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1. Einleitung  
Der Rotfuchs (Vulpes vulpes) ist unter den Wildtieren das am häufigsten vorkommende 

Raubtier Europas. Aufgrund seiner enormen Anpassungsfähigkeit, dem Fehlen von natürlichen 

Fressfeinden und dem omnivoren Fressverhalten, breitet sich der Fuchs zunehmend im 

menschlichen Siedlungsraum aus (JANKO et al. 2012). Der Rotfuchs fungiert sowohl durch 

seine Lebensweise als auch durch sein Fressverhalten als Wirt für eine Vielzahl von Ekto- und 

Endoparasiten (OTRANTO et al. 2015). Die Ektoparasiten, vor allem Flöhe, Zecken und 

Stechmücken, sind potentielle Vektoren für verschiedene bakterielle, virale und parasitäre 

Erreger. Bei einigen dieser Erreger handelt es sich um Zoonosen, die im Endwirt Mensch 

teilweise schwere Krankheitsbilder verursachen können.  

Eine der wichtigsten von Zecken-übertragbaren Zoonose wird durch das Frühsommer-

Meningoenzephalitis-Virus (FSME-Virus) ausgelöst. Das FSME-Virus zirkuliert zwischen 

kleinen Nagetieren als Reservoirwirte, domestizierten Haus- und Wildtieren als Endwirte und 

der Zecke als Vektor (PFEFFER et al. 2018). Der Hauptübertragungsweg ist der Zeckenstich. 

Obwohl Füchse regelmäßig mit Zecken befallen sind (MEYER-KAYSER et al. 2012), ihre 

Hauptnahrungsquelle potentiell infizierte Nagetiere sind (LUTZ 1978) und sie als Träger-Wirte 

infizierte Zecken in menschliches Habitat einbringen können (DOBLER et al. 2011), ist ihre 

Rolle im FSMEV-Übertragungszyklus bisher unklar. 

Die Übertragung der Erreger von der Zecke auf den Wirt erfolgt über den Zeckenstich während 

der Blutmahlzeit (ŠIMO et al. 2017). Für die Dauer des Stichs ist die Zecke fest in der Haut des 

Wirtes verankert durch das mit Widerhaken versetzte Hypostom und das Ausbilden von Zement 

(DEPLAZES et al. 2016). Erstaunlicherweise findet man beim Rotfuchs Zecken, die 

normalerweise fest in der äußeren Haut verankert sind, im subkutanen Gewebe.  

Die vorliegende Doktorarbeit hat daher das Ziel, eine systematische Erhebung dieses 

Phänomens bei Füchsen inklusive einer Speziesbestimmung der Zecken und der 

Charakterisierung pathohistologischer Abbauprozesse im subkutanen Gewebe durchzuführen. 

Zweiter Schwerpunkt dieser Arbeit ist die serologische Untersuchung auf FSME-spezifische 

Antikörper beim Rotfuchs. Bislang existieren keine Studien, die die Sensitivität und Spezifität 

der verschiedenen serologischen Nachweismethoden beschreiben. Deswegen wurde der 

Seroprävalenzstudie ein Methodenvergleich von ELISA, IFT und NT vorangestellt. Die 

Ergebnisse der Serologie sollen die Rolle und Relevanz des Fuchses im Übertragungszyklus 

des FSME-Virus aufzeigen. Außerdem soll geprüft werden, ob der Rotfuchs als Sentinel für 

das Infektionsrisiko des Menschen für FSME geeignet ist. 
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2. Literaturübersicht 

2.1 Der Rotfuchs (Vulpes Vulpes) 

2.1.1 Taxonomie und Morphologie 

Der Rotfuchs (Vulpes vulpes) ist die einzige in Mitteleuropa vorkommende Fuchsart. 

Systematisch wird er in die Klasse der Säugetiere (Mammalia) eingeordnet und gehört zur 

Ordnung der Raubtiere (Carnivora). Innerhalb der Ordnung der Raubtiere wird der Rotfuchs zu 

der Familie der Hundeartigen (Canidae) und zur Gattung Vulpes gezählt. In der Gattung Vulpes 

wird insgesamt zwischen 10 Arten unterschieden, die häufigste und am weitesten verbreitete 

Art ist der Rotfuchs (Vulpes vulpes) (LABHARDT 1990). 

Der Rotfuchs besitzt als Wildcanide die kennzeichnenden Merkmale der Familie der Canidae: 

Einen stark verlängerten Gesichtsschädel, große und sehr bewegliche, stehende Ohrmuscheln, 

ein vielfältig einsetzbares Allesfressergebiss, einen langen, buschigen Schwanz, einen 

schlanken, wendigen Körperbau und relativ stumpfe, unbewegliche Krallen (LABHARDT 

1990). 

 

2.1.2 Geografische Verbreitung 

Der Lebensraum des Rotfuchses erstreckt sich über die gesamte nördliche Hemisphäre: Im 

Norden bis an die polare Grenze, im Süden bis Nordafrika und dem Australischen Kontinent. 

Abb. 1 Geografische Verbreitung des Rotfuchses nach LABHARDT 1990  
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Damit besitzt er die größte geografische Reichweite aller Mitglieder der Ordnung Carnivora 

(MACDONALD 1993; LABHARDT 1990; HAUER et al. 2009). Nicht zu finden ist der 

Rotfuchs in Island, den arktischen Inseln, einigen Teilen Sibiriens oder in extremen Wüsten. 

Im 17. Jahrhundert wurde der Rotfuchs in die Vereinigten Staaten und nach Kanada 

eingeschleppt. Eine weitere Einführung erfolgte im 19. Jahrhundert nach Australien, wo er sich 

durch das Fehlen von Fressfeinden und ein reiches Nahrungsangebot rasant ausbreitete 

(ADKINS et al. 1998).  

Seine enorme Anpassungsfähigkeit ermöglicht dem Rotfuchs die Verbreitung in Küsten-, 

Steppen- und Wüstenregionen, Gebirgen bis zu 4000 m, Wald- und Parklandschaften, offene 

Kulturlandschaften und dicht besiedelte menschliche Lebensräume (MACDONALD 1993). 

Besonders ist hieran, dass sich der Fuchs trotz seiner weiten globalen Ausbreitung, lokal 

standorttreu verhält und sich in relativ kleinräumigen Revieren fortbewegt (MACDONALD 

1993). 

 

2.1.3 Populationsdichte und Reviergröße in Deutschland 

Der Rotfuchs stellt keine besonderen Anforderungen an seinen Lebensraum und besiedelt 

bevorzugt strukturreiche Landschaften, in denen sich Wald, Wiesen und offene 

Kulturlandschaften abwechseln.  

In regelmäßigen Abständen werden über das Monitoring-Programm WILD (Wildtier-

Informationssystem der Länder Deutschlands) Wildbestände in Deutschland über die 

Jägerschaft abgefragt. In Bezug auf den Rotfuchs werden dabei die Sichtungen von Altfüchsen 

und die Anzahl der Fuchswürfe pro Jagdrevier ermittelt. Bei der flächendeckenden Erfassung 

des Rotfuchses im Jahr 2015 wurden in 98 % der beteiligten Jagdbezirke Rotfüchse gesichtet 

mit einer mittleren Wurfbaudichte von 0,9 Würfen /1 km2 Jagdbezirksfläche (ARNOLD et al. 

2016). Daraus erfolgt die Berechnung des Frühjahrsbesatzes (Altfüchse/km2) und der 

Jungtierdichte nach der Methode von STUBBE (1988). Dementsprechend beläuft sich der 

Besatz im Frühjahr 2015 auf 2,1 Altfüchse pro 1 km2 und 3,9 Welpen pro 1 km2 

Jagdbezirksfläche (ARNOLD et al. 2016). Die Anzahl der Welpen pro km2 ist um 

durchschnittlich 25 % im Vergleich zu 2013 gestiegen und bedeutet einen enormen jährlichen 

Zuwachs der Fuchspopulation (ARNOLD et al. 2016). 

Mit der gleichen Methodik haben JANKO et al. (2013) die Populationsdichte in einem Stadt-

Land-Gradienten ermittelt. Denn durch den Lebensraumschwund in der offenen 

Kulturlandschaft werden immer höhere Fuchs-Populationsdichten in Städten beobachtet 

(JANKO et al. 2012). Die Populationsdichte der Füchse nimmt von Offenlandschaften (1,0 
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Altfüchse/km2), über Dörfer und Kleinstädte (2,5 Altfüchse/km2) bis hin zur Großstadt (15,7 

Altfüchse/km2) kontinuierlich zu. Entsprechend ergibt sich eine direkte Korrelation zwischen 

der Urbanisierung des Lebensraumes und der Fuchsdichte. (JANKO et al. 2013). 

Die zunehmende Ausbreitung des Fuchses in den Städten resultiert daraus, dass die 

Schlüsselressourcen (1) ausreichendes Nahrungsangebot, (2) Deckung bei Tag und (3) 

Möglichkeit für das Anlegen von Wurfbauen in städtischen Habitaten, allesamt erfüllt sind 

(JANKO et al. 2013). Mit hoher Wahrscheinlichkeit gibt es aktuell in Mitteleuropa bis auf die 

Stadtkerne einiger Großstädte keine fuchsfreien Besiedlungsräume mehr (GORETZKI et al. 

1982).  

Als Revier oder Homerange wird das Gebiet bezeichnet, welches das Tier bei seinen 

physiologischen Aktivitäten wie Nahrungssuche, Fortpflanzung und Aufzucht der Jungen 

durchstreift (BURT 1943). Die Größe des Reviers von Rotfüchsen ist ebenso wie die 

Ausbreitung abhängig von den drei Schlüsselressourcen (JANKO et al. 2013). Wenn diese 

Schlüsselressourcen auf engstem Raum erfüllt werden, wird das Revier dementsprechend klein 

angelegt und umgekehrt. Dadurch ergeben sich variable Reviergrößen je nach Struktur des 

Lebensraums. Das größte Revier haben ländlich lebende Füchse mit mehr als 2 km2 

(CAVALLINI et al. 1994; REYNOLDS et al. 1995; DEKKER et al. 2001; WALTON et al. 

2017). Urbane Füchse bewegen sich in einer Reviergröße von 0,1 km2 bis 0,63 km2 (ADKINS 

et al. 1998; WHITE et al. 2006; MARKS et al. 2006).  

Insgesamt bewegt sich der Fuchs sowohl in städtischen als auch in ländlichen Habitaten in 

relativ kleinräumigen Revieren fort. Das hat den Vorteil, dass bei einer postmortalen 

Untersuchung auf Vektoren oder Vektor-übertragene Pathogene der Erlegungsort des Fuchses 

mit dem Infektionsort gleichgesetzt werden kann. 

Abb. 2 Schematische Darstellung der Fuchs-Populationsdichten (Füchse pro km2) im Stadt-
Land Gradienten (JANKO et al. 2013) 
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2.1.4 Nahrungsauswahl des Rotfuchses 

Der Rotfuchs ist ein anspruchsloser Allesfresser, wenngleich tierische Nahrung in Form von 

frischem Fleisch bevorzugt wird (MACDONALD 1993). Die Nahrungsauswahl variiert lokal 

und saisonal und umfasst folgende Komponenten: Nahrungsabfälle, Regenwürmer, kleine 

Nagetiere, Vögel, Kaninchen, Insekten, Obst und Früchte (MACDONALD 1993). Die Nahrung 

wird je nach Verfügbarkeit der Ressourcen ausgewählt, sodass der Fuchs als Omnivore 

fehlende Fleischnahrung durch beispielsweise Nahrungsabfälle, Insekten oder Obst ersetzen 

kann (LUTZ 1978). Entscheidend für die Futtersuche des Rotfuchses ist neben der 

Futterverfügbarkeit, welche Nahrung in kürzester Zeit und mit geringstem Energieaufwand 

erbeutet werden kann (MACDONALD 1977; LABHARDT 1990). 

Die omnivore Ernährung und die ökonomische Futtersuche führen zu einer geringen 

Hungersterblichkeit, einer weiten Verbreitung und einem geringen Raumanspruch 

(LABHARDT 1990). In Verbindung mit der hohen Anpassungsfähigkeit und der Abwesenheit 

von natürlichen Fressfeinden, bieten sich dem Fuchs optimale Bedingungen für das Erschließen 

verschiedenster Habitate (LABHARDT 1990; JANKO et al. 2013). 

Bevorzugte Nahrung und Beutefavorit des Fuchses sind kleine Nagetiere (LUTZ 1978). Diese 

sind besonders attraktive Beutetiere, da ihre Körpergröße und ihr Nährwert in einem positiven 

Verhältnis zu dem Energieaufwand während der Jagd stehen (LABHARDT 1990). Außerdem 

sind sie zahlreich und flächendeckend in Deutschland vorhanden (HAUER et al. 2009). In der 

Literatur als Beutetiere beschrieben sind Feldmäuse (Microtus arvalis), Erdmäuse (Microtus 

agrestis), Rötelmäuse (Clethrionomys glareolus), Schermäuse (Arvicola terrestris) und 

kleinäugige Wühlmäuse (Pitymys subterraneus) (MACDONALD 1977; LUTZ 1978).  

 

2.2 Zeckenfauna der Füchse 

2.2.1 Taxonomie der Zecken 

Zecken gehören zu den häufigsten obligat blutsaugenden Ektoparasiten von Säugetieren, 

Vögeln und Reptilien. In der Human- und Veterinärmedizin haben Zecken größte Bedeutung 

als Vektoren von bakteriellen, viralen und parasitären Zoonosen (DEPLAZES et al. 2016).  

Systematisch werden Zecken zu dem Stamm der Gliedertiere (Arthropoda), in die Klasse der 

Spinnentiere (Arachnida) und in die Unterklasse der Milben (Acari) eingeordnet. Innerhalb der 

Ordnung Metastigmata, der ca. 900 Arten angehören, werden drei Familien unterschieden: 

Ixodidae (Schildzecke), Argasida (Lederzecke) und Nuttalliellidae (MARQUARDT et al. 

2005).  
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Zecken, die typischerweise auf Füchsen zu finden sind, gehören zu der Familie Ixodidae. In 

Europa parasitieren mehrere Zeckenspezies der Gattung Ixodes, Dermacentor, Haemaphysalis, 

Hyalomma und Rhipicephalus auf der Haut von Rotfüchsen (KARBOWIAK et al. 2020; 

LORUSSO et al. 2011; SÁNDOR et al. 2017; SOBRINO et al. 2012).  

Da ausschließlich Zecken der Familie Ixodidae auf dem Rotfuchs parasitieren, werden im 

Folgenden lediglich die Eigenschaften dieser Familie charakterisiert.  

 

2.2.2 Lebenszyklus der Ixodidae 

Zecken der Familie Ixodidae durchlaufen einen vierstufigen Entwicklungszyklus – Ei, Larve, 

Nymphe und Adulte. Nach dem Schlupf aus dem Ei, benötigt jedes der drei postembryonalen 

Entwicklungsstadien eine Blutmahlzeit für das Erreichen des nächsten Stadiums oder für die 

Eiablage (Weibchen) (OLIVER 1989).  

Während des mehrjährigen Entwicklungszyklus parasitieren Zecken nur temporär wenige Tage 

bis über eine Woche auf dem Wirt für die Nahrungsaufnahme. Die freilebenden Phasen 

verbringen die Zecken entweder in der offenen Vegetation (exophil) oder in Nestern und 

Tierbauten (endophil).  

Die Wirtsuche ist abhängig von der Lebensweise der Zecken. Exophile Zecken (z. B. I. ricinus) 

suchen beispielsweise in der Vegetation ihren Wirt (SOBRINO et al. 2012). Dabei bevorzugen 

die verschiedenen Entwicklungsstadien unterschiedliche Wirte. Die Larven parasitieren 

hauptsächlich auf Kleinsäugern und Vögeln. Nymphen bevorzugen mittelgroße Säugetiere wie 

beispielsweise Kaninchen, Igel oder Eichhörnchen. Adulte Stadien saugen auf Wildschweinen, 

Rehen oder Füchsen. Die Männchen dieser Zeckenspezies sind vor allem für die Paarung mit 

einem Weibchen auf dem Wirtstier zu finden und saugen nur fakultativ Blut. 

Dagegen sind endophile Zecken (z. B. I. hexagonus, I. canisuga) hoch spezialisiert auf einen 

Wirt und leben in den Nestern oder Bauten ihrer bevorzugten Wirte. Alle drei 

Entwicklungsstufen parasitieren auf dem gleichen Wirtstier und die Kopulation findet 

außerhalb des Wirtes statt. Aus diesem Grund sind die Männchen dieser Zecken nur sehr selten 

auf dem Wirtstier zu finden (PFÄFFLE et al. 2011; WALKER 2018).  

Nachdem ein passender Wirt gefunden ist, sucht die Zecke mit Hilfe von Sensillen, die an den 

Chelizeren sitzen, eine geeignete Hautpartie für die Blutaufnahme. Bei Sensillen handelt es sich 

um Sinnesorgane der Zecke, die an der Wahrnehmung von Temperatur und Vibrationen der 

Wirtshaut beteiligt sind (DEPLAZES et al. 2016). Bevorzugt werden wenig behaarte und 

dünnhäutige Körperstellen wie beispielsweise Kopf, Achselhöhlen, Inguinal- und 

Perianalregion (ESCCAP 2018). 
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Während des Zeckenstichs wird die Haut des Wirtes initial mit den Chelizeren angeritzt und 

anschließend wird das mit Widerhaken besetzte Hypostom in der entstandenen Wunde 

verankert. Mit dem Stich gibt die Zecke ihren Speichel in die Wunde ab. Dieser Speichel enthält 

ein als Zement bezeichnetes Sekret, das die Mundwerkzeuge der Zecke fest in der Wunde 

fixiert. Außerdem enthält der Speichel Substanzen, die die Blutgerinnung sowie Entzündungs- 

und Immunreaktion des Wirtes hemmen (SUPPAN et al. 2018).  

Im Zuge des Zeckenstichs graben sich die verschiedenen Zeckenspezies unterschiedlich tief in 

die Haut ein. Anhand der Anatomie ihrer Mundwerkzeuge werden sie in zwei Kategorien 

eingeteilt. Zecken mit kurzen Mundwerkzeugen werden als Brevirostra (z. B. Dermacentor, 

Haemaphysalis, Rhipicephalus) bezeichnet und penetrieren nur die oberflächlichen Schichten 

der Epidermis. Kennzeichnend für Longirostra (z. B. Amblyomma, Hyalomma, Ixodes) sind 

lange Mundwerkzeuge, die bis in tiefe Schichten der Dermis eindringen können (KLOMPEN 

2005; SLOVÁK et al. 2014)  

Die Dauer des Saugaktes kann bei Larven 2-4 Tage, bei Nymphen 3-5 Tage und bei Weibchen 

7-10 Tage andauern (GERN 2009). Männliche Ixodes-Zecken saugen nur fakultativ Blut und 

nehmen mehrere kleine Blutmahlzeiten zu sich (OLIVER 1989). Nach Vollendung der 

Blutmahlzeit löst sich die Zecke von der Wirtshaut und lässt sich gezielt in zum Beispiel Laub 

fallen (KHEÏSIN et al. 1956). Auf dem Boden häutet sie sich zu dem nächsten 

Entwicklungsstadium bzw. das Weibchen legt die Eier. Während I. ricinus Weibchen zwischen 

1000-2500 Eier legen, kann das Eigelege von D. reticulatus über 5000 Eier umfassen (OLIVER 

1989).  

 

2.2.3 Zeckenarten bei Füchsen aus Deutschland 

Der Rotfuchs beherbergt zahlreiche Endo- und Ektoparasitenarten. Die Ektoparasitenfauna des 

Fuchses wird dominiert durch Flöhe und Zecken, die als Vektoren verschiedene infektiöse 

Erreger auf den Fuchs übertragen können (Abschnitt 2.2.5). Derzeit existieren nur wenige 

Arbeiten zu der Zeckeninfestation des Fuchses in Deutschland, die allerdings durchweg hohe 

Prävalenzen von 73 % - 76,9 % beschreiben (SCHÖFFEL et al. 1991; MEYER-KAYSER et 

al. 2012). In einer Vergleichsstudie wurde festgestellt, dass bei Füchsen mit manifester Räude 

eine erhöhte Befallsintensität (82,6 % vs. 76,9 %) zu verzeichnen ist. Zudem ist die 

durchschnittliche Anzahl an Zecken (ø33,4 Zecken/Tier vs. ø11,7 Zecken/Tier) im Vergleich 

zu klinisch unauffälligen Tieren erhöht (MEYER-KAYSER et al. 2011). 

Am häufigsten lässt sich I. ricinus auf der Haut von Füchsen nachweisen, gefolgt von I. 

hexagonus und I. canisuga (CORNELY et al. 1992; HEIDRICH 2000; LIEBISCH et al. 1986; 
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SCHÖFFEL et al. 1991; MEYER-KAYSER et al. 2012). Deutlich seltener werden auch D. 

reticulatus, I. kaiseri und H. concinna gefunden (LIEBISCH et al. 1997; MEYER-KAYSER et 

al. 2012; HORNOK et al. 2017). 

Die Wirtspräferenz der einzelnen I. ricinus Stadien spiegelt sich in der Zeckenfauna des 

Fuchses wider. Es parasitieren hauptsächlich Nymphen und Adulte I. ricinus Zecken auf dem 

Fuchs (CORNELY et al. 1992; MEYER-KAYSER et al. 2012). Aufgrund der oben genannten 

endophilen Lebensweise von I. canisuga parasitieren alle drei Entwicklungsstadien dieser 

Zeckenspezies ganzjährig auf dem Rotfuchs. Auch die endophile Igelzecke I. hexagonus wird 

häufig in Fuchsbauten und auf den Füchsen selbst gefunden (LIEBISCH et al. 1986; 

CORNELY et al. 1992; MEYER-KAYSER et al. 2012). 

Hinsichtlich des Geschlechts der Zecken, die auf dem Rotfuchs gefunden werden, sind 

deutliche Unterschiede erkennbar. Diese Unterschiede beruhen ebenfalls auf den 

unterschiedlichen Lebensweisen der Zecken. Männliche I. hexagonus und I. canisuga werden 

nur sehr selten auf dem Fuchs gefunden, da die Paarung dieser Zeckenarten außerhalb des 

Wirtes im Bau oder im Nest stattfindet. Dagegen werden regelmäßig die Männchen von I. 

ricinus und D. reticulatus von dem Rotfuchs abgesammelt, da die Männchen das Weibchen 

während des Saugaktes auf dem Wirt begatten (CORNELY et al. 1992; MEYER-KAYSER et 

al. 2012). 

 

2.2.4 Phänomen subkutane Zecken 

Zecken sind wie o. g. typische Ektoparasiten, welche in komplexer Weise mit ihrem Wirt 

interagieren. Während des Stichs sind sie durch die Widerhaken am Hypostom und durch das 

Ausbilden von Zement fest in der äußeren Haut des Wirtes verankert. Erstaunlicherweise ist 

jedoch bereits in mehreren Arbeiten eine subkutane Lokalisation von Zecken beschrieben 

worden. 

Dieses Phänomen konnte erstmals beim Rotfuchs 1914 von NUTTAL (1914) in Großbritannien 

beobachtet werden. Danach folgten weitere Berichte und Nachweise aus Polen (DROZDZ 

1958), Österreich (HINIDAY 1971; HINAIDY 1976), der Slowakei (LEBEDA 1962; PET´KO 

et al. 1991) und den Vereinigten Staaten von Amerika (SMITH et al. 1986). Bei diesen Studien 

handelt es sich um Einzelfallberichte, bei denen die Füchse oft im Rahmen anderer 

Fragestellungen untersucht wurden. Die Präsenz der Zecken im subkutanen Gewebe wird 

berichtet, ohne Daten über die Prävalenz und Häufigkeit der Zecken sowie mögliche 

pathophysiologische Mechanismen ermittelt zu haben.  
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Die erste systematische Arbeit zu dieser Thematik stammt von D'AMICO et al. (2017). Diese 

Arbeitsgruppe untersuchte in Tschechien und Rumänien 91 Füchse gezielt auf das Vorkommen 

von subkutanen Zecken. Es konnte gezeigt werden, dass insgesamt 14 der 91 Füchse (15,4 %) 

mit mindestens einer bis maximal 31 subkutanen Zecken infestiert waren. Insgesamt 9 dieser 

Zecken konnten morphologisch den Spezies I. ricinus, I. hexagonus, I. crenulatus und D. 

reticulatus zugeordnet werden, jedoch war die Bestimmung der restlichen Zecken aufgrund der 

fortgeschrittenen Zersetzung nicht möglich. Da nur sehr wenige Zecken bis auf Spezieslevel 

identifiziert werden konnten, lässt sich keine Aussage über die Häufigkeit der einzelnen 

Zeckenarten im subkutanen Gewebe treffen. Histologische Untersuchungen der Hautareale mit 

subkutanen Zecken ergaben eine granulomatöse Panniculitis. Es wurden lediglich Zecken im 

fortgeschrittenen Zersetzungsstadium histologisch untersucht, sodass der Zersetzungsprozess 

der Zecke nicht gezeigt werden konnte.  (2019) untersuchte zuletzt Füchse in Polen 

und ermittelte im Vergleich zur Arbeit von D'AMICO et al. (2017) eine höhere Prävalenz von 

insgesamt 38 %. 

Im Jahr 2018 wurden erstmals subkutane Zecken bei Marderhunden (Nyctereutes 

procyonoides) aus Polen beschrieben (MATYSIAK et al. 2018). Zwei der drei untersuchten 

Marderhunden waren jeweils mit einem I. ricinus Weibchen im subkutanen Gewebe infestiert. 

Zusätzlich zu den o. g. Wildtieren wurde das Phänomen subkutaner Zecken auch als 

Zufallsbefund bei einem Hund in Schweden (ZAKRISSON 2010) und einem Kind in Südkorea 

(CHANG et al. 2006) beobachtet. 

 

2.2.5 Zecken-übertragene Krankheitserreger beim Rotfuchs 

Zecken und Wildtiere sind Hauptreservoir für eine Vielzahl von Zecken-übertragene 

Krankheitserregern (engl.: tick-borne diseases), die während des Zeckenstichs auf den 

Wirtsorganismus übertragen werden. Bei den übertragenen Pathogenen handelt es sich um 

Viren, Bakterien, Protozoen sowie Helminthen, die im Endwirt teilweise schwere 

Krankheitsbilder verursachen. Viele dieser Erreger haben zoonotisches Potential und breiten 

sich zunehmend aus, sodass sie in den Fokus von medizinischer und veterinärmedizinischer 

Forschung gerückt sind. Der Rotfuchs fungiert durch seine hohe Zeckenexposition als 

Reservoir- bzw. Zwischenwirt und ist dadurch an der Verbreitung und Übertragung dieser 

Pathogene beteiligt. Tabelle 1 zeigt die bekannten Zecken-übertragenen Krankheitserreger des 

Rotfuchses in Europa. 
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Tab. 1 Zecken-übertragene Pathogene des Rotfuchses in Europa  

Pathogen Vektor (Zeckenspezies) Referenz 

Virus   

Frühsommer-

Meningoenzephaltis Virus 

I. ricinus, I. persulcatus (WURM et al. 2000) 

Bakterien   

Anaplasma phagocytophilum I. ricinus (EBANI et al. 2011) 

Anaplasma platys R. sanguineus (CARDOSO et al. 2015) 

Bartonella spp. Arthropoden, I. ricinus (GERRIKAGOITIA et al. 2012) 

Borrelia burgdorferi-Komplex I. ricinus, I. hexagonus,  

I. persulcatus, D. reticulatus 

(LLEDÓ et al. 2016) 

Coxiella burnetti Ixodes spp. Dermacentor spp. (SANTORO et al. 2016) 

Ehrlichia canis R. sanguineus (CARDOSO et al. 2015) 

Ehrlichia chaffeensis A. americanum (GROEN et al. 2002) 

Rickettsia conorii R. sanguineus (ORTUÑO et al. 2018) 

Rickettsia slovaca D. reticulatus, D. marginatus (LLEDÓ et al. 2016) 

Protozoen   

Babesia vulpes I. hexagonus (NAJM et al. 2014) 

Babesia venatorum I. ricinus (NAJM et al. 2014) 

Babesia microti-Komplex I. ricinus, I. trianguliceps (NAJM et al. 2014) 

Hepatozoon canis R. sanguineus (  et al. 2010) 

Helminthen   

Acanthocheilonema 

reconditum 

Culicidae, R. sanguineus (MAGI et al. 2008) 

Acanthocheilonema 

dracunculoides 

Culicidae, R. sanguineus (MAGI et al. 2008) 

 

In dieser Arbeit wird ein besonderer Fokus auf das Frühsommer-Meningoenzephalitis Virus 

gelegt. Dieses Virus kann beim Menschen eine Meningoenzephalitis verursachen und wird mit 

zunehmender Fallzahl vom Robert-Koch Institut dokumentiert (Robert Koch-Institut 2020a). 

Der aktuelle Forschungsstand wird im folgenden Kapitel dargelegt.  
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2.3 Frühsommer-Meningoenzephalitis (FSME) in Deutschland 

2.3.1 Verbreitung in Deutschland 

Die Frühsommer-Meningoenzephalitis (FSME) gehört zu den wichtigsten von Zecken 

übertragenen Zoonosen und zeigt einen teilweise schweren bis lebensbedrohlichen 

Krankheitsverlauf. Ausgelöst wird FSME durch das FSME-Virus. 

Das FSME-Virus wird aufgrund seiner Struktur und seinem Aufbau der Gattung Flavivirus 

innerhalb der Familie der Flaviviridae zugeordent (ECKER et al. 1999). Die Verbreitung und 

Übertragung der Flaviviren erfolgt typischerweise über blutsaugende Arthropoden, weshalb sie 

als Arboviren (Arthropod-borne Virus) bezeichnet werden. Mögliche Vektoren sind 

Stechmücken und Zecken, allerdings gibt es auch wenige Flaviviren, bei denen kein Vektor 

bekannt ist. Zu den von Zecken übertragenen Flaviviren gehören unter anderem das Omsk-

Hämorrhagische-Fieber-Virus, das Powassan-Virus, das Louping-ill-Virus sowie das FSME-

Virus (LINDQVIST et al. 2018). 

Das FSME-Virus ist in weiten Teilen Europas und Asiens endemisch und wird in mindestens 

3 bestätigten Subtypen unterteilt, den Fernöstlichen, den Sibirischen und den Europäischen 

Subtyp (ECKER et al. 1999). Zusätzlich zu den 3 genannten Subtypen wurden ein Baikal-

Subtyp und ein Himalaya-Subtyp beschrieben (KOVALEV et al. 2017; DAI et al. 2018). 

Die drei genetisch bestätigten FSME-Virus-Subtypen verursachen ähnliche Krankheitsbilder, 

die sich jedoch in Schwere der Erkrankung und der Letalität unterscheiden (CHARREL et al. 

2004; GRITSUN et al. 2003; GÜNTHER et al. 2005). Die schwerste Form mit der höchsten 

Letalität (15-20 %) wird ausgelöst durch die Infektion mit dem Fernöstlichen Subtyp. Diese 

kann zu einer schweren fieberhaften Erkrankung assoziiert mit einer Enzephalitis führen 

(LINDQUIST et al. 2008; GRITSUN et al. 2003; ECKER et al. 1999). Im Gegensatz dazu 

verursacht der Sibirische Subtyp weniger schwere Erkrankungen (Letalität bis 5 %), die sich 

jedoch chronisch manifestieren können (LINDQUIST et al. 2008; GRITSUN et al. 2003). Der 

Europäische Subtyp ist vorherrschend in Europa und Infektionen mit diesem Subtyp verlaufen 

typischerweise biphasisch (BESTEHORN et al. 2019). Nach einer Inkubationszeit von 7-10 

Tagen treten in der ersten Phase Fieber, Unwohlsein, Kopf- und Gliederschmerzen auf. Diese 

unspezifischen Symptome dauern 2 bis 4 Tage, gefolgt von einem symptomfreien Intervall von 

bis zu einer Woche. Die zweite Phase wird bei 15-30 % der Patienten ausgeprägt und ist 

gekennzeichnet durch eine spezifische neurologische Manifestation (Myelitis, Meningitis, 

Enzephalitis). Die Letalität bei erwachsenen Patienten ist vergleichbar mit dem Sibirischen 

Subtyp, liegt jedoch normalerweise unter 2 % (ECKER et al. 1999; GRITSUN et al. 2003). 
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In Deutschland zählen FSME-Erkrankungen des Menschen zu den nach § 7 Abs. 1 S. 1 Nr. 15 

Infektionsschutzgesetz (IfSG) meldepflichtigen Krankheiten. Durchschnittlich werden in 

Deutschland ca. 350/Jahr autochthone Erkrankungen pro Jahr gezählt, wobei die Zahlen 

zwischen 200 und knapp 600 Fällen schwanken (Robert Koch-Institut 2020b). Anhand der 

erhobenen humanen Fallzahlen werden FSME-Risikogebiete auf Landkreis-Ebene ermittelt. 

Wenn in einem gleitenden Fünfjahreszeitraum die lokale Inzidenz von einem Fall pro 100.000 

Einwohner überschritten wird, gilt ein Landkreis als Risikogebiet.  

In ganz Deutschland gelten aktuell 164 Landkreise als Risikogebiete, 134 (82 %) davon in den 

südlichen Bundesländern Bayern und Baden-Württemberg. Im Jahr 2019 wurden insgesamt 

444 FSME-Erkrankungen gemeldet und es sind 3 neue FSME-Risikogebiete dazu gekommen, 

zwei Kreise in Sachsen (Stadkreis Dresden, Landkreis Meißen) sowie ein Kreis in Thüringen 

(Schmalkalden-Meiningen) (Robert Koch-Institut 2020a).  

Aus epidemiologischer Sicht kann Deutschland in drei Regionen unterteilt werden: Süd-, 

Mittel- und Norddeutschland (DOBLER 2019). Die Region Süddeutschland besteht aus den 

Bundesländern Bayern und Baden-Württemberg. Seit der Einführung der Meldepflicht in § 7 

Abs. 1 S. 1 Nr. 15 IfSG im Jahr 2001 wurden ca. 85 % der humanen Fälle aus diesen 

süddeutschen Bundesländern gemeldet (Robert Koch-Institut 2020b). Von den im Jahr 2019 

übermittelten Fällen wurde bei 83 % Bayern oder Baden-Württemberg als Infektionsort 

angegeben (Robert Koch-Institut 2020a). 

Die Region Mitteldeutschland umfasst die angrenzenden Bundesländer Hessen, Rheinland-

Pfalz, Saarland, Thüringen und Sachsen. In dieser Region treten immer häufiger humane 

FSME-Fälle auf. Zu Beginn der Aufzeichnung 2001 wurden aus dieser Region 20 Fälle 

gemeldet. 2013 steigerte es sich auf 45 Fälle und 2019 wurden insgesamt 61 Fälle übermittelt 

(Robert Koch-Institut 2020b). Daraus folgt, dass immer mehr Landkreise als Risikogebiete 

klassifiziert werden. Alle 3 neuen FSME-Risikogebiete, die 2020 dazu gekommen sind, 

stammen aus der Region Mitteldeutschland (Robert Koch-Institut 2020a). 

Die Region Norddeutschland erstreckt sich über die Bundesländer Schleswig-Holstein, 

Niedersachsen, Berlin, Nordrhein-Westfalen, Sachsen-Anhalt, Mecklenburg-Vorpommern, 

Brandenburg, Hamburg und Bremen. Aus dieser Region werden nur sporadisch FSME-Fälle 

gemeldet. Nachdem im Jahr 2018 eine im Vergleich zu den Vorjahren deutlich erhöhte Inzidenz 

humaner FSME-Erkrankungen zu verzeichnen war, wurde 2019 erstmals ein Landkreis (LK 

Emsland) aus dem nördlichen Drittel als Risikogebiet eingestuft (Robert Koch Institut 2019).  
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2.3.2 Übertragungszyklus des FSME-Virus 

Das FSME-Virus zirkuliert in einem geografisch strikt limitierten Naturherd zwischen 

Kleinnagern als Reservoirwirten und Zecken als Vektoren. Die Übertragung des Sibirischen 

Subtyp und des Fernöstlichen Subtyp erfolgt durch I. persulcatus. Der Europäische Subtyp wird 

primär durch I. ricinus übertragen (DOBLER et al. 2012). In Deutschland sind zusätzlich D. 

reticulatus, D. marginatus und H. concinna als mögliche Vektoren für das FSME-Virus 

beschrieben (RUBEL et al. 2014; CHITIMIA-DOBLER et al. 2019).  

Das FSME-Virus persistiert in den Speicheldrüsen der Zecke und wird direkt nach dem 

Zeckenstich mit der Abgabe des Speichels auf den Wirt übertragen (ŠIMO et al. 2017). 

I. ricinus ist, wie im Abschnitt 2.2.2 beschrieben, eine dreiwirtige Zecke. Die drei 

blutsaugenden Stadien dieser Spezies suchen für die Blutmahlzeit ein breites Spektrum von 

Tierarten auf, unter anderem Weide- und Wildtiere, Haustiere, Vögel und Menschen. 

Besondere Bedeutung haben Gelbhalsmäuse (Apodemus flavicollus) und Rötelmäuse (Myodes 

glareolus) als Reservoirwirte für das FSME-Virus. Beide Arten entwickeln eine hochgradige 

Virämie, sodass nicht infizierte-Zecken sich während der Blutmahlzeit infizieren können 

(CHITIMIA-DOBLER et al. 2018). 

Abb. 3 Übertragungszyklus des FSME-Virus modifiziert nach PFEFFER und DOBLER

(2011) 
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Die Übertragung des FSME-Virus kann innerhalb einer Zeckenpopulation auf verschiedene 

Weise geschehen. Bei der transstadialen Übertragung bleibt die Infektion während der Häutung 

zu dem nächsten Zeckenstadium bestehen (NOSEK et al. 1967), dies ist vor allem für die 

Viruspersistenz relevant. Bei der transovariellen Übertragung wird das Virus von einem 

infizierten Weibchen auf einen Teil der gelegten Eier weitergegeben (DANIELOVÁ et al. 

2002). Eine horizontale Übertragung kann bei der Befruchtung von einer männlichen Zecke auf 

das Weibchen erfolgen (ALEKSEEV 1991). Die transovarielle und horizontale Übertragung 

sind epidemiologisch unbedeutend für den Übertragungszyklus. Deutlich wichtiger ist der 

sogenannte Co-feeding-Effekt (LABUDA et al. 1997). Dabei infiziert eine FSME-Virus-

tragende Zecke eine nicht infizierte Zecke, wenn diese beim Saugakt auf dem gleichen Wirt 

dicht nebeneinandersitzen, ohne dass eine systemische Virämie des Wirtstieres erforderlich ist. 

Eine vertikale Übertragung zwischen verschiedenen Kleinnager-Generationen konnte sowohl 

bei experimentell als auch bei natürlich infizierten Kleinnagern gezeigt werden. Dieser 

Übertragungsweg scheint essentiell für das Überdauern von Naturherden zu sein, wenn 

temporär kein kompetenter Vektor vorhanden ist (BAKHVALOVA et al. 2009). 

Das FSME-Virus kann außerdem über den alimentären Infektionsweg übertragen werden. 

Wenn sich Milch-liefernde Tiere via Zeckenstich mit FSME-Viren infizieren, werden während 

der Virämiephase FSME-Viren über mehrere Tage mit der Milch ausgeschieden (BALOGH et 

al. 2012). Wird diese Milch im unpasteurisierten Zustand als Rohmilch oder Rohmilchprodukt 

verzehrt, ist eine Infektion mit FSME möglich (BROCKMANN et al. 2018; DOBLER et al. 

2012). Durch diese effiziente Übertragung können mehrere Menschen gleichzeitig durch den 

Verzehr kontaminierter Rohmilch eines Wiederkäuers infiziert werden. Allerdings spielt diese 

Übertragung in der westlichen Welt insgesamt eine untergeordnete Rolle, da die Rohmilch 

standardisiert pasteurisiert wird. 

 

2.3.3 Veterinärmedizinische Diagnostik 

Im Allgemeinen werden in der Veterinärmedizin die gleichen diagnostischen 

Nachweismethoden wie beim Menschen verwendet. Besondere Bedeutung hat vor allem der 

indirekte Nachweis einer FSME-Virus-Infektion durch die Detektion spezifischer Antikörper. 

Am häufigsten werden dafür Enzyme-linked Immunosorbent Assay (ELISA), 

Immunfluoreszenztest (IFT) und Neutralisationstest (NT) verwendet. Der ELISA und der IFT 

können allerdings nur als Screening-Methoden verwendet werden, da es innerhalb der 

Flaviviren zu Kreuzreaktionen kommen kann (DOBLER et al. 1996). Positive Proben müssen 

durch einen NT verifiziert und laut dem Europäischen Zentrum für die Prävention und die 
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Kontrolle von Krankheiten (ECDC) ist nur ein NT-Titer 1:10 beweisend für eine FSME 

Infektion (HOLZMANN et al. 1996). Die Spezifitätstestung ist mittlerweile in Mitteleuropa 

notwendig, da neben dem FSME-Virus weitere Flaviviren endemisch sind (BECK et al. 2013). 

 

2.3.4 Haus- und Wildtiere als Sentinel für das FSME-Virus 

Derzeit erfolgt die Einstufung der Risikogebiete in Deutschland auf Basis der humanen 

Fallzahlen unabhängig von regional unterschiedlichen Impfquoten innerhalb der jeweiligen 

Bundesländer bzw. Landkreise oder geografischer Ungenauigkeiten der Meldungen. Bei einem 

Anstieg der FSME-Impfrate sinkt die Anzahl der Neuinfektionen, was zu einer falsch-negativen 

Einschätzung der Risikogebiete führen kann. Der Naturherd bleibt in diesen Gebieten jedoch 

auch ohne den Menschen als Fehlwirt weiterhin aktiv, sodass eine unbekannte 

Ansteckungsgefahr für nicht vakzinierte Menschen und Haustiere besteht (DOBLER et al. 

2012). Zusätzlich werden jedes Jahr 3 % der autochthonen humanen Fälle außerhalb von 

offiziellen Risikogebieten detektiert. Demzufolge ist es notwendig, die bestehende 

Risikoeinschätzung zu ergänzen und anzupassen. Dies kann unter anderem durch die Suche 

nach einem geeigneten Sentinel für das FSME-Virus erfolgen (IMHOFF et al. 2015). 

Sentineltiere sind Tiere, die als Indikatoren für das Vorhandensein von Krankheitserregern 

dienen.  

Da das Virus vor allem zwischen Zecken und Kleinnagern zirkuliert, liegt es nahe, diese als 

Indikator für das Infektionsrisiko zu untersuchen. Während hohe Prävalenzen von 

verschiedenen Pathogenen wie z. B. Borrelia-Arten in Zecken nachgewiesen wurden 

(RAUTER et al. 2005), findet man FSME-infizierte Zecken ausschließlich in kleinräumigen 

Naturherden mit einer Fläche von 0,5 km2 (DOBLER et al. 2011; NOSEK et al. 1978). Die 

lokale Begrenzung der FSME-Naturherde erklärt, weshalb die Prävalenz infizierter Zecken in 

bekannten FSME-Risikogebieten insgesamt niedrig (0,0 bis 2,4 %) ist (STEFANOFF et al. 

2013; GÄUMANN et al. 2010; KLAUS et al. 2009; FRIMMEL et al. 2014). Zecken sind 

deshalb nicht als Indikator für das tatsächliche Infektionsrisiko für Mensch und Tier geeignet 

(IMHOFF et al. 2015). 

Untersuchungen aus Deutschland, den Niederlanden, Ungarn und Slowenien haben die Präsenz 

von FSME-Viren und/oder FSMEV-spezifischen Antikörpern in Kleinnagern analysiert und 

Werte von 0,0-10,2 % ermittelt (ACHAZI et al. 2011; VAN DER POEL et al. 2005; PINTÉR 

et al. 2014; KNAP et al. 2012). Vorteile in der Untersuchung von infizierten Nagetieren als 

Sentinel für FSME-Viren sind ihre quantitativ große Verfügbarkeit und die Entwicklung lange 
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persistierender FSME-spezifischer Antikörper. Diesen Vorteilen stehen jedoch zeit- und 

kostenintensive Feld- und Laborarbeiten gegenüber (IMHOFF et al. 2015). 

Viele weitere Wild- und Haustiere sind Wirte von I. ricinus und entwickeln messbare 

Antikörpertiter gegen das FSME-Virus nach einer natürlichen Infektion. Besondere Bedeutung 

haben große und kleine Wiederkäuer, die nahe dem Menschen auf räumlich begrenzten Weiden 

leben. Wiederkäuer serokonvertieren, ohne klinische Symptome der Erkrankung auszubilden. 

Die Antikörper nach durchgemachter FSME-Virusinfektion sind bei Schafen und Ziegen für 

mindestens 28 Monate nachweisbar (KLAUS et al. 2014). Problematisch ist jedoch, dass die 

Seroprävalenzen nicht mit den humanen Fallzahlen korrelieren (KLAUS et al. 2012; 

STEFANOFF et al. 2008; IMHOFF et al. 2015). 

Bei den Haustieren stehen vor allem Hunde und Pferde im Fokus, da diese als einzige eine 

klinische FSME mit neurologischer Symptomatik ausbilden (LUCKSCHANDER et al. 1999; 

MÜLLER et al. 2006). Ein limitierender Faktor ist die Probengewinnung, da die 

Besitzercompliance der Haus- bzw. Liebhabertiere sich als schwierig herausstellt. Die 

Aussagekraft der Studien ist durch niedrige Probenzahlen deshalb kritisch zu hinterfragen 

(BALLING et al. 2015; JANITZA-FUTTERER 2003). 

Wildtiere wie z. B. Wildschweine, Reh- oder Rotwild sind Wirte vor allem für Nymphen und 

Adulte der Ixodes-Zecken und haben durch ihre hohe Zeckenexposition ein erhöhtes Risiko, 

sich mit FSME-Virus zu infizieren (VOR et al. 2010). Wildtiere serokonvertieren nach einer 

FSME-Infektion, bilden jedoch keine klinische Symptomatik aus (PFEFFER et al. 2018). Die 

Wildtiere sind essentieller Bestandteil des Lebenszyklus der Zecke und damit auch der 

Übertragung von FSME. Die Seroprävalenzdaten von Wildtieren sind gute Indikatoren für das 

FSME-Infektionsrisiko und decken zum Teil neue FSME-Naturherde auf (BALLING et al. 

2014). In Belgien beispielsweise konnten bei 2,9 % der 238 untersuchten Wildschweine 

spezifische Antikörper nachgewiesen werden (ROELANDT et al. 2016), obwohl Belgien als 

frei von autochthoner FSME gilt (DOBLER et al. 2012). Diese Ergebnisse demonstrieren die 

Relevanz der Wildtiere als Sentinel. Derzeit beschränken sich die Untersuchungen lediglich auf 

Cerviden und Wildschweine.  

 

2.3.5 Der Rotfuchs als Sentinel für das FSME-Virus 

Der Rotfuchs ist in ganz Europa und vor allem in Deutschland mit hoher Populationsdichte 

(Abschnitt 2.1.4) verbreitet und regelmäßig mit Zecken befallen. Dennoch ist seine Rolle im 

FSME-Übertragungszyklus bisher weitestgehend unbekannt (PFEFFER et al. 2018).  
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Innerhalb von Europa parasitieren verschiedene Spezies der Zeckenfamilie Ixodidae auf der 

Haut von Rotfüchsen. In Deutschland besteht die Zeckenfauna des Fuchses vor allem aus I. 

ricinus, I. canisuga, I. hexagonus, D. reticulatus, I. kaiseri und H. concinna, wie in Abschnitt 

2.2.3 beschrieben. Von diesen sind drei Spezies, I. ricinus, D. reticulatus und H. concinna, als 

Vektoren für FSME bestätigt (KOZUCH et al. 1971; RIZZOLI et al. 2014; KOZUCH et al. 

1980). Zusätzlich konnte das Virus isoliert werden in I. hexagonus und I. canisuga (RADDA 

1973). Im Jahr 2014 wurde erstmals in Kroatien das FSME-Virus von Zecken, die auf 

Rotfüchsen parasitierten, isoliert (  et al. 2014).  

Zusätzlich wird die Möglichkeit diskutiert, ob eine alimentäre Infektion des Fuchses durch das 

Fressen von infizierten Kleinnagern, wie beispielsweise den bekannten FSME-Reservoirwirten 

M. arvalis und M. agrestis (ACHAZI et al. 2011; PINTÉR et al. 2014; TONTERI et al. 2011), 

möglich ist.  

In den 1960er und 70er Jahren wurden experimentelle Infektionen via FSME-infizierter Zecken 

oder via Virusinjektion bei Rotfüchsen durchgeführt. Infolgedessen zeigten die Füchse 

klinische Symptome einer FSME-Erkankung wie Fieber und Meningoenzephalitis. Zusätzlich 

konnten eine Viräme und hohe Antikörpertiter festgestellt werden (ERNEK et al. 1958; 

RADDA et al. 1969). 

In älteren Seroprävalenzstudien aus Deutschland und den Niederlanden wurden Füchse aus 

Nicht-Risikogebieten auf FSME-Antikörper untersucht. Nur in einer der 786 Serumproben aus 

Deutschland und in keiner der 399 untersuchten Serumproben aus Niederlanden konnten via 

Neutralisationstest neutralisierende Antikörper gegen das FSME-Virus bestätigt werden (VAN 

DER POEL et al. 2005; WURM et al. 2000). RIEGER et al. (1999) ermittelten Antikörper 

gegen das FSME-Virus in jedem dritten Fuchs in Südwestdeutschland, allerdings wurden diese 

ELISA-Ergebnisse nicht verifiziert durch z. B. einen Neutralisationstest. Somit können 

mögliche Kreuzreaktionen mit anderen Flaviviren nicht ausgeschlossen werden (DOBLER et 

al. 1996). Gleiches gilt für RADDA et al. (1968), die bei 10 von 26 untersuchten Füchsen in 

Niederösterreich Antikörper nachweisen konnten. 

Schwedische Forscher konnten zudem eine positive Korrelation zwischen der humanen FSME-

Inzidenz und der Größe der Fuchspopulation feststellen (HAEMIG et al. 2008). Eine 

entsprechende Studie aus Deutschland konnte diese Korrelation jedoch nicht bestätigen 

(KIFFNER et al. 2010). 

Zusammenfassend ist die Rolle des Fuchses im FSME-Übertragungszyklus weitgehend 

ungeklärt. Aufgrund der o. g. Eigenschaften des Fuchses stellt sich die Frage, ob und in welcher 

Form der Fuchs als Sentinel für das FSME-Virus geeignet ist. 
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4. Diskussion 
Das Ziel der vorliegenden Arbeit war, den Rotfuchs als Wirtsorganismus für subkutane Zecken 

und als Sentinel für das Frühsommer-Meningoenzephalitis-Virus (FSME-Virus) zu 

untersuchen. Der Rotfuchs bevorzugt strukturreiche Lebensräume, in denen sich Felder, 

Wiesen, Wälder und Gewässer abwechseln. Dadurch ist der Fuchs potentiellen Vektoren, wie 

z. B. Zecken, Flöhen und Stechmücken, verschiedener Infektionskrankheiten ausgesetzt. Diese 

können während der Blutmahlzeit Pathogene auf den Fuchs übertragen. Besonders 

hervorzuheben sind Zecken und Zecken-übertragbare Krankheitserreger. Einige dieser Erreger, 

beispielsweise das FSME-Virus, verursachen Zoonosen, die beim Menschen und beim Tier 

teilweise schwere Krankheitsbilder hervorrufen können. 

In dieser Studie wurden erstmals gezielt 126 Füchse aus Deutschland auf das Vorkommen von 

subkutanen Zecken untersucht. Die ermittelte Prävalenz der subkutanen Zecken ist mit 88,1 % 

(n = 111/126) deutlich höher als in Polen (38 %) (  2019) und Tschechien/Rumänien 

(15,4 %) (D'AMICO et al. 2017). In unserer Studie wurden ausschließlich adulte Füchse auf 

subkutane Zecken untersucht. Bei der Arbeit aus Polen wurden sowohl adulte als auch juvenile 

Füchse in die Untersuchungen miteingeschlossen. Die Studie aus Tschechien/Rumänien macht 

keine genauen Angaben zu dem Alter der Füchse. Deshalb lässt sich derzeit keine Aussage über 

eine mögliche Korrelation zwischen dem Alter der Füchse und der Prävalenz subkutaner 

Zecken treffen. 

Setzt man die ermittelte Prävalenz subkutaner Zecken in Höhe von 88,1 % in Kontext mit der 

Befallsintensität von externen Zecken auf Füchsen, so sieht man innerhalb von Europa 

deutliche Unterschiede. In Italien (7,4 %) (LORUSSO et al. 2011) und Rumänien (53,9 %) 

(SÁNDOR et al. 2017) ist die Befallsintensität deutlich geringer, während sie mit Studien aus 

Spanien (51,1-84,6 %) (SOBRINO et al. 2012; DOMÍNGUEZ 2004; DOMÍNGUEZ-

PEÑAFIEL et al. 2011) und Deutschland (76,5-82,6 %) (MEYER-KAYSER et al. 2011; 

MEYER-KAYSER et al. 2012) übereinstimmt. Insgesamt lassen sich die Ergebnisse dieser 

Studien schwer miteinander vergleichen, da sie in Methodik, Anzahl der untersuchten Tiere 

und Zielsetzung stark differieren.  

Es wird jedoch deutlich, dass bei Füchsen aus Deutschland durchweg hohe Prävalenzen 

externer Zecken ermittelt wurden. Im direkten Vergleich mit einer Studie aus Deutschland, die 

1268 Füchse auf externe Zecken untersuchte, zeigen sich weitere Gemeinsamkeiten (MEYER-

KAYSER et al. 2012). Beispielsweise waren in dieser Studie, wie auch in unserer, der Großteil 

der Füchse mit maximal 5 Zecken infestiert (50,9 % externe Zecken vs. 43,2 % subkutane 

Zecken). Bei einigen Füchsen konnten jedoch über 50 Zecken pro Fuchs von der Haut bzw. aus 
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dem subkutanen Gewebe gesammelt werden (5,7 % externe Zecken vs. 3,6 % subkutane 

Zecken). Aufgrund der vergleichbaren Verteilung sind die Durchschnittswerte der 

Zeckenanzahl pro Fuchs bei externen wie auch subkutanen Zecken ähnlich (11,7 externe 

Zecken/Fuchs vs. 10,8 subkutane Zecken/Fuchs). 

Insgesamt wurden 1203 Zecken aus dem subkutanen Gewebe der Füchse präpariert. Alle 

Zecken konnten anhand von spezifischen morphologischen Charakteristika, wie dem dorsal 

gelegenen Schild und den anterior sichtbaren Mundwerkzeugen, der Familie Ixodidae 

zugeordnet werden. Die gut erhaltenen Zecken (25 %) konnten morphologisch bis auf 

Spezieslevel identifiziert werden. Die vorherrschende Zeckenspezies war I. ricinus, jedoch 

wurden auch I. canisuga und I. hexagonus im subkutanen Gewebe gefunden. Diese drei 

Zeckenspezies sind typische Vertreter der Zeckenfauna von in Deutschland lebenden Füchsen. 

In Arbeiten aus Rumänien/Tschechien (D'AMICO et al. 2017) und den USA (SMITH et al. 

1986) wurden ebenfalls ausschließlich Zeckenspezies der regional typischen Zeckenfauna des 

Fuchses detektiert. Diese Ergebnisse demonstrieren, dass es sich nicht um außergewöhnliche 

Zeckenarten handelt, sondern um Zecken, die typischerweise auf dem Fuchs, aber auch auf 

anderen Haus- und Wildtieren parasitieren. 

Daraus ergibt sich die Fragestellung, ob auch andere Tierarten betroffen sein können. Bisher 

wurde die Präsenz subkutaner Zecken hauptsächlich beim Rotfuchs beschrieben. Es existieren 

einzelne Fallberichte, die subkutane Zecken jedoch auch bei Marderhunden (MATYSIAK et 

al. 2018), bei einem Hund (ZAKRISSON 2010) und bei einem Kind (CHANG et al. 2006) 

beschreiben. In einer umfassenden Studie wurden 126 Rehdecken von außen und innen auf 

Zecken untersucht (KRÓL et al. 2020). Insgesamt wurden 1279 Zecken abgesammelt, 

allerdings war keine dieser Zecken im subkutanen Gewebe. Bisher ist sehr wenig zu diesem 

Phänomen bekannt und es bleibt die Frage offen, welche weiteren Tierarten davon betroffen 

sein können.  

Auffällig ist, dass unabhängig von der Tierart hauptsächlich longirostrale Zecken subkutan zu 

finden sind. Longirostra (z. B. Ixodes, Amblyomma, Hyalomma) besitzen im Vergleich zu 

Brevirostra (z. B. Dermacentor, Haemaphysalis, Rhipicephalus) sehr lange Mundwerkzeuge 

und graben sich in tiefere Hautschichten ein (SLOVÁK et al. 2014; KLOMPEN 2005). In 

unserer Studie wurden ausschließlich Ixodes-Zecken identifiziert. Das tiefe Einbetten der 

Longirostra scheint die subkutane Lage der Zecken zu begünstigen. 

Interessanterweise wurden hauptsächlich (99 %) adulte Zecken in der subkutanen Lokalisation 

gefunden, obwohl der Fuchs normalerweise extensiv mit Nymphen und teilweise auch Larven 

befallen ist. Juvenile Zecken besitzen ein kürzeres Hypostom als die adulten Zecken derselben 
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Spezies. Die Abwesenheit juveniler Stadien bestärkt die Annahme, dass die Länge des 

Hypostoms maßgebend für die subkutane Lage ist.  

D'AMICO et al. (2017) stellten die Hypothese auf, dass eine lange Saugdauer der Zecken 

entscheidend für die subkutane Lokalisation ist. In Übereinstimmung mit dieser Annahme 

wurden in unserer Arbeit signifikant mehr weibliche Zecken gefunden als Männchen, Nymphen 

oder Larven. Weibchen haben die längste Saugperiode von 6-11 Tagen, während juvenile 

Zeckenstadien nur 2-6 Tage saugen (GERN 2009). Männliche I. ricinus Zecken befinden sich 

hauptsächlich für die Paarung mit einem Weibchen auf dem Wirtsorganismus. Dabei saugen 

sie fakultativ für kurze Zeit kleine Blutmahlzeiten (OLIVER 1989).  

Das fakultative Saugen kann eine Erklärung dafür sein, warum 2 männliche I. ricinus einzeln 

im subkutanen Gewebe zu finden waren. Allerdings wurden 6 der insgesamt 8 Männchen in 

Kopulation mit dem Weibchen aus dem Gewebe präpariert. Die Paarung mit dem Weibchen 

kann bis zu 11 Tage andauern, während das Weibchen die Blutmahlzeit zu sich nimmt 

(KOCAN et al. 2015). Wahrscheinlich haben die Paare aus Weibchen und Männchen 

gemeinsam die Haut der Füchse durchdrungen. Die Tatsache, dass hauptsächlich Männchen in 

Paarung subkutan gefunden wurden, bestätigt die Vermutung, dass eine lange Saugperiode 

ausschlaggebend für die subkutane Lokalisation der Zecken ist. Zusätzlich ist nicht 

auszuschließen, dass die 2 einzelnen Männchen während des Abbauprozesses oder der 

Präparation von dem Weibchen getrennt wurden.  

In dieser Arbeit wurden signifikant die meisten Zecken in den folgenden drei Körperregionen 

lokalisiert: Ohr, Inguinal- und Axillarregion. Diese Ergebnisse stimmen mit früheren Studien 

überein. SMITH et al. (1986) berichteten über Zecken in der Inguinal-, Axillar- und 

Perianalregion, während DROZDZ (1958) subkutane Zecken im Bereich des Rückens, des 

Bauches und der Ohren fand. Allerdings enthält keine dieser Studien Informationen über die 

Häufigkeit der Zecken in der jeweiligen Körperregion. In dieser Arbeit wurde erstmals die 

Lokalisation jeder Zecke dokumentiert und einer von 10 definierten Körperregionen 

zugeordnet. In der Inguinalregion wurden signifikant die meisten Zecken, im Vergleich mit 

allen anderen Körperregionen, gefunden. Bei 91 der 111 betroffenen Füchse konnten dort 

subkutane Zecken lokalisiert werden. Die zweit- und dritthäufigste betroffene Körperregion 

war der Bereich um die Ohren und der Axillar. Insgesamt wurden in den drei am häufigsten 

betroffenen Körperregionen über 80 % der Zecken gefunden. Auffallend ist, dass die drei 

bevorzugten Regionen weniger behaart sind und die Haut an diesen Stellen in Falten liegt und 

dünn ist. Ähnliche Präferenzen für den Zeckenstich konnten bei Hunden und Katzen festgestellt 

werden (ESCCAP 2018). Für den Rotfuchs gibt es bislang keine Studien, die die bevorzugten 
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Körperstellen für das Anheften der Zecken an der äußeren Haut beschreiben. Wir vermuten 

jedoch, dass die Wahl der Körperregion nicht das Ziel der subkutanen Lokalisation hat. Zumal 

dieses Phänomen keinen evolutionären Vorteil für die Zecke darstellt, denn der Lebenszyklus 

kann nicht abgeschlossen werden. Alle Zecken, die im subkutanen Gewebe gefunden wurden, 

waren tot und zum Teil so stark abgebaut, dass nur noch Bruchstücke des Exoskeletts erkennbar 

waren. 

Aufgrund des fortgeschrittenen Abbauprozesses ist eine Speziesidentifizierung anhand von 

morphologischen Kriterien nur begrenzt möglich, wie vorherige Arbeiten zeigten (D'AMICO 

et al. 2017). In der vorliegenden Arbeit konnten 75 % der Zecken nur bis auf Gattungsebene 

bestimmt werden. Deshalb war das Ziel dieser Studie, diese Zecken genetisch mittels 

konventioneller PCR zu untersuchen. Für die Gensequenzierung wurde das 16S rRNA Gen und 

das cox1 Gen ausgewählt (LV et al. 2013; HORNOK et al. 2017). Für die DNA-Aufreinigung 

und für die PCR wurden etablierte und standardisierte Protokolle verwendet, dennoch war die 

DNA-Isolation der Zecken nicht erfolgreich. Weitere Fehlerquellen, wie beispielsweise die 

Lagerung der Zecken, konnten ausgeschlossen werden. Das Problem scheinen die Zecken selbst 

zu sein, die stark degeneriert und abgebaut sind. 

Für eine nähere Untersuchung des Abbauprozesses und der Entzündungsreaktion in der Haut 

des Fuchses führten wir eine pathohistologische Untersuchung der Zecken und des 

umliegenden Gewebes durch. Diese Untersuchungen ergaben, dass der Grad der 

Entzündungsreaktion des Fuchses von dem Abbaustadium der Zecke abhängt. Bei allen Stadien 

konnte eine granulomatöse Panniculitis festgestellt werden, deren Schwere mit dem 

Abbauprozess der Zecke zunimmt. Lediglich eine Zecke konnte gefunden werden, die nahezu 

vollständig intakt war. In dem Gewebeschnitt konnte eine akute lokale mechanische Reizung 

von Dermis und Epidermis entdeckt werden. Dies könnte darauf hinweisen, dass diese Zecke 

kurz vor dem Tod des Fuchses in die Haut eingedrungen war. Allerdings waren sowohl bei 

dieser Zecke, als auch bei den Zecken im fortgeschrittenen Abbaustadium im Inneren der Zecke 

keine Organstrukturen und Zellen erkennbar. Dies könnte erklären, warum eine DNA-

Isolierung nicht erfolgreich war. 

Die Mechanismen rund um den Abbau der Zecken im subkutanen Gewebe sind weiterhin 

unklar. Interessant für weitergehende Untersuchungen ist die Frage, ob bei der Zersetzung 

Pathogene der Zecke auf den Fuchs übertragen werden. 

Für die Übertragung des FSME-Virus spielt die subkutane Lage und Zersetzung der Zecke 

mutmaßlich nur eine untergeordnete Rolle. Denn das Virus persistiert in den Speicheldrüsen 

der Zecke und wird mit dem Stich sofort auf den Wirt übertragen (ŠIMO et al. 2017). FSME 
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ist eine zoonotische Erkrankung, die beim Menschen zu einem schweren bis 

lebensbedrohlichen Krankheitsverlauf führen kann. Da die derzeitige Risikobewertung in 

Deutschland mittels humaner Fallzahlen immer weiter in Kritik gerät (DOBLER et al. 2012), 

ist die Suche nach einem geeigneten Sentinel in den Fokus gerückt (IMHOFF et al. 2015). Nach 

GERTH et al. (1995) sollte das ideale Sentinel für FSME folgende vier Bedingungen erfüllen. 

Es sollte: 

 einen limitierten Bewegungsradius haben 

 in großer Zahl vorhanden sein 

 im Untersuchungsgebiet gut verteilt sein 

 eine langlebige Antikörperpräsenz nach natürlicher Infektion aufweisen 

Der Lebensraum und damit auch der Bewegungsradius des Rotfuchses ist abhängig von der 

Verfügbarkeit von Nahrungsressourcen und der Habitatsstruktur. In Deutschland bewegen sich 

ländlich lebende Füchse in einem 2 km2 Radius, während Stadtfüchse in einem kleineren 

Radius von 0,5 km2 leben (JANKO et al. 2012). Aufgrund der enormen Anpassungsfähigkeit 

und dem Wegfall von Fressfeinden ist der Rotfuchs überall in Deutschland in großer Zahl 

verbreitet (ARNOLD et al. 2016). Die Dauer der Antikörperpräsenz ist derzeit unbekannt. 

Allerdings zeigt der Rotfuchs nach experimenteller Infektion via infizierter Zecken oder 

Virusinjektion klassische Symptome einer FSME-Erkrankung. Zusätzlich konnten eine 

Virämie und hohe Antikörpertiter gegen das FSME-Virus nachgewiesen werden (ERNEK et 

al. 1958; RADDA et al. 1969). 

Außerdem sollte das ideale Sentinel Zeckenspezies exponiert sein, die bekannte FSME-

Vektoren sind (IMHOFF et al. 2015). In Europa parasitieren mehrere Spezies der Gattung 

Ixodes, Dermacentor, Haemaphysalis, Hyalomma und Rhipicephalus auf dem Rotfuchs 

(KARBOWIAK et al. 2020; LORUSSO et al. 2011; SÁNDOR et al. 2017; SOBRINO et al. 

2012). Drei dieser Spezies, I. ricinus, D. reticulatus und H. concinna, sind Vektoren für das 

FSME-Virus (KOZUCH et al. 1971; RIZZOLI et al. 2014; KOZUCH et al. 1980). Zusätzlich 

konnte das Virus aus I. hexagonus, I. canisuga, H. punctata und I. trianguliceps isoliert werden, 

typische Vertreter der Zeckenfauna des Fuchses in Europa (RADDA 1973; NOWAK-

CHMURA et al. 2012). 

Zusammenfassend erfüllt der Rotfuchs alle Anforderungen, um als ideales Sentinel für das 

FSME-Virus zu fungieren. Derzeit existieren allerdings keine publizierten Daten über die 

Sensitivität und Spezifität von kommerziell erhältlichen Screening-Methoden für die 

Antikörper-Detektion beim Fuchs. Deswegen wurde der Seroprävalenz-Studie ein 

Methodenvergleich vorangestellt.  
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In Zusammenarbeit mit dem FSME-Konsiliarlabor unter der Leitung von Prof. Dobler wurde 

ein kommerziell erhältliches ELISA Kit (Immunozym FSME IgG All Species ELISA, Progen, 

Heidelberg, Deutschland) und ein kommerziell erhältlicher IFT (Euroimmun Anti-TBEV-IIFT, 

Euroimmun AG, Lübeck, Deutschland) verglichen mit einem selbst entwickelten Mikro-NT als 

Goldstandard. Nach 192 getesteten Proben mit allen 3 Testsystemen wurde eine weitere 

Testung durch den IFT abgebrochen, da die Spezifität des IFT deutlich niedriger war als die 

des ELISA. Die Sensitivität von ELISA und IFT waren bei diesem Zwischenstand 

vergleichsweise hoch, da überwiegend positive Proben getestet wurden. Nachdem alle 1233 

Serumproben im ELISA und NT getestet wurden, ergab sich für den ELISA eine Sensitivität 

von 42,31 % und eine Spezifität von 98,87 %. KLAUS et al. (2012) verwendeten ELISA Kits 

derselben Firma und ermittelten ähnliche Werte für die Spezifität und die Sensitivität für die 

Antikörper-Detektion in Ziegenseren. Der ELISA ist eine zuverlässige Methode für die 

Diagnostik nach einer akuten FSME-Infektion (DOBLER 2018). Allerdings scheint die Anzahl 

von falsch-negativen Ergebnissen zu steigen, wenn der Antikörpertiter in der Probe niedrig ist, 

z. B. durch eine lang zurückliegende Infektion oder durch die Verdünnung der Serumprobe 

(Manuskript in Vorbereitung). Deswegen ist ein Screening via ELISA oder IFT und eine 

anschließende Bestätigung der positiven Proben mittels NT für epidemiologische 

Fragestellungen nicht sinnvoll. Es stellt sich daher die Frage, ob für epidemiologische 

Untersuchungen nur ein NT durchgeführt werden sollte. 

Der NT ist das Testsystem mit der höchsten Spezifität und Sensitivität für die FSME-

Antikörper-Diagnostik und basiert auf der Fähigkeit, von Antikörpern lebende Viren zu 

neutralisieren (LITZBA et al. 2014; KLAUS et al. 2011). Dadurch werden ausschließlich die 

Proben als positiv gewertet, die biologisch aktive und neutralisierende Antikörper gegen das 

FSME-Virus enthalten. Ein weiterer Vorteil ist, dass der NT Spezies-unabhängig funktioniert. 

Deswegen kann der von uns entwickelte Mikro-NT für die Testung von FSME-spezifischen 

Antikörpern jeglicher Tierarten verwendet werden. Die größten Nachteile des NT sind jedoch, 

dass ein BSL3 Labor für die FSME-Virus Kultivierung benötigt wird und das Testergebnis erst 

nach 5-7 Tagen abgelesen werden kann. Da für epidemiologische Fragestellungen Zeit kein 

kritischer Faktor ist, kann dieser Nachteil des NT vernachlässigt werden.  

Eine große Schwierigkeit bei der Testung von Wildtier-Serumproben ist die oft nicht 

hinreichende Qualität (IMHOFF et al. 2015; BALLING et al. 2014). Aufgrund der Hämolyse 

und der starken Verunreinigung während der Probenentnahme ist eine Auswertung durch einen 

NT zum Teil nicht möglich. Die Hämolyse und die Verunreinigungen wirken zelltoxisch, 

sodass die Zellen bei der Zugabe der Probe absterben (BALLING et al. 2014). Wir haben die 
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Proben zentrifugiert und für 30 min bei 56°C inaktiviert für die Elimination von 

Verunreinigung, möglichen Pathogenen und des Komplementsystems (ROEHRIG et al. 2008; 

THOMAS et al. 2009). Durch diese Vorbereitung der Proben war es uns möglich, alle 1233 

Serumproben im Mikro-NT zu testen. Es muss außerdem berücksichtigt werden, dass die 

Serumproben schon bei der Entnahme verdünnt wurden. Eine qualitative Untersuchung des 

Antikörpertiters ist demzufolge für dieses Studiendesign nicht sinnvoll.  

Zusammenfassend ist mit entsprechender Vorbereitung der Proben der von uns entwickelte 

Mikro-NT eine vielversprechende Methode für die FSME Antikörper-Detektion beim 

Rotfuchs. Insgesamt wurden in unserer Studie 1233 Rotfüchse aus allen Teilen Deutschlands 

serologisch untersucht. Bei 260 (21,1 %) Serumproben wurden neutralisierende Antikörper 

nachgewiesen. Die ermittelten Seroprävalenzen gegen FSME-spezifische Antikörper auf 

Landkreis-Ebene reflektieren die Infektionsrate in Deutschland und weisen signifikante 

Unterschiede zwischen den Risikogebieten (30,5 %; n = 173/568) und Nicht-Risikogebieten 

(13,1 %; n = 87/665) auf. Besonders interessant sind die 87 positiv getesteten Füchse aus den 

Nicht-Risikogebieten. Diese stammen aus einem Landkreis in Brandenburg, zwei Landkreisen 

in Hessen und Sachsen, vier Landkreisen jeweils in Rheinland-Pfalz, Sachsen-Anhalt und 

Schleswig-Holstein, fünf Landkreisen in Thüringen, zehn Landkreisen in Niedersachsen und 

sechszehn in Nordrhein-Westfalen. Die meisten dieser Landkreise werden nur durch eine 

geringe Probenanzahl repräsentiert, sodass ein Vergleich der Prävalenzen nicht sinnvoll ist. 

Dennoch demonstrieren diese Beispiele die Möglichkeit, durch Seroprävalenzstudien beim 

Fuchs neue FSME-Herde in Nicht-Risikogebieten aufzudecken. Infolge unserer Ergebnisse ist 

es notwendig, in diesen Gebieten nach FSME-positiven Zecken für die Detektion des genauen 

Standortes der FSME-Naturherde zu suchen. 

Nach unserem Wissenstand sind wir die ersten, die derartig hohe Prävalenzen von NT-

verifizierten FSMEV-spezifischen Antikörper beim Rotfuchs in FSME Risiko- wie auch in 

Nicht-Risikogebieten nachweisen konnten. In älteren Studien aus Deutschland und den 

Niederlanden wurden vor allem Füchse aus Nicht-Risikogebieten getestet und es wurden keine 

Antikörper bzw. nur bei einem Fuchs Antikörper gefunden (VAN DER POEL et al. 2005; 

WURM et al. 2000). Bisher wurden nur zwei Studien in FSME Risikogebieten durchgeführt. 

In einer Studie aus Deutschland wurden Seroprävalenzen bis zu 34,2 % ermittelt, allerdings 

wurden diese Ergebnisse nicht mittels NT bestätigt (RIEGER et al. 1999). Somit können 

mögliche Kreuzreaktionen mit anderen Flaviviren oder unspezifische Bindungen nicht 

ausgeschlossen werden (DOBLER et al. 1996). Für die Studie von RADDA et al. (1968), die 
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bei 10 von 26 untersuchten Füchsen in Niederösterreich Antikörper nachweisen konnten, gilt 

ähnliches.  

Zwischen der humanen FSME-Inzidenz und der Seroprävalenz von Füchsen aus FSME-

Risikogebieten konnte eine signifikante positive Korrelation festgestellt werden. Diese positive 

Korrelation zeigt, dass die Seroprävalenz in Füchsen die humanen Fallzahlen widerspiegelt. 

Unsere Ergebnisse stimmen mit einer Studie aus Schweden überein, in der eine positive 

Korrelation zwischen der Fuchspopulation und der humanen FSME-Inzidenz gefunden wurde 

(HAEMIG et al. 2008). Sie widersprechen jedoch den Ergebnissen einer Studie aus 

Deutschland, die den gegenteiligen Effekt beschrieben hat (KIFFNER et al. 2010). 

Die Seroprävalenzen von Füchsen aus Nicht-Risikogebieten hingegen stehen jedoch nicht in 

einem Zusammenhang mit der humanen FSME-Inzidenz. Wir fanden Seroprävalenzen von bis 

zu 33,3 % in Landkreisen mit einer Inzidenz von 0,0 % (Stadtkreis Gelsenkirchen, Minden-

Lübbecke, Nordfriesland). In keinem dieser Landkreise wurden bisher FSME-Fälle beim 

Menschen gemeldet. Es besteht Untersuchungsbedarf, ob diese Diskrepanzen auf niedrig 

pathogene FSMEV-Stämme zurückzuführen sind, die eine Infektion des Menschen mit einem 

inapparenten klinischen Verlauf verursachen (RUZEK et al. 2019). Da jedoch jedes Jahr 

autochthone Fälle von FSME beim Menschen außerhalb der definierten Risikobereiche 

gemeldet werden, nehmen wir an, dass dies auf unentdeckte FSME-Naturherde zurückzuführen 

ist. Die Untersuchung von Fuchs-Seroprävalenzen könnte helfen, solche FSME-Herde zu 

lokalisieren. Wir schließen daraus, dass der Rotfuchs ein geeigneter prädiktiver Sentinel ist und 

die Seroprävalenz in Füchsen die Inzidenz-basierte Risikobewertung ergänzen kann. 
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Einleitung 

Rotfüchse bevorzugen strukturreiche Lebensräume, in denen sich Wald, Wiesen und Gewässer 

abwechseln. Dadurch sind sie verschiedenen Vektoren und Krankheitserregern ausgesetzt. Zu 

diesen Vektoren gehören unter anderem Zecken, die während der Blutmahlzeit verschiedene 

Pathogene, wie beispielsweise das Frühsommer-Meningoenzephalitis-Virus (FSME-Virus), 

auf den Fuchs übertragen können. Die Zecken sind während des Saugaktes fest in der äußeren 

Haut des Wirtes verankert. Erstaunlicherweise findet man bei Füchsen Zecken im subkutanen 

Gewebe. 

Ziele der Untersuchung 

Die Ziele dieser Arbeit sind Füchse aus Deutschland erstmals gezielt auf subkutane Zecken zu 

untersuchen, die Zeckenspezies anhand von morphologischen und genetischen Merkmalen zu 

bestimmen, sowie die Gewebereaktion des Fuchses zu analysieren. Zusätzlich soll eine 

Seroprävalenzstudie in bekannten FSME Risiko- und Nicht-Risikogebieten durchgeführt 

werden, um die Rolle des Fuchses im natürlichen FSME-Übertragungszyklus zu beleuchten. 

Der Seroprävalenzstudie soll ein Methodenvergleich von serologischen Nachweismethoden 

von Antikörpern gegen das FSME-Virus vorangestellt werden, da derzeit keine Daten zu 

Sensitivität und Spezifität für die Diagnostik beim Rotfuchs bekannt sind. 

Tiere, Material und Methoden 

Es wurden 126 Fuchsfelle aus verschiedenen Teilen Deutschlands untersucht und die 

subkutanen Zecken aus dem Gewebe präpariert. Die genaue Lokalisation jeder Zecke wurde 

dokumentiert, anschließend wurden die Zecken anhand von standardisierten Protokollen 
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morphologisch bestimmt. Stark zersetzte Zecken sollten unter Verwendung der PCR 

Amplifikation des 16S rRNA-Gens und des cox1-Gens identifiziert werden. Die genaue 

Lokalisation der Zecken in der Haut wurde statistisch ausgewertet und in einer 

Schemazeichnung dargestellt. Die Hematoxylin- und Eosin-Färbung wurde verwendet für die 

histopathologische Untersuchung der Gewebereaktion der Füchse. Für die Seroprävalenzstudie 

wurde ein kommerziell erhältlicher ELISA und IFT miteinander verglichen und die Sensitivität 

und Spezifität ermittelt. Die Verifizierung erfolgte durch einen neu entwickelten Mikro-

Neutralisationstest. Insgesamt wurden 1233 Füchse aus FSME Risiko- und Nicht-

Risikogebieten serologisch untersucht. Für die statistische Auswertung beider Studien wurden 

folgende Tests angewandt: Mann-Whitney-U-Test, Fisher's exact test, Chi-Quadrat 

Streuungstest, Rangkorrelation nach Spearman, Korrelation nach Bravais-Pearson. 

Ergebnisse 

Bei 111 der 126 (88,1 %) Fuchsfellen wurden mindestens 1 bis maximal 79 Zecken aus dem 

subkutanen Gewebe präpariert. Die insgesamt 1203 Zecken konnten alle der Gattung Ixodes 

zugeordnet werden. Von diesen konnten 301 Zecken bis auf Spezieslevel identifiziert werden: 

Ixodes ricinus (Weibchen, n = 289; Männchen, n = 8; Nymphe, n = 1), I. hexagonus (Weibchen, 

n = 2), I. canisuga (Weibchen, n = 1). Die drei prädominanten Körperregionen für die subkutane 

Zeckenlokalisation waren Ohr, Inguinal- und Axillarregion. In der pathohistologischen 

Untersuchung zeigte sich eine granulomatöse Panniculitis, deren Schwere mit zunehmender 

Zersetzung der Zecken zunahm. Für den epidemiologischen Nachweis von FSME-spezifischen 

Antikörpern eignete sich der von uns entwickelte Mikro-NT. Die Spezifität des IFT (62,3 %) 

und die Sensitivität des ELISA (42,3 %) waren unzureichend. Die Gesamtprävalenz von 

FSME-spezifischen Antikörpern bei Füchsen in Deutschland lag bei 21,1 % (n = 260/1233), 

wobei signifikante Unterschiede zwischen den Risikogebieten (30,5 %) und Nicht-

Risikogebieten (13,1 %) bestehen. In den Risikogebieten konnte eine positive Korrelation 

zwischen der humanen FSME-Inzidenz und der Seroprävalenz der Füchse ermittelt werden. In 

Nicht-Risikogebieten konnte keine Korrelation festgestellt werden. Dort waren bis zu 30 % der 

Füchse positiv, während die humane Inzidenz gegen null ging. 

Schlussfolgerung 

Die subkutane Lokalisation der Zecken scheint beim Fuchs eher die Regel als die Ausnahme 

zu sein. Das tiefe Eindringen longirostraler Ixodes-Zecken sowie die langen Saugzeiten der 

Weibchen scheinen die subkutane Lokalisation zu begünstigen. Der Rotfuchs ist als prädiktiver 

Sentinel für FSME geeignet und in der Lage unentdeckte FSME-Herde aufzudecken. 
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Introduction 

Red foxes prefer highly variegated landscapes where forest, grassland and water bodies 

alternate. Thus, they are exposed to different vectors and infectious diseases. These vectors 

include ticks, which can transmit various pathogens, such as the (Tick-borne encephalitis 

Virus) TBE virus, to the fox during the blood meal. Ticks are usually strongly attached to the 

external surface of their hosts to remain in place for a blood meal. Interestingly, in some cases 

ticks can also be found in the subcutaneous tissue of red foxes. 

Objectives 

The objectives of this study were to examine foxes from Germany for the first time specifically 

for subcutaneous ticks, to identify the tick species by morphological and genetic characteristics 

and to analyze the tissue reaction of the fox. In addition, we compared different serological 

methods for TBEV antibody detection in red foxes, because no data exists about sensitivity and 

specificity. Subsequently we performed a seroprevalence study in known TBE risk and non-

risk areas to shed light into the role of the fox in the natural transmission cycle of TBEV.  

Material and Methods 

The visceral side of 126 red fox furs from Germany was examined visually searching for ticks. 

The localization of ticks was recorded and assigned to ten specific body parts. Morphological 

identification of ticks was performed according to standardized taxonomic protocols. Ticks 

which could not be further identified were examined genetically via conventional PCR targeting 

the 16S rRNA and cox1 gene. Hematoxylin and eosin (H&E) staining was used for 

histopathological examination. For the seroprevalence study a commercially available ELISA 
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and IFA were compared and sensitivity and specificity was determined. The verification was 

performed by a newly developed micro neutralization test. A total of 1233 foxes from TBE risk 

and non-risk areas were serologically examined. The following tests were used for the statistical 

analysis of both studies: Mann-Whitney-U-Test, Fisher's exact test, chi-square test, Pearson's 

correlation coefficient, Spearman's rank correlation. 

Results 

In 111 of the 126 (88.1 %) examined foxes, at least 1 to a maximum of 79 ticks were prepared 

from the subcutaneous tissue. The altogether 1203 ticks could all be assigned to the genus 

Ixodes. Out of these 301 ticks could be identified down to species level: Ixodes ricinus (female, 

n = 289; male, n = 8; nymph, n = 1), I. hexagonus (female, n = 2), I. canisuga (female, n = 1). 

The three predominant body regions for subcutaneous tick localization were the ear, inguinal 

and axillary regions. The pathohistological examination revealed a granulomatous panniculitis, 

the severity increases with the tick decomposition progresses. For the epidemiological detection 

of TBEV-specific antibodies the micro-NT was most suitable. The specificity of the IFT 

(62.3 %) and the sensitivity of the ELISA (42.3 %) were insufficient. The overall prevalence of 

TBEV-specific antibodies in foxes in Germany was 21.1 % (n = 260/1233), with significant 

differences between risk areas (30.5 %) and non-risk areas (13.1 %). In the risk areas, a positive 

correlation between human TBE incidence and seroprevalence in foxes was found. In non-risk 

areas no correlation could be found. There, up to 30 % of foxes were positive, while the human 

incidence was close to zero. 

Conclusion 

The subcutaneous localization of ticks seems to be the rule rather than the exception in red 

foxes. The deep penetration of longirostral Ixodes-ticks, as well as the long feeding times of the 

females seem to favor the subcutaneous localization. The red fox is suitable as a predictive 

sentinel for TBE and is able to detect undiscovered TBE foci. 
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