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Symptomprofile, Erkrankungsraten und Sequenzierung
der hdufigsten Atemwegserreger auf Bevolkerungsebene

Ergebnisse aus der virologisch-mikrobiologischen Surveillance

GrippeWeb-Plus 2023-2025

Einleitung

GrippeWeb ist ein webbasiertes, partizipatives Sur-
veillancesystem, bei dem wochentlich mehr als
12.000 Meldungen zum Auftreten akuter Atem-
wegserkrankungen erfasst werden (Stand August
2025). Eltern kénnen auch fiir ihre Kinder melden,
so dass alle Altersgruppen abgedeckt werden. Mit-
hilfe der erhobenen Symptome werden ,akute res-
piratorische Erkrankungen“ (ARE) von grippedhnli-
chen Erkrankungen (Influenza-like Illness; ILI)
unterschieden. ARE liegen vor bei Atemwegserkran-
kungen mit Fieber, Husten oder Halsschmerzen.
Bei ILI ist Fieber erforderlich und zusitzlich miis-
sen Husten oder Halsschmerzen angegeben sein

Die Aussagekraft syndromischer Surveillance-
systeme kann durch die parallele Durchfithrung
einer spezifisch auf die relevanten Erreger ausge-
richteten virologisch-mikrobiologischen Surveil-
lance gesteigert werden. Am Robert Koch-Institut
(RKI) ist auf ambulanter Ebene seit tiber 20 Jahren
im Rahmen des ARE-Praxis-Sentinels die syndromi-
sche mit der virologischen Surveillance verzahnt."
Seit der Saison 2019/2020 wurde erginzend zur
ICD-10-Code-basierten Surveillance in Krankenhiu-
sern ebenfalls eine virologische Surveillance von
stationdr behandelten ARE (Severe Acute Respira-
tory Illnesses; SARI) aufgebaut.® Seit 2020 gibt es
als Ergianzung zu GrippeWeb mit GrippeWeb-Plus
eine vergleichbare virologisch-mikrobiologische
Surveillance von Atemwegserkrankungen auf Be-
volkerungsebene.?* Diese wurde ab dem Jahr 2023
weiter ausgebaut und ab 2024 mit einer Ganz-
genomsequenzierung von Severe Acute Respiratory
Syndrome Coronavirus Type 2 (SARS-CoV-2) und
Influenzaviren erginzt.

Mit Hilfe der GrippeWeb-Plus-Daten werden fol-

gende Ziele angestrebt:

1. Beschreibung erregerspezifischer Symptom-
spektren inklusive Erkrankungen, die keinen
Arztbesuch erfordern

2. Berechnung sekundirer Erkrankungsraten im
Haushaltssetting

3. Analyse der genetischen Nihe von Influenza-
bzw. SARS-CoV-2-Stimmen unter Haushalts-
angehorigen mithilfe der Gesamtgenomsequen-
zierung

4. Hiufigkeit bestimmter Influenzaviruskladen auf
Bevolkerungsebene im Vergleich zum ambulan-
ten und stationiren Bereich

5. Schitzung wochentlicher erregerspezifischer
ARE-Inzidenzen auf Bevilkerungsebene

Methoden

Beschreibung von GrippeWeb-Plus

Eine randomisierte Gruppe regelmiflig an Grippe-
Web teilnehmender Personen wurde eingeladen,
auch bei GrippeWeb-Plus teilzunehmen. Die Teil-
nehmenden wurden detailliert {iber den Ablauf
sowie Mafinahmen zum Datenschutz aufgeklirt.
Bei Interesse unterschrieben sie eine Einwilligungs-
erklirung. Kinder wurden iiber ein teilnehmendes
Elternteil eingeschlossen. Nach der Einwilligung er-
hielten Teilnehmende ein Starter-Kit mit einem
Hinweisblatt zur Probeentnahme, Abstrichtupfer,
Uberréhrchen (zum Schutz der Abstriche beim Ver-
sand) sowie Symptomfragebdgen, die jedem Nasen-
abstrich beigelegt werden sollen, und vorfrankierte
Versandkartons. Eine ,Nullprobe“ zu Beginn diente
der Testung des generellen Ablaufs. Die Ergebnisse
der Nullproben — sofern diese ohne Vorliegen von
Symptomen abgenommen wurden — werden nicht
betrachtet. Die Auswertung erfolgt aus den Daten
von Oktober 2023 bis April 2025. In diesem Zeit-
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raum wurde die Anzahl der GrippeWeb-Plus-Teil-
nehmenden von etwa 550 auf 8oo (480 Erwach-
sene, 320 Kinder) aus 480 Haushalten gesteigert.

Bei Auftreten jeglicher Art akuter Atemwegserkran-
kungen soll ein Abstrich aus dem vorderen Nasen-
bereich abgenommen und an das RKI geschickt
werden. Im Labor fiir Hochpathogene Viren inner-
halb des Zentrums fiir Biologische Gefahren und
Spezielle Pathogene (ZBS1) wurden die Proben auf
das Vorhandensein menschlicher Zellen (c-myc-
Gen) und mittels eines Multiplex-Polymeraseketten-
reaktion-(PCR-)Tools auf 24 bakterielle bzw. virale
Erreger getestet. Proben, die im Multiplex-PCR-Tool
positiv fiir Influenza-A-Viren, aber gleichzeitig
negativ fiir Influenza-A(HiN1)pdmog-Viren sind,
werden als Influenza-A(H3N2)-Virus-positiv gewer-
tet. Influenzavirus- bzw. SARS-CoV-2-positive Pro-
ben wurden Uber eine erregerspezifische in-house
one-step Reverse Transkriptase-PCR (RT-PCR) ana-
lysiert. Uneindeutige Ergebnisse aus dem Multi-
plex-PCR-Tool wurden mittels erregerspezifischer
PCR uberpriift. Proben mit einer hohen SARS-
CoV-2- oder Influenzaviruslast (cycle threshold-[Ct-]
Wert unter 30) wurden zudem seit 2024 vom Ge-
nomkompetenzzentrum am RKI (Organisations-
einheit Methodenentwicklung, Forschungsinfra-
struktur und Informationstechnologie; MF1) ganz-
genomsequenziert und damit typisiert. Die bioin-
formatische Analyse erfolgte fiir SARS-CoV-2
mittels poreCov (MF?r’) und fiir Influenza mittels
Flupipe (MF1°) und mit Unterstiitzung des Nationa-
len Referenzzentrums fiir Influenzaviren (NRZI).

Fiir die Analyse wurden folgende Erregergruppen
gebildet: humane Coronaviren (hCoV 229E, NL63,
HKU1 und OC43), Parainfluenzaviren (PIV, Typ 1—4),
Respiratorische Synzytialviren (RSV; A und B) sowie
Influenzaviren (A(HiN1)pdmog, A(H3N2) und B).
Zudem ist zu beachten, dass die Gruppe ,Rhino-/
Enteroviren“ mehr als 100 unterschiedliche Viren
aus der Familie der Picornaviren umfasst.

Analysen

1) Erregerspezifische Symptomatik

Es wurden elf Symptome erfasst. Zu den respirato-
rischen Symptomen zihlen Schnupfen, Husten
und Halsschmerzen. Zu den systemischen Sympto-
men zihlen Krankheitsgefihl, Miidigkeit, Kopf-

schmerzen, Fieber (allgemein bzw. Fieber =38°C)
und Gliederschmerzen. Ausgeschlossen wurden
seltene Symptome (Minderung des Geruchs-/
Geschmackssinns) sowie Symptome, die erst spiter
in den Fragebogen aufgenommen wurden (Atem-
not, Schiittelfrost). Erkrankte mit einer Mehrfach-
infektion wurden aus der Symptomauswertung
ebenfalls ausgeschlossen. Anhand dieser Angaben
berechneten wir dann die durchschnittliche Symp-
tomanzahl und wie hiufig welche Symptome bei Er-
krankten mit bestimmten Erregern vorkamen.

2) Sekundire Erkrankungsrate im Haushaltssetting
(SERHH)

Da bei GrippeWeDb-Plus auch mehrere Personen aus
einem Haushalt teilnehmen (z.B. Elternteil mit
Kind), kann eine SER,;;; berechnet werden. Weitere
Personen im Haushalt, die nicht an GrippeWeb-
Plus teilnehmen, werden hier nicht einbezogen. Die
SER,; wird berechnet als Anzahl der Haushalts-
kontaktpersonen mit einem bestimmten Erreger
geteilt durch die Anzahl der Haushaltskontaktper-
sonen ,at risk“. Wir bezogen in der Auswertung die
Inkubationszeiten der einzelnen Erreger ein (s.
schen Ubertragungen stattfanden. Fiir die Dauer
der Infektiositit nahmen wir fiinf Tage fiir alle
Erreger an. Unter Hinzuziehung der maximalen,
erregerspezifischen Inkubationszeit akzeptierten
wir fuir einen Folgefall einen spitesten Symptombe-
ginn bis Tag fiinf nach der maximalen Inkubations-
son erst nach einer Sperrfrist von 28 Tagen wieder
aufgrund der Infektion mit demselben viralen Erre-
ger erkranken. Bei Infektionen mit bakteriellen Er-
regern konnten zu einer Sperrfrist keine klaren An-
gaben in der Literatur identifiziert werden, wurde
aber bei Mycoplasma pneumoniae und Chlamydophila
pneumoniae als eher kurzzeitig und bei Bordetella
pertussis und Legionella pneumophila als eher linger-
fristig angesehen. Wir nahmen daher fiir M. pneu-
moniae und C.pneumoniae eine Sperrfrist von
60 Tagen an und fiir B. pertussis und L. pneumophila
180 Tage. Die SER, steht stellvertretend fiir die
(Gesamt-)Haushaltserkrankungsrate nach Aufire-
ten eines Primirfalls. Die SER,,,, wurde fur alle Er-
reger separat berechnet und anschlieffend fur die
Erregergruppe aufsummiert.
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Erregergruppe Minimale Inkubationszeit | Maximale Inkubationszeit Dauer der Infektiositit Spitester akzeptierter
Symptombeginn fiir
Folgefall im Haushalt

Bocaviren NA NA NA NA

Influenza-A/B-Virus’ 1 2 5 7

Rhino-/Enterovirus® 2 3 5 8

hCoV? 2 5 5 10

PIVE 2 6 5 1

RSV’ 2 8 5 13

hMPV# 3 9 5 14

Legionella pneumophila’ 2 10 5 15

SARS-CoV-2’ 1 12 5 17

Adenovirus® 2 14 5 19

MERS-CoV? 2 14 5 19

Bordetella pertussis’ 6 20 5 25

Mycoplasma pneumoniae® 7 28 5 33

Chlamydophila pneumoniae’ 7 28 5 33

Tab. 1| Minimale und maximale Inkubationszeit, Dauer der Infektiositat und spitester akzeptierter Symptombeginn fiir Folgefall
nach Auftreten von erstem Fall im Haushalt. Angaben zur Inkubationszeit stammen aus dem jeweiligen RKI-Ratgeber” aus dem
,Red Book“® bzw. den , Informationen des RKI zu MERS-Coronavirus*®.

NA = Fiir Bocaviren sind die jeweiligen Zeiten nicht bekannt; hCoV = humane Coronaviren; PIV = Parainfluenzaviren; RSV= Respiratorische

Synzytialviren; hMPV = humane Metapneumoviren; SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2; MERS-CoV = Middle
East Respiratory Syndrome Coronavirus

Zeitintervall fiir mogliche weitere Fille, Auftreten neuer "erster Falle" moglich, bei
die vom ersten Fall angesteckt wurden denen es sich jedoch nicht um den
urspringlichen "ersten Fall" oder um Folgefalle

ionszei
TR Il e des ersten Erkrankungsfalls handeln darf

Dauer Infektiosiat ("erster Fall") I

Tage nach
Symptombeginn vom [1] 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 17 28 29 30 31
ersten Fall

urpriinglicher "erster Fall" kann nach

Sperrfrist fur weitere Infektion mit demselben Erreger fiir "ersten Fall" Ablauf der Sperrfrist wieder zum Fall

werden

Abb. 1| Schema zum akzeptierten Zeitintervall einer hiuslichen Folgeerkrankung nach Erkrankung vom ersten in GrippeWeb-
Plus registrierten Fall in einem Haushalt am Beispiel einer SARS-CoV-2-Infektion mit minimaler Inkubationszeit von einem Tag,
angenommener Dauer der Infektiositit von fiinf Tagen und maximaler Inkubationszeit von 12 Tagen (blauer Bereich). In diesem
Beispiel kénnen ab Tag 18 neue Erstfille auftreten, die nicht der urspriingliche Erstfall und nicht Folgefille des ersten Erkran-
kungsfalls sind (griiner Bereich). Fiir den ersten Fall im Haushalt gilt die Sperrfrist von 28 Tagen bis zu einer labordiagnostisch
bestitigten Neuerkrankung (gelber Bereich).

3) Ansteckung im Haushaltssetting 4) Haufigkeit bestimmter Influenzakladen

Mit Hilfe der Ganzgenomsequenzierung unter- Wir verglichen die Hiufigkeit der Influenzakladen
suchten wir, ob Influenzavirus- bzw. SARS-CoV-2- (Stimme) in der Bevolkerung (d. h. bei GrippeWeb-
Infektionen innerhalb weniger Tage bei mehreren Plus) mit derjenigen aus Arztpraxen und Kranken-
Haushaltsmitgliedern mit einer gegenseitigen An- hiusern. Letztere Informationen stammen aus der
steckung vereinbar sind. Zudem verglichen wir die virologischen Surveillance des NRZI.2™

Stimme aus Proben von derselben Person, um
mogliche Reinfektionen zu identifizieren.
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5) Erregerspezifische Inzidenz auf
Bevélkerungsebene

Die Berechnung erfolgte in Anlehnung an die
Methode von Goldstein" und wird wie im Journal of
Health Monitoring beschrieben berechnet.” Da man-
che Teilnehmende dem gleichen Haushalt angeho-
ren und sich im Haushalt angesteckt haben kénn-
ten (siche Abschnitt ,Ansteckung im Haushalts-
setting®), berechneten wir zuerst eine ,haushalts-
bereinigte“ Positivenrate fiir die Erreger: Nach jeder
Erkrankung in einem Haushalt mit einem bestim-
mten Erreger ,sperrten” wir diesen Erreger fiir den
Haushalt bis zum spitesten akzeptierten Symptom-
beginn fiir den Folgefall im Haushalt (d. h. individu-
mitglied an Coronavirus Disease 2019 (COVID-19)
erkrankte und innerhalb des Intervalls bis zum ak-
zeptierten Symptombeginn fiir einen Folgefall ein
weiteres Haushaltsmitglied COVID-19 haben sollte,
so geht der SARS-CoV-2-Befund bei dem weiteren
Haushaltsmitglied NICHT in die Positivenrate und
Inzidenz fiir SARS-CoV-2 ein. Diese Berechnung
wurde fuir alle Erreger angewendet. Wie auch bei der
Berechnung der SER,,,,, wurde eine Sperrfrist fiir
den nochmaligen Nachweis eines gleichen Erregers
bei einer Person verwendet. Anschlieflend unterteil-
ten wir — stratifiziert fiir Kinder und Erwachsene —
die bereinigten Positivenraten in ILI- und non-ILI-
spezifische Positivenraten (ILI + non-ILI = ARE)
und multiplizierten diese jeweils mit der ILI- bzw.
non-ILI-Inzidenz aus GrippeWeb. Danach addier-
ten wir die ILI- und non-ILI-Werte zu einer Erreger-
ARE-Inzidenz. Mittels dieser konnen u.a. zeitliche
Verliufe von Inzidenzen durch Influenzaviren,
SARS-CoV-2, RSV und Rhino-/Enteroviren beschrie-
ben werden.

Die Unsicherheit der erzielten Schitzwerte bestim-
mten wir unter der Annahme, dass die Positiven-
raten aus der GrippeWeb-Plus-Erhebung das Risiko
einer Infektion mit diesem Erreger innerhalb der
entsprechenden Subgruppe (definiert durch die
ILI-/non-ILI-Symptomatik und fiir Kinder/Erwach-
sene) der GrippeWeb-Population beschreiben. Tech-
nisch verwendeten wir ein Binomialmodell fiir die
Wahrscheinlichkeit, dass die beobachtete Symp-
tomatik als Folge einer Infektion mit einem be-
stimmten Erreger auftrat. Die Beobachtung von
positiven (p) und negativen (n) Proben fiir diesen

Erreger fiihrt dann zu einer Beta-verteilten Schit-
zung Beta(p,n) dieses Risikos. Im ersten Schritt
zogen wir daher jeweils 1.000 Realisierungen dieser
Beta-Verteilung. Die Konfidenzintervalle wurden
dann nach Summenbildung (ARE =ILI + non-ILI,
Gesamtbevolkerung = Kinder + Erwachsene) als
2,5- und 97,5-Perzentile der entstandenen Vertei-
lung gebildet. Schliefllich wurden die Anzahlen mit
Hilfe der inversen GrippeWeb-Gewichte (Anzahl
Personen in der GrippeWeb-Stichprobe pro Gréfie
der jeweiligen Bevolkerungsgruppe insgesamt in
Deutschland) auf die deutsche Bevélkerung hoch-
gerechnet.

Ergebnisse

Von Oktober 2023 bis April 2025 sandten 608
GrippeWeb-Plus-Teilnehmende 2.082 Proben ein,
davon waren 2.061 (99 %) auswertbar. 1135 (55%)
Proben stammten von Erwachsenen (=15 Jahre) und
926 (45%) von Kindern (<14 Jahre). Pro Monat wur-
den so etwa 6o Proben von Erwachsenen und rund
50 Proben von Kindern eingesandt. Im Durch-
schnitt wurden die Proben 1,8 Tage nach Symptom-
beginn abgenommen (Median: 1 Tag).

Wir konnten 22 der 24 getesteten Erreger nachwei-
sen, am hiufigsten Rhino-/Enteroviren gefolgt von
SARS-CoV-2, hCoV NL63/HKU1 und hCoV OCy3.
MERS-CoV und L. pneumophila konnten nicht nach-
nachweise betrafen virale Atemwegserreger. Der
Anteil der Proben mit Erregernachweis (Gesamtpo-
sitivenrate) lag zwischen 60% und 9o % und war
no-/Enteroviren hiufiger bei Kindern (46 %) als bei
Erwachsenen (30 %) nachgewiesen wurden, wurde
SARS-CoV-2 hiufiger bei Erwachsenen detektiert
(17% vs. 7%). Bei den restlichen Erregern unter-
schieden sich die Anteile bei beiden Altersgruppen
nicht mehr als drei Prozentpunkte. Es gab1.346 Ein-
fach-, 163 Doppel- und 15 Dreifachinfektionen.

1) Erregerspezifische Symptomatik

Erkrankungen mit Rhino-/Enteroviren, hCoV, SARS-
CoV-2 und Influenzaviren dargestellt. Erkrankte mit
Influenza haben mehr Symptome als Erkrankte mit
den anderen untersuchten Atemwegserregern (5,2
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Anzahl Erregernachweise o

Rhino-/Enteroviren 761
SARS-Cov-2 NN 257
hCoV NL63/HKU1 I 125
hCovOc43 N 105
Influenza A (HIN1)pdm09 [ 60
hvpy I 59
Influenza B [ 58
Mycoplasma pneumoniae I 52
Bocaviren [ 34
RSVA M 31
Rsve M 30
Adenoviren [l 27
hCov 229 M 25
piv3 [l 18
pv2 M 17
Chlamydophila pneumoniae [l 17
Influenza A (H3N2) M 15
Bordetella pertussis Wl 12
pivi W10
PIV4 | 4
Legionella pneumophila 0
MERS CoV 0
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Abb. 2 | (A) Anzahl Erregernachweise bei erkrankten GrippeWeb-Plus-Teilnehmenden in den Saisons 2023/24 und 2024/25
(Oktober 2023 bis April 2025). (B) Anteil der Erkrankten mit mindestens einem nachgewiesenen Erreger ,Gesamt“ (Gesamt-
positivenrate) und stratifiziert nach Kindern und Erwachsenen. Der senkrechte Strich markiert den jeweiligen Jahreswechsel.

SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2; hCoV = humane Coronaviren; hMPV = humane Metapneumoviren;
RSV = Respiratorische Synzytialviren; PIV = Parainfluenzaviren; MERS-CoV = Middle East Respiratory Syndrome Coronavirus

vs. 3,2—4,0). Hiufiger sind vor allem systemische
Symptome. Fieber ist bei an Influenza erkrankten
Kindern (96 %) und Erwachsenen (82 %) deutlich
hiufiger als bei Erkrankten mit COVID-19 (Kinder
32.%, Erwachsene 43 %), Rhino-/Enterovirus- bzw.
hCoV-Infektionen (jeweils etwa 15-30 %). Bei den
respiratorischen Symptomen einer Influenza ist

Schnupfen (etwa 9o %) dhnlich hiufig, Husten
(etwa 80 %) deutlich hiufiger und Halsschmerzen
(etwa 50 %) nicht so hiufig wie bei den anderen
Erregern. Die Kombination ,Husten ohne Hals-
schmerzen“ ist bei Influenza-A- (43 %) im Vergleich
zu Influenza-B-Erkrankungen (23 %) und den ande-



Epidemiologisches Bulletin | 35|2025 | 28. August 2025

| Gesamt | | Erwachsene | | Kinder |
Rhino-/ Rhino-/ Rhino-/
Influenza  SARS-CoV-2 hCoVv Enteroviren Influenza SARS-CoV-2 hCoV Enteroviren Influenza  SARS-CoV-2 hCoV Enteroviren
(n=105)  (n=220)  (n=203)  (n=637) (n=51) (n=172)  (n=138)  (n=303) (n=54) (n=48) (n=65) (n=334)
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S
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e
@  Halsschmerzen
Krankheitsgefiihl 59% 62% 49%
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<
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Abb. 3 | Haufigkeit der Angabe von Symptomen bei ausgewihlten Erregern, die bei Erkrankten im Rahmen von GrippeWeb-Plus
in den Saisons 2023/24 und 2024/25 (Oktober 2023 bis April 2025) angegeben wurden. Ausgeschlossen wurden Mehrfachinfek-
tionen.

SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2; hCoV = humane Coronaviren; ARE = akute respiratorische Erkrankungen;
ILI = Influenza-like lliness (grippedhnliche Erkrankungen)

Sekundire Erkrankungsrate im Haushaltssetting
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Abb. 4 | Sekundire Erkrankungsrate im Haushaltssetting (SER,,,) bei den an GrippeWeb-Plus teilnehmenden Haushalten
(mit mindestens zwei Teilnehmenden pro Haushalt; N = 189) fiir ausgewihlte Erreger, zum einen fiir die Haushalte gesamt
sowie zum anderen stratifiziert nach Haushalten, bei denen ein Kind der Primirfall (PF) war und Haushalten, bei denen
ein Erwachsener der PF war fiir die Saison 2023/24 und 2024/25 (Oktober 2023 bis April 2025). Eingezeichnet ist das 95 %-
Konfidenzintervall.

SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2; hCoV = humane Coronaviren; RSV = Respiratorische Synzytialviren;
hMPV = humane Metapneumoviren; PIV = Parainfluenzaviren
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ren hier genannten Erregern (18 — 26 %) hiufiger zu
beobachten.

SARS-CoV-2 fiihrt bei Erwachsenen und Kindern
etwa gleich hiufig zu respiratorischen Symptomen,
jedoch sind alle systemischen Symptome bei Er-
wachsenen hiufiger. Im Vergleich zu den anderen
Erregern haben Erwachsene nur bei COVID-19
hiufiger Fieber als Kinder. Ansonsten nimmt
COVID-19 bei Erwachsenen beziiglich der Symp-
tomhaufigkeit, insbesondere beziiglich fieberhafter
Erkrankungen und somit auch der ILI, eine Mittel-
stellung zwischen Influenza auf der einen und
Infektionen mit hCoV und Rhino-/Enteroviren auf
der anderen Seite ein. Bei Kindern ist die Schwere
der COVID-19-Symptome mit der von hCoV- und
Rhino-/Enterovirusinfektionen vergleichbar.

Die durch hCoV und Rhino-/Enteroviren verursach-
ten Erkrankungen reprisentieren die klassischen
»Erkiltungskrankheiten“ mit Schnupfen an erster
Stelle, aber ggf. auch anderen Symptomen ein-

schlieflich Fieber.

Von den Symptomen ausgehend kommt Schnupfen
bei allen vier Erregern bzw. Erregergruppen mit
89—94 % etwa dhnlich haufig vor. Halsschmerzen
sind bei durch Rhino-/Enteroviren, hCoV und SARS-
CoV-2 verursachten Erkrankungen mit 62—-67%
etwas hiufiger als bei Influenza. Bei Husten ist es
umgekehrt, er tritt bei Influenza mit 83 % hiufiger
auf als bei den drei anderen Erregern (57-68 %).
Systemische Symptome sind vor allem bei Influ-
enza, aber auch bei Erwachsenen mit COVID-19
hiufig.

2) Sekundire Erkrankungsrate im Haushaltssetting
Die SERy, lag fiir die dargestellten Erreger zwi-
RSV und SARS-CoV-2 (11—12 %) war der Punktschit-
zer etwas hoher als bei Rhino-/Enteroviren und
hCoV (7-8%), jedoch nicht signifikant unterschied-
lich. Humane Metapneumoviren (hMPV) und PIV
hatten mit 3% die niedrigsten Punktschitzer. Die
SER,;; war — bis auf hMPV — immer hoher, wenn
ein Kind der Primirfall war. Wenn der Primirfall
ein Kind war, war die SER,;, fiir SARS-CoV-2 mit
etwa 18 % am hochsten und fiir hMPV mit etwa 2 %
am niedrigsten.

3) Ansteckung im Haushaltssetting

Aus elf Haushalten konnten mindestens zwei Influ-

enza-positive Proben analysiert werden:

» Bei vier Haushalten wurde dieselbe Subklade
nachgewiesen und auch das Auftreten erster
Symptome lag im Zeitfenster fiir potenzielle Fol-
gefille. Beides wiirde fiir eine Ubertragung im
Haushalt sprechen.

> Bei vier Haushalten stimmte die Subklade iiber-
ein, der jeweilige Erkrankungsbeginn lag &, 11, 13
bzw. 78 Tage auseinander und damit auflerhalb
des Zeitfensters fiir potenzielle Folgefille (s.
eine Haushaltstibertragung tiber einen dazwi-
schen liegenden, nicht dokumentierten weiteren
Fall als auch eine unabhingige Infektion aufler-
halb des Haushalts moglich ist.

» Drei Haushalte hatten unterschiedliche Sub-
kladen und zu grofle Zeitabstinde zwischen den
Erkrankungen, was gegen eine Haushaltsiiber-
tragung sprach.

Zudem wurden bei einer Person im Abstand von
einem Jahr in einer Probe Influenza-A(HiNi)
pdmog-Viren und in einer anderer Influenza-B-
Viren nachgewiesen.

Weiterhin gab es 21 Haushalte, bei denen von min-
destens zwei Personen SARS-CoV-2-positive Proben
sequenziert werden konnten.

» Bei neun Haushalten wurde dieselbe Sublinie
nachgewiesen und der jeweilige Erkrankungs-
beginn der Personen lag im Zeitfenster fir
potenzielle Folgefille. Beides wiirde fiir eine
Ubertragung im Haushalt sprechen.

» Bei vier Haushalten wurde dieselbe Sublinie
nachgewiesen, jedoch betrug das Intervall vom
Symptombeginn des ersten Falls zum zweiten
bei drei Haushalten o Tage und bei einem Haus-
halt deutlich mehr als 17 Tage. Somit befanden
sich die Intervalle nicht innerhalb des Zeitfens-
bei SARS-CoV-2). Bei drei der vier Haushalte gab
es weitere Haushaltsmitglieder, die nicht an
GrippeWeb-Plus teilnehmen. Somit kénnten sich
die Personen an einer dritten Person auflerhalb
oder innerhalb des Haushalts angesteckt haben.
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> Bei acht weiteren Haushalten wurden unter-
schiedliche Sublinien detektiert und auch die
Zeitpunkte der jeweiligen Erkrankungsbeginne
lagen zu weit auseinander, als dass hier eine
Haushaltstibertragung in Frage kam.

Dariiber hinaus gab es acht Personen mit je zwei
sequenzierten SARS-CoV-2-positiven Proben, bei
denen jeweils eine andere Sublinie detektiert wur-
de. Die Proben wurden bei den meisten im Abstand
von etwa 7—12 Monaten genommen, bei einer Per-
son betrug das Intervall 26 Tage. Bei dieser Person
wurde bei der ersten Probe die Sublinie MC.4 und
bei der zweiten Probe die Sublinie KP.3.1.1 nachge-
wiesen. Da diese sich zwar im Spikeprotein nur um
eine Aminosiure unterscheiden, jedoch MC.4 nor-
malerweise als Sublinie von KP.3.1.1 gilt und zusitz-
lich in beiden Proben eine hohe Viruslast (niedriger
Ct-Wert) festgestellt wurde, spricht dies dafiir, dass
sich die Person nach etwa einem Monat ein weiteres
Mal ansteckte. Die unterschiedlichen Sublinien
deuten somit in allen acht Fillen auf eine Reinfek-
tion hin.

4) Haufigkeit bestimmter Influenzakladen
In der Influenzasaison 2023/24 wurden bei Grippe-
Web-Plus wie auch im ARE-Praxis-Sentinel vor

Anteil
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allem Influenza-A(HiN1)pdmog-Viren nachgewie-
sen. Die Verteilung der Subkladen (C.1, C.1.8 und
C.1.9) entsprach in etwa derjenigen aus dem ARE-
Praxis-Sentinel und dem SARI-Krankenhaus-Senti-
nel,” auch wenn die Subklade C.1.8 von GrippeWeb-
Plus (Bevélkerung) iiber das ARE-Praxis-Sentinel
(ambulant) zum SARI-Krankenhaus-Sentinel leicht
zunehmend, aber nicht statistisch signifikant hiufi-
ger nachgewiesen wurde (p-Wert fiir Trend = 0,07;

In der Influenzasaison 2024/25 wurden bei Grippe-
Web-Plus hiufiger Influenza-B-Viren als Influenza-
A(H1iN1)pdmog-Viren nachgewiesen (61% vs. 24 %).
Im ambulanten Bereich kamen beide Subtypen
dhnlich hiufig vor (49 % vs. 40 %), im stationiren
Bereich kehrte sich das Verhiltnis sogar um (26 %
vs. 62.%)." Die Verteilung der Subkladen war fiir die
Subtypen Influenza-A(HiN1)pdmog und B dhnlich
zu dem aus dem ARE-Praxis- und dem SARI-Kran-
kenhaus-Sentinel.

Eine dhnliche Auswertung zur Verteilung der SARS-

CoV-2-Sulinien auf Bevélkerungsebene im Ver-
gleich zum ambulanten und stationiren Bereich ist

C.5.1 C.5.6 C5.7

Influenza B

zurzeit in Arbeit.

Saison 2024/25

Subtyp und Subklade

Abb. 5| Anteil der am hiufigsten sequenzierten Subkladen (Auswahl) an Proben mit Influenza-A(H1N1)pdmog- und -B-Viren
bei GrippeWeb-Plus (fur die Haushalte bereinigt), dem virologischen ARE-Praxis-Sentinel und dem SARI-Krankenhaus-Sentinel

in der Saison 2023/24" und 2024/25 (Oktober 2023 bis April 2025).
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Abb. 6 | Positivenraten fiir Influenzaviren, RSV, SARS-CoV-2 und Rhino-/Enteroviren stratifiziert nach ILI- und non-ILI-Erkrankungen
in der Saison 2023/24 und 2024/25 (Oktober 2023 bis April 2025). Der senkrechte Strich markiert den jeweiligen Jahreswechsel.

SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2; RSV = Respiratorische Synzytialviren

5) Erregerspezifische Inzidenz auf Bevélkerungs-
ebene

Die Positivenraten fiir ILI und non-ILI differieren
stirker bei Nachweisen mit Influenzaviren und RSV
als bei Nachweisen mit SARS-CoV-2 und Rhino-/
erregerspezifische Inzidenz zunichst stratifiziert
fur ILI und non-ILI-Erkrankungen separat zu be-
rechnen und diese dann zu addieren.

Die geschitzten bevilkerungsbezogenen Erreger-
inzidenzen zeigen, dass sich vor dem Jahreswechsel
2023/24 eine starke COVID-19-Welle aufbaute, die
gegen Ende des Jahres 2023 mit der RSV- und be-
Insgesamt fielen die Influenza- und RSV-Wellen
geringer aus als die COVID-19-Welle. Ab Mitte des
Jahres 2024 baute sich eine weitere COVID-19-Welle

auf, die sich bis zum Jahresende 2024 erstreckte.
Zum Jahreswechsel 2024/25 konnten wieder eine
RSV- und Influenzawelle beobachtet werden, bei
gleichzeitig geringer COVID-19-Aktivitit. Mit Blick
auf alle akuten Atemwegserkrankungen nahmen
Rhino-/Enteroviren iberwiegend den grofiten An-
teil ein.

gerspezifische Inzidenz fiir die einzelnen Erreger-
wellen dargestellt. Kinder wiesen deutlich hohere
Inzidenzen bei beiden Influenza- und RSV-Wellen
auf, wihrend Erwachsene bei COVID-19 dhnlich
hohe oder sogar hohere Inzidenzen hatten. Die
tiber den gesamten Zeitraum berechnete kumulative
Rhino-/Enterovirusinzidenz betrug bei Kindern
rund 367.000 und bei Erwachsenen rund 124.000,
entsprechend ca. 2,3 Rhino-/Enterovirusinfektionen
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Abb. 7 | (A) Geschitzte erregerspezifische Inzidenz von Erkrankten mit Coronavirus Disease 2019 (COVID-19), Influenza,
Respiratorische Synzytialviren (RSV), Rhino-/Enteroviren auf Bevélkerungsebene, d. h. unabhingig von einem Arztbesuch.
Eingezeichnet ist zudem das 95 %-Konfidenzintervall. Die waagerechten Balken am oberen Bildrand markieren den Zeitraum der
Erkrankungswellen des jeweiligen Erregers (orange: COVID-19, rot: Influenza, blau: RSV). Fiir Influenza und RSV-Erkrankungen
wurde die Wellendefinition des RKI verwendet. (B) Geschitzte Inzidenz akuter Atemwegserkrankungen (ARE) sowie der jeweilige
Anteil der verschiedenen Erreger (Auswahl), der den ARE zuzuschreiben ist (Flachen). (A) und (B) Dargestellt ist ein tiber fiinf
Wochen geglitteter Wert. Der senkrechte Strich markiert den jeweiligen Jahreswechsel. (C) Geschitzte kumulative Erreger-ARE-
Inzidenz fiir die einzelnen Erregerwellen stratifiziert nach Kindern und Erwachsenen.
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bei Kindern und 0,8 bei Erwachsenen pro Jahr. Die
Influenzawelle 2024/25 verlief sowohl bei Kindern
als auch bei Erwachsenen stirker als die Welle 2023/
24, wihrend die RSV-Wellen etwa gleich stark waren.

Diskussion

Das virologisch-mikrobiologische System Grippe-
Web-Plus ermdéglicht eine Reihe zusitzlicher Aus-
wertungen, insbesondere auch im Verbund mit den
GrippeWeb-Daten. Dazu gehéren die Beschreibung
der erregerspezifischen Symptomatik, die Schit-
zung der sekundiren Erkrankungsrate im Haushalts-
setting, die genetische Nihe von Erregerstimmen
unter Haushaltsangehoérigen, die Hiufigkeitsvertei-
lung von Sublinien bzw. Subkladen im Vergleich zu
derjenigen im ambulanten bzw. stationiren Bereich
und die Schitzung der erregerspezifischen Inzi-
denz auf Bevilkerungsebene.

Die Gesamtpositivenrate ist unter Nutzung des
Multiplex-PCR-Tools mit 60 % bis 9o % hoch. Die
verbliebenen Erkrankungen ohne Erregernachweis
koénnen durch nicht getestete Erreger (z.B. Strepto-
kokken der Gruppe A oder M. catharralis) oder durch
die Verwendung einer Probe aus dem vorderen
Nasenbereich bedingt sein. Es gibt Hinweise, dass
verschiedene Erreger, wie z. B. SARS-CoV-2, Rhino-
viren, RSV und hMPV, hiufiger in Sputum als in
den oberen Atemwegen identifiziert werden kon-
nen.” " Generell ist jedoch nicht jeder Erregernach-
weis zwangsldufig ursachlich fiir die Erkrankung.'®?°

Rhino-/Enteroviren waren die mit Abstand am hiu-
figsten nachgewiesenen Erreger und waren — 3hn-
lich wie bei hCoV — eher mit leichteren Atemwegs-
Erkrankte zeigten hiufiger systemische Symptome,
insbesondere Fieber. Dagegen kamen Halsschmer-
zen seltener vor, aber immer noch bei der Hilfte
der Fille. Ahnliche Beobachtungen wurden von
Geismar et al. beschrieben.”” COVID-19 nahm bei
Erwachsenen beziiglich der Hiufigkeit syste-
mischer Symptome eine Mittelstellung zwischen
Influenza und Erkrankungen durch hCoV bzw.
Rhino-/Enteroviren ein. Bei Kindern verlief
COVID-19 in unserer Auswertung dhnlich wie die
durch hCoV oder Rhino-/Enteroviren hervorgerufe-
nen (leichteren) Erkiltungskrankheiten. Seit 2020

nahmen sowohl Schnupfen als auch Halsschmer-
zen bei COVID-19 zu,”** waren aber noch nicht so
hiufig wie zum Zeitpunkt dieser Studie. Fieber trat
wihrend der COVID-19-Pandemie bei Kindern mit
COVID-19 hiufiger oder dhnlich hiufig auf wie bei
Erwachsenen, aktuell ist dies aber seltener der Fall.
Daher wirken sich héhere COVID-19-Inzidenzen
bei Erwachsenen auch stirker auf die ILI-Raten in
GrippeWeb aus als z. B. héhere Rhino-/Enterovirus-
Inzidenzen, da Fieber Voraussetzung fur die Erful-
lung der ILI-Falldefinition ist. Hohe ILI-Inzidenzen
bedeuten daher nicht zwangsliufig viele Influenza-
tille. Dariiber hinaus darf auf individueller Ebene —
trotz der gezeigten Unterschiede — nicht allein auf-
grund bestimmter Symptomkonstellationen auf
einen ursichlichen Erreger geschlossen werden.

Der Vergleich der Symptomhiufigkeit aus Grippe-
Web-Plus mit anderen Studien ist schwierig, da
hiufig Erreger oder Symptome variieren und viele
Publikationen Meldedaten nutzen bzw. im klini-
schen Setting entstanden sind. Diese methodischen
Unterschiede erlauben keine direkten Vergleiche.
Am geeignetsten ist eine Verdffentlichung von
Geismar et al.,” in der Symptomhiufigkeiten aus
Haushaltsstudien berechnet wurden (COVID-19:
Daten aus 2020-2022; Influenza/Rhinoviren/
hCoV: Daten aus 2006 -2o0u). Insgesamt ist eine
ihnliche Symptomhiufigkeit vor allem bei Influ-
enza (Ausnahme: Halsschmerzen) gegeben. Bei
den durch hCoV bzw. Rhinoviren hervorgerufenen
Erkrankungen berichtet Geismar tendenziell tiber
hohere Symptomhiufigkeiten.” Die bei COVID-19
hohere Fieberrate von 41% in unserer Studie nahert
sich den von Geismar berichteten 19 % an, wenn wir
dieselbe Fieberdefinition verwenden (gemessene
>38°C; 28 %). Es gibt eine Ubereinstimmung in der
Beurteilung, dass sich aktuellere SARS-CoV-2-
Varianten zunehmend wie typische ,Erkiltungs-
viren“ manifestieren.

Der Vorteil der Beschreibung der Symptomhéaufig-
keit in GrippeWeb-Plus im Vergleich zu den Melde-
daten ist, dass die Symptomangaben vor der Labor-
diagnostik erfolgen und damit weniger durch Vor-
erwartungen (Halo-Effekt-Bias) beeinflusst sind.
Zudem werden auch Personen einbezogen, die kei-
ne drztliche Praxis aufsuchen, deren Symptomhiu-
figkeit sich von ambulanten Patientinnen und
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Patienten unterscheiden kann. Ein weiterer Vorteil
von GrippeWeb-Plus ist die stetig wachsende Daten-
grundlage, die kiinftig eine immer genauere, auch
nach Alter oder Geschlecht differenzierte Beschrei-
bung erregerspezifischer Erkrankungen erméglicht.

Erkrankungsraten unter Haushaltskontakten haben
die Einschrinkung, dass hiufig nicht alle Haus-
haltsmitglieder tiber GrippeWeb-Plus erfasst wer-
den. Das muss per se die Ergebnisse nicht verzerren.
Zwar konnten zusitzliche Familienmitglieder wei-
tere Infektionsquellen darstellen, Erfahrungen aus
der COVID-19-Pandemie zeigen jedoch, dass der
Infektionsdruck durch den Primirfall im Haushalt
so hoch ist, dass dies vermutlich wenig Einfluss
hat.** Unabhingig davon ist es natiirlich méglich,
dass nicht alle Erkrankungen aufgrund fehlender
Probeneinsendungen bei GrippeWeb-Plus erfasst
sind. Daher sind die ermittelten Werte als Mindest-
schitzung zu verstehen, die eine grobe Einschit-
zung zur Ubertragbarkeit des Erregers liefern. Bei
den hier gezeigten Ergebnissen ist zum einen auf-
fillig, dass die SER;,; von COVID-19 deutlich nied-
riger ist als in den ersten pandemischen Jahren
(2020-2022) geschitzt wurde. Die SER,;; betrug
in Metaanalysen 15,5% (Wildtyp), 36,4 % (Alpha-
Variante), 29,7 % (Delta-Variante) und 42,7 % (frithe
Omikron-Varianten).”> Studien mit Daten ab 2023
sind rar® und wir konnten keine identifizieren, die
im Jahr 2024 durchgefithrt wurde. Méglicherweise
hat die Ubertragbarkeit bzw. Suszeptibilitidt (Emp-
tanglichkeit) infolge der hiufigen Antigenkontakte
([wiederholte] Impfungen und Infektionen) inzwi-
schen stark abgenommen. Die Analysen zeigen
ebenfalls, dass die SER,,;, bei quasi allen bei Grippe-
Web-Plus untersuchten Erregern hoher ist, wenn
ein Kind der Primirfall ist. Die hohere Infektiositit
von Kindern gegeniiber Erwachsenen wurde fiir
Influenza auch von anderen Autorinnen und Auto-
ren gefunden.”-? Fiir Influenza wurde gezeigt, dass
die hohere Infektiositit von Kindern vor allem dann
gegeben ist, wenn der Primarfall auch Fieber hat,
wihrend eine hohere Sheddingrate (d.h. Ausmaf
der Virusausscheidung) von geringerer Bedeutung
ist.” Im Pandemiefall wire die Rekrutierung ganzer
Haushalte fiir Haushaltsstudien vorzuziehen. Den-
noch kénnten auch GrippeWeb-Plus-Teilnehmende
als zusitzliche Evidenz dienen, um die SER,,, zu
bestimmen.

Als ,Proof of Concept“ haben wir zudem gezeigt,
dass Sequenzierungsergebnisse bei Influenzaviren
und SARS-CoV-2 herangezogen werden konnen,
um Haushaltsiibertragungen zu tiberpriifen, auch
wenn sie keinen Beweis erbringen. Bei vier von elf
Mehrfacherkrankungen durch Influenzaviren und
bei neun von 21 COVID-19-Mehrfacherkrankungen
in Haushaltssettings spricht der Nachweis dersel-
ben Subklade bzw. Sublinie sowie die zeitliche Nihe
der Erkrankungen fiir eine Haushaltsiibertragung.
Bei drei weiteren Haushalten mit identischem
Erkrankungsbeginn kénnte es ebenfalls zu einer
Ubertragung von SARS-CoV-2 im Haushalt gekom-
men sein, da bei SARS-CoV-2 prisymptomatisches
Shedding nicht selten vorkommt und in Einzel-
fillen sogar eine Ubertragung trotz gleichem Er-
krankungsbeginn belegt werden konnte.* Interes-
sant war auch die Auswertung der Sequenzierergeb-
nisse bei acht Personen mit je zwei sequenzierten
SARS-CoV-2-positiven Proben. Bei allen gab es Hin-
weise auf eine Reinfektion. Wihrend sieben der
acht Reinfektionen 7 —12 Monate nach der fritheren
Infektion auftraten, war das Zeitintervall bei dem
achten Fall mit 26 Tagen sehr kurz, in der Literatur
als so genannte ,Early Reinfection“ bezeichnet. Die
erste Infektion mit der Sublinie MC.4 konnte die
zweite Infektion mit der eng verwandten Sublinie
KP.3.1.1nach nur vier Wochen offenbar nicht verhin-
dern. Solche frithen Reinfektionen kénnen zwi-
schen pri-Omikron- und Omikron-Stimmen oder
zwischen einer Omikron BA.1- und BA.2-Infektion
auftreten.*"*? Es wurde aber auch tber frithe Rein-
fektionen zwischen zwei Omikron-Sublinien oder
gar zwischen zwei Stimmen derselben Sublinie be-
richtet, unabhingig vom Impfstatus oder der medi-
zinischen Vorgeschichte.?

Die Gesamtgenomsequenzierung erlaubt den Ver-
gleich der Subkladen- bzw. Sublinienverteilung
innerhalb der Bevolkerung sowie in der ambulanten
bzw. stationdren Versorgung und kann insbeson-
dere im Pandemiefall helfen, neue Erreger hinsicht-
lich ihrer Schwere einzuschitzen.** Es konnte z. B.
sein, dass eine bestimmte Influenzasubklade unter
Erkrankten auf Intensivstation viel hiufiger anzu-
treffen ist als unter Erkrankten in der Bevolkerung
oder unter Nachweisen von Influenzaviren aus dem
Abwasser. Fiir die Berechnung der Anteile in der
Bevolkerung haben wir nun fiir SARS-CoV-2 und
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Influenzaviren die Prozesswege fiir die Sequenzie-
rung etabliert. Die bisherigen Ergebnisse zeigen
zwar fur die Subklade C.1.8 (Influenza A(HiNi)
pdmog in Saison 2023/2024 einen Trend, dieser ist
jedoch nicht statistisch signifikant, d.h. es sind
keine wesentlichen Unterschiede in der Hiufig-
keitsverteilung der Subkladen auf Bevolkerungs-
ebene im Vergleich zum ambulanten und statio-
niren Bereich zu erkennen. Dariiber hinaus ist zu
berticksichtigen, dass es auch zu regionalen bzw.
zeitlichen Unterschieden kommen kann, die aber
nur mit einer groferen Fallzahl genauer analysiert
werden konnten.

Zuletzt haben wir die Moglichkeit der Schitzung
der erregerspezifischen bevélkerungsbezogenen
Inzidenz von Atemwegserkrankungen aufgezeigt.
Wihrend und nach der COVID-19-Pandemie wurde
versucht, die tatsichliche Anzahl von SARS-CoV-2-
Infektionen oder -Erkrankungen mit Hilfe von
Modellierungen,*-* der Infektionssterblichkeit®*3¢
oder aus Abwasserdaten®**® zu schitzen. Vorteile
unserer Methode sind, dass sie leicht auf andere
Erreger anpassbar ist, mehrere Erreger gleichzeitig
ausgewertet werden konnen und differenziertere
Auswertungen, z. B. nach Alter, moglich sind. Uber
die kumulative Inzidenz lassen sich verschiedene
Wellen (auch altersstratifiziert) miteinander verglei-
chen. In der Ergebnisbewertung war auffillig, dass
Erwachsene nur bei COVID-19 dhnlich hohe oder
sogar hohere kumulative Inzidenzen hatten als Kin-
der. Wihrend der Influenzawellen waren Erwach-
Welle 2023/24 betraf vor allem Siuglinge und Klein-
kinder bis vier Jahre*® und hatte nur einen relativ
geringen Einfluss auf die Gesamt-ARE-Inzidenz.

Die erregerspezifische Inzidenz erlaubt zudem die
Berechnung der Letalitit, definiert als Anteil der
Verstorbenen unter allen Erkrankten. Dieser Para-
meter ist wichtig fiir die Einstufung der ,Gefdhrlich-
keit“ (Virulenz) eines Erregers und unterscheidet
sich von der Fall-Verstorbenen-Rate (welche sich
nur auf die Zahl der gemeldeten Personen bezieht)
und der Infektions-Verstorbenen-Rate (welche sich
auf die Zahl aller Infizierten bezieht). Abhingig von
der Immunitit in der Bevilkerung kénnen sich
beide Groflen tiber die Zeit dndern. Somit hat die

Schitzung der Letalitit auch fiir eine zukiinftige
Pandemie eine grofle Bedeutung.

Zu den Limitationen von GrippeWeb-Plus gehort,
dass die Ergebnisse beziiglich der Prizision (er-
kennbar am breiten Konfidenzintervall der erreger-
spezifischen Inzidenzen) nur orientierende Aussa-
gekraft haben. Zudem gehen bei der Berechnung
der SER,,,, verschiedene Annahmen ein, die nicht
notwendigerweise zutreffen missen, wie z. B. dass
der erste uns bekannte Fall (Indexfall) auch der tat-
sdchlich erste Fall (Primarfall) ist. Stattdessen kénn-
te auch ein nicht an GrippeWeb-Plus teilnehmendes
Haushaltsmitglied die Erkrankung in den Haushalt
eingefithrt haben. Zudem nehmen wir an, dass die
Erkrankungsraten bei den bei GrippeWeb-Plus teil-
nehmenden Haushaltsmitgliedern derjenigen im
Gesamthaushalt entsprechen. Weiterhin konnte die
Symptomhiufigkeit etwas unterschitzt sein. Da die
Symptomerhebung sehr zeitnah nach dem Erkran-
kungsbeginn erfolgt (Median von Erkrankungs-
beginn bis Probenahme =1 Tag) kénnten Symp-
tome, die sich erst im Laufe der Erkrankung entwi-
ckeln, moglicherweise nicht erfasst sein.

Schlussfolgerungen

GrippeWeb-Plus ist eine vielseitige und leistungs-
starke Ergidnzung von GrippeWeb und kann auch in
zukiinftigen Pandemien zeitnah wichtige Daten bei-
tragen. Dazu gehoren vor allem die erregerspezifi-
sche Hiufigkeit von Symptomen, die Hiufigkeitsver-
teilung bestimmter Stimme, Varianten oder (Sub)-
Kladen im Vergleich zu ambulanten oder stationi-
ren Patientinnen und Patienten sowie die Schitzung
der tatsichlichen momentanen Krankheitslast auf
Bevilkerungsebene. Entscheidend ist hier vor allem
die Vergleichsmoglichkeit mit iblichen saisonalen
ARE-Geschehen im gleichen Setting, um die pande-
mische Situation dann besser einordnen zu kénnen.
Fur prizisere, etwa altersspezifische Aussagen
miisste die Anzahl der beitragenden Personen bei
GrippeWeb-Plus deutlich erhéht werden.
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