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gegen vernachlässigte Tropenkrankheiten (DNTDs) e. V. 
bildet eine nationale Plattform in Deutschland, von der aus gemeinsam mit internationalen Partnern 
die Aufmerksamkeit in Deutschland für diese Gruppe von Krankheiten erhöht und das deutsche Enga-
gement für ihre Bekämpfung gesteigert werden soll. Das deutsche Netzwerk will die Weltgesundheits-
organisation (WHO) dabei unterstützen, um viele der vernachlässigten Tropenkrankheiten in abseh-
barer Zeit auszurotten oder zu eliminieren. Seit November 2020 ist die WHO-NTD-Roadmap 2030 das 
wichtige Leitdokument für die Bekämpfung der NTDs in den nächsten zehn Jahren.
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Einführung 

Zusammenfassung

Der Klimawandel begünstigt die Ausbreitung vernachläs-
sigter Tropenkrankheiten. Extreme Wetterlagen, Starkregen, 
Überschwemmungen können Epidemien auslösen. Mü-
ckenlarven entwickeln sich schneller, wenn es warm ist.  
Forscherinnen und Forscher weisen immer wieder darauf 
hin, dass Mückenarten, die das Dengue-Fieber, Zika und 

das Chikugunya-Fieber übertragen, sich auch in Europa 
ausbreiten. Das Deutsche Netzwerk gegen vernachlässig-
te Tropenkrankheiten (DNTDs) hat eine Forschergruppe der 
Universität Frankfurt gebeten, die Möglichkeiten der Aus-
breitung für die kommenden Jahre über Modellierungen zu 
prognostizieren.

Aufgrund des mit dem Klimawandel einhergehenden 
Temperaturanstiegs werden Infektionskrankheiten wie 
das Dengue-Fieber, Zika und Chikungunya zu einem 
wahrscheinlichen Risiko für mitteleuropäische Länder 
wie Deutschland werden. Dies ist das Ergebnis der Stu-
die von Dr. Sarah Cunze und Prof. Dr. Sven Klimpel von 
der Forschungsgruppe Medizinische Biodiversität und 
Parasitologie von der Johann-Wolfgang-Goethe-Univer-
sität Frankfurt. Ursächlich für die sich nach Norden aus-
breitenden Infektionskrankheiten aus heute tropischen 
und subtropischen Regionen ist, dass sowohl Vektoren 
als auch Erreger in den sich erwärmenden Zonen Mit-
teleuropas geeignete klimatische Bedingungen zur Be-
siedlung und Ausbreitung finden werden. Dies, so die 
Forscher, gilt sogar unter der Annahme, dass es gelingt, 
durch eine massive Senkung des Ausstoßes von CO2 und 
anderen klimaschädlichen Treibhausgasen den Tempera-
turanstieg auf unter zwei Grad im Vergleich zum vorin-
dustriellen Zeitalter zu senken.

Nach Daten der Weltgesundheitsorganisation (WHO; 2020) 
werden 17 Prozent der Infektionskrankheiten weltweit 
durch Vektoren übertragen; sie verursachen jährlich mehr 
als 700.000 Todesfälle. Zu den häufigsten dieser Krank-
heiten zählen Malaria und das Dengue-Fieber. Weitere re-
levante Infektionskrankheiten sind Zika und Chikungunya.  

Ursprünglich auf tropische und subtropische Regionen be-
schränkt, wird seit Jahren ein vermehrtes Auftreten auch 
im Mittelmeerraum beobachtet. Die bisher in Deutschland 
am weitesten verbreiteten vektorübertragenen Krankheiten 
sind die durch Zecken übertragene Frühsommer-Meningoen-
zephalitis (FSME) und die Lyme-Borreliose. 

Charakteristisch für diese Infektionskrankheiten ist, dass 
sie durch Vektoren übertragen werden. Dies sind blutsau-
gende Gliederfüßler, wie z. B. Stechmücken, Spinnen, Wan-
zen und Zecken. Die Übertragung eines Erregers (Pathogens), 
häufig Viren, erfolgt durch Blutmahlzeiten. Möglich ist auch 
die Übertragung durch Schmierinfektionen, indem infekti-
öser Kot nach der Blutmahlzeit abgegeben wird und in die 
Bisswunde gelangt; auf diese Weise wird beispielsweise die 
Chagas-Krankheit übertragen. Bei einigen Arten können in-
fizierte Weibchen Pathogene auf ihre Nachkommen weiter-
geben und damit die Übertragung aufrechterhalten. 

Bei der Übertragung können Menschen und Tiere als Wirte 
fungieren. Voraussetzung für eine erfolgreiche Übertragung 
von Krankheiten ist, dass Pathogene, Vektoren und Wirte in 
einem Gebiet gemeinsam vorkommen.  Dazu müssen Tem-
peraturbedingungen herrschen, die für alle Komponenten 
im Übertragungszyklus (also Wirt, Vektor und Pathogen) 
geeignet sind. So ist unter anderem die notwendige Ver-
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mehrung des Pathogens im Vektor erst ab einer gewissen 
Außentemperatur möglich. Eine weitere Voraussetzung ist, 
dass es zu Kontakten zwischen einem infizierten Wirt, einer 
Vektorart und einem nicht infizierten Wirt kommen kann. Da-
bei können sogenannte Reservoirwirte eine wichtige Rolle 
spielen. Das sind Tierarten, die das Pathogen in sich tragen, 
bei denen aber die Krankheit nicht ausbricht. 

Damit sich das Pathogen erfolgreich im Vektororganismus, 
bei dem die Körpertemperatur von der Umgebung abhängig 
ist, entwickeln und vermehren kann, muss sich die Außen- 
temperatur über einen bestimmten Zeitraum in einem be-
stimmten Bereich befinden. Solche Bedingungen sind in 
tropischen und subtropischen Regionen erfüllt. Aufgrund 
der Temperaturerhöhung verschieben sich die Grenzen stetig 
weiter polwärts und in höhere Lagen. So bietet inzwischen 
fast der gesamte Mittelmeerraum geeignete Temperaturbe-
dingungen. Zwei Entwicklungen können die Ausbreitung 
von Pathogenen fördern und die Wahrscheinlichkeit von 
vektorübertragenen Infektionskrankheiten erhöhen:

1.	 Infolge des Temperaturanstiegs kann es zu einer Ver-
kürzung des Eiablagezyklus kommen; Vektorarten kön-
nen dann mehr Generationen pro Jahr hervorbringen, 
was zu einer höheren Populationsdichte und damit 
zu einer höheren Kontaktwahrscheinlichkeit mit dem 
Menschen führt. Bei Zecken wurde beobachtet, dass 
höhere Temperaturen in Verbindung mit milden Win-
tern die Aktivitätsperiode von Vektoren verlängern und 
so das Kontaktrisiko mit dem Menschen erhöhen.

2.	 Höhere Temperaturen können die Entwicklung eines Erre-
gers im Vektor ermöglichen, bzw. das infektiöse Stadium 
bei höheren Temperaturen kann früher erreicht werden.

Die Forschungsgruppe in Frankfurt nutzt die Methode der 
ökologischen Nischenmodellierung – einem korrelativen sta-
tistischen Verfahren – um räumliche Verbreitungsmuster der 
einzelnen Komponenten im Übertragungszyklus zu unter-
suchen. Die Modelle zeigen, wo Pathogene, Vektoren so-
wie gegebenenfalls Reservoirwirte geeignete Umweltbe-
dingungen finden. Insbesondere Temperaturbedingungen 
aber auch Niederschlagsmengen, Windverhältnisse, Art der 
Landnutzung spielen dabei eine entscheidende Rolle für die 
Entwicklungs-, Vermehrungs- und Ausbreitungsfähigkeit. 
Die Ausbreitung von Pathogenen und Vektoren wird durch 
die Globalisierung und Mobilität von Menschen und Gütern 
begünstigt. Dies führt dazu, dass Pathogene und Vektoren 
an sich unüberwindbare physische Barrieren wie Gebirge 
oder Ozeane überspringen können; beobachtet wurde dies 

beispielsweise bei der Ausbreitung der fernöstlichen Stech-
mückenart der Asiatischen Tigermücke (Aedes albopictus) 
durch den interkontinentalen Transport von Altreifen in 
Containerschiffen. 

Die Asiatische Tigermücke gilt als die sich am schnells-
ten ausbreitende Art. In den letzten 40 Jahren hat sie es 
geschafft, sich auf allen Kontinenten mit Ausnahme der 
Antarktis zu etablieren; sie wurde in Europa (Albanien) 
erstmals 1979 gemeldet und ist inzwischen im gesamten 
Mittelmeerraum verbreitet. Die Asiatische Tigermücke ist 
in der Lage, verschiedene Krankheitserreger zu übertragen, 
darunter Dengue-Viren, Zika-Viren und Chikungunya-Viren. 
Sie steht deshalb im Fokus der Forschung.

In zwei Schritten wurden die Auswirkungen des Klimawan-
dels und der damit einhergehenden Temperaturerhöhung 
modelliert. Im ersten Schritt wurde der Frage nachgegangen, 
wie sich die Habitat-Bedingungen für die Asiatische Tiger-
mücke verändern werden und in welchen Regionen Europas 
die Asiatische Tigermücke zukünftig geeignete Lebensbe-
dingungen findet. Im zweiten Schritt wurde untersucht, wie 
sich im Zeitablauf Gebiete ausweiten werden, die geeigne-
te Temperaturbedingungen für die Übertragung von Zika-, 
Dengue- und Chikungunya-Viren aufweisen.

Zugrunde gelegt wurden dabei zwei verschiedene Klimaent-
wicklungsszenarien des Weltklimarats (Intergovernmental 
Panel of Climate Change, IPPC), einer Institution der Verein-
ten Nationen mit Sitz in Genf:

•	 Das Szenario RCP2.6 (moderater Temperaturanstieg), 
das robuste umweltpolitische Maßnahmen erfordert, 
mit denen es gelingt, aufgrund eines moderaten An-
stiegs der Treibhausgase den Temperaturanstieg auf 
unter 2 Grad gegenüber dem vorindustriellen Zeitalter 
zu begrenzen. RCP steht für Representative Concentra-
tion Pathways.

•	 Das Worst-Case-Szenario RCP8.5 („weiter so wie bisher“) 
mit einem Temperaturanstieg von 4,8 Grad gegenüber 
dem vorindustriellen Zeitalter. 
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Bis zum Jahr 2000 war die Habitateignung der Asiatischen 
Tigermücke auf Italien, die Küstenregionen des gesamten 
Mittelmeerraums sowie der Biskaya und die nordatlantische 
Küste Spaniens begrenzt.

Im Szenario RCP2.6 (moderater Temperaturanstieg) weitet 
sich das geeignete Habitat für die Tigermücke zwischen 
2021 und 2040 auf Frankreich, Süd- und Westdeutschland, 
die Benelux-Länder und Teile Südenglands aus; für die Zeit 
nach 2060 wird eine moderate Ausweitung des geeigneten 

Habitats nach Nordosten erwartet, wobei vor allem auch 
größere Teile des Baltikums erreicht werden.

Im ungünstigen Szenario RCP8.5 schreitet die Ausweitung 
des Habitats zwischen 2021 und 2040 nach Osten etwas 
schneller voran; für die Zeit nach 2060 werden Gesamt-Eng-
land, nahezu der gesamte mittel-osteuropäische Kontinent 
einschließlich des Baltikums und große Teile Südschwedens 
bis zum südlichen Norwegen erfasst sein. 

Ausbreitung des geeigneten Habitats für die  
Asiatische Tigermücke (Aedes albopictus)

In Rot dargestellt sind Gebiete, in denen die Tigermücke geeignete klimatische Bedingungen in den oben angegebenen Zeiträumen vorfin-
det. Die Modellierungsergebnisse unter zukünftigen Bedingungen in der ersten Zeile (b,c,d) und der zweiten Zeile (e,f,g) unterscheiden sich 
in den zu Grunde liegenden IPCC Szenarien. (Modellierte Vektorverbreitung). Eine detaillierte Beschreibung des Ansatzes findet sich in 
(Cunze et al. 2016). Karten erstellt in ESRI ArcGIS, Version 10.8.1.

Abbildung | Modellierte klimatische Habitateignung für die Asiatische Tigermücke  
Aedes albopictus in Europa unter aktuellen und projizierten zukünftigen Klimabedingungen

1970-2000
a) b)

e)Modellierte
Habitateignung für 
Aedes albopictus

c)

f)

d)

g)

2021-2040 2041-2060 2061-2080

RCP2.6
RCP8.5

Kilometer
0               1000            2000
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Die Entwicklungs- und Vermehrungsfähigkeit von Zika-, 
Dengue- und Chikungunya-Viren ist temperaturabhängig: als 
optimal gilt eine Wärme zwischen 26 und 29 Grad, Entwick-
lungs-, Vermehrungs- und Übertragungsmöglichkeiten sind 
prinzipiell aber auch zwischen 18 und 34 Grad gegeben. 

Auch hier werden bei der Modellierung der Forschergruppe 
wieder die beiden Entwicklungsszenarien für das zukünftige 
Klima betrachtet: das relativ günstige SSP1.26-Szenario mit 
einem moderaten Temperaturanstieg (weniger als 2 Grad im 
Vergleich zum vorindustriellen Zeitalter) sowie das Worst-
Case-Szenario SSP5.85 mit einem Temperaturanstieg von 
4,8 Grad bis zum Jahr 2100 im weltweiten Mittel. SSP steht 
für Shared Socioeconomic Pathways.

Bis zum Jahr 2000 herrschten in Europa nur in Teilen Spa-
niens, dem südwestlichen Frankreich, in Italien und an den 

Mittelmeerküsten des Balkans Temperaturen innerhalb der 
prinzipiell für Übertragungen geeigneten Spanne: zwischen 
18 und 34 Grad als Mitteltemperatur im wärmsten Quartal. 
Im moderaten SSP1.26-Szenario weiten sich diese Klimabe-
dingungen sukzessive auf nahezu alle Gebiete des europäi-
schen Kontinents aus. Mit Ausnahme Südspaniens, der Sohle 
des italienischen Stiefels und des südlichen Griechenlands 
entstehen nach diesem Szenario keine Hochrisikogebiete mit 
idealen Temperaturbedingungen (26 bis 29 Grad) bis 2100.

Im Worst-Case-Szenario werden Übertragungen ab 2040 auch 
im südlichen England und südlichen Skandinavien prinzipiell 
möglich. Ab 2040 entwickeln sich die gesamten Küstenregi-
onen des Mittelmeers zu Hochrisikogebieten, in denen die 
Pathogene ideale Temperaturbedingungen vorfinden.

Übertragung der Krankheitserreger

Kilometer
0               1000            2000

Sommertemperatur (°C)

<18

18.01-26

26.01-29

29.01-34

>34.01

1970-2000 2021-2040 2041-2060 2061-2080

SSP1.26
SSP5.85

a) b)

e)

c)

f)

d)

g)

In Orange dargestellt sind Gebiete mit optimalen Bedingungen für die Virusübertragung nach (Mordecai et al. 2017), in den gelbdargestell-
ten Gebieten ist eine Übertragung aufgrund der Temperaturverhältnisse prinzipiell möglich, in blauen Bereichen ist eine Übertragung nicht 
möglich. (Modellierte Virusübertragung in Abhängigkeit der Temperatur) Karten erstellt in ESRI ArcGIS, Version 10.8.1.

Abbildung 6 | Gebiete mit geeigneten Temperaturbedingungen für die Übertragung des Zika-Virus, des 
Dengue-Virus und des Chikungunya-Virus durch Stechmücken, z. B. Aedes albopictus unter aktuellen und 
projizierten zukünftigen Bedingungen (IPCC 2014)
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•	 Infolge auch eines moderaten Temperaturanstiegs wird das Infektionsrisiko der mitteleuropäischen Bevölke-
rung mit vektorübertragenen Krankheiten steigen. Empfohlen wird daher ein Monitoring, das alle relevanten 
Komponenten des Übertragungszyklus (Vektorvorkommen, Prävalenz der Pathogene, Auftreten humaner und 
veterinärer Krankheitsfälle) einschließt und nach europaweit standardisierten Methoden durchgeführt wird. 
Angestrebt werden sollte ein europäisches Meldesystem, mit dem die Datenlage verbessert werden könnte.

•	 Bei noch nicht einheimisch gewordenen Arten (Neobiota) kommt eine Vektorbekämpfung in frühen Einwan-
derungsstadien in Frage, beispielweise die Trockenlegung von Bruthabitaten oder die Ausbringung steriler 
Männchen. 

•	 Für essenziell gehalten wird die Aus- und Fortbildung von Ärztinnen und Ärzten zur Diagnostik und Therapie 
von Infektionskrankheiten sowie die Möglichkeit von Impfungen. 

•	 Ferner wird die Aufklärung der Bevölkerung empfohlen. 

Schlussfolgerungen und Handlungsempfehlungen

Dengue-Fieber 
Verläufe mit Komplikationen möglich, die Intensivbehandlung erfordern; keine Therapien der Krankheits-
ursache. Seit 2022 hat die Europäischen Arzneimittelagentur (EMA) einen Dengue-Impfstoff zugelassen.  
Wenn keine Impfung verfügbar ist: Prävention durch Schutz vor Stechmücken.

Zika-Infektion
Verläufe meist symptomlos (80 Prozent); sonst Bindehautentzündung, Gelenk-, Muskel- und Kopfschmerzen, 
sehr selten schwere Verläufe, nur Behandlung der Krankheitssymptome möglich. Risiko bei Schwanger-
schaft: Mikroenzephalie des Fötus. Möglich: sexuelle Übertragung.  
Prävention: Mückenschutz, keine Impfung verfügbar.

Chikungunya-Infektion 
Verlauf mit schnell steigendem hohem Fieber, schwere Gelenkschmerzen, Komplikationen wie Herz- 
muskelentzündung selten, tödlicher Verlauf möglich; nur Therapie der Krankheitssymptome;  
Prävention: Mückenschutz; ein Impfstoff (Hersteller: Valneva) befindet sich im Zulassungsverfahren  
bei der FDA. 

West-Nil-Fieber
Verlauf meist symptomlos (80 Prozent); sonst grippeähnliches Fieber, heilt meist ohne Komplikationen 
aus. Nur jeder 150ste erkrankt schwer, meist ältere und vorerkrankte Menschen; selten Herz- oder  
Leberentzündung oder Hirnhautentzündung; 
Prävention: Mückenschutz, keine Impfung verfügbar, Isolation der Erkrankten nicht nötig
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Laut Weltgesundheitsorganisation (WHO) werden 17 Prozent 
der Infektionskrankheiten weltweit durch Vektoren über-
tragen und es kommt jährlich zu mehr als 700.000 Todes-
fällen in Verbindung mit vektorübertragenen Krankheiten 
(WHO 2020). Diese Zahlen machen deutlich, dass Handeln 
erforderlich ist. Um Maßnahmen möglichst erfolgverspre-
chend einsetzen zu können, ist es wichtig zu wissen, wo 
und wann sie nötig sind. Diese Informationen sind von 
enormer Bedeutung aber gleichzeitig auch mit einer hohen 
Unsicherheit behaftet (Parham et al. 2015). In Modellen 
können räumliche und zeitliche Muster im Auftreten von 
vektorübertragenen Krankheiten geschätzt werden. Verschie-
dene Modellierungsansätze dazu sollen hier vorgestellt und 
hinsichtlich ihrer jeweiligen Vor- und Nachteile diskutiert 
werden. Im Fokus stehen dabei ökologische Nischenmodel-
lierungsansätze, die gerade in Bezug auf vektorübertragene 
Krankheiten gute Ergebnisse liefern können. 

Malaria und Dengue zählen weltweit zu den häufigsten und 
bedeutendsten humanpathogenen vektorübertragenen Infek-
tionskrankheiten (Ebert und Fleischer 2005). Fast die Hälfte 
(48 Prozent) aller Menschen weltweit lebt in Malariarisiko-
gebieten (Ebert und Fleischer 2005). Malariarisikogebiete 
machen 27 Prozent der Landfläche aus (Ebert und Fleischer 
2005). Die meisten Übertragungen finden in tropischen und 
subtropischen Gebieten statt. Dort sind die ärmsten Bevöl-
kerungsschichten besonders stark betroffen. 

Durch voranschreitende Klimaänderungen finden immer 
mehr vektorkompetente Arten mit ursprünglichen Verbrei-
tungsschwerpunkt in subtropischen und tropischen Gebieten 

auch in Europa geeignete klimatische Bedingungen. Durch 
internationalen Warenverkehr und Tourismus kommt es immer 
wieder zu einem unbeabsichtigten Einbringen von Indivi-
duen verschiedener Arten in neue Gebiete. Globaler Wandel 
macht natürliche Verbreitungsgrenzen durchlässig, Arten 
werden mobiler. Bei geeigneten Umweltbedingungen in den 
neuen Gebieten können sich dort Arten dauerhaft etablie-
ren. Es kommt zu Veränderungen in Verbreitungsgebieten 
und Artenzusammensetzungen. 

Durch veränderte klimatische Bedingungen in Kombination 
mit fortschreitender Globalisierung, internationalem Touris-
mus und Warenverkehr sowie Bevölkerungsfluktuationen 
können vektorübertragene Infektionskrankheiten, die bisher 
in Mitteleuropa oder Deutschland nicht mehr oder noch 
nicht aufgetreten sind, zunehmend an Bedeutung gewinnen.

Das Vorkommen vektorkompetenter Arten bedeutet aber 
nicht automatisch, dass ein gesundheitliches Risiko für die 
Bevölkerung besteht. Damit ein Infektionsrisiko besteht, 
muss auch das Pathogen vorkommen. Gelangen infizierte 
Personen und damit Pathogene in Gebiete, in denen vektor- 
kompetente Arten in nennenswerter Zahl vorhanden sind, 
kann es auch in neuen Verbreitungsgebieten zu autochtho-
ner Übertragung (also Übertragungen vor Ort durch vektor-
kompetente Arten wie z. B. Stechmücken) kommen. So werden 
zwei Zikafälle, die im Sommer 2019 in Hyères an der fran-
zösischen Mittelmeerküste auftraten, auf autochthone Über-
tragung zurückgeführt, nachdem andere Übertragungswege 
ausgeschlossen wurden. Die Asiatische Tigermücke (Aedes 
albopictus), als eine der beiden Hauptvektorarten des Zika-

1Vektorübertragene  
Infektionskrankheiten
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1
Virus, ist mittlerweile im Mittelmeerraum eine der häufigs-
ten Stechmückenarten. Auch auf die Übertragung durch 
Asiatische Tigermücken zurückzuführen sind autochthone 
Dengue-Übertragungen, von denen ebenfalls aus Südfrank-
reich berichtet werden. 

Obwohl der Klimawandel und seine möglichen Auswirkun-
gen auf Ökosysteme, Biodiversität und den Menschen ein 
intensiv untersuchtes Forschungsgebiet ist, bestehen immer  
 

noch erhebliche Wissenslücken insbesondere im Bereich 
der möglichen Folgen des Klimawandels auf die menschli-
che Gesundheit. Als ein Hauptmanko nennen Rocklöv et al. 
(2021) das Fehlen von standardisierten Auswertemethoden, 
die vergleichbare Ergebnisse liefern. Hier sollen Ansätze zur 
Modellierung und Bewertung des mit vektorübertragenen 
Infektionskrankheiten verbunden Risikos in Zeiten des Glo-
balen Wandels beschrieben werden, unter besonderer Be-
rücksichtigung der korrelativen Nischenmodellierung.

Abbildung 1 | Schematischer Übertragungszyklus von einem infizierten Wirt auf einen 
nicht-infizierten Wirt durch die Blutmahlzeit eines hämatophagen Vektors

nichtinfizierter
Vektor

infizierter Wirt nichtinfizierter Wirt

infizierter Vektor
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1.1. Übertragungszyklus: Wie kommt es zu Übertragungen?

Vektoren sind Organismen, die infektiöse Krankheitserreger 
(Parasiten, Viren, Bakterien) von Tier zu Mensch oder von 
Mensch zu Mensch übertragen können. Viele Vektorarten sind 
blutsaugende Gliederfüßer (Arthropoden). Durch eine Blut-
mahlzeit an einem infizierten Wirt (Mensch oder Tier) können 
Krankheitserreger vom Vektor aufgenommen werden (Abbil-
dung 1). Nach einer erfolgreichen Vermehrung des Erregers 
im Vektororganismus ist der Vektor infektiös und kann bei 
nachfolgenden Blutmahlzeiten den Erreger an den neuen Wirt 
übertragen.

Neben der direkten Übertragung durch die Blutmahlzeit ei-
nes hämatophagen (blutsaugenden) Vektors sind weitere 
Übertragungswege bekannt: Triatomine Wanzen (engl. kis-
sing bugs) zählen auch zu den hämathophagen, vektorkom-
petenten Arthropoden. Hier findet die potentielle Übertra-
gung des Erregers der Chagas-Krankheit (Trypanosoma cruzi) 
aber nicht direkt durch die Blutmahlzeit statt, sondern durch 
Schmierinfektion, indem infektiöser Kot, den die Wanzen 
nach der Blutmahlzeit abgeben, in die Bisswunde gelangt 
(Eberhard et al. 2020). Eine transovarielle Übertragung, 
also die Übertragung der Pathogene von einem infizierten 
adulten Weibchen auf die Nachkommen, ist bei einigen Ar-
ten möglich und trägt bei einigen Pathogen-Vektor-Paaren 

(z. B. Dengue-Virus mit Stechmücken der Gattung Aedes als 
Hauptvektoren) entscheidend zur Aufrechterhaltung der 
Transmissionszyklen bei (Ebert und Fleischer 2005). Andere, 
nicht-vektor-assoziierte Infektionsmöglichkeiten (Ver-
zehr von Rohmilch, Übertragung während der Schwanger-
schaft oder über die Muttermilch von Mutter auf Kind, infi-
zierte Bluttransfusionen, Geschlechtsverkehr) sind möglich, 
spielen aber meist nur eine untergeordnete Rolle. 

In Bezug auf bestimmte vektorassoziierte Krankheiten spie-
len Reservoirwirte eine wichtige Rolle. Als Reservoirwirte 
bezeichnet man dabei Invertebraten (Wirbeltierarten), de-
ren Populationen dauerhaft mit dem Pathogen befallen sind 
und häufig selbst nicht erkranken. Aus der Reservoirwirt-
Population heraus kann es dann zu Übertragungen durch 
Vektoren (meist Arthropoden) auf den Menschen kommen. 

Viele hämatophage Arthropoden sind wirtsspezifisch; d.h. 
sie präferieren eine bestimmte Gruppe von Wirtsorganismen 
(Vögel, Säugetiere oder Reptilien). Andere Vektoren zeigen 
eine geringere Wirtsspezifität und saugen z. B. an Säugetie-
ren und Vögeln. Als sogenannte Brückenvektoren können 
diese Vektoren mit geringer Wirtsspezifität eine entschei-
dende Rolle spielen. 

1.2. Bedeutende vektorübertragene Krankheiten 

Zu den weltweit häufigsten vektorübertragenen Krankhei-
ten zählen neben Malaria, Dengue auch Chikungunya, Gelb-
fieber, Zika-Virus, lymphatische Filariose, Schistosomiasis, 
Onchozerkose, Chagas-Krankheit, Leishmaniose und Japani-
sche Enzephalitis (Tabelle 1, S. 14). 

Regional bedeutende Krankheiten sind Afrikanische Trypa-
nosomiasis und West-Nil-Fieber, sowie in Europa vor allem 
durch Zecken übertragene Enzephalitis (Frühsommer-Menin-
goenzephalitis FSME; englisch tick-borne encephalitis TBE) 

und Lyme-Borreliose. Die Übertragung erfolgt typischerwei-
se durch blutsaugende Arthropoden als Vektororganismen, 
insbesondere durch Stechmücken, Zecken, Sandmücken, und 
triatomine Wanzen. Von geringerer oder lokaler Bedeutung 
treten auch Flöhe, Läuse, Bremsen, Bettwanzen, Gnitzen 
und Kriebelmücken als Vektoren auf. Bei vektorgebundenen 
Zoonosen spielen Populationsdynamiken der Reservoirwir-
te ebenfalls eine wichtige Rolle. Auch Haus- und Nutztiere 
können Reservoirwirte darstellen (z. B. Leishmaniose bei 
Hunden; Geflügelpest).

1
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Tabelle 1: Weltweit relevante vektorübertragene Krankheiten, 
ihre Hauptvektoren und bedeutende Reservoirwirte 

Krankheit Erreger Hauptvektorart Bedeutende Reservoirwirte

Malaria Plasmodium ssp. 
(Protozoen)

Stechmücken der Gattung 
Anopheles 

Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

Dengue Flavivirus Stechmücken der Gattung 
Aedes, i.B. Ae. aegypti  
und Ae. albopictus  

Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

Gelbfieber Flavivirus Stechmücken der Gattung 
Aedes, i.B. Ae. aegypti  
und Ae. albopictus  

Primaten

Zika Flavivirus Stechmücken der Gattung 
Aedes, i.B. Ae. aegypti  
und Ae. albopictus  

Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

West-Nil-Fieber Flavivirus Stechmücken der Gattung 
Culex

Vögel

Chikungunya Alphavirus Stechmücken der Gattung 
Aedes, i.B. Ae. aegypti  
und Ae. albopictus 

Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

Chagas-Krank-
heit

Trypanosoma cruzi triatomine Wanzen Säugetiere

Leishmaniose Leishmania ssp. Sandmücken Nagetiere, Hunde, andere 
Säugetiere

Lymphatische 
Filariose

verschiedene 
Nematodenarten

verschiedene 
Stechmückenarten

Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

Schistosomiasis Schistosoma ssp. 
(Trematoden)

Schnecken Tierarten spielen als 
Reservoirwirte keine große 
Rolle

Onchozerkose Onchocerca volvulus 
(Nematoden)

Kriebelmücken keine

Japanische 
Enzephalitis

Flavivirus Stechmücken der Gattung 
Culex

Schweine, Vögel

Afrikanische  
Trypanosomiasis

Trypanosoma brucei Tsetse-Fliege Wild-, Nutz- und Haustiere

1
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Komponenten des Transmissionszyklus

Damit es zu einer erfolgreichen Übertragung von Krank-
heiten kommt, müssen Pathogene, Vektoren und Wirte in 
einem Gebiet vorkommen (biotische Voraussetzungen, Ab-
bildung 2). Außerdem müssen geeignete Temperaturbedin-
gungen herrschen (abiotische Voraussetzung, Abbildung 3). 

Damit sich das Pathogen erfolgreich im ektothermen Vek-
tororganismus replizieren kann und der infektiöse Zustand 
erreicht wird, muss sich die Außentemperatur über einen 
bestimmten Zeitraum in einem bestimmten Bereich befin-
den. Und es muss zu Kontakten zwischen infiziertem Wirt, 
einer Vektorart und einem nicht-infiziertem Wirt kommen. 

1.3	 Welche Voraussetzungen müssen erfüllt sein,  
damit eine erfolgreiche Übertragung stattfinden kann?  
Welche Faktoren beeinflussen die Übertragungswahr- 
scheinlichkeit und damit das Infektionsrisiko? 

Die drei Hauptkomponenten im Übertragungszyklus von vektorübertragenen Infektionskrankheiten stellen Pathogene, Wirte 
(Mensch) und Vektoren dar. Bei manchen vektorübertragenen Infektionskrankheiten spielen Reservoirwirte ebenfalls eine be-
deutende Rolle. Damit es zu einer erfolgreichen Übertragung kommt müssen alle relevanten Komponenten in einem Gebiet 
vorkommen und in Kontakt mit einander treten.

1

Abbildung 2 | Hauptkomponenten im Übertragungszyklus
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1.4. Wovon hängt die Vektorkompetenz ab? 

Die Vektorkompetenz (also, ob und mit welcher Wahr-
scheinlichkeit Pathogene durch die Blutmahlzeit des Vek-
tors übertragen werden können) ist vektorart- und patho-
genspezifisch. Eine erfolgreiche Transmission (Übertragung) 
eines Pathogens setzt voraus, dass das Pathogen durch die 
Blutmahlzeit an einem infizierten Wirt vom Vektor aufge-
nommen wird, sich anschließend erfolgreich im Vektororga-

nismus vermehren kann bis ein infektiöses Stadium erreicht 
wird und dann bei einer weiteren Blutmahlzeit an einen 
zweiten Wirt wieder abgegeben wird (Abbildung 3). Die 
Entwicklung des Erregers im Vektor (äußere Inkubation) 
ist häufig nur innerhalb einer gewissen Temperaturspanne 
möglich (Ebert und Fleischer 2005).

Eine erfolgreiche Übertragung eines Pathogens durch Blutmahlzeiten eines Vektors setzt voraus, dass a) das Pathogen bei der 
Blutmahlzeit vom Vektor aufgenommen wird, b) sich im Organismus des Vektors vermehren (entwickeln) kann, bis ein infektiöses 
Stadium erreicht ist (äußere Inkubation) und c) wieder an einen Wirt abgegeben wird. Bei einer Transmission von Arboviren 
durch Stechmücken werden durch die Blutmahlzeit an einem infizierten Wirt die Viren aufgenommen und gelangen in den Darm 
der Stechmücke. Dort lösen die Viren eine Infektion der Mücken aus. Wird die immunologische Barriere des Darms überwunden, 
etablieren sich die Viren in den Epithelzellen der Mücke und können sich von dort über die Hämolymphe im Gewebe der Stechmü-
cke ausbreiten. Nach einer erfolgreichen Vermehrung der Viren in den Speicheldrüsen der Mücke kann eine Übertragung auf den 
Wirt bei der nächsten Blutmahlzeit erfolgen. Dabei werden die Viren zusammen mit Proteinen aus dem Mückenspeichel bei der 
interdermalen Injektion übertragen. Im Wirtsorganismus gelangen die Viren, nach einer primären Replikation in den Zellen nahe 
der Einstichstelle, in den Blutkreislauf des Wirts, wo sie sich weiter systemisch ausbreiten (Wu et al. 2019). 

1

Abbildung 3 | Erfolgreiche Übertragung eines Pathogens durch Blutmahlzeiten eines Vektors
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1.5. Temperatur – ein entscheidender Faktor 

Wie kann der Klimawandel die räumlichen und zeitlichen 
Muster im Auftreten von vektorübertragenen Infektions-
krankheiten beeinflussen? 

Infolge veränderter klimatischer Bedingungen können sich 
die Verbreitungsgebiete und lokale Abundanzen von Arten 
ändern (Dormann 2007; Parmesan 2006). Auf der Nord-
halbkugel wird infolge der Temperaturerwärmung eine Ver-
schiebung der Areale vieler Arten nach Norden (in höher 
Breiten) und in höhere Höhenlagen in Gebirgen beobachtet 
und für die nächsten Jahrzehnte in weiterem Ausmaß er-
wartet. Vektorkompetenten Arten mit einem ursprünglichen 
Verbreitungsschwerpunkt in tropischen und subtropischen 
Gebieten wird ein Temperaturanstieg zugutekommen. Eine 
Ausweitung oder Verschiebung der Areale von Vektoren ge-
folgt von Pathogenen oder auch Reservoirwirten kann die 
Verschiebung und Ausweitung von Risikogebieten mit sich 
ziehen (Crowl et al. 2008) und somit von gesundheitlicher 
Relevanz sein. 

Höhere Temperaturen können auch direkten Einfluss auf 
vektorübertragene Infektionskrankheiten zeigen: Die Ent-
wicklung des Erregers im Vektor (äußere Inkubation) ist 
temperaturabhängig; bei höheren Temperaturen verkürzt 
sich die äußere Inkubationszeit, das infektiöse Stadium wird 
früher erreicht (Ebert und Fleischer 2005; Mellor und Leake 
2000). Gegebenenfalls wird durch einen Temperaturanstieg 
in einigen Gebieten der kritische Temperaturschwellenwert 

erreicht, bei dem sich das Pathogen erst erfolgreich ver- 
mehren und ein infektiöses Stadium überhaupt erreicht wer-
den kann. Höhere Temperaturen können Prävalenzen und 
die „Pathogenloads“ beeinflussen (Mills et al. 2010). Des 
Weiteren kann es infolge eines Temperaturanstiegs zu einer 
Verkürzung des gonotrophischen Zyklus (Eiablagezyklus), 
also des Zeitraums zwischen zwei Eiablagen bei Stech-
mücken (z. B. der Tigermücke, Aedes albopictus) führen 
(Ebert und Fleischer 2005). Dies kann zur Folge habe, dass 
Stechmücken mehr Generationen im Jahr hervorbringen 
können, was zu (lokal) höheren Abundanzen und damit zu 
höheren Kontaktwahrscheinlichkeiten mit dem Menschen 
führt. Höhere Stechfrequenzen und eine insgesamt höhere 
vektorielle Kapazität der Vektorpopulation könnten die Fol-
ge sein (Ebert und Fleischer 2005). Ein genereller Anstieg 
der Temperaturen und insbesondere mildere Winter können 
dazu führen, dass sich die Aktivitätsperiode von Vektoren 
verlängert (Gray et al. 2009). Dies wurde vor allem bei  
Zecken beobachtet (Zaja,c et al. 2021). 

Temperatur ist also in vielerlei Hinsicht ein wesentlicher 
und entscheidender Faktor, der zur Erklärung der räumlichen 
und zeitlichen Muster im Auftreten von vektorübertragenen 
Krankheiten herangezogen werden kann. Dies ist sicherlich 
auch ein Grund, warum die ökologische Nischenmodellie-
rung als ein erfolgversprechender Ansatz zur Risikoab-
schätzung von vektorübertragenen Infektionskrankheiten 
gesehen wird (Escobar 2020). 

1
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Modellierungsansätze zur  
Erstellung von Risikokarten
Um geeignete Präventionsmaßnahmen sinnvoll und effizi-
ent einsetzen zu können, muss man wissen, wo und wann 
diese nötig sind. Dazu sind modellbasierte Schätzungen der 
räumlichen und zeitlichen Muster im Infektionsgeschehen 
hilfreich. Bei den Modellierungsansätzen unterscheidet man 
in zwei Hauptgruppen: prozessbasierte epidemiologische 
Modelle und korrelative ökologische Nischenmodelle. 
In jedem Fall ist ein möglichst gutes Verständnis der zu-
grundeliegenden Teilprozesse im Übertragungszyklus, deren 
globalen Einflussfaktoren sowie der Verbreitungs- und Akti-

vitätsmuster von Vektoren und Pathogenen essentielle Vor-
aussetzung für ein verlässliches Modell. Die Komplexität der 
Übertragungsprozesse von Pathogenen und das Zusammen-
spiel der einzelnen Komponenten im Übertragungszyklus 
rechtfertigen durchaus die parallele Anwendung von ver-
schiedenen Modellierungsansätzen, sowie die Betrachtung 
verschiedener räumlicher und zeitlicher Skalen, um dann 
in einem integrativen Gesamtansatz eine möglichst gute 
Abschätzung des Übertragungsrisikos vektorübertragenen 
Infektionskrankheiten zu erhalten.

2

Abbildung 4 | Wichtige Faktoren und Modellierungsaspekte zur Risikoabschätzung in Bezug auf 
vektorübertragene Infektionskrankheiten. 
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2
2.1. Vektorassoziierte Infektionskrankheiten und Klimawandel

Vektorassoziierte Krankheiten sind Teil eines ökologischen 
Systems, in dem Krankheitserreger, Vektoren, verschiede-
ne Wirte und abiotische Umweltfaktoren in einer Vielzahl 
von komplexen Interaktionen zueinanderstehen. Prozess-
basierte epidemiologische Modelle setzten eine möglichst 
gute Kenntnis der zugrundeliegenden Teilprozesse voraus. 
Dabei ist eine Vielzahl von Parametern notwendig, welche 
empirisch ermittelt oder geschätzt werden müssen. Die Be-
rücksichtigung aller unterliegender Interaktionen im kom-
plexen System ist oftmals nicht möglich oder in der Pa-
rametrisierung mit sehr vielen Unsicherheiten verbunden, 
was als eine klare Limitierung der prozessbasierten Ansätze 
im Bereich der vektorassoziierten Infektionskrankheiten 
zu werten ist (Escobar 2020). Die ökologische Nischen-
modellierung geht als korrelatives, statistisches Verfahren 
hier einen anderen Weg. Das Auftreten von vektorübertra-
genen Infektionskrankheiten setzt das Aufeinandertreffen 
der einzelnen Komponenten im Übertragungszyklus voraus. 
Die räumlichen Verbreitungsmuster dieser Komponenten 
(Pathogene, Vektoren und ggf. Reservoirwirte) hängen von 
abiotischen Faktoren ab und lassen sich in korrelativen 
Modellen sehr gut schätzen. Pathogene haben oft eine recht 
enge Temperaturnische, da die Replikation des Pathogens 
im Vektororganismus, die notwendige Voraussetzung der 
Übertragung ist, meist nur in einem engen Temperaturfens-
ter stattfinden kann. Da Vektoren in der Regel wechselwar-
me (ektotherme) Organismen sind, ist dies direkt von den 
herrschenden Temperaturverhältnissen abhängig. Neben der 
Temperatur spielen in Bezug auf die Verbreitungsmuster von 
Vektorarten und Reservoirwirten auch andere klimatische 
Faktoren (Niederschlagsverhältnisse, Windverhältnisse) 
und auch Landnutzung und Landbedeckung eine wichtige 
Rolle. Aus den modellierten Verbreitungsmustern der ein-
zelnen Komponenten lässt sich auf das Übertragungsrisiko 
der betrachteten vektorübertragenen Infektionskrankheit 
schließen. Unter Verwendung von Modellen über zukünfti-
ge klimatische Bedingungen, die der Weltklimarat bereit-
stellt, können auch die potentiellen zukünftigen Verbrei-
tungsmuster der Komponenten modelliert werden. Neben 
den komponentenbasierten Ansätzen (Johnson et al. 2019) 
können Nischenmodellierungsansätze aber auch direkt auf 
Krankheiten angewendet werden. Dabei werden dann Infek-
tionsereignisse mit Umweltfaktoren korreliert, die Einfluss 

auf das Vorkommen von Pathogenen, Vektoren und ggf. Re-
servorwirte und damit indirekt auch auf das Infektionsrisiko 
haben. 

Neben diesen Umweltfaktoren spielen sozioökonomische 
Faktoren wie medizinische Versorgung, Impfquote, Ver-
fügbarkeit von Medikamenten, Immunisierung, Bevölke-
rungsdichte eine sehr wichtige Rolle. Diese Daten können 
ebenfalls in einem korrelativen Modell berücksichtigt wer-
den. Trotz ihres entscheidenden Stellenwertes werden sie 
in der Modellierung meist nicht berücksichtigt (Ebert und 
Fleischer 2005); da sie oft schwierig zu parametrisieren und 
zu erfassen sind, stehen sozioökonomische Faktoren daher 
oft für die Modellierung als erklärende Variablen nicht zur 
Verfügung. 

Mobilität spielt auch eine entscheidende Rolle in Bezug auf 
Änderungen in den Verbreitungsmustern von Arten. Im Zuge 
des Klimawandels kommt es zu Verschiebungen der Verbrei-
tungsgebiete vieler Arten. Unterstützt durch globalen Han-
del und Tourismus gelingt es einzelnen Individuen weite 
Strecken zurückzulegen. Dadurch werden immer wieder In-
dividuen in Gebiete neu eingebracht, die für die Art bisher 
aufgrund physischer Barrieren wie Gebirge oder Ozeane nicht 
erreichbar waren. Dabei können Individuen Distanzen selbst 
zurücklegen (aktive Ausbreitung) oder aber durch Wind oder 
anthropogen beeinflusst passiv ausgebreitet werden (z. B. 
können Eier der Tigermücke Aedes albopictus durch den 
Handel mit Altreifen in Containerschiffen interkontinental 
transportiert werden). Die Einbindung von prozessbasierten 
Ausbreitungsmodellen unter Berücksichtigung von interna-
tionalem Handel und Reiseverkehr kann helfen, Modelle zu 
verbessern und verlässlichere Aussagen abzuleiten. 

Neben der Berücksichtigung von Ausbreitungsraten kann 
die Berücksichtigung von biotischen Interaktionen (z. B. 
Prädation, Konkurrenz, Vorhandensein von Wirtstieren – bio-
tische Faktoren) sowie das Einbinden von Informationen 
aus epidemiologischen Modellen in einem integrativen Mo-
dellierungsansatz eine evidenzbasierte Risikobewertung un-
ter sich ändernden klimatischen Bedingungen ermöglichen. 
Wichtige Voraussetzung für eine verlässliche Modellierung 
stellt die Verfügbarkeit einer guten Datengrundlage dar. 
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Exemplarische Verbreitungskarten  
von Vektoren und vektorübertragenen 
Krankheiten in Deutschland und 
Europa

3.1. Stechmückenübertragene 
Infektionskrankheiten

Stechmücken gelten als die relevanteste Gruppe von Vek-
torarten weltweit (Romi et al. 2018). Insbesondere Stech-
mücken der Gattungen Aedes, Anopheles und Culex spielen 
eine wichtige Rolle bei der Übertragung von Krankheiten. 
In Deutschland kommen derzeit 51 Stechmückenarten aus 
sieben Gattungen vor, darunter Aedes, Culex, und Anopheles 
(KABS 2022). Von medizinischer Relevanz könnten insbe-
sondere die drei nichtheimischen Stechmückenarten Aedes 
albopictus (asiatische Tigermücke), Aedes japonicus (japa-
nische Buschmücke) und Aedes koreicus (ohne geläufigen 
deutschen Namen) sein, weshalb diese Arten im Fokus der 
Forschung stehen. Die Asiatische Tigermücke ist vektorkom-
petent für eine Reihe von Pathogenen (siehe z. B. Koch et al. 
(2016), darunter Dengue Viren, Zika Viren und Chikungunya 
Viren). Die Asiatische Tigermücke hält den Rekord der sich 
am schnellsten ausbreitenden invasiven Art (Benedict et al. 
2007). Innerhalb von 40 Jahren hat die Art es geschafft, sich 
ausgehend von ihrem ursprünglichen Verbreitungsgebiet in 
Asien über die ganze Welt auszubreiten und kommt mittler-
weile mit Ausnahme der Antarktis auf allen Kontinenten vor 
(Benedict et al. 2007). 1979 wurde die Art in Europa zum 
ersten Mal gemeldet – in Albanien. Seitdem konnte sie ihr eu-
ropäisches Verbreitungsgebiet kontinuierlich ausweiten und 
kommt mittlerweile in hoher Abundanz im gesamten Mittel-
meergebiet vor. In wärmebegünstigten Gebieten kann die Ti-
germücke mittlerweile auch in Deutschland gefunden werden. 

Modellierungsstudien gehen davon aus, dass die Art vom 
Klimawandel profitieren wird und in Zukunft unter verän-
derten klimatischen Bedingungen ihr europäisches Ver-
breitungsgebiet noch weiter nach Norden ausweiten kön-
nen wird (Koch et al. 2016; Cunze et al. 2016; Kraemer 
et al. 2019). Abbildung 5 zeigt die modellierte zukünftige 
Arealausweitung für die Asiatische Tigermücke (Aedes al-
bopictus) nach den Ergebnissen von Cunze et al. (2016).  
Rot dargestellt sind Gebiete in denen die Tigermücke geeig-
nete klimatische Bedingungen in den oben angegebenen 
Zeiträumen vorfindet. Bei der Modellierung der zukünftigen 
Habitateignung wurden verschiedene IPCC Szenarien (IPCC 
2007) über zukünftige Klimabedingungen berücksichtigt. 
Dargestellt sind die Ergebnisse unter Berücksichtigung des 
RCP2.6-Szenarios, welches einen moderaten Anstieg der 
Treibhausgase annimmt und folglich auch vergleichsweise 
geringe Temperaturanstiege projiziert. Das RCP8.5-Szenario 
geht von den vergleichsweise stärksten Veränderungen aus. 
Als thermophile Art wird für Aedes albopictus eine klima-
wandelbedingte Arealausweitung Richtung Mittel-, Nord- 
und Osteuropa projiziert (Abbildung 5). 

Stechmücken sind wechselwarme Organismen. Pathogene 
sind im Vektororganismus also ungeschützt der Außentem-
peratur ausgesetzt. Gerade für Erreger mit Verbreitungs-
schwerpunkt in subtropischen und tropischen Gebieten wie 
das Dengue-Virus, das Zika-Virus und das Chikungunya-Vi-
rus, zu deren Hauptvektoren die Asiatische Tigermücke zählt 
(Wu et al. 2019) ist eine starke Temperaturabhängigkeit der 
äußeren Inkubationszeit bekannt. Diese Erreger besetzen 
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sozusagen eine enge Temperaturnische, was man sich in 
der Modellierung zu Nutze machen kann. Unterschreitet die 
Temperatur einen gewissen Schwellenwert ist keine Über-
tragung möglich. 

Mordecai et al. (2017) geben für das Zika-Virus, das Dengue- 
Virus und das Chikungunya-Virus folgende Temperatur-
nischen an: Zwischen 26°C und 29°C herrschen optimale 
Temperaturbedingungen, zwischen 18°C und 34°C ist eine 
Übertragung prinzipiell möglich. Bei Temperaturen unter 
18°C bzw. über 34°C gilt eine Übertragung als nicht mög-
lich. Gebiete die diesen Temperaturkriterien entsprechen, 
wo also eine Virusübertragung durch Stechmücken prinzipi-

ell möglich ist, wurde in Abbildung 6 dargestellt. Dabei wur-
de die mittlere Temperatur des wärmsten Quartals (Fick und 
Hijmans 2017) zu Grunde gelegt und deren Zukunftsprojek-
tionen (IPCC 2014) nach dem CNRM-ESM2-1 Model (Séférian 
et al. 2019). Nach diesen Modellen werden Gebiete in denen 
eine Übertragung des Zika-Virus, des Dengue-Virus und des 
Chikungunya-Virus durch Stechmücken prinzipiell möglich 
ist, sich ebenfalls nach Norden und Osten in Europa auswei-
ten können (Abbildung 6). Eine tatsächliche Übertragung 
ist allerding nur dann möglich, wenn neben einer vektor-
kompetenten Stechmückenart (z. B. Aedes albopictus) auch 
das Virus mit einer entsprechend hohen Wahrscheinlichkeit 
(Prävalenz) vorkommt.

In Rot dargestellt sind Gebiete in denen die Tigermücke geeignete klimatische Bedingungen in den oben angegebenen Zeiträumen vorfindet. 
Die Modellierungsergebnisse unter zukünftigen Bedingungen in der ersten Zeile (b,c,d) und der zweiten Zeile (e,f,g) unterscheiden sich 
in den zu Grunde liegenden IPCC Szenarien. (Modellierte Vektorverbreitung). Eine detaillierte Beschreibung des Ansatzes findet sich in 
(Cunze et al. 2016). Karten erstellt in ESRI ArcGIS, Version 10.8.1.

Abbildung 5 | Modellierte klimatische Habitateignung für die Asiatische Tigermücke  
Aedes albopictus in Europa unter aktuellen und projizierten zukünftigen Klimabedingungen
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3.2. Sandmückenübertragene 
Infektionskrankheiten

Leishmaniose

Neben Stechmücken stellen Sandmücken eine wichtige 
Gruppe von vektorkompetenten Arthropoden dar. In Europa 
kommt es durch phlebotomine Sandmücken insbesondere 
zu Übertragungen von Leishmaniose-Erregern (Semenza 
und Suk 2018). Leishmaniose wird durch protozoische Para-
siten der Gattung Leishmania ausgelöst. In Europa kommen 

insbesondere Leishmania infantum, Erreger der viszeralen 
Leishmaniose (die Eingeweide betreffend) und Leishmania 
tropica, Erreger der cutanen Leishmaniose (die Haut betref-
fend) vor (Abbildung 7b). Übertragen wird die Krankheit in 
Eurasien durch Sandmücken der Gattung Phlebotomus. Es 
sind viele vektorkompetente Phlebotomus Arten bekannt; 
diese unterscheiden sich in ihren ökologischen Bedürfnissen 
und folglich auch in ihren Verbreitungsmustern (Cunze et 
al. 2019). Da die einzelnen Phlebotomus Arten weitgehend 
pathogenspezifisch sind, kann hier ökologische Nischen- 
modellierung sinnvoll ergänzend zur Risikobewertung einge-
setzt werden. 

In Orange dargestellt sind Gebiete mit optimalen Bedingungen für die Virusübertragung nach (Mordecai et al. 2017), in den gelbdargestell-
ten Gebieten ist eine Übertragung aufgrund der Temperaturverhältnisse prinzipiell möglich, in blauen Bereichen ist eine Übertragung nicht 
möglich. (Modellierte Virusübertragung in Abhängigkeit der Temperatur) Karten erstellt in ESRI ArcGIS, Version 10.8.1.

3 Abbildung 6 | Gebiete mit geeigneten Temperaturbedingungen für die Übertragung des Zika-Virus, des 
Dengue-Virus und des Chikungunya-Virus durch Stechmücken, z. B. Aedes albopictus unter aktuellen und 
projizierten zukünftigen Bedingungen (IPCC 2014)
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Ein Infektionsrisiko besteht, wenn Vektoren (Abbildung 7a) und 
Pathogene (Abbildung 7b) zusammen vorkommen. Kommt  
das Pathogen in einer Region nicht vor, besteht auch bei 
einer hohen Abundanz geeigneter Vektoren kein erhöhtes 
Infektionsrisiko für die Bevölkerung. 

Von einigen der in Europa vorkommende, vektorkompetente 
Sandmückenarten wird angenommen, dass sie von der voran- 
schreitenden Klimaerwärmung profitieren (Koch et al. 2017). 
Es könnte in Zukunft also zu einer klimawandelbedingten 
Arealausweitung einiger Phlebotomus Arten nach Norden 
kommen, und in Folge zu einer höheren Anzahl vektorkompe-

tenter Arten in Mitteleuropa (Koch et al. 2017). Dabei gilt 
es allerding zu beachten, dass Sandmücken sehr schlechte 
Flieger sind, was eine aktive Migration um den klimawandel-
bedingten Arealverschiebungen zu folgen stark einschränkt. 
Hier könnten anthropogen unterstütze Wanderungen eine 
Rolle spielen. Auch in Bezug auf die Pathogenausbreitung 
könnten die Aufnahme Leishmaniose-infizierter Hunde aus 
Südeuropa eine Rolle spielen (Menn et al. 2010).

Abbildung 7 | Verbreitungs-
muster von Vektoren,  
Pathogenen und Krankheits-
fällen der Leishmaniose

a) Anzahl prinzipiell vektorkompetenter Sandmückenarten (Phlebotomus ssp.), die im jeweiligen Gebiet geeignete klimatische Bedingungen 
vorfinden. Detaillierte Beschreibung der Methode findet sich in Cunze et al. 2019). b) Verbreitungsmuster der Erreger (WHO 2010, 1989); c) 
Verbreitungsgebiet der cutanen Leishmaniose und d) der viszeralen Leishmaniose nach (WHO 1989, 2010), sowie einzelne Krankheitsfälle 
nach (Pigott et al. 2014). (Modellierte Vektorverbreitung, empirische Verbreitung von Pathogenen und Krankheitsfällen) Karten erstellt 
in ESRI ArcGIS, Version 10.8.1.
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Es deutet vieles darauf hin, dass es in Europa infolge eines 
Temperaturanstieg im Zuge des globalen Klimawandels zu 
einer Zunahme im Vorkommen von vektorkompetenten Arten 
sowie assoziierten Pathogenen kommen kann und somit 
auch zu einem höheren Infektionsrisiko der Bevölkerung 
mit vektorübertragenen Krankheiten (Cramer 2014). Dies legt 
einen Handlungsbedarf nahe. In Bezug auf vektorübertra-
gene Infektionskrankheiten sollte ein intensives evidenz- 
basiertes, modellgestütztes Monitoring stattfinden. 

Dieses Monitoring sollte alle relevanten Komponenten des 
Übertragungszyklus einschließen (Vektorvorkommen, Präva-
lenzen der Pathogene, Auftreten humaner und veterinärer 
Krankheitsfälle) und sollte mit europaweit standardisierten 
Methoden durchgeführt werden. Denn nur so ist eine valide 
Beurteilung von Änderungen in räumlichen und in zeitlichen 
Mustern möglich, was eine Voraussetzung zur Ableitung von 
Maßnahmen darstellen sollte. 

Ökologische Nischenmodelle können zur Modellierung 
der Habitat Eignung und Vorkommens Wahrscheinlichkeit 
von Vektorarten eingesetzt werden. Gerade bei nichthei-
mischen Arten (Neobiota) können durch eine Modellierung 
der Nische basierend auf den Daten aus dem ursprüngli-
chen Verbreitungsgebiet und eine anschließende Projekti-
on auf Europa verlässliche Aussagen über das zukünftige 
Ausbreitungspotential der Arten abgeleitet werden. Dies 
spielt insbesondere dann eine Rolle, wenn über Vektor-
bekämpfung nachgedacht wird, da eine Bekämpfung der 
weiteren Ausbreitung in frühen Einwanderungsstadien am 
erfolgversprechendsten ist. Auch können die Ergebnisse 
der Nischenmodellierung erfolgreich eingesetzt werden, 
ein bestehendes Monitoring Programm effizienter zu ge-
stalten, da das Monitoring stratifiziert werden kann, indem 
Gebiete, mit einer geringeren Vorkommens Wahrschein-
lichkeit oder Habitat Eignung mit geringerem Aufwand 
untersucht werden können. 

Zur Risikobewertung ist eine möglichst gute Kenntnis der 
räumlichen und zeitlichen Muster essentiell. Gute Modelle 
zur Schätzung der räumlichen und zeitlichen Muster für das 
Auftreten von vektorübertragenen Infektionskrankheiten 
können dabei sehr hilfreich sein. Abgeleitete Risikokarten 
sind essentielle Grundlage für die Planung von Präven-
tions- und Gegenmaßnahmen. In Gebieten mit erhöhtem 
Risiko der Infektion mit einer vektorübertragenen Krank-
heit können frühzeitig Maßnahmen getroffen werden. Auch 
hier besteht wieder die Notwendigkeit der Betrachtung der 
einzelnen Komponenten des Übertragungszyklus (Vektoren, 
Pathogene, Krankheitsfälle und gegebenenfalls Reservoir-
wirte). 

Modellierungsergebnisse können wie oben erwähnt, dazu 
genutzt werden, die Datenerhebung effizienter zu gestalten, 
andererseits ist die Modellierung in hohem Maße auf die 
Verfügbarkeit verlässlicher unverzerrter Daten angewiesen. 
Einheitlich erhobene Daten könnten in hohem Maße dazu 
beitragen Modelle zu verbessern und somit verlässlichere 
Risikobewertungen abzuleiten. (Verzerrung bedeutet in dem 
Fall, dass in einzelnen Ländern, Daten nach verschiedenen 
Standards erhoben wurden, was dazu führt, dass die Daten 
nicht vergleichbar sind und in korrelativen Modellen zu 
erheblichen Schwierigkeiten führen kann). Daher sollten erho-
bene und gemeldete Daten der Wissenschaft frei zugänglich 
gemacht werden. Gute Daten sind essentiell für verlässli-
che Modelle. Gerade in Bezug auf Pathogenverbreitungen 
(Prävalenzen in Vektoren und Reservoirwirten) sowie in Be-
zug auf Krankheitsfälle (optimaler Weise Ort, wo die Über-
tragung stattgefunden hat) ist die Datenlage bisher recht 
dünn. 

Eine Aufklärung der Bevölkerung zu bestehenden Risiken 
ist wichtig. Basierend auf einer verlässlichen Risikobewer-
tung können Reisewarnungen und Impfempfehlungen op-
timiert und angepasst werden. Ärztinnen und Ärzte sollten 

4 Handlungsempfehlungen
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sich über die Möglichkeit neu auftretender Infektionskrank-
heiten weiterbilden, inklusive möglicher Symptome. Umfas-
sende Information von Medizinerinnen und Mediziner über 
vektorübertragene Krankheiten zusammen mit einem euro-
päischen Meldesystem könnte helfen, die Datenlage enorm 
zu verbessern und damit auch verlässlichere modellbasierte 
Risikobewertungen zu erreichen. 

Aufklärung und Sensibilisierung der Bevölkerung (Reise-
warnungen, Impfempfehlungen) sowie Human- und Veteri-
närmediziner für neu auftretende Krankheiten (Symptome, 
Diagnosemöglichkeiten), evidenzbasiertes, modellgestütz-
tes und somit effizientes Monitoring von Vektoren und Prä-
valenzen, Planung und Durchführung von Gegenmaßnah-
men: z. B. Impfungen (wenn möglich) oder Maßnahmen zur 
Vektorkontrolle (Trockenlegen von Bruthabitaten, Ausbrin-
gen steriler Männchen). Grundsätzliche Voraussetzung ist, 
dass man möglichst gut abschätzen kann, wo und wann ein 
erhöhtes Risiko besteht, also möglichst verlässliche Model-
le hat, sowie sich über deren Grenzen und Unsicherheiten 
bewusst ist. Modelle sind einerseits auf gute Daten ange-
wiesen, andererseits können sie helfen, die Datenerhebung 
effizienter zu gestalten, Hier wäre ein interdisziplinärer  
Austausch, mehr Transparenz und Zusammenarbeit wünschens-
wert. 
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Glossar zur Studie
Abundanz Populationsdichte; die Abundanz von Vektoren beeinflusst das Risiko von 

Erregerübertragungen. 

Arthropoden Gliederfüßler (Insekten, Krebse), die sich blutsaugend (hämatophag) 
ernähren. Die Art der Ernährung ist ursächlich für die Übertragung von 
Erregern.

Vektoren Überträger von Erregern (Viren, Parasiten, Bakterien), meist Stechmücken 
verschiedener Gattungen (Anopheles, Aedes aegypti, Aedes albopictus, 
Culex), aber auch Wanzen, Sandmücken, Kriebelmücken und Tsetse-Fliege. 
Vorkommen in tropischen und subtropischen Regionen.

Ektothermer Vektororganismus Die Körpertemperatur des Vektors wird nicht durch den eigenen Stoff-
wechsel reguliert, sondern ist von der Umgebungstemperatur bestimmt.

IPCC International Panel for Climate Change oder auch Weltklimarat; Organi-
sation der Vereinten Nationen mit Sitz in Genf, die auf Basis wissenschaftli-
cher Daten Szenarien für die Entwicklung des Weltklimas prognostiziert, 
darunter die IPCC-Szenarien Shared Socioeconomic Pathways (SSPs) und 
Representative Concentration Pathways (RCPs).

RCP2.6-Szenario Unterstellt weitreichende Maßnahmen zur Beschränkung von Treibhaus 
gasemmission, auf deren Basis es gelingt, den durchschnittlichen Tempe-
raturanstieg auf unter 2 Grad im Vergleich zum vorindustriellen Zeitalter zu 
begrenzen.

RCP8.5-Szenario Unterstellt eine Umweltpolitik des „Weiter so“; das führt längerfristig zu 
einem Temperaturanstieg von bis zu 4,8 Grad.

SSP1.26-Szenario Prognostiziert unter günstigen Annahmen einer effektiven Umweltpolitik 
einen Temperaturanstieg von 1,7 Grad bis 2060, danach bis 1,8 Grad. 

SSP5.85-Szenario Ist der Worst Case mit einem Temperaturanstieg von 2,4 Grad bis 2060 
und 4,8 Grad ab 2080.

Vektorkompetenz ist die Eignung und Wahrscheinlichkeit der Erregerübertragung durch die 
Blutmahlzeit des Vektors (Insekts).
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