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Neues Fledermaustollwutvirus aus einer Fransenfledermaus

(Myotis nattereri) isoliert

Von Conrad M. Freuling, Jeanette Kliemt, Wusterhausen, Elke Mühlbach, Hannover,
und Thomas Müller, Wusterhausen

Abstract

Novel bat lyssavirus isolated from Natterer's bat
(Myotis natteri)

A virus isolated from a Natterer's bat (Myotis nattereri)
originating from Lower Saxony, Germany, was differenti-
ated from other lyssaviruses based on the reaction pattern
of a panel of monoclonal antibodies. Phylogenetic analy-
sis supported the assumption that the isolated virus, Boke-
loh bat lyssavirus (BBLV), may represent a new member
of the lyssavirus genus.

Zusammenfassung

Bei einer Fransenfledermaus (Myotis nattereri) aus Nie
dersachsen wurde Tollwut nachgewiesen. Das isolierte
Virus unterschied sich sowohl bei der Reaktion mit mono

klonalen Antikörpern als auch genetisch von allen ande
ren bekannten Fledermaustollwutviren, so dass das Boke-
loh bat Lyssavirus (BBLV) als neues Virus innerhalb des
Lyssavirusgenus angesehen werden kann.
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1 Einleitung

Weltweit konnte gezeigt werden, dass Fle
dermäuse, oder besser gesagt Fiedertiere (Chi
wptera), Reservoir oder Träger einer Vielzahl
unterschiedlicher Viren sein können (Calisher
et al. 2006). Unter diesen befinden sich auch
Erreger, die zoonotisches Potenzial haben,
also auch für den Menschen gefahrlich werden
können, wie z. B. SARS Coronaviren, Henipa-
viren oder Lyssaviren. Letztgenannte sind
Erreger der Tollwut, der ältesten bekannten
Infektionskrankheit der Menschheit. Auch die

Fledermaustollwut hat für das Verständnis

von Fledermaus-assoziierten Pathogenen ei
nen Modellcharakter, da bereits seit Ende des
19. Jahrhunderts eine Verbindung zwischen

Fledermausbissen und Tollwutausbrüchen in

Südamerika nachgewiesen wurde. Das Lyssa
virus Genus innerhalb der Familie der Rhab-

doviridae umfasst mittlerweile 12 Virusspe
zies: Rabies Virus (RABV), Lagos bat Virus
(LBV), Mokola Virus (MOKV), Duvenhage
Virus (DUW), European bat lyssaviruses
vom Typ 1 und 2 (EBLV-1 und -2), Australian
bat lyssavirus (ABLV), Aravan Virus (ARAV),
Khujand Virus (KHUV), Irkut Virus (IRKV)
und West Caucasian bat Virus (WCBV)
(Dietzgen et al. 2011). Das Shimoni bat Virus
(SHIBV) ist der jüngste Nachweis einer neuen
Spezies und wurde aus einer Riesenrundblatt-
nase (Hipposidews commersonU) in Kenia
isoliert (Kuzmin et al. 2010). Bis auf MOKV
sind unterschiedliche Arten der Chiwptera als
Reservoire für die Lyssaviren nachgewiesen
worden. Obwohl für die Mehrzahl der ca.

50.000 humanen Tollwutfalle hundevermit

telte Tollwut (RABV) verantwortlich ist, ha
ben auch die meisten Fledermaus-assoziierten

Lyssaviren bereits humane Todesopfer gefor
dert (s. auch Müller et al.: „Fledermaustoll
wut - ein globaler Überblick" i. ds.Ausgabe).

In Deutschland wurde Fledermaustollwut

zum ersten Mal im Jahr 1954 nachgewiesen,
was auch den Erstnachweis für Europa dar
stellt (Müller et al. 2007). Während die
Mehrzahl aller Fledermaustollwutviren als

ELBV-1 charakterisiert wurden, ist EBLV-2
in Deutschland bisher nur aus einer Wasser

fledermaus (Myotis daubentonii) isoliert wor
den (Freuling et al. 2008). Insgesamt konnten
Lyssaviren in Europa nur in 10 der 45 vor
kommen Fledermausarten gefunden werden
(Müller et al.: „Fledermaustollwut - ein glo
baler Überblick", s. ds. Ausgabe). Hier be
schreiben wir den ersten Nachweis von Toll-
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wut bei einer Fransenfledermaus (Myotis
nattereri), und die Entdeckung eines neuen
Fledermaustollwutvirus.

2 Fallbericht

Im November 2009 wurde eine Fledermaus

am Tage an einer Hauswand hängend in
der Gemeinde Wunstorf, Niedersachsen

(52°25'31.56"N; 9°23'31.56"E), aufgefun
den und zur Pflege an eine Fledermaussach
verständige übergeben. Die Fledermaus wurde
morphologisch als Fransenfledermaus identi
fiziert. Das Tier war in einem geschwächten
Zustand, und insbesondere das stumpfe Fell
deutete auf eine Unterversorgung mit Mine
ralien hin. Entsprechend wurden dem Tier
Mehlwürmer, angereichert mit Vitaminen und
Mineralien, ad libitum angeboten. Der Winter
schlaf wurde wegen des anfangs kritischen
Zustandes nicht eingeleitet. Im Februar 2010
änderte sich das Verhalten und die Fransen

fledermaus wurde plötzlich aggressiv. Sie
attackierte gerichtet jedes Objekt, welches in
die Nähe gehalten wurde, und verbiss sich.
Drei Tage nach dem Einsetzen dieser Sympto
matik stellte die Fledermaus auch die Futter-

und Wasseraufnahme ein. Nach sieben Tagen
wurde das Tier zunehmend lethargisch, war
sichtlich geschwächt und starb drei Tage
später.

Am Pathologischen Institut der Tierärzt
lichen Hochschule Hannover wurde eine

Sektion vorgenommen und Tollwut mittels
Immunhistochemie nachgewiesen. Der neuro-
trope Charakter der Lyssaviren wurde durch
den Virusnachweis in verschiedenen Arealen

des Zentralnervensystems deutlich. Nicht
neuronale Organe, wie z. B. Herz, Lunge, aber
auch die Speicheldrüsen waren negativ. Am
Veterinärinstitut Hannover wurde der Befund

Tollwut bestätigt, indem Virus aus dem Gehirn
in murinen Neuroblastomzellen (mNA) iso
liert wurde (Webster & Casey 1988). Zur wei
teren Charakterisierung wurde virushaltiges
Material an das Nationale Referenzlabor am

Friedrich-Loeffler-Institut übersandt. Die Ty
pisierung mittels anti-N monoklonalen Anti
körpern (Schneider 1982) ergab ein Reakti

onsmuster, das keinem der anderen zum
Vergleich mitgeführten Lyssavirusspezies ent
sprach. In Anlehnung an den Fundort bekam
das Virus den vorläufigen Namen Bokeloh Bat
Lyssavirus (BBLV) (Freuling et al. 2011).

Nachdem EBLV-spezifische Nachweisme
thoden für virale RNA, d. h. RT-PCR (Vos et
al. 2004) negativ waren, konnte nur eine uni
versellere Methode RNA nachweisen (Heaton
et al. 1997). Eine Sequenzanalyse dieses Am-
plikons ergab, dass mit 80 % Übereinstim
mung das Khuj and-Virus (KHUV) nächster
genetischer Verwandter von BBLV ist.

3 Diskussion

Das isolierte Fledermaustollwutvirus, Boke
loh Bat Lyssavirus, stellt höchstwahrschein
lich ein neues Lyssavirus dar. Darauf deuten
die Ergebnisse der vergleichenden genetischen
Analysen sowie die antigenetische Typisie
rung hin. Allerdings sind noch weitere Unter
suchungen, wie z. B. Kreuzneutralisationsver
suche, notwendig, um nach den Kriterien des
Internationalen Komitees zur Taxonomie der

Viren (ICTV) eine neue Virusspezies zu de
klarieren.

Offensichtlich ist BBLV pathogen für Fran
senfledermäuse und das klinische Bild ent

sprach dem einer Tollwuterkrankung. Da der
genaue Zeitpunkt, zu welchem sich die Fle
dermaus infiziert hatte, nicht bekannt ist, kann
über die Inkubationszeit, d. h. die Zeit zwi

schen Infektion und Auftreten erster klinischer

Zeichen, nur spekuliert werden. Aufjeden Fall
liegt sie bei über 4 Monaten und ist damit
deutlich länger als bei klassischer Tollwut.
Auch die Frage, ob die Fransenfledermaus das
eigentliche Reservoir darstellt, kann bisher
nicht zweifelsfrei beantwortet werden. Die

Tatsache aber, dass genetisch verwandte Lys
saviren aus Myotis-Arten isoliert wurden
(EBLV-2 aus M. daubentonii, M. dasycneme;
KHUV aus M. mystacinus, ARAV aus M.
blythii) deutet darauf hin, dass Myotis-Alten
eine zentrale Rolle in der Epidemiologie von
bestimmten Lyssaviren spielen.
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Gerade vor dem Hintergrund, dass in
Deutschland eine vergleichsweise hohe Unter
suchungsdichte besteht, erscheint es verwun
derlich, dass BBLV erst jetzt „entdeckt"
wurde. Allerdings ist die Fransenfledermaus
eine eher unterrepräsentierte Art: nur 63 Fran
senfledermäuse sind zwischen 1999 und 2010

überhaupt untersucht worden.

Wie bei vielen anderen Fledermaustollwut

viren auch (Johnson et al. 2010) ist davon aus
zugehen, dass eine Infektion mit BBLV zu ei
ner tödlichen Erkrankung auch beim Menschen
fuhren kann. Durch Schutzmaßnahmen und

Forschungen ist der Umgang mit Fleder
mäusen unerlässlich. Zwischen dem Jahr 2000

und 2010 sind allein 37.140 Markierungen für
die Fransenfledermaus bei der Beringungs
zentrale Dresden registriert worden, was die
Bedeutung einer Tollwutimpfprophylaxe un
terstreicht. Aufgrund des Verwandtschafts
grades und erster experimenteller Untersu
chungen erscheint es sehr wahrscheinlich,
dass Personen, die eine Tollwutimpfung be
kommen haben, auch vor einer Infektion mit
BBLV geschützt sind. Weitere Forschungen
sind geplant, um mehr Erkenntnisse über die
Verbreitung und Bedeutung von BBLV zu ge
winnen.
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