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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Pestiviren
als Spender- oder Empfangerorganismen
gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Vertreter der Gattung Pestivirus (Familie Flaviviridae) sind umhillite Viren mit einem einzel-
strangigen RNA-Genom positiver Polaritat. Zu den Pestiviren gehdren die seit langem bekann-
ten und wirtschaftlich bedeutenden Spezies Pestivirus A (friiher Bovine viral diarrhea virus 1,
BVDV-1), Pestivirus B (friher Bovine viral diarrhea virus 2, BVDV-2), Pestivirus C (friiher Clas-
sical swine fever virus, CSFV) und Pestivirus D (friher Border disease virus, BDV), die bei
Paarhufern, vor allem bei Rindern, Schweinen oder Schafen, zu teils schweren Erkrankungen
fuhren konnen. Diese sind bei adulten Tieren zumeist durch eine respiratorische und/oder
gastrointestinale Symptomatik sowie teilweise auftretende Hamorrhagien gekennzeichnet. Im
Gegensatz zu den von BVDV und BDV ausgeldsten Erkrankungen kann die durch CSFV ver-
ursachte (klassische) Schweinepest bei adulten Tieren auch in bis zu 100 % der Falle tédlich
verlaufen. Bei allen vier Pestiviren kann eine Infektion von adulten Tieren jedoch auch asymp-
tomatisch bleiben. Dariber hinaus kénnen alle Viren bei trachtigen Tieren zu Aborten und
Missbildungen der Féten sowie zum Tod von Neugeborenen und Jungtieren fiihren. Die Uber-
tragung der Viren findet in der Regel durch direkten Kontakt statt. Zudem gibt es Hinweise auf
eine Ubertragung (iber Aerosole zumindest Uber kurze Distanzen und die Verbreitung tber
kontaminierte Gegenstande [1]. BVDV-1, BVDV-2, CSFV und BDV sind als Spender- und
Empfangerorganismen fiir gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

In den letzten Jahren wurden zum Teil bei ahnlichen Krankheitsausbriichen in Paarhufern wei-
tere Pestiviren identifiziert, die bisher jedoch nur wenig charakterisiert sind. Diese wurden drei-
zehn neuen, zum Teil provisorischen, Spezies zugeordnet.

Das pronghorn antelope pestivirus (PHV, Spezies Pestivirus E) wurde urspringlich aus einem
jungen, erblindeten Gabelbock im US-Bundesstaat Wyoming isoliert. Ob das Virus ursachlich
fur das Erblinden war, ist nicht bekannt. Dartber hinaus konnte das Virus auch bei Maultier-
hirschen, Dickhornschafen und Bergziegen in Nevada nachgewiesen werden. Auch hier ist
eine Assoziation mit einer Erkrankung unklar. In vitro repliziert PHV sowohl in der Rinderzell-
linie BT als auch der Schafzelllinie FLK [2; 3].

Das Bungowannah virus (Spezies Pestivirus F) wurde wahrend eines 13-monatigen Krank-
heitsausbruchs auf zwei benachbarten Schweinefarmen in Australien isoliert. Die Ubertragung
zwischen den Farmen erfolgte vermutlich (iber den Austausch infizierter Tiere. Bei der Uber-
tragung zwischen verschiedenen Stallen einer Farm kénnten zudem Aerosole eine Rolle ge-
spielt haben. Wahrend des Ausbruchs wurden schatzungsweise 50.000 Ferkel tot geboren
oder verstarben 2 — 3 Wochen nach der Geburt. Die Letalitatsrate unter den Lebendgeburten
lag bei bis zu 35 %, wobei die verstorbenen Tiere Anzeichen einer Myokarditis zeigten. Infi-
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zierte adulte Tiere wiesen keine Symptome auf. Sowohl Rinder als auch Schafe kénnen expe-
rimentell Gber die intranasale Route mit dem Bungowannah virus infiziert werden, zeigen je-
doch keine Symptome [4].

Das giraffe pestivirus (Spezies Pestivirus G) wurde aus Giraffen in Kenia isoliert. Die Tiere
zeigten Symptome, die der von BVDV verursachten mucosal disease ahneln. Das Virus kann
in primaren bovinen Zellen replizieren [5]. Darlber hinaus ist es nicht ndher charakterisiert. In
den ,Technischen Regeln fir Biologische Arbeitsstoffe 462: Einstufung von Viren® ist das Pes-
tivirus der Giraffe der Risikogruppe 1 mit dem Zusatz t2' zugeordnet [6].

Ein Vertreter der Gruppe der HoBi-like viruses (auch atypical ruminant pestivirus oder BVDV-
3) (Spezies Pestivirus H) wurde urspringlich als Verunreinigung in fétalem Rinderserum iden-
tifiziert. Daneben verursachten verschiedene Vertreter der Gruppe Krankheitsausbriiche in
Rinderherden in ltalien, Stidamerika und Asien, wobei die Infektionen klinisch nicht von BVDV-
Infektionen unterscheidbar waren. Neben Rindern sind sowohl Schweine als auch Schafe mit
den Viren infizierbar. Schafe kénnen die Viren dartber hinaus auch tbertragen [7; 8].

Die Aydin-like pestiviruses (Spezies Pestivirus /) wurden aus erkrankten Schafen und Ziegen
in der Turkei isoliert. Aufgrund der Ahnlichkeit der Symptomatik der von ihnen verursachten
Erkrankung wurden sie zunachst als neue Genotypen des BDV eingestuft. Eine spatere Ge-
nomsequenzierung ergab jedoch, dass es sich um eine eigenstandige Spezies handelt [9; 10].

Das Genom des Norwegian rat pestivirus (NrPV, Spezies Pestivirus J) wurde bei einer Unter-
suchung zur Pravalenz von Krankheitserregern in Populationen der Wanderratte in New York
City sequenziert. Die Ratten zeigten keine Krankheitssymptome [11]. Das Virus selbst wurde
bisher nicht isoliert und charakterisiert. Entsprechend ist gegenwartig unklar, ob sich sein
Wirtsbereich wie bei der iberwiegenden Mehrzahl der Pestiviren auch auf Paarhufer erstreckt.

Das atypical porcine pestivirus (APPV, Spezies Pestivirus K) ist in Schweineherden in Nord-
und Stdamerika, Asien und Europa, darunter auch Deutschland, weit verbreitet. Die Pravalenz
von Antikdrpern gegen APPV in duRerlich gesunden Schweinebestanden betragt zwischen 2
und 20 %. Daruber hinaus waren 19 % der untersuchten deutschen Wildschweine seropositiv.
In neugeborenen Schweinen verursacht es den sogenannten congenital tremor, der aufgrund
seiner negativen Auswirkung auf die Nahrungsaufnahme und der resultierenden Unterernah-
rung zum Tod flhren kann [12].

Neben den im Jahr 2017 neu anerkannten Pestivirus-Spezies [13] wurden kurzlich zusatzliche
provisorische Spezies fur die Einordnung weiterer neuentdeckter Pestiviren vorgeschlagen.
Es handelt sich hierbei zum einem um Viren aus chinesischen Fledermausen (provisorische
Spezies bat pestivirus 1 und 2) und zum anderen um Viren aus chinesischen Nagetieren (pro-
visorische Spezies rodent pestivirus 1 bis 4). Fir alle Viren liegen gegenwartig lediglich Ge-
nomsequenzinformationen vor. Die Viren selbst wurden nicht isoliert und charakterisiert. Die
Tiere, aus denen die virale RNA gewonnen wurde, zeigten keine Anzeichen einer Erkrankung
[14].

Ein weiteres Virus, das bisher keiner Spezies zugeordnet werden kann, ist das lateral-shaking
inducing neurodegenerative agent (Linda) virus (LV), welches erstmals in Osterreich isoliert
wurde. Wie auch APPV fluhrt es bei neugeborenen Schweinen zum congenital tremor, wobei
innerhalb eines Wurfes 20 bis 100 % der Tiere betroffen sind [15].

" Wegen der Wirbeltierpathogenitat konnen aus tierseuchenrechtlicher Sicht SicherheitsmaRnahmen
erforderlich werden, die vergleichbar mit den Sicherheitsmaflinahmen der Schutzstufe 2 ein Entweichen
des Virus in die aullere Umgebung bzw. in andere Arbeitsbereiche minimieren (siehe auch TRBA 120).
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV werden Viren der
Spezies Pestivirus E bis | und K sowie das Linda virus als Spender- und Empfangerorganis-
men flr gentechnische Arbeiten ggf. vorsorglich der Risikogruppe 2 zugeordnet. Die Viren
der Spezies Pestivirus J sowie der provisorischen Spezies bat pestivirus 1 und 2 und rodent
pestivirus 1 bis 4 werden der Risikogruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

Die Viren der Spezies Pestivirus F, G, H, | und K sowie das Linda virus kdnnen verschiedene
Wild- und Nutztiere infizieren und in diesen teils schwerwiegende Erkrankungen mit signifikan-
ten wirtschaftlichen Folgen auslésen. Fur Viren der Spezies Pestivirus E ist eine Tierpathoge-
nitat aufgrund der derzeitigen Daten nicht auszuschlieRen. Dariber hinaus weisen Zellkultur-
versuche darauf hin, dass wirtschaftlich relevante Nutztiere suszeptibel fur die Viren sein kénn-
ten.

Die Viren der Spezies Pestivirus J sowie der provisorischen Spezies bat pestivirus 1 und 2 und
rodent pestivirus 1 bis 4 sind bisher nicht mit einer Krankheit assoziiert. Zudem gibt es keine
Hinweise darauf, dass sich ihr Wirtsbereich auch auf Paarhufer erstreckt.
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