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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung des 
Cetacean morbillivirus (CeMV) 

als Spender- oder Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten 
gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 
 
Das Cetacean morbillivirus (CeMV) gehört innerhalb der Familie der Paramyxoviridae zum 
Genus Morbillivirus. Das Genom von CeMV besteht aus einer einzelsträngigen RNA negativer 
Polarität mit einer Gesamtlänge von ca. 15,7 kb [1].  
CeMV wurde erstmalig 1988 bzw. 1990 aus Gewebeproben von gestrandeten Schweinswalen 
und Delfinen isoliert [2,3]. Zunächst ging man davon aus, dass es sich um zwei verschiedene 
Spezies handelt (veraltet: Porpoise morbillivirus [PMV], Dolphin morbillivirus [DMV]); mittlerweile 
sind jedoch beide Viren zusammen mit weiteren Isolaten als Stämme der Spezies CeMV 
klassifiziert. Serologische und phylogenetische Analysen ergaben, dass CeMV innerhalb des 
Genus Morbillivirus am nächsten mit dem Rinderpest virus (RPV) und dem Peste-des-petits-
ruminants virus (PPRV) verwandt ist [4-6].  
CeMV ist weltweit verbreitet [7,8] und führt bei den infizierten Tieren vermutlich zu einer 
Erkrankung, die mit Pneumonien sowie Enzephalitiden assoziiert ist und tödlich verlaufen kann 
[9]. So wird CeMV als Ursache für wiederholte Epizootien bei Delfinen und Schweinswalen mit 
einer Letalität von bis zu 50 % angesehen [9]. Es gibt jedoch auch Hinweise auf 
asymptomatische Infektionen [10]. Studien zur Seroprävalenz ergaben, dass CeMV bei 
Grindwalen und Borneodelfinen enzootisch zu sein scheint, während das Virus bei anderen 
Spezies wie z. B. dem Gemeinen Delfin und dem Gewöhnlichen Schweinswal weitaus weniger 
verbreitet ist [8]. Möglicherweise wird das Virus immer wieder aus Populationen, in denen es 
enzootisch vorliegt, in immunologisch naive Populationen eingeführt, wodurch neue Epizootien 
ausgelöst werden [8]. 
CeMV infiziert vor allem Vertreter der Ordnung Cetacea (Wale), es ist jedoch auch ein CeMV-
Ausbruch bei Mittelmeer-Mönchsrobben (Ordnung Carnivora) beschrieben [11]. Experimentell 
können auch Hunde, Schafe, Ziegen und Rinder infiziert werden; abgesehen von einer 
transienten Leukopenie verläuft die Infektion jedoch asymptomatisch [5]. 
Informationen zur Übertragung von CeMV liegen bislang nicht vor.  
Sowohl die Berufsgenossenschaft Rohstoffe und chemische Industrie (BG RCI) als auch das 
Institut Scientifique de Santé Publique (WIV-ISP, Belgien) stufen CeMV in die Risikogruppe 2 
ein. 
 
Empfehlung 
Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV wird das Cetacean 
morbillivirus (CeMV) als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der 
Risikogruppe 2 zugeordnet. 
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Begründung 
Das Cetacean morbillivirus (CeMV) besitzt ein breites Wirtsspektrum, welches neben Walen, 
Delfinen und Robben möglicherweise auch terrestrische Säugetiere umfasst. Es gibt bislang 
keine Hinweise darauf, dass auch der Mensch im Wirtsbereich von CeMV liegt. Die Infektion 
kann bei den infizierten Tieren eine schwere Erkrankung auslösen, die häufig mit dem Tod 
endet. 
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