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Virologische Analysen im Nationalen Referenzzentrum
fiir Influenzaviren wihrend der Influenzasaison 2024/2025

Einleitung

Die virologische Sentinelsurveillance im Nationalen
Referenzzentrum fiir Influenzaviren (NRZI) wurde
seit ihrer Etablierung vor 30 Jahren immer wieder
erweitert (sowohl in Bezug auf die Probenzahlen als
auch auf die untersuchten Erreger) und entspricht
den Empfehlungen der internationalen Gesund-
heitsbehérden wie dem Europiischen Zentrum fiir
die Pravention und die Kontrolle von Krankheiten
(ECDC) und der Weltgesundheitsorganisation
(WHO)." Sie basiert auf der Untersuchung von Pa-
tientenproben aus ausgewihlten Praxen und Klini-
ken und erméglicht es, respiratorische Erkrankun-
gen ihren Erregern zuzuordnen und deren Zirkula-
tionsmuster zu erkennen.

Respiratorische Viren zirkulieren ganzjihrig in der
Bevilkerung, wobei es jedoch in Bezug auf Viren-
spezies und Intensitit der Viruszirkulation deutli-
che Unterschiede gibt. Wihrend Humane Rhino-
viren (HRV) ganzjihrig zirkulieren, zeigen die
meisten anderen respiratorischen Viren eine ver-
stirkte Aktivitit vom Herbst bis zum Friihjahr. Die
stirkste Viruszirkulation entfalten nach wie vor
Influenzaviren mit einem hohen Anteil positiver
Proben pro Woche (Positivenrate) wihrend der In-
fluenzasaison, die iiblicherweise Mitte des Winters
ihren Hohepunkt erreicht. Bei dem Severe Acute
Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2 (SARS-
CoV-2) bleibt abzuwarten, ob sich ein bestimmtes
Zirkulationsmuster etablieren wird, jedoch ent-
wickelte sich 2024 zum zweiten Mal in Folge eine
langgestreckte Herbst-Sommer-Zirkulation mit
Positivenraten um 20 %. Bei den Respiratorischen
Synzytialviren (RSV) waren die Nachweisraten in der
Saison 2024/25 geringer als in den drei vorange-
gangenen Saisons.

Die Zirkulationsmuster der Viren werden durch die
Immunititslage in der Bevilkerung beeinflusst so-
wie durch jahreszeitliche Faktoren, die auf die Im-
munabwehr einwirken. Die Immunititslage hat
auch Einfluss auf die Virusevolution. Da viele respi-

ratorische Viren als Krankheitserreger die Gesund-
heitslage in der Bevolkerung beeinflussen, hat ihre
Uberwachung eine groe Bedeutung. Dabei ist es
wichtig, nicht nur ihre Hiufigkeit zu erfassen, son-
dern auch zu analysieren, wie sich die Viren in Be-
zug auf ihre genetische Komposition, ihre Antige-
nitdit und mogliche Resistenzen verindern, was
Schlussfolgerungen zur Immunprophylaxe und
antiviralen Therapie erlaubt. Die virologischen Ana-
lysen dienen somit der weiteren Charakterisierung
der zirkulierenden Viren, wobei in diesem Artikel
folgende Schwerpunkte abgehandelt werden: die
genetische Analyse, die antigene Analyse und die
Resistenzpriifung von Influenzaviren sowie die ge-
netische Analyse von RSV.

Methoden

Probenumfang und Untersuchungen

Die Untersuchungen erfolgten mit Echtzeit-Poly-
merase-Kettenreaktion (QPCR oder One-step RT-
qPCR) auf folgende Erreger: Influenzavirus A [Sub-
typen A(HiN1)pdmog, A(H3N2), in Auftragsunter-
suchungen auch A(H5N1)], Influenzavirus B (Yama-
gata- und Victoria-Linie), Influenzavirus C, SARS-
CoV-2, endemische Coronaviren (HKUi, NLG3,
0OC43, 229E), Parainfluenzaviren (PIV) 1-4, RSV,
Humane Metapneumoviren (HMPV), HRV und
Adenoviren.?

Ausgewihlte Influenza-positive Proben wurden mit
Next Generation Sequencing (NGS) sequenziert, be-
zliglich der Passgenauigkeit der Impfstimme mit-
tels Himagglutinations-(HA-)Hemmtest charakteri-
siert und auf ihre Empfindlichkeit gegeniiber anti-
viralen Wirkstoffen untersucht.*”

Eine Auswahl an RSV-positiven Proben wurden mit
der qPCR in die RSV-Gruppen A und B typisiert und
mit NGS sequenziert.?
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Ergebnisse und Diskussion

Zirkulation respiratorischer Viren in der
Bevolkerung

Von Kalenderwoche (KW) 36/2024 bis KW 20/2025
wurden insgesamt 7.638 Proben untersucht, davon
5.786 aus dem Sentinel im ambulanten Bereich
(ARE-Sentinel, ARE = akute respiratorische Erkran-
kungen), 1.658 Proben aus dem stationiren Bereich
(SARI-Sentinel, SARI = schwere akute respirato-
rische Infektionen) und 156 Proben aus Auftrags-
untersuchungen (NRZI-Auftrige zu Typisierungen
und der Untersuchung schwerer Fille) sowie 38
Proben aus der Untersuchung zoonotischer Frage-
stellungen.

In Bezug auf die kumulativen Nachweisraten von
Influenza-A- und -B-Viren war die Grippewelle
2024/25 die zweitstirkste nach 2017/18. Uber sie-
ben aufeinanderfolgende Wochen lagen die kumu-
lativen Positivenraten tiber 50 %.° Die Grippewelle
2024/25 war durch eine weitgehend parallele Zirku-
lation von A(H1iN1)pdmog- und B/Victoria-Viren bei
schwacher Zirkulation von A(H3N2)-Viren gekenn-
zeichnet, wobei der Gipfel der A(HiNi)pdmog-
Zirkulation dem der B/Victoria-Zirkulation voraus-
ging.”® Die A(HiN1)pdmog-Positivenraten auf dem
Hohepunkt der Viruszirkulation 2024/25 waren in
etwa nur halb so hoch wie wihrend des Peaks der
vorhergehenden Saison 2023/24, wihrend die B/
Victoria-Viren die bisher stirkste B-Welle in der
Sentinelitberwachung des NRZI seit der starken B/
Yamagata-Welle von 2017/18 verursacht haben. Die
Grippewelle dauerte 16 Wochen (KW 51/2024 bis
KW 14/2025), die RSV-Welle 13 Wochen (KW 3/2025
bis KW 15/2025)."

Dieses Zirkulationsmuster lisst sich aus der Immu-
nititslage der Bevolkerung der vorhergehenden Sai-
sons erkliren, die der Coronavirus Disease 2019-
(COVID-19-)Pandemie folgten.® Die Saison 2024/25
war die dritte Influenzasaison nach Aufthebung der
Mafnahmen zur Reduzierung der Virustransmis-
sion wihrend der COVID-19-Pandemie und die
erste Saison, in welcher sich das Zirkulationsmus-
ter der sonst fiir Influenzaviren iiblichen Aktivitit
mit stirkerer Zirkulation Mitte Januar bis Ende
Mirz angepasst hatte.

SARS-CoV-2 zeigte wie im Vorjahr eine lingere
Zirkulation in der zweiten Jahreshilfte 2024 mit
Positivenraten von bis zu 20 %, die einen Monat
frither begann als im Jahr 2023 und einen Monat
frither endete. Bei den endemischen Coronaviren
zirkulierten NL63 und OC43 mit niedrigen Positi-
venraten (um 10 % und darunter) im Herbst und
Winter, wobei die NL63-Zirkulation frither endete
als die von OC43.° Die RSV-Welle war weniger aus-
geprigt als in den Vorjahren. Bei den weiteren res-
piratorischen Viren waren keine ungewodhnlichen
Zirkulationsmuster erkennbar.’

Molekulare Analyse von Influenzaviren

Um die genetisch analysierten Influenzaviren besser
unterscheiden zu konnen, werden diese bestimm-
ten Gruppen zugeordnet, die spezifische Mutationen
im HA-Gen teilen. Diese werden als Kladen und
Subkladen bezeichnet. In der Saison 2024/25 wur-
den 469 A(HiN1)pdmog-Influenzaviren sequen-
ziert, diese stammten von Patientenproben aus der
ARE-Surveillance (80 %), SARI-Surveillance (13 %)
und Untersuchungsauftrigen des NRZI (7%). Die
molekulare Analyse aller Viren ergab eine Dominanz
der Nextclade-Subklade C.1.9.3 (70 %), weiterhin zir-
kulierten Viren der Subkladen C.1.9 (1%), C.1.9.1
(8 %) sowie D.3 (10%). Zu einem geringen Anteil
wurden Viren der Subkladen C.1.9.2, D.1 und D.4
des Anteils der Subkladen in den verschiedenen
AGI-Grofiregionen Siiden (BW, BY), Mitte/West
(HE, NW, RP/SL), Norden/West (NI/HB, SH/HH)
und Osten (BB, BE, MV, SN, ST, TH) war die Ver-
teilung der Subkladen &hnlich, in allen Grof-
regionen dominierte die Subklade C.1.9.3 (s.
Dartiber hinaus wurde der Anteil der Subkladen bei
Virusinfektionen verbunden mit Pneumonien/
schweren Verliufen (sV) mit dem Anteil der Sub-
kladen bei Virusinfektionen ohne Pneumonien/sV
nien/sV bezieht sich auf i) Pneumonien in der ARE-
und SARI-Surveillance (Aufnahmediagnose) oder
ii) schwere Verldufe in Untersuchungsauftrigen des
NRZI, die z.B. mit Behandlung auf einer Intensiv-
station oder einem fatalem Verlauf assoziiert sind.
Bei Infektionen mit und ohne Pneumonien/sV
dominierten C.1.9.3-Viren. Die Subklade C.1.9.2
wurde hingegen nur einmal im Rahmen der ARE-
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ARE +/- Pneu SARI +/- Pneu NRZI +/-sV Gesamt +/- Pneu/sV
Subklade | Mutationen oder Substitutionen Klade (n/n) (n/n) (n/n) (n/n)
c.19 HA1:120A, HA1:169Q, nuc:992G | 5a.2a 3/37 2/6 171 6/44
C.1.9.1 HA1:137S, nuc:1673T, nuc:959C 5a.2a 0/26 1/4 1/6 2/36
C.1.92 HA1:38D, HA2:153R 5a.2a 1/0 0/0 0/0 1/0
C.1.9.3 HAT1:83P, HA2:183T 5a.2a 7/259 11/28 3/22 21/309
D.1 HAT1:45K, nuc:1688A 5a.2a.1 0/1 0/0 0/0 0/1
D.3 HA1:120A, HA2:45V 5a.2a.1 137 3/5 0/1 4/43
D.4 HAT:120A, nuc:344T 5a.2a.1 0/2 0/0 0/0 0/2
Gesamtzahl +/— Pneu/sV 12/362 17/43 5/30 34/435
Gesamtzahl aller sequenzierten Viren dieses Subtyps 374 60 35 469

Tab. 1| Himagglutinin-(HA-)Kladen und -Subkladen von A(H1N1)pdmog-Influenzaviren (via Nextclade™)

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationdren Sentinel;
NRZI = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren (Untersuchungsauftrige); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf
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Abb. 1| Anteil der Nextclade-Subkladen von A(H1N1)pdmog-Influenzaviren in der Saison 2024/25, die aus der ARE-Surveillance,
SARI-Surveillance und anderen Untersuchungen (NRZI-Auftrige) stammten:
A) Anteil der Subkladen in den GroRRregionen Siiden: BY, BW; Mitte (West): HE, NW, RP/SL; Norden (West): NI/HB, SH/HH
und Osten: BB, BE, MV, SN, ST, TH sowie aus gesamt Deutschland.
B) Anteil der Subkladen bei Virusinfektionen mit (orange) und ohne (blau) Pneumonien oder weiteren schweren Verlaufen.

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationaren Sentinel;
NRZI = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren
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Surveillance bei einem Patienten mit Pneumonie
(in der Altersgruppe 35—59 Jahre, ohne Vorerkran-
kung, ungeimpft) nachgewiesen. Diese Subklade
wurde am 18.1.2025 definiert und ist durch die
Aminosduresubstitutionen HA1:38D, HA2:153R
charakterisiert.” In Deutschland wurden C.1.9.2-
Viren 2023/24 zu1 % nachgewiesen, die Infektionen
waren in neun von 76 Fillen mit Pneumonien asso-
ziiert. Viren dieser Subklade zirkulierten global in
der Saison 2023/24 bis zu 15% und 2024/25 nur
noch zu einem geringen Anteil.™

Weiterhin wurden in der Saison 2024/25 110
A(H3N2)-Influenzaviren im Rahmen der ARE-
Surveillance (84 %), SARI-Surveillance (9 %) und
Untersuchungsauftrigen des NRZI (7 %) sequen-
ziert. Die molekulare Analyse aller Viren ergab eine
Dominanz der Subklade J.2 (65 %), daneben zirku-
lierten Viren der Subklade J.2.2 (32 %) und zu einem
geringen Anteil wurden Viren der Subkladen J.1.1
Vergleich des Anteils der Subkladen in den
verschiedenen Grofiregionen Siiden, Mitte/West,
Norden/West und Osten war die Verteilung der
Subkladen dhnlich, in allen Grofiregionen iiberwog
dominierte." Dariiber hinaus wurde der Anteil der
Subkladen bei Virusinfektionen mit und ohne
tionen mit und ohne Pneumonien/sV kamen J.2-
Viren am hiufigsten vor.

Neben Influenza-A-Viren wurden in der Saison
2024/25 569 Influenza-B/Victoria-Viren im Rah-
men der ARE-Surveillance (94 %), SARI-Surveil-

lance (5 %) und Untersuchungsauftrigen des NRZI
(1%) sequenziert. Uberwiegend zirkulierten Viren,
die zur Subklade C.5.1 (57 %) gehorten, daneben
zirkulierten Viren der Subklade C.5.6 (29 %) und
C.5.7 (13%) und zu einem geringen Anteil wurden
Viren der Subkladen C.3 und C.5 nachgewiesen (s.
kladen wurde auch auf globaler Ebene berichtet.”
Der Vergleich der Subkladen in den verschiedenen
Grofiregionen Deutschlands ergab eine unter-
schiedliche Verteilung. Wihrend in den Grof3regio-
nen Mitte/West und Norden/West C.5.1-Viren domi-
nierten und C.5.6-Viren zu einem geringeren Anteil
(18 % bzw. 23 %) vertreten waren, war der Anteil der
C.5.6-Viren im Suiden (36 %) hoher und im Osten
(41%) zirkulierten sie fast so hdufig wie C.5.1-Viren

bei Infektionen mit und ohne Pneumonien/sV eine
Dominanz der Subklade C.5.1.

Antigene Charakterisierung von Influenzaviren
Es wurden Influenzavirus-Isolate im HA-Hemmtest
auf ihre Reaktivitit mit Antiseren getestet, die in
Frettchen gegen die Impfstimme der Influenza-
saison 2024/25 generiert worden waren. Aus dem
Vergleich der Reaktivitit der Virusisolate zum Titer
des Impfstammvirus konnen Schlussfolgerungen
gezogen werden, inwieweit die zirkulierenden In-
fluenzaviren vom Impfstammvirus abweichen. Dies
ist allein auf der Basis genetischer Analysen nicht
moglich. Die A(HiN1)pdmog-Viren reagierten gut
mit dem entsprechenden Referenzserum (Impf-
stoffvirus A/Victoria/4897/2022), jedoch gab es im

Subklade Mutationen oder Substitutionen | Klade ARE +/- Pneu SARI +/- Pneu NRZI +/-sV Gesamt +/— Pneu/sV
(n/n) (n/n) (n/n) (n/n)

)11 HAT:145N, HA2:89] 2a.3a.1 0/2 0/0 0/0 0/2

)2 HA1:276E, HA1:122D 2a3a.l 4/54 2/5 1/6 7/65

J.2.1 HAT:79L, HA1:239S 2a3a.] 0/1 0/0 0/0 0/1

).2.2 HA1:124N 2a.3a.1 0/31 2/1 0/1 2/33

Gesamtzahl +/— Pneu/sV 4/88 4/6 17 9/101

Gesamtzahl aller sequenzierten Viren dieses Subtyps 92 10 8 110

Tab. 2 | Himagglutinin-(HA-)Kladen and Subkladen (via Nextclade®™) von Influenza-A(H3N2)-Viren

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationdren Sentinel;
NRZ| = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren (Untersuchungsauftrige); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf
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Abb. 2 | Anteil der Nextclade-Subkladen von A(H3N2)-Influenzaviren in der Saison 2024/25, die aus der ARE-Surveillance,
SARI-Surveillance und anderen Untersuchungen (NRZI-Auftrige) stammten:
A) Anteil der Subkladen in den Grofiregionen Siiden: BY, BW; Mitte (West): HE, NW, RP/SL; Norden (West): NI/HB, SH/HH
und Osten: BB, BE, MV, SN, ST, TH sowie aus gesamt Deutschland.
B) Anteil der Subkladen bei Virusinfektionen mit (orange) und ohne (blau) Pneumonien oder weiteren schweren Verlaufen.

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationaren Sentinel;
NRZI = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren

Subklade | Mutationen oder Substitutionen | Klade ARE +/- Pneu SARI +/- Pneu NRZI +/-sV Gesamt +/— Pneu/sV
(n/n) (n/n) (n/n) (n/n)

C3 HAT1:128K, HA1:154E, nuc:882G | V1A.3a.2 0/1 0/0 0/0 0/1

C5 HAT:197E, nuc:351G V1A3a.2 0/2 0/0 0/0 0/2

C5.1 HA1:183K, nuc:1377C V1A3a.2 8/295 6/15 2/1 16/311

C5.6 HAT:129N, nuc:555T, nuc:435G V1A3a.2 4/154 0/7 0/1 4/162

C5.7 HA1:128G, HA1:183K, nuc:195C | V1A.3a.2 1/69 1/2 0/0 2/71

Gesamtzahl +/— Pneu/sV 13/521 7/24 2/2 22/547

Gesamtzahl aller sequenzierten Viren dieses Subtyps 534 31 4 569

Tab. 3 | Himagglutinin-(HA-)Kladen and Subkladen von Influenza-B/Victoria-Viren (via Nextclade®)

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationdren Sentinel;
NRZI = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren (Untersuchungsauftrage); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf
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Abb. 3 | Anteil der Nextclade-Subkladen von B/Victoria Influenzaviren in der Saison 2024/25, die aus der ARE-Surveillance,
SARI-Surveillance und anderen Untersuchungen (NRZI-Auftrige) stammten:

A) Anteil der Subkladen in den Grofiregionen Siiden: BY, BW; Mitte (West): HE, NW, RP/SL; Norden (West): NI/HB, SH/HH
und Osten: BB, BE, MV, SN, ST, TH sowie aus gesamt Deutschland.

B) Anteil der Subkladen bei Virusinfektionen mit (orange) und ohne (blau) Pneumonien oder weiteren schweren Verlaufen.

ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel; SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationaren Sentinel;

NRZI = Nationales Referenzzentrum fiir Influenzaviren

Mirz 2025 hiufiger Reagenten auflerhalb des Be-
reiches optimaler Passgenauigkeit.” Alle isolierten
A(H3N2)-Viren wurden vom gegen den Impfstamm
gerichteten Referenzserum (Impfstoffvirus A/Thai-
land/8/2022) im HA-Hemmtest sehr gut erkannt.
Die B/Victoria-Viren wurden vom Impfstamm-Anti-
serum (B/Austria/1359417/2021) ebenfalls detektiert,
reagierten aber grofitenteils schwicher als das Impf-
stammvirus. Das bedeutet, dass die zirkulierenden
B/Victoria-Viren noch gut von gegen den Impf-
stamm gerichteten Antikoérpern erkannt werden, je-
doch mit einer kiirzeren Dauer der Immunitit nach
Impfung zu rechnen ist.

Diese Analysen dienen der Untersuchung der Pass-
genauigkeit der Impfstimme; sie erlauben keine

Aussagen zur Wirksambkeit der Impfstoffe, da hier
noch andere Faktoren beriicksichtigt werden miis-
sen (Abstand zur letzten Impfung, Zahl vorange-
gangener Antigenkontakte, Expositionsdosis, Alter
u.a.). Dies bedeutet, dass neben der Passgenauigkeit
der Impfstimme auch die Anwendung der Impf-
stoffe von grofler Bedeutung fiir den Schutz der
Bevilkerung ist.

Im Zusammenhang mit den Untersuchungen auf
respiratorische Viren im NRZI werden auch die
Impfungen auf den Probenbegleitscheinen erfasst.
Dabei gab es folgende Verteilung fiir die Impfquoten
in Bezug auf die Altersgruppen: o—4 Jahre: 3,44 %,
5—15 Jahre: 7,21%, 16—34 Jahre: 5,56 %, 35—6o0 Jah-
re: 19,07 %, > 6o Jahre: 43,11%, ohne Altersangabe



Epidemiologisches Bulletin ‘ 35]2025 ‘

28. August 2025

im Probenbegleitschein: 8,82 % (reprisentativ fiir
7.892 Patientinnen und Patienten der Saison 2024/
25 einschlieftlich der Sommersurveillance).

Untersuchungen zur antiviralen Empfindlich-
keit von Influenzaviren

Die untersuchten Influenzaviren zeigten sich tiber-
wiegend gegen die Neuraminidase-(NA-)Hemmer
Oseltamivir und Zanamivir empfindlich: Von 1.170
untersuchten Influenzaviren waren 528 A(HiNi)
pdmog-, 19 A(H3N2)- und 521 Influenza-B-Victoria-
Viren sensitiv. Eine hohe Oseltamivir-Resistenz,
aufgrund der Ni-H275Y-Substitution wurde in zwei
A(HiN1)pdmog-Isolaten nachgewiesen. In der vor-
hergehenden Saison 2023/24 zirkulierten vermehrt
A(HiN1)pdmog-Viren, die eine NA-Substitution an
Position 247 trugen (NA-S247N, 1,5%).¢ Diese ist
bekannt dafiir, die Empfindlichkeit der Viren gegen-
itber NA-Hemmern leicht zu reduzieren und die
Resistenzeigenschaften der N1-H275Y Substitution
zu verstirken.® Auch in der Saison 2024/25 wurde
eine verstirkte Zirkulation von A(HiNi)pdmog-
Viren beobachtet, die diese Mutation trugen (NA-
S247N, 1,8 %). Obwohl die Privalenz von Substitu-
tionen, die mit einer verminderten Empfindlichkeit
gegen NA-Hemmer assoziiert sind, im Vergleich zu
den vorherigen Saisons abermals gestiegen ist, blieb
die Resistenzlage von Influenzaviren klinisch ohne
Bedeutung.

Molekulare Resistenzmarker fiir den Polymerase-
hemmer Baloxavir marboxil wurden in den 862 mit
NGS untersuchten Influenzaviren nicht detektiert.

Alle 576 untersuchten Influenza-A-Viren trugen
eine Substitution M2-S31N im Ionenkanal M2. Auf-
grund dieser Substitution besteht bei Influenza-A-
Viren eine Amantadin-Resistenz, weshalb dieses
Medikament seit 2006 nicht mehr eingesetzt wird.

Molekulare Charakterisierung von RSV
Untersuchungen des Konsiliarlabors fiir RSV, PIV
und HMPYV zeigen, dass RSV-Infektionen in der
Saison 2024/25 vorrangig durch RSV-B (71% bei
0—4-Jihrigen) hervorgerufen wurden.

Aus Proben des ARE-Sentinels (n=158) sowie des
SARI-Sentinels (n=68) wurden 226 RSV sequen-
ziert und auf Basis der Vollgenomconsensus-

Linie ARE (%) SARI (%) ARE + SARI (%)
RSV-A

AD.1 39 25 34
AD.14 7 0 4
AD.15 19 13 16
AD.16 5 9 7
AD3 17 25 20
AD.3.1 2 6 3
AD.3.2 2 6 3
A.D.3.3 2 3 2
ADS5.1 2 3 2
AD.5.2 2 9 7
AD.5.3 2 0 1
RSV-B

B.D.4.1.1 21 31 24
B.D.4.13 0 6 1
B.D.E.1 61 50 58
B.D.E.1.1 11 11 1
B.D.E.1.2 7 3 6

Tab. 4 | Prozentualer Nachweis von RSV-Linien getrennt nach
RSV-Gruppe A und B innerhalb der ARE- und SARI-Sentinels
ARE = akute respiratorische Erkrankungen im ambulanten Sentinel;

SARI = schwere akute respiratorische Infektionen im stationiren
Sentinel; RSV = Respiratorische Synzytialviren

Sequenzen mit Nextclade genetisch analysiert. Da-
von gehorten 91 Viren zur RSV-Gruppe A, die sich
vorrangig in den Linien A.D.1 (34 %), A.D.3 (20%)
Gruppe-B-Viren (n=135) gehorten primir den Linien
B.D.E1 (58 %) und B.D.4.1.1 (24 %) an. Die in
Deutschland nachgewiesenen Linien konnten auch
in anderen Weltregionen nachgewiesen werden,
aus denen RSV-Ganzgenomsequenzen publiziert
sind (USA, Irland, Frankreich).

Fazit und Ausblick

Die virologischen Analysen reflektieren, dass das
Infektionsgeschehen im Untersuchungszeitraum
von bestimmten genetischen Kladen der jeweiligen
Viren dominiert wurde, die sich sowohl im ambu-
lanten und stationdren Bereich als auch regional
nur geringfiigig unterschieden. Die Impfstimme
der Influenzaimpfstoffe deckten die in der Saison
2024/25 zirkulierenden Viren ab. Die Impfwirksam-
keit in wihrend der Saison durchgefiihrten Schit-
zungen (Vaccine Effectiveness, VE) lag bei 31% im
ambulanten Bereich und 69 % im stationiren Be-
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reich, wobei die VE gegeniiber Influenza B héher
war als gegeniiber Influenza A.”® Die VE bemisst
den Anwendungserfolg der Impfungen. Zwar ist die
Wirksamkeit des Impfstoffs Teil der Anwendung,
aber weil der Anwendungserfolg durch zahlreiche
andere Einflussfaktoren (Impfquoten, Nahe der
Impfung zur Infektion, Stirke der initialen Virus-
exposition, Schweregrad der Erkrankung) beein-
flusst wird, lisst die VE keine direkten Schlussfol-
gerungen auf die Wirksambkeit des Impfstoffs selbst
zu. Die Impfquoten waren gering, insbesondere bei
den jungeren Altersgruppen, was die niedrige VE
trotz hoher Passgenauigkeit der Impfstoffe erklart.
Die Resistenzlage gegentiber Influenzaviren ist
tiberschaubar.

Die restriktiven Mafinahmen wihrend der COVID-19-
Pandemie hatten einen grofen Einfluss auf die Zir-
kulation respiratorischer Viren, die dadurch grofR-
tenteils unterbrochen wurde. Daraus resultierte eine
geringere Immunititslage in der Bevolkerung und
dies vor allem bei Kindern, die wiederum mit einer
verdnderten Zirkulation einzelner Viren nach der
Aufhebung der restriktiven Mafdnahmen assoziiert
war. Dies zeigte sich besonders bei RSV und den
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