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Die globale Klimaerwarmung, ein Risiko fiir neue
Viruserkrankungen im Menschen

Hannes Vietzen

Die meisten Pandemien, von denen die Menschheit bis dato heimgesucht wurde
waren Zoonosen - Infektionskrankheiten, die von Wirbeltierpopulationen auf
den Menschen lbertragen wurden. Die globalen Auswirkungen der aktuellen
SARS-CoV-2 Pandemie beschleunigten in der letzten Zeit die Anstrengungen das
Auftreten neuer Zoonosen moglichst genau vorherzusagen, neue Erreger
moglichst rasch zu identifizieren und Mensch-zu-Mensch Ubertragungen
moglichst friihzeitig zu unterbinden. Basierend auf Studiendaten geht man
derzeit von mehr als 10.000 viralen Erregern aus, die bis zum heutigen Tag
meist unbemerkt unter verschiedensten wild lebenden Wirbeltierpopulationen
zirkulieren, Menschen jedoch infizieren konnten und durch eine anschlieRende
Mensch-zu-Mensch Ubertragung das Potential haben, eine Pandemie zu
verursachen (Carlson et. al, 2019, Nature Ecology & Evolution). Ob es nun
tatsachlich zu einem Spillover von den wild lebenden Tieren auf den Menschen
kommt, hangt einerseits vom Kontakt zwischen den Tierpopulationen
untereinander und andererseits vom Kontakt der tierischen Reservoire mit dem
Menschen ab. Als ein Hotspot solcher Spillover wurden Wildtiermarkte
identifiziert, in denen sich infizierte Wildtiere und Menschen rdaumlich sehr
nahekommen (siehe auch VEI: 06/22).

In einer kirzlich erschienenen Studie (Carlson et al., 2022, Nature) zeigen die

Autor:innen, dass der globale, von Menschen verursachte Klimawandel zu einer
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wesentlich hoheren Frequenz von solchen Spillovers beitragen kénnte. Das Jahr
2020 war nicht nur mit der globalen Ausbreitung des SARS-CoV-2-Virus
assoziiert, sondern wies auch die zweihdochste global gemessene
Jahresdurchschnittstemperatur auf und war in der nordlichen Hemisphdare gar
das wadrmste Jahr seit Beginn der regelmadlRigen Temperaturmessungen.
Daraufhin stellten sich die Autor:innen die zentrale Frage, ob das neue Auftreten
von Krankheitserregern und der vom Menschen verursachte Klimawandel,
miteinander zusammenhdngen. Dabei stitzen sie sich auf eine Reihe von
Simulationsmodellen, mit denen sie unter den Bedingungen des Klimawandels
mogliche Hotspots kunftiger viraler Ausbreitungen bis zum Jahr 2070
errechneten. Um ihre Vorhersagen moglichst realitdtsnah zu treffen,
kombinierten die Wissenschaftler:innen Modelle der Virusiibertragung und der
Artenverteilung unter verschiedenen Klimaszenarien. Sie erstellten Modelle zur
Verteilung von Uber dreitausend wild lebender Saugetierarten, um
vorherzusagen, in welche fiir sie geeignetere Lebensraume Sdugetiere bei der
Erwdrmung der Erde migrieren werden. Ein Modell zur Virusiibertragung
errechnete anschlieRend die Wahrscheinlichkeit, dass ein Virus zum ersten Mal

zwischen Arten Uberspringt.

Die Simulationen zeigen eindeutig, dass steigende Temperaturen Sdugetiere
dazu veranlassen werden in neue Gebiete vorzudringen. Dort werden sie mit
Arten zusammentreffen, denen sie bisher noch nicht begegnet sind und das
fiuhrt sehr wahrscheinlich zum neuartigen Austausch von potentiellen
Krankheitserregern. Vor allem in hoheren, kihleren Lagen, aber auch in
Regionen mit hoher biologischer Vielfalt oder hoher menschlicher
Bevolkerungsdichte in Siidostasien, Afrika und Europa werden, den Prognosen
zufolge, bis 2070 bis zu 4.000 artenubergreifende Ubertragungsevents
stattfinden. In den Modellen der Studie spielten vor allem Fledertiere eine
Schlisselrolle bei der verstarkten Verbreitung von Viren. Fledertiere stehen
schon lange im Fokus der Forschung, weil sie nicht nur eine Vielzahl von

Viruserregern beherbergen, sondern weil die gefliigelten Sdaugetiere auch in der
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Lage sind, schnell auf veranderte Umweltbedingungen zu reagieren und in neue

geographische Regionen zu migrieren.

Diese Studie ist wohl die erste, die einen steigenden Austausch von
Krankheitserregern auf Grund der globalen Erwdarmung und der Verschiebung
der Lebensraume von Wildtieren vorhersagt. Aus dieser Studie geht allerdings
nicht hervor, zu wie vielen zoonotischen Spillovers auf den Menschen es
schlussendlich kommen wird, denn fiir Ubertragungen auf den Menschen spielt,
neben 6kologischen Aspekten, auch das komplexe humane sozio6konomische
Umfeld eine Rolle. In Anbetracht der vielen Unwagbarkeiten, verzichteten die
Autor:innen  darauf, die Wahrscheinlichkeit des  Auftretens von
Krankheitserregern in menschlichen Populationen zu quantifizieren. Auf Grund
der stark steigenden Kontakte unterschiedlicher Wildtiere scheint es jedoch
plausibel, dass verstarkt neue Erreger in menschliche Populationen eingetragen

werden.

Unglicklicherweise ist diese gewaltige 6kologische Transition laut den
Autor:innen der Studie bereits im vollen Gange und unter den gegenwartigen
Bedingungen findet ein GroRteil der Ubertragungen zwischen den Jahren 2011
und 2040 statt. Auch wirde laut den Modellen der Studienautor:innen selbst
eine maRige globale Erwdarmung von weniger als 2 °‘C gegeniiber den
vorindustriellen Temperaturen in dhnlich vielen Ubertragungsevents resultieren.
Die Ergebnisse dieser Studie unterstreichen die globale Notwendigkeit fir die
offentliche Gesundheit Frithwarnsysteme zur Entdeckung und Uberwachung von

Viren in Wildtieren zu etablieren und auszubauen.

Dass klimatische Veranderungen zu einem erhdhten Spillover von Zoonosen auf
den Menschen fihren konnten, zeigt schlussendlich ein Blick in die
Vergangenheit. Die zweite Pestepidemie, ausgeldst durch das Bakterium
Yersinia pestis, suchte Europa seit 1347 fir vier Jahrhunderte in Wellen heim.
Yersinia pestis war zundchst in asiatischen Nagetierreservoiren endemisch,
sprang jedoch mehrmals auf menschliche Populationen liber. In einer 2015

publizierten Studie (Schmid et. al, 2015, PNAS) konnte erstmals gezeigt werden,
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dass die Klimaschwankungen der ,Kleinen Eiszeit” (friihes 15-19 Jhd.) eben jene
infizierten Nagetiere zu einer verstarkten Migrationsbewegung trieb und
dadurch Kontakte mit der lokalen Bevolkerung drastisch erhoht wurden. Durch
die dadurch auftretenden Spillover wurde der ,Schwarze Tod“ kontinuierlich

nach Europa reimportiert und forderte hier Millionen von Menschenleben.
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