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• Leptospiren sind zoonotische Bakterien (Familie Spirochäten). 

• Leptospirose gilt in Europa als "(re-)emerging disease" [1].

• Die Übertragung der Leptospiren auf Mensch und Tier erfolgt zumeist 
durch den direkten Kontakt mit Urin oder Abortmaterial infizierter 
Tiere, oder indirekten Kontakt mit kontaminierter Umwelt.

• Landwirt/innen, Jäger/innen und Tierärzt/innen haben ein höheres 
Infektionsrisiko als die restliche Bevölkerung [2,3].

• Rinder gelten als Reservoir des Serovars Hardjo, das am häufigsten  
zu chronischen Fruchtbarkeitsstörungen führt (Abb. 1). Eine 
Zirkulation von Leptospiren in der Herde könnte daher mit direkten 
und indirekten finanziellen Verlusten verbunden sein.

• Über die Leptospirose bei Rindern in Österreich gibt es wenige Daten.

• Die serologische Antikörper-Diagnostik stützt sich in Österreich auf 
„fremde“ Referenzstämme, obwohl die Weltgesundheitsorganisation 
WHO die Verwendung lokal isolierter Stämme zur Erhöhung der 
Empfindlichkeit des Tests nachdrücklich empfiehlt [4].

• Ziel des LORN Projekts ist es, regional pathogene Leptospiren-Stämme in Niederösterreich von infizierten Rindern in Betrieben und Schlachthöfen zu isolieren und die Sensitivität der 
serologischen Routinediagnostik für Mensch und Tier zu verbessern.

• Zudem wird diese Studie auch ein verbessertes Verständnis der Prävalenz und der lokalen Epidemiologie dieser Zoonose in Niederösterreich ermöglichen.

Bei Rindern verursachen Leptospiren häufig 
einen Milchleistungsverlust, der mit Fieber und 
Mastitis einhergehen kann.

Die wichtigste Auswirkung hat eine Leptospiren-
Infektion auf die Fruchtbarkeit: Sie senkt die 
Trächtigkeitsraten und erhöht die Abortrate.
Der Abort erfolgt in der Regel 6-12 Wochen 
nach der Erstinfektion. In Herden, die sich zum 
ersten Mal mit der Krankheit anstecken, können 
bis zu 30 % der Tiere verwerfen. Bei chronisch 
infizierten Herden kann es zu einer Abortrate 
von bis zu 5 % kommen.

Leptospiren siedeln sich in den Nieren an 
und vermehren sich auch dort.
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Abb. 1: Typische Symptome der Leptospirose (Serovar Hardjo) bei Rindern.
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• Gezielte Probennahme: Nierengewebe und/oder Urinproben werden von:
a) routinemäßig geschlachteten Rindern in niederösterreichischen Schlachthöfen, die als 

besonders infektionsgefährdet gelten (ermittelt durch statistische Auswertung 
serologischer Daten und Literaturrecherche) und

b) Rindern in niederösterreichischen landwirtschaftlichen Betrieben, welche Symptome 
von Leptospirose zeigen, entnommen.

• Genetik: Die Proben werden mittels PCR gescreent. Um infektiöse Leptospira-Spezies zu 
charakterisieren, wird ein Fragment des 16S rRNA-Gens sequenziert.

• Kultivierung: Die entnommenen Proben werden in Ellinghausen-McCullough-Johnson-
Harris (EMJH)-STAFF-Selektivmedium geimpft, das das Wachstum von Leptospira-
Bakterien begünstigt und das Wachstum opportunistischer Bakterien hemmt [5].

• Genomik und Phylogenie: Ein Core-Genom MLST (cgMLST)-Ansatz wird verwendet, um 
die Phylogenie der isolierten lokal pathogenen Leptospira-Stämme zu studieren [6].

• Ethik: Diese Forschung wurde von der Ethikkommission der VETMEDUNI unter der 
Nummer ETK-038/03/2021 genehmigt.

Methodik

Abb. 2: Methodik beim Projekt LORN.

• Das Verständnis der Epidemiologie und der Risikofaktoren der Leptospirose bei Rindern in 
Niederösterreich wird durch diese Studie wesentlich verbessert.

• Dadurch können in weiterer Folge wirtschaftliche Einbußen durch Leptospirose im Bestand 
vermindert werden und auch das von Rindern ausgehende Infektionspotential für den 
Menschen durch berufliche Exposition kann abgeschätzt werden.

• Durch die Verbesserung der Diagnostik bei Mensch und Tier durch einen One-Health-
Ansatz, soll LORN die Medizin und die öffentliche Gesundheit in Österreich nachhaltig 
positiv beeinflussen.
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