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Genetische Charakterisierung von
Wildschweinpopulationen zur Unterstutzung
der Ruckverfolgbarkeit und Abschatzung
lokaler Ausbreitungstendenzen nach ASP-
Ausbruchen
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ASP-Ausbruch beim Schwarzwild

 Wo kommt die Seuche her? Tracing back
 Wo kommt das aufgefundene Tier her?
* Hat sich die Seuche dort bereits verbreitet?

* Wo geht die Seuche hin? Tracing forward
e Sind verbundene Populationen bereits betroffen?
* Wahrscheinlichster Ausbreitungsbeginn und -richtung (Zaunbau)
e Quantifizierung der Barrierewirkung (z.B. Autobahnen)

* Analyse des Seuchenzugs auch ohne Variabilitat des Virus

* Hypothese: Je starker der Austausch zwischen zwei Populationen:
 Desto hdher deren genetische Ubereinstimmung
* Desto hoher die Chance auf Ausbreitung der ASP



Genetische Variation zwischen Populationen
beschreibt deren Konnektivitat
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Quantifizierung der
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Analyse des
Seuchenzugs
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Genetische Ubereinstimmung zwischen ASP-
negativen und ASP-positiven Wildschweinen
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Genetische Differenzierung
durch zB Autobahnen
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Schlussfolgerungen

Landesweite Charakterisierung moglich
* Erhebliche Barrieren: Elbetal, Berlin, A11
Deutliche Barrieren: A12, A4, A9
Absolute Konnektivitat: Elbetal langs, MVP, Stidosten (A12-A4)
Standiger Neueintrag aus Polen (ASP+ dhnlicher zu ASP+ als zu ASP-)
LUPIN: Eintrag durch Menschen (keine genet. Ubereinstimmung + andere Virusvariante)

Ausbreitungsprognose
* Gebiete hoher genetischer Identitat: Hohes Ausbreitungsrisiko

* Genetisch differenzierte Gebiete (Barriere) = weniger Austausch, geringeres
Ausbreitungsrisiko

* Bislang wurde keine identifizierte Barriere von ASP Uberschritten

Virusgenotypen
* Goldstandard zur Validierung der Ausbreitungsprognose

* Ausbreitungsprognose auch anwendbar ohne Virusgenotypen
(falls isolierter Eintrag, z.B. HE, RLP, BW)

Ausbreitungsrisiko zwischen Regionen ~ ihrer genetischen Ubereinstimmung



Ausblick

* Moglichkeit fir andere Bundeslander

* Prognostische Karten der
Wildschweinkonnektivitat

 Genetische Wildschweinedatenbank

=>» Tracing forward, tracing back

=>» Unterstltzung der Bekampfung (Zaun, Zone)

* Praxiseinsatz:
* Hohere Beprobungsdichte
 Hohere Markerdichte (SNPs)
* Probenmaterial Fallwild!

GAT CTT GAACTA >

Pop1l:
Pop2:
Pop3:
Pop4:
Pop5:
Pop6:

Popn:

GAT CTT GCC CTA
GAA CTT GCC CTA
GAT GTT GCC CTA
GAT CCT GCC CTA
CAT CTT GCC CTA
GAT CTT GAA CTA

GAT CTT GCCCTT
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