullt

Gab es innerhalb von 24 Stunden Verluste von mehr als drei Tieren (bis 100 Tiere)? GeflPestSchV § 4
Verluste > 3 Tiere / 24h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden (FLOCK_LOSS_TO100)

Nein, Innerhalb von 24 Stunden traten keine Verluste von mehr als drei Tieren bei einem Bestand von bis zu 100 Tieren auf (0). 0 | nicht erfillt

Ja, innerhalb von 24 Stunden traten Verluste von mehr als drei Tieren bei einem Bestand von bis zu 100 Tieren auf (1). 1 | erfullt
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Zeigt sich eine erhebliche Verdnderung der Gewichtszunahme? GeflPestSchV § 4
Gewichtszunahme erhebliche Verdnderung vorhanden (FLOCK_WEIGHT)

Nein, es gab keine erhebliche Veranderung der Gewichtszunahme zum Negativen. Die Tiere nehmen wie erwartet zu (0). 0 | nicht erflllt

Ja, es gab eine erhebliche Veranderung der Gewichtszunahme zum Negativen. Die Tiere nehmen weniger zu als erwartet (1). 1 |erflllt

Vorraum und Hygieneschleuse V.a. | Rechtsgrundlage
Ist in jedem Stall ein Vorraum mit der Méglichkeit zum Umziehen, zum Wechseln der Schuhe, zum Hande waschen und GeflPestSchV § 6
zum Reinigen und Desinfizieren von Geratschaften vorhanden?

Vorraum je Stall vorhanden (ANTEROOM_YESNO)

Nein, es ist nicht in jedem Stall ein Vorraum mit Méglichkeit zum Umziehen, Schuhwechsel, Hindewaschen und Reinigen und 0 | nicht erfullt
Desinfizieren von Geratschaften vorhanden (0).

Ja, es ist in jedem Stall ein Vorraum mit Mdglichkeit zum Umziehen, Schuhwechsel, Handewaschen und Reinigen und Desinfi- 1 erfillt

zieren von Geratschaften vorhanden (1).

Ist ein Umkleideraum vorhanden? Empfehlung
Umkleideraum je Stall vorhanden (CHANGEROOM_CLOTHES)

Nein, ein Umkleideraum ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, ein Umkleideraum ist vorhanden (1). 1 | erfullt

Ist im Betrieb eine Hygieneschleuse mit Moglichkeit um Umziehen, zum Wechseln der Schuhe, zum Hande waschen GflSalmoV Anl. zu § 2 Abs. 1
und zum Reinigen und Desinfizieren von Geratschaften vorhanden?

Hygieneschleuse je Stall vorhanden (CHANGEROOM_YESNO)

Nein, im Betrieb ist keine Hygieneschleuse mit Moglichkeit zum Umziehen, Schuhwechsel, Hindewaschen sowie Reinigen und 0 | nicht erfillt
Desinfizieren von Geratschaften vorhanden (0).

Ja, im Betrieb ist eine Hygieneschleuse mit Moglichkeit zum Umziehen, Schuhwechsel, Handewaschen sowie Reinigen und 1 | erfullt

Desinfizieren von Geratschaften vorhanden (1).

Kann die Hygieneschleuse nass gereinigt und desinfiziert werden? GflSalmoV Anl. zu § 2 Abs. 1
Hygieneschleuse R+D moglich (CHANGEROOM_CLEANDES)

Nein, die Hygieneschleuse kann nicht nass gereinigt und desinfiziert werden (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, die Hygieneschleuse kann nass gereinigt und desinfiziert werden (1). 1 |erflllt

Wird die Trennung in eine reine und eine unreine Seite durch geeignete MaBnahmen (Schuhdesinfektion, eigene GflSalmoV Anl. zu § 2 Abs. 1
Schuhe und Kittel fiir jeden Stall, etc.) direkt vor dem Stall sichergestellt, wenn sich die Hygienesschleuse nicht direkt

vor dem Zugang zum Stall befindet?

Trennung Schwarz-WeiR (CHANGEROOM_CUT)

Nein, die Hygienesschleuse befindet sich nicht direkt vor dem Zugang zum Stall Die Trennung in reine und unreine Seite wird 0 | nicht erfillt

nicht durch geeignete MaRnahmen direkt vor dem Stall sichergestellt (0).

Ja, die Hygienesschleuse befindet sich nicht direkt vor dem Zugang zum Stall Die Trennung in reine und unreine Seite wird 1 |erflllt

durch geeignete MaRRnahmen direkt vor dem Stall sichergestellt (1).
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Ist das vorhandene Desinfektionsmittel wirksam gegen Gefliigelpestviren, gepriift, gelistet und hat das Verwendbar- Empfehlung
keitsdatum nicht iiberschritten?

Desinfektionsmittel Al-Virus-wirksam (CHANGEROOM_DESSTUFF)

Nein, das vorhandene Desinfektionsmittel erflllt eine oder mehrere der folgenden Punkte nicht: Wirksam gegen Gefligelpestvi- 0 | nicht erflllt

ren, geprift, gelistet, Verwendbarkeitsdatum nicht tberschritten (0).

Ja, das vorhandene Desinfektionsmittel erfiillt alle der folgenden Punkte: Wirksam gegen Geflligelpestviren, geprift, gelistet, 1 |erflllt
Verwendbarkeitsdatum nicht Uberschritten (1).

Ist eine betriebsbereite Einrichtung zum Waschen der Hande vorhanden? GeflPestSchV § 6
Einrichtung Handereinigung vorhanden (CHANGEROOM_HANDS)

Nein, eine betriebsbereite Einrichtung zum Waschen der Hande ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erflllt

Ja, eine betriebsbereite Einrichtung zum Waschen der Hande ist vorhanden (1). 1 |erflllt

Ist eine Einrichtung zur Desinfektion der Schuhe ist vorhanden? GeflPestSchV § 6
Einrichtung Schuhdesinfektion vorhanden (CHANGEROOM_SHOES)

Nein, eine Einrichtung zur Desinfektion der Schuhe ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, eine Einrichtung zur Desinfektion der Schuhe ist vorhanden (1). 1 | erfullt
Schutzkleidung V.a. | Rechtsgrundlage
Ist bestandseigene Schutzkleidung oder Einwegkleidung vorhanden? GeflPestSchV § 6
Schutzkleidung durch Betrieb gestellt (PROT_WEAR_YESNO)

Nein, bestandseigene Schutzkleidung oder Einwegkleidung ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, bestandseigene Schutzkleidung oder Einwegkleidung ist vorhanden (1). 1 |erflllt

Betreten betriebsfremde Personen die Stallungen nur mit betriebsinterner Schutzkleidung? GeflPestSchV § 5
Stallzutritt nur mit Schutzkleidung durch Betrieb gestellt (PROT_WEAR_EX)

Nein, betriebsfremde Personen betreten die Stallungen nicht mit betriebsinterner Schutzkleidung (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, betriebsfremde Personen betreten die Stallungen mit betriebsinterner Schutzkleidung (1). 1 | erfullt

Bringen die Ausstallfirmen gereinigte und desinfizierte Schutzkleidung mit und ziehen diese im Betrieb vor der Tatig- GeflPestSchV § 5
keit an?

Schutzkleidung durch Fremdfirma gestellt und genutzt (WEAR_EXT_CLEANDES_BU)

Nein, die Mitarbeiter der Ausstallfirma bringen keine gereinigte und desinfizierte Schutzkleidung mit, die sie vor Tatigkeit im Be- 0 | nicht erfillt

trieb anziehen (0).

Ja, die Mitarbeiter der Ausstallfirma bringen gereinigte und desinfizierte Schutzkleidung mit, die sie vor Tatigkeit im Betrieb an- 1 |erflllt

ziehen (1).
Die Ausstallung erfolgt nicht durch eine Fremdfirma (2).
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Wird die Kleidung nach dem Ausstallen im Betrieb ausgezogen und libernimmt die Ausstallfirma die Reinigung und
Desinfektion der Schutzkleidung?

GeflPestSchV § 5

Schutzkleidung durch Fremdfirma entsorgt/R+D (WEAR_EXT_CLEANDES_AU)

Nein, die Mitarbeiter der Ausstallfirma ziehen die Kleidung im Betrieb nicht aus und die Ausstallfirma Gbernimmt nicht deren Rei- 0 | nicht erfullt

nigung und Desinfektion oder Entsorgung (0).

Ja, die Mitarbeiter der Ausstallfirma ziehen die Kleidung im Betrieb aus und die Ausstallfirma ibernimmt deren Reinigung und 1 |erflllt
Desinfektion oder Entsorgung (1).

Die Ausstallung erfolgt nicht durch eine Fremdfirma (2).

Stellt der Tierhalter sicher, dass die Personen gereinigte und desinfizierte Kleidung tragen? GeflPestSchV § 5
Sicherstellung Tierhalter Stallzutritt mit Schutzkleidung (WEAR_INT_CLEANDES)

Nein, der Tierhalter stellt nicht sicher, dass die bei der Ein- und Ausstallung beteiligten Personen gereinigte und desinfizierte 0 | nicht erfillt
Kleidung tragen (0).

Ja, der Tierhalter stellt sicher, dass die bei der Ein- und Ausstallung beteiligten Personen gereinigte und desinfizierte Kleidung 1 | erfullt

tragen, auch wenn eine Fremdfirma dabei beteiligt ist (1).

Wird die Schutzkleidung nach dem Gebrauch umgehend gereinigt und desinfiziert und genutzte Einwegkleidung tiber GeflPestSchV § 5
die schwarze Miilltonne entsorgt?

Schutzkleidung Entsorgung/R+D nach Nutzung (PROT_WEAR_CLEANDES)

Nein, nach dem Gebrauch wird die Schutzkleidung nicht umgehend gereinigt und desinfiziert oder iber die schwarze Miilltonne 0 | nicht erfillt
entsorgt (0).

Ja, nach dem Gebrauch wird die Schutzkleidung umgehend gereinigt und desinfiziert oder iber die schwarze Miilltonne entsorgt 1 |erflllt

(1)

Stellt der Tierhalter sicher, dass die Kleidung nach dem Ausstallen umgehend gereinigt und desinfiziert wird? GeflPestSchV § 5
Sicherstellung Tierhalter R+D Schutzkleidung nach Ausstallung (WEAR_INT_CLEANDES_AU)

Nein, der Tierhalter stellt nicht sicher, dass die Kleidung nach dem Ausstallen umgehend gereinigt und desinfiziert oder entsorgt 0 | nicht erfiillt

wird (0).

Ja, der Tierhalter stellt sicher, dass die Kleidung nach dem Ausstallen umgehend gereinigt und desinfiziert oder entsorgt wird. 1 |erflllt

Dies erfolgt entweder durch den Tierhalter selbst oder durch eine Fremdfirma (1).

Schutz vor Keimeintrag V.a. | Rechtsgrundlage
Wird das Futter wildvogelsicher gelagert? GeflPestSchV § 3
Lagerung Futter wildvogelsicher (FARM_FOOD_BIRDSAFE)

Nein, das Futter ist nicht wildvogelsicher gelagert (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, das Futter ist wildvogelsicher gelagert (1). 1 |erflllt

Wird die Einstreu wildvogelsicher gelagert (allseitig geschlossene Halle, durch Netze oder Planen gesicherte offene GeflPestSchV § 3
Hallenseite, Rundballenmiete mit Folie und Vogelschutznetz, Lagerung im Stall, andere: beschreiben).

Lagerung Einstreu wildvogelsicher (FARM_LITTER_BIRDSAFE)

Nein, die Einstreu ist nicht wildvogelsicher auf dem Betriebsgeléande gelagert (0). 0 | nicht erfillt

Ja, die Einstreu ist wildvogelsicher auf dem Betriebsgelande gelagert (1). 1 |erfillt

Die Einstreu ist nicht auf diesem Betriebsgelande gelagert (2).
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Werden die Gegenstande, mit denen Gefliigel in Beriihrung kommen kann, wildvogelsicher gelagert (Treibhilfen, Ein-

streumaschinen, Krankenstallgitter)?

GeflPestSchV § 3

Lagerung Gegenstinde mit Gefliigelkontakt wildvogelsicher (FARM_STUFF_BIRDSAFE)

Nein, die Gegensténde, die mit dem Gefligel in Beriihrung kommen, sind nicht wildvogelsicher gelagert (0). 0 | nicht erflllt

Ja, die Gegenstande, die mit dem Geflligel in Berlihrung kommen, sind wildvogelsicher gelagert (1). 1 |erflllt

Werden die eingesetzten Geratschaften nach jeder Ein- und Ausstallung gereinigt und desinfiziert? GeflPestSchV § 6
Geréate R+D nach Ein-/Ausstallung (FARM_STUFF_CLEANDES_USE)

Nein, die eingesetzten Geratschaften werden nicht nach jeder Ein- bzw. Ausstallung gereinigt und desinfiziert (0). 0 | nicht erfillt

Ja, die eingesetzten Geratschaften werden nach jeder Ein- bzw. Ausstallung gereinigt und desinfiziert (1). 1 |erflllt

Werden die Stallungen und deren Einrichtungen nach jeder Ausstallung gereinigt und desinfiziert? GeflPestSchV § 6
Stallungen und Einrichtung R+D nach Ein-/Ausstallung (STABLE_STUFF_CLEANDES_OUT)

Nein, die Stallungen und deren Einrichtungen werden nicht nach jeder Ausstallung gereinigt und desinfiziert (0). 0 | nicht erfllt

Ja, die Stallungen und deren Einrichtungen werden nach jeder Ausstallung gereinigt und desinfiziert (1). 1 | erfullt

Sind die Abluftschachte von schwerkraftgeliifteten Stallen senkrecht abgegittert? Empfehlung
Abluftschachte Gitterung senkrecht (STABLE_AIRVENTIDUCT)

Nein, Abluftschachte von schwerkraftgelifteten Stéllen sind nicht senkrecht abgegittert (0). 0 | nicht erfillt

Ja, Abluftschachte von schwerkraftgellfteten Stéllen sind senkrecht abgegittert (1). 1 | erfullt

Wo wird die Einstreu gelagert? keine

Lagerung Einstreu Ort (FARM_LITTER_PLACE)

Die Einstreu wird in einer Halle oder Scheune gelagert (1). 1

Die Einstreu wird im Stall gelagert (2). 2

Die Einstreu wird in einer Miete gelagert (3). 3

Die Einstreu wird an einem anderen Ort als Halle, Scheune, Stall oder Miete gelagert (4). 4

Welche Art der Einstreu wird verwendet? keine

Art der Einstreu (FARM_LITTER_TYPE)

Als Einstreu wird Stroh verwendet (1). 1

Als Einstreu wird Spane verwendet (2). 2

Fahrzeuge V.a. | Rechtsgrundlage
Werden betriebseigene (Viehtransport-)Fahrzeuge eingesetzt? GeflPestSchV § 6
Nutzung Fahrzeuge betriebseigen (VEC_OWN_YESNO)

Nein, es werden keine eigenen (Vieh-)Transportfahrzeuge eingesetzt (0). 0 | nicht erfillt

Ja, es werden eigene (Vieh-)Transportfahrzeuge eingesetzt (1). 1 |erflllt

Werden Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Geratschaften iiberbetrieblich eingesetzt? GeflPestSchV § 6
Nutzung Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften liberbetrieblich (VEC_OVER_YESNO)

Nein, Fahrzeuge, Maschinen und Gerate werden nicht liberbetrieblich eingesetzt (0). 0 | nicht erfillt

Ja, Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Geratschaften werden liberbetrieblich eingesetzt (1). 1 | erfullt
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Werden iiberbetrieblich eingesetzte Fahrzeuge, Maschinen und Geréte vor der Abgabe an den anderen Betrieb gereinigt
und desinfiziert?

GeflPestSchV § 6

Nutzung Fahrzeuge/Maschinen/Geratschaften liberbetrieblich, R+D vor Nutzung (VEC_OVER_CLEANDES_BU)

Nein, Fahrzeuge, Maschinen und Gerate werden Uberbetrieblich eingesetzt und nicht vor Abgabe an den anderen Betrieb gerei- 0 | nicht erflllt

nigt und desinfiziert (0).

Ja, Fahrzeuge, Maschinen und Gerate werden iberbetrieblich eingesetzt und vor Abgabe an den anderen Betrieb gereinigt und 1 |erflllt

desinfiziert (1).

Werden Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Geratschaften liberbetrieblich eingesetzt, jedoch nach jeder Benutzung GeflPestSchV § 6
gereinigt und desinfiziert?

Nutzung Fahrzeuge/Maschinen/Geréatschaften liberbetrieblich, R+D nach Nutzung (VEC_OVER_CLEANDES_AU)

Nein, Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Gerate werden Uberbetrieblich eingesetzt und nicht nach jeder Benutzung gereinigt 0 | nicht erflllt

und desinfiziert (0).

Ja, Fahrzeuge, Maschinen und sonstige Gerate werden Uberbetrieblich eingesetzt und nach jeder Benutzung gereinigt und des- 1 |erflllt

infiziert (1).

Werden die Fahrzeuge unmittelbar nach jedem Transport gereinigt und desinfiziert? GeflPestSchV § 6
Fahrzeuge R+D nach Transport (VEC_CLEANDES_ATRANS)

Nein, die Fahrzeuge werden nicht unmittelbar nach jedem Transport gereinigt und desinfiziert (0). 0 | nicht erfllt

Ja, die Fahrzeuge werden unmittelbar nach jedem Transport gereinigt und desinfiziert (1). 1 | erfullt

Ist der Waschplatz zum Reinigen und Desinfizieren der Fahrzeuge befestigt? GeflPestSchV § 6
Waschplatz fiir R+D Fahrzeuge befestigt (FARM_WASHAREA)

Nein, der Waschplatz zum Reinigen und Desinfizieren der Fahrzeuge ist nicht befestigt (0). nicht erfullt

Ja, der Waschplatz zum Reinigen und Desinfizieren der Fahrzeuge ist befestigt (1). erflllt

Ist eine Auffanggrube fiir Waschwasser vorhanden? GeflPestSchV § 6
Auffanggrube fiir Waschwasser vorhanden (FARM_PIT_YESNO)

Nein, eine Auffanggrube fiir Waschwasser ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, eine Auffanggrube fiir Waschwasser ist vorhanden (1). 1 |erflllt

Erfolgen die Reinigung und Desinfektion der Fahrzeuge iiber Dritte? keine

Fahrzeuge R+D durch Dritte (VEC_WASHER)

Nein, die Reinigung und Desinfektion der Fahrzeuge erfolgt nicht tber Dritte (0). 0

Ja, die Reinigung und Desinfektion der Fahrzeuge erfolgt tber Dritte (1). 1

Teilweise, die Reinigung und Desinfektion der Fahrzeuge erfolgt auch Gber Dritte (2). 2

Wird der Verladeplatz nach jeder Ein- und Ausstallung gereinigt und desinfiziert? GeflPestSchV § 6
Verladeplatz R+D nach Ein-/Ausstallung (FARM_LOAD_CLEANDES)

Nein, der Verladeplatz wird nicht nach jeder Ein- und Ausstallung gereinigt und desinfiziert (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, der Verladeplatz wird nach jeder Ein- und Ausstallung gereinigt und desinfiziert (1). 1 |erflllt
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Schadnagerbekdampfung V.a. | Rechtsgrundlage
Wird eine Schadnagerbekampfung durchgefiihrt? GeflPestSchV § 6
Schadnagerbekdampfung vorhanden (ROD_ANTI_YESNO)

Nein, es wird keine Schadnagerbekdmpfung durchgefiihrt (0). 0 | nicht erflllt

Ja, es wird eine Schadnagerbekdmpfung durchgefiihrt (1). 1 |erflllt

Wird die Schadnagerbekampfung durch eine Fachfirma durchgefiihrt? GeflPestSchV § 6
Schadnagerbekdampfung durch Fachfirma (ROD_ANTI_FIRM)

Nein, die Schadnagerbekampfung wird nicht durch eine Fachfirma durchgefiihrt (0). 0 | nicht erflllt

Ja, die Schadnagerbekampfung wird durch eine Fachfirma durchgefihrt (1). 1 |erflllt

Wird die Schadnagerbekampfung durch den Tierhalter selbst durchgefiihrt? GeflPestSchV § 6
Schadnagerbekdmpfung durch Tierhalter (ROD_ANTI_OWN)

Nein, der Tierhalter fihrt die Schadnagerbekampfung nicht selbst durch (0). 0 | nicht erfillt

Ja, der Tierhalter fihrt die Schadnagerbekampfung selbst durch (1). 1 | erfullt

Wird die Schadnagerbekampfung dokumentiert? GeflPestSchV § 6
Schadnagerbekdmpfung dokumentiert (ROD_ANTI_DOC)

Nein, die Schadnagerbekampfung wird nicht dokumentiert (0). 0 | nicht erfillt

Ja, die Schadnagerbekampfung wird dokumentiert (1). 1 |erflllt

Werden die Kéderboxen regelméaBig kontrolliert? GeflPestSchV § 6
Koderboxen regelméaBig kontrolliert (ROD_BAIT_CONTROL)

Nein, die Kdderboxen werden nicht regelmagig kontrolliert (0). 0 | nicht erfillt

Ja, die Kdderboxen werden regelmaRig kontrolliert (1). 1 |erflllt

Sind ausreichend Koéderboxen vorhanden? GeflPestSchV § 6
Koéderboxen ausreichend vorhanden (ROD_BAIT_ENOUGH)

Nein, es sind nicht ausreichend Kéderboxen vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, es sind ausreichend Kéderboxen vorhanden (1). 1 | erfullt

Sind die Koderboxen mit Kédern beschickt? GeflPestSchV § 6
Koderboxen ausreichend beschickt (ROD_BAIT_FEED)

Nein, die Kéderboxen sind nicht ausreichend mit Kédern beschickt (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, die Koderboxen sind ausreichend mit Kddern beschickt (1). 1 | erfullt

Ist ein Schadnagerbefall ersichtlich? keine
Schadnagerbefall ersichtlich (ROD_EXIST)

Ja, ein Schadnagerbefall ist ersichtlich (0). 0

Nein, Schadnagerbefall ist nicht ersichtlich (1).

N
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Kadavermanagement V.a. | Rechtsgrundlage
Sind separate Sammelbehalter fiir Kadaver fiir jede Stalleinheit (z.B. Schubkarre) vorhanden? GeflPestSchV § 6
Sammelbehilter je Stall vorhanden (CAD_STABLE)

Nein, separate Sammelbehélter fir Kadaver sind nicht in jeder Stalleinheit vorhanden (0). 0 | nicht erflllt

Ja, separate Sammelbehalter fiir Kadaver sind in jeder Stalleinheit vorhanden (1). 1 |erflllt

Es ist kein Sammelbehalter flir Kadaver notwendig (2). 2 |erflllt

Werden die Kadaver "ausgeschleust”, also moglichst nicht durch den Hygieneraum aus dem Tierbereich entfernt? Empfehlung
Kadaverentfernung nicht durch Hygieneraum (CAD_TRANS)

Nein, die Kadaver werden nicht "ausgeschleust" und durch den Vorraum (Hygieneschleuse) aus dem Tierbereich verbracht (0). 0 | nicht erfillt

Ja, die Kadaver werden "ausgeschleust" und nicht durch den Vorraum (Hygieneschleuse) aus dem Tierbereich verbracht (1). 1 |erflllt

Liegt der Kadavercontainerstellplatz stallfern, sodass das VTN-Fahrzeug weder auf den Hof noch in Stallndhe fahren GeflPestSchV § 6
muss?

Kadavercontainerstellplatz stallfern (CAD_FARAWAY)

Nein, der Stellplatz fiir den Kadavercontainer befindet sich nicht stallfern, sodass das VTN-Fahrzeug den Hof oder in die Nahe 0 | nicht erflllt

der Stallungen fahren muss (0).

Ja, der Stellplatz fiir den Kadavercontainer befindet sich stallfern, sodass das VTN-Fahrzeug nicht auf den Hof oder in die Nahe 1 | erfullt

der Stallungen fahren muss (1).

Der Stellplatz fir den Kadavercontainer ist nicht benannt. Der Abholplatz fir den Kadavercontainer ist stallfern gelegen (2). 2 | erflllt

Ist ein geschlossener und auslaufsicherer Kadavercontainer vorhanden? GeflPestSchV § 6
Kadavercontainer geschlossen und auslaufsicher (CAD_SAFE)

Nein, ein geschlossener und auslaufsicherer Kadavercontainer ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfillt

Ja, ein geschlossener und auslaufsicherer Kadavercontainer ist vorhanden (1). 1 | erfullt

Ist eine Kiihlung des Kadaverbehilters bis zur Abholung der Kadaver vorhanden? GeflPestSchV § 6
Kadavercontainer mit Kiihlung vorhanden (CAD_COOL)

Nein, eine Kiihlung bis zur Abholung der Kadaver ist nicht vorhanden (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, eine Kuhlung bis zur Abholung der Kadaver ist vorhanden (1). 1 | erfullt

Wird der Kadaverbehilter nach jeder Tierkorperabholung gereinigt und desinfiziert? TierNebG § 10
Kadavercontainer R+D nach Abholung (CAD_CLEANDES)

Nein, der Kadavercontainer wird nicht nach jeder Tierkérperabholung gereinigt und desinfiziert (0). 0 | nicht erfiillt

Ja, der Kadavercontainer wird nach jeder Tierkérperabholung gereinigt und desinfiziert (1). 1 |erflllt

GeflPestSchV: Verordnung zum Schutz gegen die Geflligelpest
GflSalmoV: Verordnung zum Schutz gegen bestimmte Salmonelleninfektionen beim Haushuhn und bei Puten
TierNebG: Tierische Nebenprodukte-Beseitigungsgesetz
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10.1.2 Deskriptive Analyse der Checklisten

Tabelle 27: Anzahl und prozentualer Anteil der Betriebe je Variable und Untergruppe mit Biosicherheitsdefiziten

n=| 276 | 163 27 78 8 276 | 163 27 78 8 241 35
4] [} o o
2 o o @ o = S| o o
2 |8 |2 |9 Sc|8s |8 82|38 |35
5D 52| 8 | 3§ Ep|lsp|lEs |58 |E |5
23|23 |%p|0p| | 03|23 |02 8P |0,.|d.
(= o S o 3 o > S - C L C© = 3 L 3 = S L ©
° 29| >0 | 22| 52 c| 9| 02 82| c2|%c|oc
2, 82|28 |56 | 25|g0|E8|28 (5| 235|202
2o | Do | 8o | P3| 23|F2 | 50 (G2 52| G2 | S |Be
*32 cO|l 20 | cO0O| 20 59| 20| 90| 20| 90O | oo OV
mZ | xo|x0|x0| xol8L| To| Fo|l T Fol 2 T2
55|25 25|25 25|55 85|85 |88|52|585|85
Sa|Zz | Zx|Zx|Zc|d2 |8 | || 2T |E2d |
5 |E5 2525|2555 /55(355 35 55]|3558/|568
RS| R | R | R2 | R 8z |80 |ga|ga | ga]eD |83
= c = = = = = c = = = c
VNr Variablenkurzbezeichnung < 3 <E|<E|<E|<E]|< 3 <E|<E|<E|<E]|< 3 < 3
Betriebsstruktur
1 kein Rein-Raus-System je Betrieb 11 10 1 0 0 3,99 | 6,13 | 3,70 [ 0,00 | 0,00 | 4,15 | 2,86
23 kein Rein-Raus-System je Stalleinheit 149 | 122 26 1 0 53,99 | 74,85 | 96,30 | 1,28 | 0,00 | 51,04 | 74,29
35 keine Stallkarte vorhanden 1 1 0 0 0 0,36 | 0,61 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,41 | 0,00
36 kein Bestandsregister vorhanden 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 J 0,00 | 0,00
24 keine Sicherung der Ein-/Ausgange 2 2 0 0 0 0,72 | 1,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,83 | 0,00
74 keine Sicherung des Auslaufs 2 2 0 0 0 0,72 | 1,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,83 | 0,00
2 gleichzeitige Haltung weiteren Viehs 61 30 8 21 2 22,10 | 18,40 | 29,63 | 26,92 | 25,00 | 21,16 | 28,57
3 gleichzeitige Haltung Enten/Ganse 3 2 1 0 0 1,09 | 1,23 | 3,70 { 0,00 | 0,00 | 0,83 | 2,86
Gesundheitskontrolle und Fritherkennung
28 keine Durchflhrung von Eigenkontrollen 12 11 1 0 0 4,35 | 6,75 | 3,70 | 0,00 | 0,00 | 4,56 | 2,86
30 kein Eintrag der Verluste je Tag 3 3 0 0 0 1,09 | 1,84 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 1,24 | 0,00
32 keine Einhaltung der Leerzeiten 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
GeflPestSchV § 4 Al-Verdacht
26 US nach GeflPestSchV § 4 war erforderlich 39 22 7 10 0 14,13 | 13,50 | 25,93 | 12,82 | 0,00 | 13,28 | 20,00
27 US nach GeflPestSchV § 4 wurde durchgefihrt 59 37 11 10 1 21,38 | 22,70 | 40,74 | 12,82 | 12,50 | 19,50 | 34,29
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29 Probennahme erfolgte durch Tierarzt 199 100 16 75 8 72,10 | 61,35 | 59,26 | 96,15 | 100,00 72,61 | 68,57
33 Verluste > 2 % / 24 h (Bestand ab 100 Tiere) vorhanden 33 24 7 2 0 11,96 | 14,72 |1 25,93 | 2,56 | 0,00 | 10,79 | 20,00
34 Verluste > 3 Tiere / 24 h (Bestand bis 100 Tiere) vorhanden| 27 15 10 2 0 9,78 | 9,20 | 37,04 | 2,56 | 0,00 | 7,05 |28,57
38 erhebliche Veranderung der Gewichtszunahme vorhanden 24 16 7 1 0 8,70 | 9,82 | 2593 | 1,28 | 0,00 | 7,05 |20,00
Vorraum/Hygieneschleuse

39 kein Vorraum je Stall vorhanden 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 } 0,00 | 0,00
41 kein Umkleideraum je Stall vorhanden 61 15 0 41 5 2210 | 9,20 | 0,00 | 52,56 | 62,50 | 23,24 | 14,29
46 keine Hygieneschleuse je Stall vorhanden 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
40 keine R+D der Hygieneschleuse mdglich 5 4 0 0 1 1,81 | 2,45 [ 0,00 | 0,00 | 12,50 | 1,66 | 2,86
42 keine ,schwarz-weil3* Trennung 1 0 0 1 0 0,36 | 0,00 | 0,00 | 1,28 | 0,00 J 0,41 | 0,00
45 Desinfektionsmittel nicht Al-Virus-wirksam 18 16 1 1 0 6,52 | 9,82 | 3,70 | 1,28 [ 0,00 | 7,05 | 2,86
43 keine Einrichtung zur Handereinigung vorhanden 2 0 0 1 1 0,72 | 0,00 | 0,00 | 1,28 | 1250 |} 0,41 | 2,86
44 keine Einrichtung zur Schuhdesinfektion vorhanden 4 1 0 3 0 1,45 | 0,61 | 0,00 | 3,85 | 0,00 1,66 | 0,00
Schutzkleidung

49 Schutzkleidung nicht durch Betrieb gestellt 2 2 0 0 0 0,72 | 1,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 J 0,83 | 0,00
48 Stallzutritt nicht mit betriebseigener Schutzkleidung 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
g;niciztutzkleldung wird nicht durch Fremdfirma gestellt und 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
50 Schutzkleidung nicht durch Fremdfirma entsorgt/R+D 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 J 0,00 | 0,00
52_ keine Slch_erstellung durch Tierhalter, dass Stallzutritt nur 27 o5 > 0 0 978 [1534 | 7.41 | 0,00 | 000 | 1037 | 571

mit Schutzkleidung

47 keine Entsorgung/R+D der Schutzkleidung nach Nutzung 1 0 0 0 1 0,36 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 12,50 | 0,00 | 2,86
53 keine Sicherstellung durch Tierhalter: R+D Schutzkleidung 26 23 > 1 0 942 [1411] 741 | 128 | 000 | 9.96 | 571

nach Ausstallung

Schutz vor Keimeintrag

4 Futter nicht wildvogelsicher gelagert 2 2 0 0 0 0,72 | 1,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 } 0,83 | 0,00

5 Einstreu nicht wildvogelsicher gelagert 80 60 9 9 2 28,99 | 36,81 | 33,33 | 11,54 | 25,00 | 28,63 | 31,43
;;aGgeSr?nstande mit Geflligelkontakt nicht wildvogelsicher o5 19 4 0 2 9.06 | 11,66 | 14,81 0,00 | 2500 | 7,88 | 17,14
14 keine R+D der Gerate nach jeder Ein-/Ausstallung 4 3 1 0 0 1,45 | 1,84 | 3,70 | 0,00 | 0,00 | 1,24 | 2,86

2_5 keine R+D der Stallungen und Einrichtung nach > 0 0 0 072 | 123 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,83 | 0,00

Ein-/Ausstallung

22 Abluftschachte nicht senkrecht gegittert 33 3 0 27 3 11,96 | 1,84 | 0,00 | 34,62 | 37,50 | 12,45 | 8,57
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Fahrzeuge

55 Nutzung betriebsfremder (Viehtransport-)Fahrzeuge 36 30 6 0 0 13,04 | 18,40 | 22,22 | 0,00 | 0,00 | 12,45 | 17,14
ggnZa;:trzeuge/Maschlnen/Geratschaften Uberbetrieblich 25 0 0 23 > 906 [ 000 | 0,00 | 29.49 | 2500 | 9,54 | 571

57 Fahrzeu.ge/Maschlnen/Geratschaften Uberbetrieblich 08 91 7 0 0 3551 | 55,83 | 25,93 | 0,00 | 0,00 | 37,76 | 20,00
genutzt, keine R+D davor

56 Fahrzeu.ge/Maschlnen/Geratschaften Uberbetrieblich 137 117 16 4 0 4964 [7178 | 5926 | 513 | 0,00 |5021 | 45,71
genutzt, keine R+D danach

54 keine R+D der Fahrzeuge nach dem Transport 12 10 2 0 0 435 | 6,13 | 7,41 | 0,00 | 0,00 | 4,15 | 5,71

17 Waschplatz fiir R+D Fahrzeuge ist nicht befestigt 2 1 1 0 0 0,72 | 0,61 | 3,70 | 0,00 | 0,00 | 0,41 | 2,86

9 Auffanggrube fiir Waschwasser ist nicht vorhanden 1 0 1 0 0 0,36 | 0,00 | 3,70 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 2,86

8 keine R+D des Verladeplatzes nach der Ein-/Ausstallung 1 1 0 0 0 0,36 | 0,61 | 0,00 | 0,00 | 0,00 J 0,41 | 0,00

Schadnagerbekdampfung

63 keine Schadnagerbekampfung 0 0 0 0 0 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 § 0,00 | 0,00

61 keine Schadnagerbekampfung durch Fachfirma 34 12 1 19 2 12,32 | 7,36 | 3,70 | 24,36 | 25,00 | 12,86 | 8,57

62 keine Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 204 126 18 54 6 73,91 | 77,30 | 66,67 | 69,23 | 75,00 | 74,69 | 68,57
60 keine Dokumentation der Schadnagerbekdmpfung 2 2 0 0 0 0,72 | 1,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,83 | 0,00
64 keine regelmafRige Kontrolle der Kéderboxen 2 1 0 0 1 0,72 | 0,61 | 0,00 | 0,00 | 12,50 | 0,41 | 2,86
65 nicht ausreichend Kéderboxen vorhanden 6 1 0 3 2 217 | 0,61 | 0,00 | 3,85 | 25,00 | 1,66 | 5,71

67 Schadnagerbefall ersichtlich 1 1 0 0 0 0,36 | 0,61 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,41 | 0,00
66 Koderboxen nicht ausreichend beschickt 3 2 0 0 1 1,09 | 1,23 | 0,00 [ 0,00 | 12,50 | 0,83 | 2,86
Kadavermanagement

72 kein Sammelbehalter je Stall vorhanden 41 31 5 2 3 14,86 | 19,02 | 18,52 | 2,56 | 37,50 | 13,69 | 22,86
73 Kadaverentfernung erfolgt durch Hygieneraum 5 5 0 0 0 1,81 | 3,07 | 0,00 [ 0,00 | 0,00 | 2,07 | 0,00
70 Kadavercontainerstellplatz nicht stallfern 29 19 1 5 4 10,51 | 11,66 | 3,70 | 6,41 | 50,00 | 9,96 | 14,29
71 Kadavercontainer nicht geschlossen und auslaufsicher 8 4 2 2 0 290 | 245 | 7,41 | 256 | 0,00 | 2,49 | 5,71

69 Kadavercontainer ohne Kihlung 36 18 3 13 2 13,04 | 11,04 | 11,11 | 16,67 | 25,00 | 12,86 | 14,29
68 keine R+D des Kadavercontainers nach der Abholung 84 53 10 20 1 30,43 | 32,52 | 37,04 | 25,64 | 12,50 | 30,29 | 31,43
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10.1.3 Modelle

Tabelle 28: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 1 (full model)

Logistische Regression:

P (Wald’'s Test)

Modell 1 (full model) Schatzung | Standardfehler z-Wert‘Pr(>|z|) crude OR‘ORUQS‘ ORo095 adj. OR ORu95‘ OR095‘ P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 84
Intercept -5,6244 | 2,1831-2,5760| 0,0100
Rein-Raus-System je Stalleinheit -30,2753 4061,3396 | -0,0070 | 0,9941| 0,0000 0,0000 Inf 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9940
US nach GeflPestSchV § 4 1,7062 1,3017 | 1,3110| 0,1899| 14,2200 1,6900 | 119,8600 55100 | 0,4300 | 70,6300 0,1900
durchgefiihrt
Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 16,0916 2884.4510 | 0,0060 | 0,9956| 14.6700| 3.1100| 69,1700 | 9738444.2000 | 0,0000 Inf 0,9960
100 Tiere) vorhanden
Gewichtszunahms erebliche 14,4798 288,4510 | -0,0050 | 0,9960| 16,7500 | 3,4900 | 80,3300 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9960
Veranderung vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften 0,9795 0,9267 | 1,0570| 0,2905| 6,8200| 1,5400| 30,2000 2,6600 | 0,4300 | 16,3800 0,2910
Uberbetrieblich, R+D nach Nutzung
?;Tﬁgﬂ:?erbekampfung durch 0,9491 1,0293 | 0,9220| 0,6265| 54500 1,2900| 22,9300 2.5800 | 0,3400 | 19,4200 0,3560
Anzahl Tierstallungen 0,4879 0,5610 | 0,9640| 0,3350|  1,0900 | 0,6100| 1,9800 1,6800 | 0,6000 | 4,3900 0,3350
Nullabweichung 57,2040 bei 83 Freiheitsgraden
Residualabweichung 34,5240 bei 76 Freiheitsgraden
AIC-Wert 50,5243
Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen 19 Farblegende:
Log-likelihood -17,2622 groBter p-Wert
Nummer der Beobachtungen 84 verworfene Variablen
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Tabelle 29: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 2

Modell 2

Logistische Regression:

el N P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: NA
Intercept -6,4493 | 2,1942-2,9390 | 0,0033
Rein-Raus-System je Stalleinheit 16,1071 1885,8989 [ -0,0090 | 0,9932| 0,0000 | 0,0000 Inf| 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9930
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 2,0982 1,0970 | 1,7350 | 0,0828| 16,7100 2,0100]138,7300| 8,1500 | 0,7600 | 87,2800 0,0830
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,8402 0,9816 | 1,8750| 0,0608| 12,0300 2,7500| 52,6700 6,3000 | 0,9200 | 43,1200 0,0610
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften Uberbe- 0,8186 0,9015 | 0,9080| 0,3639] 5,1700| 1,3100| 20,3300 2,0270 | 0,3900 | 13,2700 0,3640
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 0,9417 0,9925| 0,9490| 0,3427| 4,7100 1,2000| 18,5000 | 2,5600 | 0,3700 | 17,9400 0,3430
Anzahl Tierstallungen 0,6703 0,1955| 1,3530| 0,1761| 1,1500| 0,6500 | 2,0400| 1,9500]| 0,7400| 5,1600 0,1760
Nullabweichung 62,7900 bei 89 Freiheitsgraden
Residualabweichung 37,5900 bei 83 Freiheitsgraden
AIC-Wert 51,5902
Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen 18 Farblegende:
Log-likelihood -18,7951 groRter p-Wert
Nummer der Beobachtungen 90 verworfene Variablen
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Tabelle 30: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 3

Logistische Regression:
Modell 3 P (Wald's
Datensatz "Variablen CLP" Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| OR095 | adj. OR |ORu95| ORo095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 93
Intercept -7,0267 | 2,1665 | -3,2430 | 0,0012
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 2,4289 1,1879| 2,0450 | 0,0409]| 16,7600 | 2,0200 | 138,8500 | 11,3500 | 1,1100 | 116,4100 0,0410
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,8641 1,0000 | 1,8640 | 0,0623| 11,5000 | 2,6500 | 49,9900 | 6,4500 | 0,9100| 45,7900 0,0620
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften Uberbe- 1,1063 0,8812| 1,2550| 0,2093| 5,0500| 1,2900| 19,7800 | 3,0200 | 0,5400 | 17,0000 0,2090
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 0,9269 0,9919 | 0,9340 | 0,3501 4,9300 | 1,2600 | 19,3200 2,5300 | 0,3600| 17,6500 0,3500
Anzahl Tierstallungen 0,6661 0,4908 | 1,3570| 0,1748 1,1800| 0,6700 | 2,0800| 1,9500 | 0,7400| 5,0900 0,1750
Nullabweichung 63,4840 bei 92 Freiheitsgraden
Residualabweichung 39,6510 bei 87 Freiheitsgraden
AIC-Wert 51,6514
Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen 7 Farblegende:
Log-likelihood -19,8257 groRter p-Wert
Nummer der Beobachtungen 93 verworfene Variablen
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Tabelle 31: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 4

Modell 4

Logistische Regression:

/A " P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 97
Intercept -5,9934 | 1,7356 | -3,4530 | 0,0006
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 2,1296 1,1393 | 1,8690 | 0,0616| 14,7300] 1,7800]121,5500| 8,4100 | 0,9000 | 78,4500 0,0620
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,8063 0,8590 | 2,1030| 0,0355| 10,3500 2,4100| 44,4600 | 6,0900 | 1,1300 | 32,7800 0,0350
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften liberbe- 1,6335 0,8010 | 2,0390| 0,0414| 5,3700]| 1,3700| 20,9900 5,1200 | 1,0700 | 24,6100 0,0410
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen 0,3660 0,4084 | 0,8960| 0,3701| 1,1500| 0,6600| 2,0000| 1,4400 | 0,6500| 3,2100 0,3700

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

64,3740 bei 96 Freiheitsgraden
42,9490 bei 92 Freiheitsgraden

52,9493
7
-21,4746
97

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 32: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 5 (finales Modell A)

Modell 5 (final Modell A)

Logistische Regression:

ol N P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes. 97
Intercept -4,9440 | 1,1417 | -4,3300 | 0,0000
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 2,1572 1,1424 | 1,8880| 0,0590] 14,7300 1,7800121,5500 | 8,6500 | 0,9200 | 81,1600 0,0590
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,6346 0,8241| 1,9840| 0,0473| 10,3500 | 2,4100| 44,4600| 5,1300 | 1,0200 | 25,7800 0,0470
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften Uberbe- 1,5992 0,7905 | 2,0230| 0,0431| 5,3700| 1,3700| 20,9900 | 4,9500 | 1,0500 | 23,3000 0,0430
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

64,3740 bei 96 Freiheitsgraden

43,7490 bei 93 Freiheitsgraden
51,7485
7
-21,8743
97

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 33: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 6

Modell 6
Datensatz "Variablen CLP"

Schatzung

Standardfehler

z-Wert

Pr(>[z])

crude OR

ORu95

Logistische Regression:

ORo095

adj. OR

ORu95

ORo095

P (Wald’s
Test)
P(LR-Test)

Lange des Datensatzes: 122

Intercept

-3,6793 |

0,6329 | -5,8130 | 0,0000

Rein-Raus-System je Stalleinheit

US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt

Verluste >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vor-
handen

2,0129

0,6982

2,8830

0,0039

7,5000

2,0100

27,9900

7,4800

1,9000

29,4100

0,0040

Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen

Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften tberbe-
trieblich, R+D nach Nutzung

1,5773

0,6950

2,2700

0,0232

4,8500

1,3600

17,3800

4,8400

1,2400

18,9000

0,0230

Schadnagerbekampfung durch Tierhalter

Anzahl Tierstallungen

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

73,9120 bei 121 Freiheitsgraden
59,4530 bei 119 Freiheitsgraden

65,4532
6
-29,7266
122

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 34: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 7

Modell 7

Logistische Regression:

el N P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z]) | crude OR |ORu95| OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 119
Intercept -3,2363 | 0,6423 | -5,0380 | 0,0000
Rein-Raus-System je Stalleinheit -16,6846 1902,6962 | -0,0090 [ 0,9930| 0,0000 | 0,0000 Inf| 0,0000 | 0,0000 Inf 0,9930
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,7833 0,7045| 2,5310| 0,0114|  7,7000 | 2,0600 | 2885,0000| 5,9500 | 1,5000 | 23,6700 0,0110
Gewichtszunahme erhebliche Verdnderung
vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften liberbe- 1,3417 0,7005| 1,9150| 0,0555| 4,9700| 1,3800| 17,8600| 3,8300 | 0,9700 | 15,1000 0,0550
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

73,3370 bei 118 Freiheitsgraden
55,8890 bei 115 Freiheitsgraden

63,8893
18
-27,9447
119

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 35: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 8

Modell 8

Logistische Regression:

el N P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95 | OR095 | adj. OR | ORu95| OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 108
Intercept -3,6790 | 0,6590 | -5,5830 | 0,0000
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt
://;T]L;sntg;snere/zm (Bestandibisp00Nicie) 1,1141 1,9779| 0,5630 | 0,5732|  9,0000| 2,2500 | 35,9800 | 3,0500 | 0,0600 | 147,0400 0,5730
hGaer:’é'g:tSZ“”ahmeerheb"Chevera“de'“"g"°r' 1,1141 1,9779| 0,5630 | 0,5732|  9,0000| 2,2500 | 35,9800 | 3,0500 | 0,0600 | 147,0400 0,5730
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften liberbe- 1,6043 0,7431| 2,1590| 0,0309|  5,5000 | 1,4200 | 21,3000 | 4,9700 | 1,1600 | 21,3400 0,0310
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

66,6350 bei 107 Freiheitsgraden

51,6590 bei 104 Freiheitsgraden
59,6590
6
-25,8295
108

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 36: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 9

Logistische Regression:
Modell 9 P (Wald’s
Datensatz "Varialben CLP" Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95 | OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 116
Intercept -3,6571 | 0,6329 | -5,7790 | 0,0000
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt
Xﬁﬁ'ﬁiﬂe >3Tiere/24h (Bestand bis 100 Tiere) vor- 1,9276 0,7303 | 2,6390 | 0,0083| 84600 | 2,2400 | 31,9500 | 6,8700 | 1,6400 | 28,7600 0,0080
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften tberbe- 1,3328 0,7160| 1,8610| 0,0627|  4,5300 | 1,2600 | 16,2300 | 3,7900 | 0,9300 | 15,4300 0,0630
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter 0,6052 0,7611| 0,7950 | 0,4265 4,0300| 1,1100 | 14,6400 | 1,8300| 0,4100| 8,1400 0,4260
Anzahl Tierstallungen
Nullabweichung 72,7480 bei 115 Freiheitsgraden
Residualabweichung 57,5680 bei 112 Freiheitsgraden
AIC-Wert 65,5676
Anzahl der Fisher-Scoring-Iterationen 6 Farblegende:
Log-likelihood -28,7838 groRter p-Wert
Nummer der Beobachtungen 116 verworfene Variablen
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Tabelle 37: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 10

Modell 10

Logistische Regression:

“\/api " P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP Schitzung | Standardfehler z-Wert | Pr(>|z]) | crude OR | ORu95 | OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 122
Intercept -4,4365 | 1,1524 | -3850,0000 | 0,0001
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefihrt
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 2,0350 0,7044 2,8890 | 0,0039|  7,5000 | 2,0100 | 27,9900 | 7,6500 | 1,9200 | 30,4300 0,0040
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung
vorhanden
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften Uberbe- 1,6277 0,7027 2,3170 | 0,0205| 4,8500 | 1,3600 | 17,3800 | 5,0900 | 1,2800 | 20,1800 0,0210
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen 0,2854 0,3349 0,8520| 0,3941| 11,2000 0,7000| 2,0500| 1,3300 | 0,6900| 2,5600 0,3940

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

73,9120 bei 121 Freiheitsgraden
58,7480 bei 118 Freiheitsgraden

66,7477
6
-29,3738
122

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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Tabelle 38: Ergebnisse der manuellen multivariablen Modellanalyse: Modell 11 (final Modell B)

Logistische Regression:

Modell 11 (finales Modell B) P (Wald’s
Datensatz "Variablen CLP" Schitzung | Standardfehler | z-Wert | Pr(>|z|) | crude OR | ORu95| OR095 | adj. OR | ORu95 | OR095 Test)
P(LR-Test)
Lange des Datensatzes: 97
Intercept -5,9934 | 1,7356 | -3,4530 | 0,0006
Rein-Raus-System je Stalleinheit
US nach GeflPestSchV § 4 durchgefiihrt 2,1296 1,1393| 1,8690| 0,0616] 14,7300 1,7800|121,5500| 8,4100 | 0,9000 | 78,4500 0,0620
}//srrr']‘;itj;nﬂ'ere’z“h (Bestand bis 100 Tiere) 1,8063 0,8590 | 2,1030| 0,0355| 10,3500 2,4100| 44,4600 | 6,0900 | 1,1300 | 32,7800 0,0350
Gewichtszunahme erhebliche Veranderung vor-
handen
Fahrzeuge/Maschinen/ Geratschaften Uberbe- 1,6335 0,8010 | 2,0390| 0,0414| 53700 1,3700| 20,9900 5,1200 | 1,0700 | 24,6100 0,0410
trieblich, R+D nach Nutzung
Schadnagerbekampfung durch Tierhalter
Anzahl Tierstallungen 0,3660 0,4084 | 0,8960| 0,3701| 1,1500| 0,6600| 2,0000| 1,4400] 0,6500| 3,2100 0,3700

Nullabweichung

Residualabweichung

AlC-Wert

Anzahl der Fisher-Scoring-lterationen
Log-likelihood

Nummer der Beobachtungen

64,3740 bei 96 Freiheitsgraden
42,9490 bei 93 Freiheitsgraden

52,9493
7
-21,4746
97

Farblegende:
groRter p-Wert
verworfene Variablen
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10.1.4 Statistische Analyse der Checklisteninhalte (R-Skript)

# Analysis of HPAI data of the districts Cloppenburg and Oldenburg

# Loading the Tibraries
Tibrary(epibDisplay)
Tibrary(MASS)

Tibrary(rms)

# Tibrary(PresenceAbsence)

# Tibrary(car)

# Loading the data file
OL.BSC <-read.csv("OL_BSC-amtl_v16.csv",head=TRUE,sep=";",dec=",")

CLP.BSC <-read.csv("CLP_BSC-amtl_v16.csv",head=TRUE,sep=";",dec=",")

# Check the loaded data
OoL.BSC[1:5,]
OL.BSC[,1:5]
OL.BSC$FARM_ID
View(OL.BSC)
des(OL.BSC)

# Summary statistics of the data
summ(OL .BSC)

codebook (OL.BSC)
tab1l(OL.BSC$FARM_HPAI)
tab1(OL.BSC$VEC_OVER_YESNO)
tabl(OL.BSC$FLOCK_USE)
tabl(OL.BSC$FLOCK_SEX)
tabl(OL.BSC$FARM_LITTER_BIRDSAFE)

tab1(OL.BSC$FARM_OWNER_BARNS_2)

# Contingency tables and testing

# 2 x 2 tables and 2 x 3 tables
tabTle(OL.BSC$VEC_OVER_YESNO, OL.BSC$FARM_HPAI)
fisher.test(table(OL.BSC$VEC_OVER_YESNO, OL.BSC$FARM_HPAI))
table(OL.BSC$FLOCK_USE, OL.BSC$FARM_HPAI)

fisher.test(table(OL.BSC$FLOCK_USE, OL.BSC$FARM_HPAI))

152



10. Anhang

table(OL.BSC$FLOCK_SEX, OL.BSC$FARM_HPATI)
fisher.test(table(OL.BSC$FLOCK_SEX, OL.BSC$FARM_HPAI))
tabTe(OL.BSC$FARM_LITTER_BIRDSAFE, OL.BSC$FARM_HPAI)

fisher.test(table(OL.BSC$FARM_LITTER_BIRDSAFE, OL.BSC$FARM_HPAI))

# factor(OL.BSC$FLOCK_SEX)
# fisher.test(table(OL.BSC$FLOCK_SEX, OL.BSC$FARM_HPAI))

# groBer 2 x 3 tables

table(OL.BSC$FLOCK_USE, OL.BSC$FARM_HPAI)
chisq.test(table(OL.BSC$FLOCK_USE, OL.BSC$FARM_HPAI))
tabTe(OL.BSC$FARM_OWNER_BARNS_2, OL.BSC$FARM_HPAI)

chisq.test(table(OL.BSC$FARM_OWNER_BARNS_2, OL.BSC$FARM_HPAI))

# Vergleich 2 x continous variable (0 ... n)
boxpTot(CLP.BSC$FARM_SIZE_2 ~ CLP.BSC$FARM_HPATI)

wilcox.test(CLP.BSC$FARM_SIZE_2 ~ CLP.BSC$FARM_HPAI) # wilcoxon Rank Sum, Mann-
whitney U-Test

# Zusammen CLP und oOL#

ALL.FARM_HPAI <- c(CLP.BSC$FARM_HPAI, OL.BSC$FARM_HPAI)

ALL .VEC_OVER_YESNO <- c(CLP.BSC$VEC_OVER_YESNO, OL.BSC$VEC_OVER_YESNO)
table(ALL.VEC_OVER_YESNO, ALL.FARM_HPATI)
fisher.test(table(ALL.VEC_OVER_YESNO, ALL.FARM_HPAI))

# Korrelationsanalyse 2 x 2 and 2 x 3 tables
tabTle(CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_1)
fisher.test(table(CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_1))

# Korrelationsanalyse continous variable (0 ... n)
plot(CLP.BSC$FARM_SIZE_2, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)
boxpTot(CLP.BSC$FARM_SIZE_2 ~ CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

cor.test(CLP.BSC$FARM_SIZE_2, CLP.BSC$FARM_SIZE_1, method = "spearman')

# Explorative Analyse der Putenhaltungen in den Lankreisen
boxpTot(CLP.BSC$FARM_SIZE_1 ~ CLP.BSC$FLOCK_USE)
boxpTot(CLP.BSC$FARM_SIZE_2 ~ CLP.BSC$FLOCK_USE)

boxpTot(CLP.BSC$FARM_SIZE_2[CLP.BSC$FLOCK_USE == 1])
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# ordinary logistic regression modelling (generalized linear models, glm)

# logistic regression model formulation: family=binomial(link = "Togit")

# only records which have no missing values for all variables are included in the
mode1

# logistic.display and gIlmmPQL are now working and give correct results
complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$STABLE_ALLIN)
FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

STABLE_ALLIN.glm <- CLP.BSC$STABLE_ALLIN[complete.records]

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIlm ~ STABLE_ALLIN.gIm, family=binomial(link =
"logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100)
FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ FLOCK_LOSS_FROM100.glm, family=binomial(link =
"logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)

# Continuous variables (no modifications)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)
FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

FARM_SIZE_1.gTm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIlm ~ FARM_SIZE_1.g1m, family=binomial(link =
"logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FARM_SIZE_2)
FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FARM_SIZE_2.gIm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_2[complete.records]

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.glm ~ FARM_SIZE_2.g1m, family=binomial(link =
"logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)

# Categorical variables with more than 2 categories are converted to a factor and R
create the appropriate dummy variables automatically
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CAD_STABLE.factor <- factor(CLP.BSC$CAD_STABLE)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CAD_STABLE.factor)
FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

CAD_STABLE.gTm <- CAD_STABLE.factor[complete.records]

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIlm ~ CAD_STABLE.glm, family=binomial(link = "Togit"))
summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.glm)

# Multivariate model selection

# only possible by hand as two groups of highly correlated, not independent varia-
bles (only one variable per group possible)

# (1. group: settletype, religion, herdtype) and (2. group: herdsize, nosmallrum,
nocamels)

# One variable should be forced in any combination as independent: vacccov

# Final model: status ~ Best variable of 1. group + Best variable of 2. group +
vacccov

# Selection of variables by comparison of the following criteria for each group
separately:

# 1. variable (or at least one level) must show in the multivariate model also a
significant influence (p < 0.05)

# 2. smallest AIC (biggest AI reduction)

# 3. largest AUC value (ROC model; ability to predict a positive or negative re-
sult)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$STABLE_ALLIN,
CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2, CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT,
CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gTm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

STABLE_ALLIN.gIm <- CLP.BSC$STABLE_ALLIN[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
FLOCK_WEIGHT.gIm <- CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
ROD_ANTI_OWN.glm <- CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN[complete.records]

FARM_SIZE_1.gTm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.gIm <- gIm(FARM_HPAI.glm ~ STABLE_ALLIN.gIm + FLOCK_GPVO4_YESNO_2.glm +
FLOCK_LOSS_FROM100.g1m + FLOCK_WEIGHT.glm + VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm +
ROD_ANTI_OWN.glm + FARM_SIZE_1l.glm, family=binomial(link = "logit™))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.g1lm)
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complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$STABLE_ALLIN,
CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2, CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100,
CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

STABLE_ALLIN.glm <- CLP.BSC$STABLE_ALLIN[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
ROD_ANTI_OWN.gIm <- CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN[complete.records]

FARM_SIZE_1.gIm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]
Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ STABLE_ALLIN.gIm + FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m +
FLOCK_LOSS_FROM100.g1m + VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm + ROD_ANTI_OWN.glm +
FARM_SIZE_1.g1m, family=binomial(link = "logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN,
CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
ROD_ANTI_OWN.gIm <- CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN[complete.records]

FARM_SIZE_1.gTm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

Tength (FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.gIm <- glm(FARM_HPAI.glm ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.glm + FLOCK_LOSS_FROM100.g1m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.gTm + ROD_ANTI_OWN.gIm + FARM_SIZE_1.glm, family=bino-
mial(Tlink = "logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_0VER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
FARM_SIZE_1.glm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1l[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.g1m)
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CLP.BSC.g]m <- g]m(FARM_HPAI.g]m ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m + FLOCK_LOSS_FROMlOO.g1m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm + FARM_SIZE_1.g1lm, family=binomial(link = "Togit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength (FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.gTm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m + FLOCK_LOSS_FROM100.g1m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.gTm, family=binomial(link = "logit™))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.gIm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100,
CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.gIm <- gIm(FARM_HPAI.glm ~ FLOCK_LOSS_FROM100.gIm +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m, family=binomial(link = "Togit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.gIm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$STABLE_ALLIN,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.glm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

STABLE_ALLIN.gIm <- CLP.BSC$STABLE_ALLIN[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.g1m <- g1m(FARM_HPAI.g1m ~ STABLE_ALLIN.g]m + FLOCK_LOSS_FROMlOO.g]m +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m, family=binomial(link = "Togit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.g1lm)
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complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

FLOCK_WEIGHT.gIm <- CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.gTm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ FLOCK_WEIGHT.gTm + FLOCK_LOSS_FROM100.gTlm +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m, family=binomial(link = "Togit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.gIm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gTm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

ROD_ANTI_OWN.gIm <- CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.g]m <- g]m(FARM_HPAI.g]m ~ ROD_ANTI_OWN.g]m + FLOCK_LOSS_FROMlOO.g]m +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m, family=binomial(link = "Togit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.gIm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FARM_SIZE_1,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

FARM_SIZE_1.gTm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ FARM_SIZE_1.gIlm + FLOCK_LOSS_FROM100.glm +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m, family=binomial(link = "logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)

Togistic.display(CLP.BSC.glm)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
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FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
FARM_SIZE_1.gIm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.g1m)

CLP.BSC.g]m <- g]m(FARM_HPAI.g]m ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m + FLOCK_LOSS_FROMlOO.g]m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.gTm + FARM_SIZE_1.glm, family=binomial(link = "logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)

# Automatic multivariate model selection by stepAIC (MASS Tibrary)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$STABLE_ALLIN,
CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2, CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT,
CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gTm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]

STABLE_ALLIN.glm <- CLP.BSC$STABLE_ALLIN[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
FLOCK_WEIGHT.gIm <- CLP.BSC$FLOCK_WEIGHT[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
ROD_ANTI_OWN.gIm <- CLP.BSC$ROD_ANTI_OWN[complete.records]

FARM_SIZE_1.gTm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

Tength (FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.glm <- gIm(FARM_HPAI.gIm ~ STABLE_ALLIN.gIm + FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m +
FLOCK_LOSS_FROM100.g1m + FLOCK_WEIGHT.glm + VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm +
ROD_ANTI_OWN.gIm + FARM_SIZE_1.glm, family=binomial(link = "logit"))

CLP.BSC.step <- stepAIC(CLP.BSC.glm, direction = "both", trace = TRUE)

summary (CLP.BSC.step)

# Multivariate final model

# 1. Final model: HPAI ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2 + FLOCK_LOSS_FROM100 +
VEC_OVER_CLEANDES_AU

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.glm <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.glm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.g1m)
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CLP.BSC.g]m <- g]m(FARM_HPAI.g]m ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m + FLOCK_LOSS_FROMlOO.g]m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm, family=binomial(link = "logit™))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.glm)
Troc(CLP.BSC.glm)$auc

# 2. Final model: HPAI ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2 + FLOCK_LOSS_FROM100 +
VEC_OVER_CLEANDES_AU + FARM_SIZE_1

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU, CLP.BSC$FARM_SIZE_1)

FARM_HPAI.gIm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.gIm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]
FARM_SIZE_1.gIm <- CLP.BSC$FARM_SIZE_1[complete.records]

Tength (FARM_HPAI.gTm)

CLP.BSC.gIlm <- glm(FARM_HPAI.glm ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m + FLOCK_LOSS_FROM100.g1m
+ VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm + FARM_SIZE_1.glm, family=binomial(link = "logit"))

summary (CLP.BSC.g1m)
Togistic.display(CLP.BSC.gIm)

Troc(CLP.BSC.g1m) $auc

# Final logistic regression model with Pseudo R-square (rms Tibrary)

complete.records <- complete.cases(CLP.BSC$FARM_HPAI, CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2,
CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100, CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU)

FARM_HPAI.gTm <- CLP.BSC$FARM_HPAI[complete.records]
FLOCK_GPVO4_YESNO_2.g1m <- CLP.BSC$FLOCK_GPVO4_YESNO_2[complete.records]
FLOCK_LOSS_FROM100.gTm <- CLP.BSC$FLOCK_LOSS_FROM100[complete.records]
VEC_OVER_CLEANDES_AU.glm <- CLP.BSC$VEC_OVER_CLEANDES_AU[complete.records]

Tength(FARM_HPAI.gTm)

Trm(formuTla=FARM_HPAI.glm ~ FLOCK_GPVO4_YESNO_2.glm + FLOCK_LOSS_FROM100.gTm +
VEC_OVER_CLEANDES_AU.g1m)
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10.2 Teilstudie 2: Retrospektive Analyse der Wahrscheinlichkeit einer
windvermittelten Ubertragung von hochpathogenen avidaren In-
fluenzaviren zwischen betroffenen Putenbetrieben

10.2.1 Berechnung der Distanz zwischen zwei Koordinaten (R-Skript)

# Load libraries

# library(epicalc)

Tibrary(sp)

# Read data

# zapQ

data.coordinates <- read.csv("Fuchs_WGS84_subset.csv", sep = ";", dec = ",")
View(data.coordinates)
attach(data.coordinates)

plot (XWERT, YWERT)

# Calculate proximity matrix
Tong.Tlat <- cbind(XWERT, YWERT)

prox.matrix <- spbDists(long.lat, long.lat, Tonglat=TRUE)

# Tonglat = TRUE -> distance in km

prox.matrix

# Write the a posteriori estimate of the beta-binomial model
write(t(prox.matrix), "proximity_matrix.txt", ncolumns=287)

#

write.table(prox.matrix, "proximity_matrix.txt", sep ="\t", row.names = FALSE)

write.csv(prox.matrix, "proximity_matrix.csv'", row.names = FALSE)
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10.2.2 Belegungsreduzierung der B-Betriebe im 3,0 km-Radius der vektorzugehorigen A-Betriebe

Tabelle 39: Belegung der B-Betriebe im 3,0 km-Radius der vektorzugehdrigen A-Betriebe in Prozent

i Gesamtanzahl Tage vor und nach der amtlichen Feststellung der Gefliigelpest im A-Betrieb (= Tag 0)

Betriebs_ID | 5 b triebe im

A-Betrieb ] 10(o9(-8(-7(6(5(4|-3|2(1|]0 1|2|3|4|5|6|7)|8]9]|10|11]12(13(14|15(16([17 (18 (1920212223 (2425|2627

3 km-Radius

C-3 2 0]J]0OJ]O0OJO0O]J]oOoO]Jo]J]o]oO]o]o([O|50([50([5050](50(50(50]|50](50](50]50]|50)50]50]|50)50)50]50)50)50)50]50]50)50]50]50]|50
C-12 7 2912929129129\ 14114114 114114114 ]114[14]129]29[(29[29[29(29[43[43[43[43|43|43[(43|143|43|143|143|143|129|14)114114]14]14]14
C-15 16 3103131313131 ]31]31|31]|25]|25]|25[25[25]|31 (313131313131 [31[31]31]31[31]31]31]31)31)31)|31)38)|38)|38]|38]|38]38
C-19 2 0jJ]o0jJojojojojofjojojofofo (o0 [100{100(100({100(100]100/100{100}100|100}100]}100]100]100]100]100|100]100]100{100|100|100{100{100{100
C-90 11 55155]|55|55|55]|55)|55|55|55)|55]|55]|55[64[|64]|64[73[82]82[82[82[82|82[82]82]|82|82)82)82]|91]91]91]91]91]91]191]91]91]891
C-95 14 43143 [43[(43[143[43[50|57 |57 |57|64|64)|64)64)164|71179179]|79]79]179|79|79(86|86|86|86|86|86|86|86|86|86|86|86| 86| 86|86
C-110 10 40 [ 50|50 |50 50(50(50]50|50(50]50]50)|50)40)30)30)|30)|30]|30]40]|50|50]|50(50(50]50](50(50](50](50](50](50]60]|60]|60]|60]|60)| 60
C-112 17 6 | 6 1181818 [ 18|18 [ 18| 1818|1824 |24 124 (24124 [24129(35|35[41|41][41|41141[41]141[41]41[41]41 41|41 |41 [41]47[47]47
C-114 15 20)1 2020|2027 |27 |27 |27 |27 (27|27 (272733333333 |33|33|33[33]33[33]33[33)33[33]|33]/40|40]40([40]40/([47 |47 [47|47]|47
C-116 9 22 22[22[22|22[22[22]|22|22|22)|22)|33)|33)33)33|33|33|33|33]33|33[33[33[33[33[33[33[33[33[33[33[33|]33|[33[33]33]33]33
C-121 16 19[25[44[44 |56 [56 [ 56 | 56 | 56 | 56 | 56 | 63 | 63 | 63 | 63 | 63 | 63 | 63 |63 |69 | 75|75 |75 75| 75| 7575757575 75[75|75|75[75]|75|75]|75
c-127 19 21121211 21[32]|42]42]|142]142 (42|53 [53|53[53|68(68|68|74|74|74 (741747474 (74| 74[74| 7474|791 79[79]179([79]179[79]|79]79
C-129 16 31)31|38|38)|38)|38)|38|44)|50)|50|56|56|56|56|56([56[56|69[69[69[69|69([69]|69]|69|81)81)81)|81)|81)81)81)81)81)81]|81]81]81
C-131 24 13[8[8 8888|8888 |13|/13|17|21]21121121]21]129]42[|42]|42[42[42|50([54([54[63|67(67](67|67]|67]|67]|67]|67]|67
C-134 19 53153 |53 |63 |74 |74 |74 |74 |74 1741747479179 179[79[79|79(79[79[79[79([79|79|79[79|79|79|79|79|79|74|74|74|74]|74]|74|74
C-136 11 91919 ([18]18[18)|18[18|36|45]|45|55|55|55[55)|64[64)|64[64)|64|64|64|64|64|64([64|64[73|73[73|73]|73|73]|73[73]73[73]73
C-137 16 19[(19[19[31[31[31[38|44(44(44|144|144)150)|50)|56]|63|63)|63|63|63|63|75|75[75[75|75[75[75[75|88[88[88|88|88|88|88]|88) 88
C-140 22 64 (64 (68|68 |68 |68 |68 |68 |68 |68)|68|73|73)|73)|73|73|73|73|73]|73|73|73|73[73[73|73[73[73[73[73[73[73|73|73[73]|73]|73]|73
C-147 14 7117171171179 ]|79)|86)|86)|86)|86|86|86[79[|79|79([79[79|79(79[79[79[79([79|79|79[79|79]|79]|79|79|79|79]|79|79]|79]79]79]79
C-155 15 13113[20] 202027 ]33|33]|33[33]40[40])40[47|53[53]|53|53|60]|60([73|73[73|73[73|73[73|73|87|87|87[87)|87[87)|87|87]|387]|87
C-157 18 33[33|33[33|/44]|50([50]50([61)61[61]|67[67)|67|67|67|67[67|67[67|72[72|72(72|72|72|72|72(72|72(72|72[72|72]|72|72]|72]|72

C-158-1 20 25[25[25[25|25[25[20| 20| 15|15 15| 15]|25)25)|25]|25)25)|25]|30]30]|30[30|30[35[35[35[35[35[35[35[35[35]|35|35]|35]|35]|40]50

C-158-2 20 30)30]|30|30)|30]|40)|45)45)145)145]45]45|50|50|50[60[60|60[65[65|[65|65([65|65|65|65]|65]|70|70|70|75]|75]|75|75|75]|75]|75]|75
C-159 13 15[ 15[ 15[ 23|23 [23[23|23|31|(46| 46| 46|54 |54 |54|54|54)|54]|69]|69|69|69|69[69[69|69[85[85|85|85|[85[85|85|85|85|85]|85]|85
C-160 20 30)|30]|30]|30)|30]|30)|30]|35]|40)|40]|40]40|45|45]|45[45[50|55[55[60[65|65|[65|65|70(70]|80|80|80|80)|80|80|80)80|90]90]90]|90
C-163 23 131 9[99 (1313131313 [ 13|13 [ 17|17 [ 17|17 [ 17|17 |17 |17 ]|26[39]39[39]|39(39|48[52|57|65|70]|70[70]70([70]70|70]| 70| 70

C-166-2 21 19 [19[19[29[29[29 (29|29 |29 |29]|29)|29)|38)|38)|38|38)|38)|48|52|52|62|62|62[62|67|67[67 (6767|6767 [67|67|71[71]|71]|76]|76
C-168 17 24 [24[29(29(29[29[29|29|35[41|41|41|41)41 4114114141141 ]41141[41]|41[35[35[35[41[41[41[41[41[47 |47 |47 (47|47 |47 )47
C-169 15 7 1 7 113113127 ]140]140[40]40]40[40[47[47 (47|47 [47[53[53|53[53[53|53|53)53|53|53)|53)|53|53|53)|53)|53]|53)|53)|53]|53]|53]860
0-12 12 7 (17 [ 17 [ 17 [ 17 [ 17 [17 |17 [ 17 [ 17 | 17 | 17 | 17 | 17 |17 |17 |17 |17 | A7 A7 | A7 [ 17 |17 {17 [ 17 [ 17 [ 17 {17 {17 [17 [17 [17 |17 [ 17 [17 ]| 17| 17 | 17
0O-54 4 75175|75|75|75]|75|75]|75]|75)|75]|75]100[100{100|100{100{100|100{100{100[{100(100({100|100/100(100|100]|100|100]|100)|100]|100100)|100| 7575|7575
0-58 2 50 [ 50| 50|50 50]50([50]50(50)50(50]100{100|100]100|100]100{100]100{100]|100{100)100{100/100]100/100]100{100]100{100]|100{100]|100]100|100]100]100.
0-67 6 50 (50| 50]|50]|50]|50([50]50([50)50([50]|67[67)|67]|67|67]|67[67]|67[67|67[67)|67|[67|67]|67|67]|67|[67]|67[67|67|[67|67]|67]|67]|67]|67
0-68 3 0J]oO0OJ]ojJojJojJojJo|ojo]ofo([33[33[33[33|33[33]33]|33/100{100]100/100}100]100]100]100]100]100|100]100]100{100|100|100{100{100}100
O-70 2 0jJ]oO0OjJ]ojojJojojofjojojofo][o [100(100(100{100(100(100/100/100{100|100|100}100]100]100]100]100]100|100]100]100{100|100|100{100{100100
O-74 3 0| 0|0 (67|67 [67)|67[67)|67]|67]|67]100/100/100{100/100{100]100{100/100]100/100]100/100]100{100]100{100]/100{100/100]100/100]100[{100]100{100]100
O-77 4 25252525 25[25(25|25(0(0|JO|O]JO}jJO}jJO)JO)JO)jJOjJOJO)jJO]JOojJojo]JoJofJoJojofofo]Jofofofof[fOfoO]oO

Einfarbung der Prozentangaben mit Farbverlaufsskala: niedrigster Wert (0 %), héchster Wert (100 %)
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10.2.3 Molekularbiologische Daten der Virusisolate

Tabelle 40: Ubersicht der nachgewiesenen HPAI-Virus-Subtypen und —Reassortanten der putenhaltenden Aus-

bruchsbetriebe

163

HPAI- HPAI-

Virus- Virus-
Betriebs-ID | Subtyp Reassortant Betriebs-ID | Subtyp Reassortant
C-3 H5N8 Ger-11-16 C-166-2 H5N8 Ger-12-16.2
C-12 H5N8 Ger-12-16.2 C-168* NA NA
C-15 H5N8 Ger-12-16.2 C-169 H5N8 Ger-12-16.2
C-19 H5N8 Ger-12-16.2 C-155* NA NA
C-90 H5N8 Ger-12-16.2 C-157 H5N8 Ger-12-16.2
C-95 H5N8 Ger-12-16.2 C-158-1 H5N8 Ger-12-16.2
C-110 H5N8 Ger-12-16.2 C-158-2 H5N8 Ger-12-16.2
C-112 H5N8 Ger-12-16.2 C-159 H5N8 Ger-12-16.2
C-114 H5N8 Ger-12-16.2 C-160 H5N8 Ger-12-16.2
C-116* H5N1 NA C-163 H5N8 Ger-12-16.2
C-121 H5N8 Ger-12-16.2 0-12 H5N8 Ger-11-16
C-127 H5N8 Ger-12-16.2 0-54 H5N8 Ger-12-16.2
C-129 H5N8 Ger-12-16.2 0-58 H5N8 Ger-12-16.2
C-131* NA NA 0-67 H5N8 Ger-12-16.2
C-134 H5N8 Ger-12-16.2 0-68 H5N8 Ger-12-16.2
C-136 H5N8 Ger-12-16.2 0O-70 H5N8 Ger-11-16
C-137 H5N8 Ger-12-16.2 0-74 H5N8 Ger-12-16.2
C-140 H5N8 Ger-12-16.2 O-77 H5N8 Ger-12-16.2
C-147 H5N8 Ger-12-16.2 * Probe nicht auswertbar
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