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Durch Stechmücken übertragene Krankheitserreger zählen zu den zehn wichtigsten Infektionskrankheiten 
in Europa. Globalisierung und Klimawandel haben das Risiko der Einschleppung und Zirkulation solcher 
Viren auch in Zentraleuropa und Deutschland deutlich erhöht. Dies ist besonders sichtbar in den jüngsten 
Ausbrüchen des Usutu- (USUV) und das West-Nil-Virus (WNV) sowie in der zunehmenden Etablierung 
exotischer Stechmückenarten wie der Asiatischen Tigermücke. 
Zu Projektbeginn existierten in Deutschland zwar verschiedene Erhebungen zu Stechmücken und 
assoziierten Pathogenen, eine systematische und nachhaltige Datenanalyse fehlte jedoch ebenso wie ein 
integriertes Verständnis ihrer Ökologie. Bestehende mechanistische Populationsmodelle waren für 
mediterrane Bedingungen entwickelt und unter zentraleuropäischem Klima unrealistisch. Klassische 
Ausbreitungsmodelle für WNV und USUV waren nicht räumlich aufgelöst und berücksichtigten Zugvögel 
nicht. Ein praxistaugliches Werkzeug zur Abwägung von Bekämpfungs- und Surveillance-Strategien lag 
nicht vor. An dieser Lücke setzte das durchgeführte Projekt an. Ziel war die Entwicklung einer Fast-
Echtzeit-Entscheidungshilfe, die eine kosten-nutzen-basierte Bekämpfungsmaßnagmen ermöglicht. 
Das Arbeitspaket 1 schuf die empirische Grundlage des Projekts. Ab Frühjahr 2021 wurden über vier Jahre 
an jährlich 20 Standorten in ganz Deutschland systematische Fänge adulter Stechmücken durchgeführt. Die 
Standorte deckten urbane, rurale und naturnahe Landschaften unter unterschiedlichen klimatischen 
Bedingungen ab und wurden jährlich teilweise rotiert, um eine breite räumliche und zeitliche Heterogenität 
abzubilden. Verschiedene Fallentypen erfassten wirtssuchende, rastende und brutplatzsuchende Tiere sowie 
an ausgewählten Standorten immature Stadien. Lichtschranken-basierte Zähleinheiten lieferten 
Aktivitätsdaten in 15-Minuten-Intervallen. Die Fänge dienten der morphologischen und 
molekularbiologischen Artbestimmung sowie dem Screening auf Flavi- und Alphaviren. Datalogger 
erfassten parallel die lokale Temperatur und Luftfeuchtigkeit. 
Eine methodische Studie der Saison 2021 verglich 27 automatische Fallen in zwei Konfigurationen an 19 
Standorten parallel. Eine modifizierte Variante mit Heuaufguss zur Anlockung gravider Weibchen fing 
deutlich mehr Stechmücken ohne Verlust an Artendiversität und wurde in den Folgejahren zur 
Standardmethode. Die parallele Analyse der automatischen Zähleinheiten zeigte, dass diese zwar nicht zur 
absoluten Quantifizierung von Abundanzen geeignet sind, die relative Phänologie und lokale 
Populationsdynamik jedoch zuverlässig abbilden – eine für die späteren Modellierung entscheidende 
Eigenschaft. Über die Projektlaufzeit entstand ein umfangreicher, standardisierter Datensatz, der von der 
Falle bis zur Einspeisung in eine zentrale, Open-Access-fähige Datenbank durchgängig verarbeitet wurde. 
Im Arbeitspaket 2 wurde ein integriertes, korrelativ-mechanistisches Modellsystem entwickelt, das von der 
Stechmückenpopulationsdynamik bis zur Virusausbreitung reicht. Hierzu wurden eigene Felddaten mit 
Citizen-Science-Programmen, Meldungen der Weltorganisation für Tiergesundheit und hochaufgelösten 
Klimadaten zusammengeführt. Mit dem prozessbasierten Lebenszyklusmodell für Culex pipiens sensu 
stricto und Cx. torrentium wurde erstmals ein für mitteleuropäische Bedingungen validiertes 
mechanistisches Modell der beiden wichtigsten europäischen WNV- und USUV-Vektoren vorgelegt. Es 
unterscheidet geschlechtsdifferenzierte Lebensstadien und ersetzt vordefinierte Saisonzeitfenster durch 
eine biologisch realistische, photoperioden- und temperaturgesteuerte Diapauseinduktion im 
Larvenstadium. Die Validierung gegen Felddaten von 106 Standorten ergab eine signifikante Modell-
Daten-Übereinstimmung und deutliche Überlegenheit gegenüber reinen Temperaturmodellen. Auf 
europaweiter Rasterbasis liefert es erstmals ein einheitliches Maß für die saisonale Vektoraktivität. In zwei 
weiteren Arbeiten wurden räumlich explizite Reproduktionszahl-Modelle für WNV und USUV entwickelt. 
Sie erweitern die klassischen ODE-Modelle um Diffusions- und Advektionsprozesse, bilden damit erstmals 
sowohl lokale Bewegungen als auch die gerichtete saisonale Wanderung der Zugvögel ab und unterscheiden 
systematisch zwischen residenten und migratorischen Vögeln. Die berechneten Risikokarten identifizieren 



das östliche Deutschland konsistent als WNV- und den Oberrheingraben als USUV-Hochrisikoregion. 
Ergänzend wies wurde erstmals für Deutschland eine signifikante Assoziation zwischen USUV-Infektionen 
und Ko-Infektionen mit Haemosporidien bei Vögeln nachgewiesen. Modelle, Daten und Quellcodes 
wurden über Zenodo und GitHub frei zugänglich gemacht; eine projekteigene Visualisierungsplattform 
(https://zero-west-nile-virus.bnitm.de/) stellt die Risikokarten nahezu in Echtzeit dar und wird über eine 
automatisierte Pipeline aktualisiert, sobald neue Meldungen eingehen. 
Das Arbeitspaket 3 übersetzte die Erkenntnisse aus AP 2 in ein anwendungsorientiertes 
Entscheidungswerkzeug. Kern ist ein temperaturabhängiges Übertragungsmodell, das die Dynamik von 
WNV zwischen Stechmücken, Vögeln, Menschen und Pferden abbildet und mit einem mathematisch 
formulierten optimalen Steuerungsproblem verknüpft. Erstmals werden fünf Bekämpfungsstrategien 
gemeinsam betrachtet: Brutstättenentfernung, Larvizide, Bekämpfung adulter Mücken einschließlich der 
Beseitigung von Überwinterungsstätten, Impfung von Pferden sowie persönliche Schutzausrüstung, deren 
Anwendung über eine Imitationsdynamik in Reaktion auf gemeldete Fälle modelliert wird. Die Lösung des 
Steuerungsproblems und eine globale Sensitivitätsanalyse lieferten mehrere praxisrelevante Erkenntnisse. 
Bekämpfungsmaßnahmen sollten ihren Höhepunkt bereits Ende April bis Mitte Mai erreichen, also rund 
dreizehn Wochen vor dem epidemiologischen Höhepunkt der Vogelinfektionen Mitte August. Die 
einflussreichste Einzelmaßnahme ist die Bekämpfung adulter Stechmücken, eine vollständige Reduktion 
der Krankheitslast erreicht jedoch erst eine Kombination aus Vektorkontrolle, Impfung von Pferden und 
Schutzmaßnahmen für den Menschen. Die Validierung gegen Surveillance-Daten 2018–2025 ergab 
signifikante Korrelationen und reproduzierte die saisonalen Höhepunkte korrekt. Die Ergebnisse wurden in 
eine frei zugängliche, web-basierte RShiny-Applikation überführt, die es Anwenderinnen und Anwendern 
aus Gesundheits-, Veterinär- und Kommunalbehörden ohne Programmier- oder Mathematikkenntnisse 
erlaubt, Maßnahmen einzeln oder kombiniert unter drei Klimaszenarien zu testen und ihre Wirkung in 
Echtzeit zu visualisieren. 
Die in der Vorhabensbeschreibung formulierten Ziele und die Meilensteine wurden vollständig erreicht. 
Aus dem Projekt ist eine zusammenhängende Pipeline hervorgegangen, das von der erstellten Datenbank 
über mechanistische Modelle der Stechmücken- und Viruspopulationsdynamik bis zu einer öffentlich 
zugänglichen interaktiven Entscheidungsplattform reicht. Vier begutachtete Publikationen dokumentieren 
alle wesentlichen Ergebnisse. Die Modelle, Datensätze und Quellcodes sind über Zenodo und GitHub frei 
verfügbar. Damit steht öffentlichen Gesundheits- und Veterinärbehörden in Deutschland ein erstmals ein 
vorläufiges Instrument zur kosten-nutzen-bewussten Reaktion auf stechmückenübertragene Viren zur 
Verfügung, das auf weitere Erreger und Regionen übertragbar ist. 


