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Virologische Analysen im Nationalen Referenzzentrum  
für Influenzaviren während der Influenzasaison 2024/2025 

Einleitung
Die virologische Sentinelsurveillance im Nationalen 

Referenzzentrum für 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-

heitsbehörden wie dem Europäischen Zentrum für 

die Prävention und die Kontrolle von Krankheiten  

(ECDC) und der Weltgesundheitsorganisation 

(WHO).1,2 Sie basiert auf der Untersuchung von Pa-

tientenproben aus ausgewählten Praxen und Klini-

ken und ermöglicht es, respiratorische Erkrankun-

gen ihren Erregern zuzuordnen und deren Zirkula-

tionsmuster zu erkennen.

Respiratorische Viren zirkulieren ganzjährig in der 

Bevölkerung, wobei es jedoch in Bezug auf Viren-

spezies und Intensität der Viruszirkulation deutli-

che Unterschiede gibt. Während Humane Rhino-

viren (HRV) ganzjährig zirkulieren, zeigen die 

meisten anderen respiratorischen Viren eine ver-

stärkte Aktivität vom Herbst bis zum Frühjahr. Die 

stärkste Viruszirkulation entfalten nach wie vor 

 Influenzaviren mit einem hohen Anteil positiver 

Proben pro Woche (Positivenrate) während der In-

fluenzasaison, die üblicherweise Mitte des Winters 

ihren Höhepunkt erreicht. Bei dem Severe Acute 

Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2 (SARS-

CoV-2) bleibt abzuwarten, ob sich ein bestimmtes 

Zirkulationsmuster etablieren wird, jedoch ent-

wickel te 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 

Immunitätslage in der Bevölkerung beeinflusst so-

wie durch jahreszeitliche Faktoren, die auf die Im-

munabwehr einwirken. Die Immunitätslage hat 

auch Einfluss auf die Virusevolution. Da viele respi-

ratorische Viren als Krankheitserreger die Gesund-

heitslage in der Bevölkerung beeinflussen, hat ihre 

Überwachung eine große Bedeutung. Dabei ist es 

wichtig, nicht nur ihre Häufigkeit zu erfassen, son-

dern auch zu analysieren, wie sich die Viren in Be-

zug auf ihre genetische Komposition, ihre Antige-

nität und mögliche Resistenzen verändern, 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 

Resistenzprüfung 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(H1N1)pdm09, A(H3N2), in Auftragsunter-

suchungen auch A(H5N1)], Influenzavirus B (Yama-

gata- und Victoria-Linie), Influenzavirus C, SARS- 

CoV-2, endemische Coronaviren (HKU1, NL63, 

OC43, 229E), Parainfluenzaviren (PIV) 1-4, RSV, 

Humane Metapneumoviren (HMPV), HRV und 

Adenoviren.3

Ausgewählte Influenza-positive Proben wurden mit 

Next Generation Sequencing (NGS) sequenziert, be-

züglich der Passgenauigkeit der Impfstämme mit-

tels Hämagglutinations-(HA-)Hemmtest charakteri-

siert und auf ihre Empfindlichkeit gegenüber anti-

viralen Wirkstoffen untersucht.4–7

Eine Auswahl an RSV-positiven Proben wurden mit 

der qPCR in die RSV-Gruppen A und B typisiert und 

mit NGS sequenziert.8 
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Ergebnisse und Diskussion

Zirkulation respiratorischer Viren in der 

Bevölkerung

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 stationären Bereich 

(SARI-Sentinel, SARI = schwere akute respirato-

rische Infektionen) und 156 Proben aus Auftrags-

untersuchungen (NRZI-Aufträge zu Typisierungen 

und der Untersuchung schwerer Fälle) 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 zweitstärkste nach 2017/18. Über sie-

ben aufeinanderfolgende Wochen lagen die kumu-

lativen Positivenraten über 50 %.9 Die Grippewelle 

2024/25 war durch eine weitgehend parallele Zirku-

lation von A(H1N1)pdm09- und B/Victoria-Viren bei 

schwacher Zirkulation von A(H3N2)-Viren gekenn-

zeichnet, wobei der Gipfel der A(H1N1)pdm09- 

Zirkulation dem der B/Victoria-Zirkulation voraus-

ging.10 Die A(H1N1)pdm09-Positivenraten auf dem 

Höhepunkt der Viruszirkulation 2024/25 waren in 

etwa nur halb so hoch wie während des Peaks der 

vorhergehenden Saison 2023/24, während die B/

Victoria-Viren die bisher stärkste B-Welle in der 

Sentinelüberwachung 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).10

Dieses Zirkulationsmuster lässt sich aus der Immu-

nitätslage der Bevölkerung der vorhergehenden Sai-

sons erklären, die der Coronavirus Disease 2019- 

(COVID-19-)Pandemie folgten.9 Die Saison 2024/25 

war die dritte Influenzasaison nach Aufhebung der 

Maßnahmen zur Reduzierung der Virustransmis-

sion während der COVID-19-Pandemie und die 

 erste Saison, in welcher sich das Zirkulationsmus-

ter der sonst für Influenzaviren üblichen Aktivität 

mit stärkerer Zirkulation Mitte Januar bis Ende 

März angepasst hatte. 

SARS-CoV-2 zeigte wie im Vorjahr eine längere 

 Zirkulation in der zweiten Jahreshälfte 2024 mit 

 Positivenraten von bis zu 20 %, die einen Monat 

früher begann als im Jahr 2023 und einen Monat 

früher 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 früher endete 

als die von OC43.9 Die RSV-Welle war weniger aus-

geprägt als in den Vorjahren. Bei den weiteren res-

piratorischen Viren waren keine ungewöhnlichen 

Zirkulationsmuster erkennbar.9

Molekulare Analyse von Influenzaviren 

Um die genetisch analysierten Influenzaviren besser 

unterscheiden zu können, 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(H1N1)pdm09-Influenzaviren se quen-

ziert, diese stammten von Patientenproben aus der 

ARE-Surveillance (80 %), SARI-Surveillance (13 %) 

und Untersuchungsaufträgen 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 (11 %), 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 

nachgewiesen (s. Tab. 1, Abb. 1A). Bei dem Vergleich 

des Anteils der Subkladen in den verschiedenen 

AGI-Großregionen Süden (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 ähnlich, in allen Groß-

regionen dominierte die Subklade C.1.9.3 (s. 

Abb. 1A), welche auch auf globaler Ebene überwog.11 

Darüber hinaus wurde der Anteil der Subkladen bei 

Virus infektionen verbunden mit Pneumonien/

schweren Verläufen (sV) mit dem Anteil der Sub-

kladen bei  Virusinfektionen ohne Pneumonien/sV 

verglichen (s. Abb. 1B).12 Die Kategorie Pneumo-

nien/sV bezieht sich auf i) Pneumonien in der ARE- 

und  SARI-Surveillance (Aufnahmediagnose) oder 

ii) schwere Verläufe in Untersuchungsaufträgen 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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Subklade Mutationen oder Substitutionen Klade
ARE +/– Pneu

(n/n)
SARI +/– Pneu

(n/n)
NRZI +/– sV 

(n/n)
Gesamt +/– Pneu/sV

(n/n)

C.1.9 HA1:120A, HA1:169Q, nuc:992G 5a.2a 3/37 2/6 1/1 6/44

C.1.9.1 HA1:137S, nuc:1673T, nuc:959C 5a.2a 0/26 1/4 1/6 2/36

C.1.9.2 HA1:38D, HA2:153R 5a.2a 1/0 0/0 0/0 1/0

C.1.9.3 HA1:83P, HA2:183T 5a.2a 7/259 11/28 3/22 21/309

D.1 HA1:45K, nuc:1688A 5a.2a.1 0/1 0/0 0/0 0/1

D.3 HA1:120A, HA2:45V 5a.2a.1 1/37 3/5 0/1 4/43

D.4 HA1:120A, 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 | Hämagglutinin-(HA-)Kladen und -Subkladen von A(H1N1)pdm09-Influenzaviren (via Nextclade13)

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren (Untersuchungsaufträge); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf

Abb. 1 | Anteil der Nextclade-Subkladen von A(H1N1)pdm09-Influenzaviren in der Saison 2024/25, die aus der ARE-Surveillance, 
SARI-Surveillance und anderen Untersuchungen (NRZI-Aufträge) stammten:  
A) Anteil der Subkladen in den Großregionen Süden: 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 Verläufen. 

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren

   
 

   
 

             

 
 

B

         

         

100

90

80

70

60

50

40

30

20

10

0

A B

Anteil (%) Anteil (%)

80

70

60

50

40

30

20

10

0
Süden 
n = 81

Mitte  
(West) 
n = 176

Norden 
(West) 
n = 65

Osten 
n = 147

Gesamt 
n = 469

C.1.9 C.1.9.1 C.1.9.2 C.1.9.3 D.1 D.3 D.4

C.1.9 C.1.9.1 C.1.9.2 C.1.9.3 D.1 D.3 D.4

Ohne Pneumonie/schwerer Verlauf (n = 435) 

Mit Pneumonie/schwerer Verlauf (n = 34)

6Epidemiologisches Bulletin 35 | 2025 28. August 2025 



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 

Amino säuresubstitutionen HA1:38D, HA2:153R 

charakterisiert.13 In Deutschland wurden C.1.9.2- 

Viren 2023/24 zu 11 % nachgewiesen, die  Infektionen 

waren in neun von 76 Fällen 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.14 

Weiterhin wurden in der Saison 2024/25 110 

A(H3N2)-Influenzaviren im Rahmen der ARE- 

Surveillance (84 %), SARI-Surveillance (9 %) und 

Untersuchungs aufträgen 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 

und J.2.1. nachgewiesen (s. Tab. 2, Abb. 2A). Bei dem 

Vergleich des Anteils der Subkladen in den 

 verschiedenen Großregionen Süden, Mitte/West, 

 Norden/West und  Osten war die Verteilung der 

Subkladen ähnlich, in allen Großregionen überwog 

die Subklade J.2 (s. Abb. 2A), welche auch global 

 dominierte.11 Darüber hinaus wurde der Anteil der 

Subkladen bei Virus infektionen mit und ohne 

Pneumonien/sV verglichen (s. Abb. 2B). Bei Infek-

tionen mit und ohne Pneumonien/sV kamen J.2- 

Viren am häufigsten 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 Untersuchungsaufträgen des NRZI 

(1 %) sequenziert. Überwiegend zirkulierten Viren, 

die zur Subklade C.5.1 (57 %) gehörten, 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. 

Tab. 3, Abb. 3A). Eine ähnliche Verteilung der Sub-

kladen wurde auch auf globaler Ebene berichtet.11 

Der Vergleich der Subkladen in den verschiedenen 

Groß regionen Deutschlands ergab eine unter-

schiedliche Verteilung. Während in den Großregio-

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 Süden (36 %) höher und im Osten 

(41 %) zirkulierten sie fast so häufig wie C.5.1-Viren 

(s. Abb. 3A). Weiterhin wurde der Anteil der Subkla-

den bei Virusinfek tionen mit und ohne Pneumo-

nien/sV verglichen (s. Abb. 3B). Die Analyse ergab 

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 Reaktivität mit Antiseren getestet, die in 

Frettchen gegen die Impfstämme der Influenza-

saison 2024/25 generiert worden waren. Aus dem 

Vergleich der Reaktivität der Virusisolate zum Titer 

des Impfstammvirus können Schlussfolgerungen 

gezogen werden, inwieweit die zirkulierenden In-

fluenzaviren vom Impfstammvirus abweichen. Dies 

ist allein auf der Basis genetischer Analysen nicht 

möglich. Die A(H1N1)pdm09-Viren reagierten gut 

mit dem entsprechenden Referenzserum (Impf-

stoffvirus A/Victoria/4897/2022),  jedoch gab es im 

Tab. 2 | Hämagglutinin-(HA-)Kladen and Subkladen (via Nextclade13) von Influenza-A(H3N2)-Viren

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren (Untersuchungsaufträge); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf 

Subklade Mutationen oder Substitutionen Klade ARE +/– Pneu
(n/n)

SARI +/– Pneu
(n/n)

NRZI +/– sV 
(n/n)

Gesamt +/– Pneu/sV
(n/n)

J.1.1 HA1:145N, HA2:89I 2a.3a.1 0/2 0/0 0/0 0/2

J.2 HA1:276E, HA1:122D 2a.3a.1 4/54 2/5 1/6 7/65

J.2.1 HA1:79L, HA1:239S 2a.3a.1 0/1 0/0 0/0 0/1

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

Gesamtzahl +/– Pneu/sV 4/88 4/6 1/7 9/101

Gesamtzahl aller sequenzierten Viren dieses Subtyps 92 10 8 110
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Subklade Mutationen oder Substitutionen Klade ARE +/– Pneu
(n/n)

SARI +/– Pneu
(n/n)

NRZI +/– sV 
(n/n)

Gesamt +/– Pneu/sV
(n/n)

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

C.5 HA1:197E, nuc:351G V1A.3a.2 0/2 0/0 0/0 0/2

C.5.1 HA1:183K, nuc:1377C V1A.3a.2 8/295 6/15 2/1 16/311

C.5.6 HA1:129N, nuc:555T, nuc:435G V1A.3a.2 4/154 0/7 0/1 4/162

C.5.7 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 | Hämagglutinin-(HA-)Kladen and Subkladen von Influenza-B/Victoria-Viren (via Nextclade13)

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren (Untersuchungsaufträge); Pneu = Pneumonie; sV = schwerer Verlauf 

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-Aufträge) stammten:  
A) Anteil der Subkladen in den Großregionen Süden: 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 Verläufen. 

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren
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März 2025 häufiger Reagenten  außerhalb des Be-

reiches optimaler Passgenauigkeit.9 Alle isolierten 

A(H3N2)-Viren wurden vom  gegen den Impfstamm 

gerichteten Referenzserum (Impfstoffvirus A/Thai-

land/8/2022) im HA-Hemm test sehr gut erkannt. 

Die B/Victoria-Viren wurden vom Impfstamm-Anti-

serum (B/Austria/1359417/2021) ebenfalls detektiert, 

reagierten aber größtenteils schwächer als das Impf-

stammvirus. Das bedeutet, dass die zirkulierenden 

B/Victoria-Viren noch gut von gegen den Impf-

stamm gerichteten Antikörpern erkannt werden, je-

doch mit einer kürzeren Dauer der Immunität nach 

Impfung zu rechnen ist.

Diese Analysen dienen der Untersuchung der Pass-

genauigkeit der Impfstämme; sie erlauben keine 

Aussagen zur Wirksamkeit der Impfstoffe, da hier 

noch andere Faktoren berücksichtigt werden müs-

sen (Abstand zur letzten Impfung, Zahl vorange-

gangener Antigenkontakte, Expositionsdosis, Alter 

u. a.). Dies bedeutet, dass neben der Passgenauigkeit 

der Impfstämme auch die Anwendung der Impf-

stoffe von großer Bedeutung für den Schutz der 

 Bevölkerung ist. 

Im Zusammenhang mit den Untersuchungen auf 

respiratorische Viren im NRZI werden auch die 

Impfungen auf den Probenbegleitscheinen erfasst. 

Dabei gab es folgende Verteilung für die Impfquoten 

in Bezug auf die Altersgruppen: 0 – 4 Jahre: 3,44 %, 

5 – 15 Jahre: 7,21 %, 16 – 34 Jahre: 5,56 %, 35 – 60 Jah-

re: 19,07 %, > 60 Jahre: 43,11 %, ohne Altersangabe 

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-Aufträge) stammten:  
A) Anteil der Subkladen in den Großregionen Süden: 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 Verläufen.

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

NRZI = Nationales Referenzzentrum für Influenzaviren
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im Probenbegleitschein: 8,82 % (repräsentativ für 

7.892 Patientinnen und Patienten der Saison 2024/ 

25 einschließlich der Sommersurveillance).

Untersuchungen zur antiviralen Empfindlich-

keit von Influenzaviren

Die untersuchten Influenzaviren zeigten sich über-

wiegend gegen die Neuraminidase-(NA-)Hemmer 

Oseltamivir und Zanamivir empfindlich: Von 1.170 

untersuchten Influenzaviren waren 528 A(H1N1)

pdm09-, 119 A(H3N2)- und 521 Influenza-B-Victoria-

Viren sensitiv. Eine hohe Oseltamivir-Resistenz, 

aufgrund der N1-H275Y-Substitution wurde in zwei 

A(H1N1)pdm09-Isolaten nachgewiesen. In der vor-

hergehenden Saison 2023/24 zirkulierten vermehrt 

A(H1N1)pdm09-Viren, die eine NA-Substitution an 

Position 247 trugen (NA-S247N, 1,5 %).6 Diese ist 

bekannt dafür, die Empfindlichkeit der Viren gegen-

über NA-Hemmern leicht zu reduzieren und die 

 Resistenzeigenschaften der N1-H275Y Substitution 

zu verstärken.6 Auch in der Saison 2024/25 wurde 

eine verstärkte Zirkulation von A(H1N1)pdm09- 

Viren beobachtet, die diese Mutation trugen (NA-

S247N, 1,8 %). Obwohl die Prävalenz 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 für 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 für RSV, PIV 

und HMPV zeigen, dass RSV-Infektionen in der 

Saison 2024/25 vorrangig durch RSV-B (71 % bei 

0 – 4-Jährigen) 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- 

Sequenzen mit Nextclade genetisch analysiert. Da-

von gehörten 91 Viren zur RSV-Gruppe A, die sich 

vorrangig in den Linien A.D.1 (34 %), A.D.3 (20 %) 

und A.D.1.5 (16 %) einordnen lassen (s. Tab. 4). RSV-

Gruppe-B-Viren (n = 135) gehörten primär den Linien 

B.D.E.1 (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 stationären Bereich als auch regional 

nur geringfügig unterschieden. Die Impfstämme 

der Influenzaimpfstoffe deckten die in der Saison 

2024/25 zirkulierenden Viren ab. Die Impfwirksam-

keit in während der Saison durchgeführten Schät-

zungen (Vaccine Effectiveness, VE) lag bei 31 % im 

ambulanten Bereich und 69 % im stationären Be-

Linie ARE (%) SARI (%) ARE + SARI (%)

RSV-A

A.D.1 39 25 34

A.D.1.4 7 0 4

A.D.1.5 19 13 16

A.D.1.6 5 9 7

A.D.3 17 25 20

A.D.3.1 2 6 3

A.D.3.2 2 6 3

A.D.3.3 2 3 2

A.D.5.1 2 3 2

A.D.5.2 2 9 7

A.D.5.3 2 0 1

RSV-B

B.D.4.1.1 21 31 24

B.D.4.1.3 0 6 1

B.D.E.1 61 50 58

B.D.E.1.1 11 11 11

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 stationären 

Sentinel; RSV = Respiratorische Synzytialviren
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reich, wobei die VE gegenüber Influenza B höher 

war als gegenüber Influenza A.15 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, Nähe der 

Impfung zur Infektion, Stärke der initialen Virus-

exposition, Schweregrad der Erkrankung) beein-

flusst wird, lässt die VE keine direkten Schlussfol-

gerungen auf die Wirksamkeit des Impfstoffs selbst 

zu. Die Impfquoten waren gering, insbesondere bei 

den jüngeren Altersgruppen, was die niedrige VE 

trotz hoher Passgenauigkeit der Impfstoffe erklärt. 

Die Resistenzlage gegenüber Influenzaviren ist 

überschaubar.

Die restriktiven Maßnahmen während der COVID-19- 

Pandemie hatten einen großen Einfluss auf die Zir-

kulation respiratorischer Viren, die dadurch größ-

tenteils unterbrochen wurde. Daraus resultierte eine 

geringere Immunitätslage in der Bevölkerung und 

dies vor allem bei Kindern, die wiederum mit einer 

veränderten Zirkulation einzelner Viren nach der 

Aufhebung der restriktiven Maßnahmen assoziiert 

war. Dies zeigte sich besonders bei RSV und den 

 Influenzaviren. Es gab hier nach Lockerung der 

Restriktionen Anfang 2022 sehr starke Infektions-

schübe bei Kindern und eine zeitliche Verlagerung 

der Infektionswellen in den Jahren 2022 und 2023/ 

24, die zum Teil zu Überschneidungen und durch 

die damit verbundenen hohen Erkrankungsraten 

aufgrund stärkerer Exposition zu einer Überlastung 

der Kinderarztpraxen und -stationen führten.16,17 Mit 

der Einführung neuer Prophylaxeoptionen für RSV 

ergeben sich neue Möglichkeiten, die Schwere sol-

cher Wellen zu beeinflussen. Bei den Influenza-

viren zeigte sich, dass die Viren bei geringer Basis-

immunität von Kindern früher und schneller die 

jüngeren Altersgruppen infizieren und durch die 

daraus entstehende Immunität die Infektionsketten 

durchbrechen können.18 Erst mit der Saison 2024/ 

25 wurde wieder das übliche Übertragungsmuster 

erreicht und alle Altersgruppen waren in starkem 

Maße betroffen. Aus den Zirkulationsmustern der 

Influenzaviren lässt sich auf die große Rolle der 

 Immunität in der Bevölkerung schließen, insbeson-

dere auch auf das Potenzial einer umfassenden Im-

munprophylaxe bei den jüngeren Bevölkerungs-

gruppen.18  
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Symptomprofile, Erkrankungsraten und Sequenzierung  
der häufigsten Atemwegserreger auf Bevölkerungsebene

Ergebnisse aus der virologisch-mikrobiologischen Surveillance 

GrippeWeb-Plus 2023 − 2025 

Einleitung
GrippeWeb ist ein webbasiertes, partizipatives Sur-

veillancesystem, bei dem wöchentlich mehr als 

12.000 Meldungen zum Auftreten akuter Atem-

wegserkrankungen erfasst werden (Stand August 

2025). Eltern können auch für ihre Kinder melden, 

so dass alle Altersgruppen abgedeckt werden. Mit-

hilfe der erhobenen Symptome werden „akute res-

piratorische Erkrankungen“ (ARE) von grippeähnli-

chen Erkrankungen (Influenza-like Illness; ILI) 

 unterschieden. ARE liegen vor bei Atemwegserkran-

kungen mit Fieber, Husten oder Halsschmerzen. 

Bei ILI ist Fieber erforderlich und zusätzlich müs-

sen Husten oder Halsschmerzen angegeben sein 

(https://www.rki.de/DE/Themen/Forschung-und-

Forschungsdaten/Sentinels-Surveillance-Panel/

GrippeWeb/grippeweb-node.html).     

Die Aussagekraft syndromischer Surveillance-

systeme kann durch die parallele Durchführung 

 einer spezifisch auf die relevanten Erreger ausge-

richteten virologisch-mikrobiologischen Surveil-

lance gesteigert werden. Am Robert Koch-Institut 

(RKI) ist auf ambulanter Ebene seit über 20 Jahren 

im Rahmen des ARE-Praxis-Sentinels die syndromi-

sche mit der virologischen Surveillance verzahnt.1,2 

Seit der Saison 2019/2020 wurde ergänzend zur 

ICD-10-Code-basierten Surveillance in Krankenhäu-

sern ebenfalls eine virologische Surveillance von 

stationär behandelten ARE (Severe Acute Respira-

tory Illnesses; SARI) aufgebaut.3 Seit 2020 gibt es 

als Ergänzung zu GrippeWeb mit GrippeWeb-Plus 

eine vergleichbare virologisch-mikrobiologische 

Surveillance von Atemwegserkrankungen auf Be-

völkerungsebene.2,4 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 ergänzt. 

Mit Hilfe der GrippeWeb-Plus-Daten werden fol-

gende Ziele angestrebt: 

1. Beschreibung erregerspezifischer Symptom-

spektren inklusive Erkrankungen, die keinen 

Arztbesuch erfordern

2. Berechnung sekundärer Erkrankungsraten im 

Haushaltssetting 

3. Analyse der genetischen Nähe von Influenza- 

bzw. SARS-CoV-2-Stämmen unter Haushalts-

angehörigen mithilfe der Gesamtgenomsequen-

zierung 

4. Häufigkeit bestimmter Influenzaviruskladen auf 

Bevölkerungsebene im Vergleich zum ambulan-

ten und stationären Bereich

5. Schätzung wöchentlicher erregerspezifischer 

ARE-Inzidenzen auf Bevölkerungsebene

Methoden

Beschreibung von GrippeWeb-Plus

Eine randomisierte Gruppe regelmäßig an Grippe-

Web teilnehmender Personen wurde eingeladen, 

auch bei GrippeWeb-Plus teilzunehmen. Die Teil-

nehmenden wurden detailliert über den Ablauf 

 sowie Maßnahmen zum Datenschutz aufgeklärt. 

Bei Interesse unterschrieben sie eine Einwilligungs-

erklärung. Kinder wurden über ein teilnehmendes 

Elternteil eingeschlossen. Nach der Einwilligung er-

hielten Teilnehmende ein Starter-Kit mit einem 

Hinweisblatt zur Probeentnahme, Abstrichtupfer, 

Überröhrchen (zum Schutz der Abstriche beim Ver-

sand) sowie Symptomfragebögen, 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-

https://www.rki.de/DE/Themen/Forschung-und-Forschungsdaten/Sentinels-Surveillance-Panel/GrippeWeb/grippeweb-node.html
https://www.rki.de/DE/Themen/Forschung-und-Forschungsdaten/Sentinels-Surveillance-Panel/GrippeWeb/grippeweb-node.html
https://www.rki.de/DE/Themen/Forschung-und-Forschungsdaten/Sentinels-Surveillance-Panel/GrippeWeb/grippeweb-node.html
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raum wurde die Anzahl der GrippeWeb-Plus-Teil-

nehmenden von etwa 550 auf 800 (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 für Hochpathogene Viren inner-

halb des Zentrums für Biologische Gefahren und 

Spezielle Pathogene (ZBS 1) 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 für Influenza-A-Viren, aber gleichzeitig 

nega tiv für Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren sind, 

werden als Influenza-A(H3N2)-Virus-positiv gewer-

tet. Influenzavirus- bzw. SARS-CoV-2-positive Pro-

ben wurden über 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 überprüft. 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 für SARS-CoV-2 

mittels poreCov (MF15) und für Influenza mittels 

Flupipe (MF16) und mit Unterstützung des Nationa-

len Referenzzentrums für Influenzaviren (NRZI). 

Für 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(H1N1)pdm09, 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 zählen Schnupfen, Husten 

und Halsschmerzen. Zu den systemischen Sympto-

men zählen Krankheitsgefühl, Müdigkeit, Kopf-

schmerzen, Fieber (allgemein bzw. Fieber ≥ 38° C) 

und Gliederschmerzen. Ausgeschlossen wurden 

seltene Symptome (Minderung des Geruchs-/ 

Geschmackssinns) sowie Symptome, die erst später 

in den Fragebogen aufgenommen wurden (Atem-

not, Schüttelfrost). Erkrankte mit einer Mehrfach-

infektion wurden aus der Symptomauswertung 

ebenfalls ausgeschlossen. Anhand dieser Angaben 

berechneten wir dann die durchschnittliche Symp-

tomanzahl und wie häufig welche Symptome bei Er-

krankten mit bestimmten Erregern vorkamen. 

2) Sekundäre Erkrankungsrate im Haushaltssetting 

(SERHH)

Da bei GrippeWeb-Plus auch mehrere Personen aus 

einem Haushalt teilnehmen (z. B. Elternteil mit 

Kind), kann eine SERHH berechnet werden. Weitere 

Personen im Haushalt, die nicht an GrippeWeb-

Plus teilnehmen, werden hier nicht einbezogen. Die 

SERHH 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. 

Tab. 1). Wir nahmen an, dass keine präsymptomati-

schen Übertragungen stattfanden. Für die Dauer 

der Infektiosität nahmen wir fünf Tage für alle 

 Erreger an. Unter Hinzuziehung der maximalen, 

 erregerspezifischen Inkubationszeit akzeptierten 

wir für einen Folgefall einen spätesten Symptombe-

ginn bis Tag fünf nach der maximalen Inkubations-

zeit (s. Tab. 1, Abb. 1). Zudem durfte die gleiche Per-

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 länger-

fristig angesehen. Wir nahmen daher für M. pneu-

moniae und C. pneumoniae eine Sperrfrist von  

60 Tagen an und für B. pertussis und L. pneumophila 

180 Tage. Die SERHH steht stellvertretend für die 

(Gesamt-)Haushaltserkrankungsrate nach Auftre-

ten eines Primärfalls. Die SERHH wurde für alle Er-

reger separat berechnet und anschließend für die 

Erregergruppe aufsummiert. 
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3) Ansteckung im Haushaltssetting

Mit Hilfe der Ganzgenomsequenzierung unter-

suchten wir, ob Influenzavirus- bzw. SARS-CoV-2- 

Infektionen innerhalb weniger Tage bei mehreren 

Haushaltsmitgliedern mit einer gegenseitigen An-

steckung vereinbar sind. Zudem verglichen wir die 

Stämme aus Proben von derselben Person, um 

mögliche Reinfektionen zu identifizieren. 

4) Häufigkeit bestimmter Influenzakladen

Wir verglichen die Häufigkeit der Influenzakladen 

(Stämme) in der Bevölkerung (d. h. bei GrippeWeb-

Plus) mit derjenigen aus Arztpraxen und Kranken-

häusern. Letztere Informationen stammen aus der 

virologischen Surveillance des NRZI.2,10

Erregergruppe Minimale Inkubationszeit Maximale Inkubationszeit Dauer der Infektiosität Spätester akzeptierter 
Symptombeginn für 

Folgefall im Haushalt 

Bocaviren NA NA NA NA

Influenza-A/B-Virus7 1 2 5 7

Rhino-/Enterovirus8 2 3 5 8

hCoV8 2 5 5 10

PIV8 2 6 5 11

RSV7 2 8 5 13

hMPV8 3 9 5 14

Legionella pneumophila7 2 10 5 15

SARS-CoV-27 1 12 5 17

Adenovirus8 2 14 5 19

MERS-CoV9 2 14 5 19

Bordetella pertussis7 6 20 5 25

Mycoplasma pneumoniae8 7 28 5 33

Chlamydophila pneumoniae7 7 28 5 33

Tab. 1 | Minimale und maximale Inkubationszeit, Dauer der Infektiosität und spätester akzeptierter Symptombeginn für Folgefall 
nach Auftreten von erstem Fall im Haushalt. Angaben zur Inkubationszeit stammen aus dem jeweiligen RKI-Rat geber7 aus dem 
„Red Book“8 bzw. den „Informationen des RKI zu MERS-Coronavirus“9.

NA = Für 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

Abb. 1 | Schema zum akzeptierten Zeitintervall einer häuslichen 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 Infektiosität von fünf Tagen und maximaler Inkubationszeit von 12 Tagen (blauer Bereich). In diesem 
Beispiel können ab Tag 18 neue Erstfälle auftreten, die nicht der ursprüngliche Erstfall und nicht Folgefälle des ersten Erkran-
kungsfalls sind (grüner Bereich). Für den ersten Fall im Haushalt gilt die Sperrfrist von 28 Tagen bis zu einer labordiagnostisch 
bestätigten Neuerkrankung (gelber Bereich).

Tage nach 
Symptombeginn vom 

ersten Fall
0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 … 17 … 28 29 30 31

Dauer Infektiosiät ("erster Fall")

Sperrfrist für weitere Infektion mit demselben Erreger für "ersten Fall" 
urprünglicher "erster Fall" kann nach 
Ablauf der Sperrfrist wieder zum Fall 

werden

Zeitintervall für mögliche weitere Fälle, 
die vom ersten Fall angesteckt wurden

max Inkubationszeit 
(für angesteckte Person)

Auftreten neuer "erster Fälle" möglich, bei 
denen es sich jedoch nicht um den 

ursprünglichen "ersten Fall" oder um Folgefälle 
des ersten Erkrankungsfalls handeln darf
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5) Erregerspezifische Inzidenz auf  

Bevölkerungsebene

Die Berechnung erfolgte in Anlehnung an die 

 Methode von Goldstein11 und wird wie im Journal of 

Health Monitoring beschrieben berechnet.12 Da man-

che Teilnehmende dem gleichen Haushalt angehö-

ren und sich im Haushalt angesteckt haben könn-

ten (siehe Abschnitt „Ansteckung im Haushalts-

setting“), berechneten wir zuerst eine „haushalts-

bereinigte“ Positivenrate für die Erreger: Nach jeder 

Erkrankung in einem Haushalt mit einem bestim-

mten Erreger „sperrten“ wir diesen Erreger für den 

Haushalt bis zum spätesten akzeptierten Symp tom-

beginn für den Folgefall im Haushalt (d. h. individu-

ell nach Erreger; s. Tab. 1). Wenn z. B. ein Haushalts-

mitglied an Coronavirus Disease 2019 (COVID-19) 

erkrankte und innerhalb des Intervalls bis zum ak-

zeptierten Symptombeginn für 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 für SARS-CoV-2 ein. Diese Berechnung 

wurde für alle Erreger angewendet. Wie auch bei der 

Berechnung der SERHH, wurde eine Sperrfrist für 

den nochmaligen Nachweis eines gleichen Erregers 

bei einer Person verwendet. Anschließend unterteil-

ten wir – stratifiziert für 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 können u. a. zeitliche 

Verläufe von Inzidenzen durch Influenzaviren, 

SARS-CoV-2, RSV und Rhino-/Enteroviren beschrie-

ben werden. 

Die Unsicherheit der erzielten Schätzwerte 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 für Kinder/Erwach-

sene) der GrippeWeb-Population beschreiben. Tech-

nisch verwendeten wir ein Binomialmodell für 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 für diesen 

Erreger führt dann zu einer Beta-verteilten Schät-

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, 

Gesamtbevölkerung = Kinder + Erwachsene) als 

2,5- und 97,5-Perzentile der entstandenen Vertei-

lung gebildet. Schließlich wurden die Anzahlen mit 

Hilfe der inversen GrippeWeb-Gewichte (Anzahl 

Personen in der GrippeWeb-Stichprobe pro Größe 

der jeweiligen Bevölkerungsgruppe insgesamt in 

Deutschland) auf die deutsche Bevölkerung hoch-

gerechnet.

Ergebnisse
Von Oktober 2023 bis April 2025 sandten 608 

 GrippeWeb-Plus-Teilnehmende 2.082 Proben ein, 

davon waren 2.061 (99 %) auswertbar. 1.135 (55 %) 

Proben stammten von Erwachsenen (≥ 15 Jahre) und 

926 (45 %) von Kindern (≤ 14 Jahre). Pro Monat wur-

den so etwa 60 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 häufigsten Rhino-/Enteroviren gefolgt von 

SARS-CoV-2, hCoV NL63/HKU1 und hCoV OC43. 

MERS-CoV und L. pneumophila konnten nicht nach-

gewiesen werden (s. Abb. 2A). 95 % der Erreger-

nachweise betrafen virale Atemwegserreger. Der 

Anteil der Proben mit Erregernachweis (Gesamtpo-

sitivenrate) lag zwischen 60 % und 90 % und war 

bei Kindern etwas höher (s. Abb. 2B). Während Rhi-

no-/Enteroviren häufiger bei Kindern (46 %) als bei 

Erwachsenen (30 %) nachgewiesen wurden, wurde 

SARS-CoV-2 häufiger bei Erwachsenen detektiert 

(17 % vs. 7 %). Bei den restlichen Erregern unter-

schieden sich die Anteile bei beiden  Altersgruppen 

nicht mehr als drei Prozentpunkte. Es gab 1.346 Ein-

fach-, 163 Doppel- und 15 Dreifachinfektionen. 

1) Erregerspezifische Symptomatik

In Abbildung 3 ist die Häufigkeit der Symptome für 

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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vs. 3,2−4,0). Häufiger sind vor allem systemische 

Symptome. Fieber ist bei an Influenza erkrankten 

Kindern (96 %) und Erwachsenen (82 %) deutlich 

häufiger 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 90 %) ähnlich häufig, Husten 

(etwa 80 %) deutlich häufiger und Halsschmerzen 

(etwa 50 %) nicht so häufig 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-

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
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Abb. 3 | Häufigkeit der Angabe von Symptomen bei ausgewählten 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 Illness (grippeähnliche Erkrankungen)

Abb. 4 | Sekundäre Erkrankungsrate im Haushaltssetting (SERHH) bei den an GrippeWeb-Plus teilnehmenden Haushalten  
(mit mindestens zwei Teilnehmenden pro Haushalt; N = 189) für ausgewählte Erreger, zum einen für die Haushalte gesamt 
sowie zum anderen stratifiziert nach Haushalten, bei denen ein Kind der Primärfall (PF) war und Haushalten, bei denen  
ein Erwachsener der PF war für 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

‐ ‐ ‐   ‐ ‐ ‐   ‐ ‐ ‐  

Influenza 
(n=105)

SARS‐CoV‐2 
(n=220)

hCoV 
(n=203)

Rhino‐/ 
Enteroviren 
(n=637)

Influenza 
(n=51)

SARS‐CoV‐2 
(n=172)

hCoV 
(n=138)

Rhino‐/ 
Enteroviren 
(n=303)

Influenza 
(n=54)

SARS‐CoV‐2 
(n=48)

hCoV 
(n=65)

Rhino‐/ 
Enteroviren 
(n=334)

Schnupfen 89% 91% 94% 94% 94% 93% 92% 95% 83% 83% 97% 93%

Husten 83% 68% 57% 57% 84% 68% 49% 51% 81% 69% 74% 63%

Halsschmerzen 53% 66% 62% 67% 55% 67% 66% 82% 52% 65% 54% 53%

Krankheitsgefühl 98% 81% 70% 59% 98% 86% 74% 71% 98% 65% 62% 49%

Müdigkeit 83% 56% 39% 35% 86% 60% 38% 40% 79% 44% 42% 30%

Kopfschmerzen 89% 58% 53% 43% 82% 62% 55% 52% 94% 46% 50% 34%

Fieber (unabhängig 
von Temperatur)

90% 41% 18% 22% 82% 43% 14% 20% 96% 32% 26% 24%

Fieber  38 Grad 70% 28% 9% 10% 61% 28% 4% 8% 80% 26% 20% 13%

Gliederschmerzen 59% 44% 26% 16% 69% 51% 30% 23% 50% 19% 17% 11%

ARE 99% 94% 82% 87% 98% 95% 79% 92% 100% 92% 89% 83%

ILI 78% 36% 17% 20% 71% 38% 14% 19% 85% 27% 23% 21%

⌀⌀ respiratorische 
Symptome

2,2 2,2 2,1 2,2 2,3 2,3 2,0 2,3 2,1 2,2 2,2 2,1⌀⌀ systemische 
Symptome

4,1 2,8 2,0 1,7 4,1 3,0 2,1 2,0 4,1 2,0 2,0 1,5⌀⌀ Symptome, 
Gesamt

5,2 4,0 3,4 3,2 5,3 4,2 3,4 3,5 5,1 3,3 3,4 3,0

Gesamt Erwachsene Kinder

re
sp
ir
a
to
ri
sc
h

sy
st
e
m
is
ch

 
 

 

Gesamt PF Kind PF Erwachsener

Rhino‐/
    
SARS‐CoV‐2 hCoV Influenza‐ RSV hMPV PIV

Sekundäre Erkrankungsrate im Haushaltssetting

30 %

25 %

20 %

15 %

10 %

5 %

0 %

Rhino-/Enteroviren    SARS-CoV-2 hCoV Influenzavirus RSV hMPV PIV

 
 

 

Gesam    

‐
    

‐ ‐ ‐

Gesamt

 
 

 

PF   

‐
    

‐ ‐ ‐

PF Kind

 
 

 

  PF 

‐
    

‐ ‐ ‐

PF Erwachsener



20Epidemiologisches Bulletin 35 | 2025 28. August 2025 

ren hier genannten Erregern (18 − 26 %) häufiger zu 

beobachten. 

SARS-CoV-2 führt bei Erwachsenen und Kindern 

etwa gleich häufig zu respiratorischen Symptomen, 

jedoch sind alle systemischen Symptome bei Er-

wachsenen häufiger. Im Vergleich zu den anderen 

Erregern haben Erwachsene nur bei COVID-19 

 häufiger Fieber als Kinder. Ansonsten nimmt 

 COVID-19 bei Erwachsenen bezüglich der Symp-

tomhäufigkeit, insbesondere bezüglich 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 repräsentieren die klassischen 

„Erkältungskrankheiten“ mit Schnupfen an erster 

Stelle, aber ggf. auch anderen Symptomen ein-

schließlich Fieber. 

Von den Symptomen ausgehend kommt Schnupfen 

bei allen vier Erregern bzw. Erregergruppen mit 

89 − 94 % etwa ähnlich häufig vor. Halsschmerzen 

sind bei durch Rhino-/Enteroviren, hCoV und SARS-

CoV-2 verursachten Erkrankungen mit 62−67 % 

 etwas häufiger als bei Influenza. Bei Husten ist es 

umgekehrt, er tritt bei Influenza mit 83 % häufiger 

auf als bei den drei anderen Erregern (57−68 %). 

Systemische Symptome sind vor allem bei Influ-

enza, aber auch bei Erwachsenen mit COVID-19 

häufig. 

2) Sekundäre Erkrankungsrate im Haushaltssetting    

Die SERHH lag für die dargestellten Erreger zwi-

schen 3 % und 12 % (s. Abb. 4). Bei Influenzaviren, 

RSV und SARS-CoV-2 (11 − 12 %) war der Punktschät-

zer etwas höher als bei Rhino-/Enteroviren und 

hCoV (7 − 8 %), jedoch nicht signifikant unterschied-

lich. Humane Metapneumoviren (hMPV) und PIV 

hatten mit 3 % die niedrigsten Punktschätzer. Die 

SERHH war – bis auf hMPV – immer höher, wenn 

ein Kind der Primärfall war. Wenn der Primärfall 

ein Kind war, war die SERHH für SARS-CoV-2 mit 

etwa 18 % am höchsten und für 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 für potenzielle Fol-

gefälle. Beides würde für eine Übertragung im 

Haushalt sprechen.
 ▶ Bei vier Haushalten stimmte die Subklade über-

ein, der jeweilige Erkrankungsbeginn lag 8, 11, 13 

bzw. 78 Tage auseinander und damit außerhalb 

des Zeitfensters für potenzielle Folgefälle (s. 

Tab. 1; 1 − 7 Tage bei Influenza), so dass sowohl 

eine Haushaltsübertragung über einen dazwi-

schen liegenden, nicht dokumentierten weiteren 

Fall als auch eine unabhängige Infektion außer-

halb des Haushalts möglich ist.
 ▶ Drei Haushalte hatten unterschiedliche Sub-

kladen und zu große Zeitabstände zwischen den 

Erkrankungen, was gegen eine Haushaltsüber-

tragung sprach. 

Zudem wurden bei einer Person im Abstand von 

einem Jahr in einer Probe Influenza-A(H1N1)

pdm09-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 für 

 potenzielle Folgefälle. Beides würde für eine 

Übertragung im Haushalt sprechen. 
 ▶ Bei vier Haushalten wurde dieselbe Sublinie 

nachgewiesen, jedoch betrug das Intervall vom 

Symptombeginn des ersten Falls zum zweiten 

bei drei Haushalten 0 Tage und bei einem Haus-

halt deutlich mehr als 17 Tage. Somit befanden 

sich die Intervalle nicht innerhalb des Zeitfens-

ters für potenzielle Folgefälle (s. Tab. 1; 1 − 17 Tage 

bei SARS-CoV-2). Bei drei der vier Haushalte gab 

es weitere Haushaltsmitglieder, die nicht an 

GrippeWeb-Plus teilnehmen. Somit könnten sich 

die Personen an einer dritten Person außerhalb 

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 

Haushaltsübertragung in Frage kam. 

Darüber 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 Aminosäure unterscheiden, jedoch MC.4 nor-

malerweise als Sublinie von KP.3.1.1 gilt und zusätz-

lich in beiden Proben eine hohe Viruslast (niedriger 

Ct-Wert) festgestellt wurde, spricht dies dafür, dass 

sich die Person nach etwa einem Monat ein weiteres 

Mal ansteckte. Die unterschiedlichen Sublinien 

deuten somit in allen acht Fällen auf eine Reinfek-

tion hin.

4) Häufigkeit bestimmter Influenzakladen  

In der Influenzasaison 2023/24 wurden bei Grippe-

Web-Plus wie auch im ARE-Praxis-Sentinel vor 

 allem Influenza-A(H1N1)pdm09-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,13 auch wenn die Subklade C.1.8 von GrippeWeb-

Plus (Bevölkerung) über das ARE-Praxis-Sentinel 

(ambulant) zum SARI-Krankenhaus-Sentinel leicht 

zunehmend, aber nicht statistisch signifikant häufi-

ger nachgewiesen wurde (p-Wert für Trend = 0,07; 

s. Abb. 5).  

In der Influenzasaison 2024/25 wurden bei Grippe-

Web-Plus häufiger Influenza-B-Viren als Influenza-

A(H1N1)pdm09-Viren nachgewiesen (61 % vs. 24 %). 

Im ambulanten Bereich kamen beide Subtypen 

ähnlich häufig vor (49 % vs. 40 %), im stationären 

Bereich kehrte sich das Verhältnis sogar um (26 % 

vs. 62 %).14 Die Verteilung der Subkladen war für die 

Subtypen Influenza-A(H1N1)pdm09 und B ähnlich 

zu dem aus dem ARE-Praxis- und dem SARI-Kran-

kenhaus-Sentinel.

Eine ähnliche Auswertung zur Verteilung der SARS-

CoV-2-Sulinien auf Bevölkerungsebene im Ver-

gleich zum ambulanten und stationären Bereich ist 

zurzeit in Arbeit.

Abb. 5 | Anteil der am häufigsten sequenzierten Subkladen (Auswahl) an Proben mit Influenza-A(H1N1)pdm09- und -B-Viren  
bei GrippeWeb-Plus (für die Haushalte bereinigt), dem virologischen ARE-Praxis-Sentinel und dem SARI-Krankenhaus-Sentinel 
in der Saison 2023/2413 und 2024/25 (Oktober 2023 bis April 2025).
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5) Erregerspezifische Inzidenz auf Bevölkerungs-

ebene

Die Positivenraten für ILI und non-ILI differieren 

stärker bei Nachweisen mit Influenzaviren und RSV 

als bei Nachweisen mit SARS-CoV-2 und Rhino-/

Enteroviren (s. Abb. 6). Daher ist es sinnvoll, die 

 erregerspezifische Inzidenz zunächst stratifiziert 

für ILI und non-ILI-Erkrankungen separat zu be-

rechnen und diese dann zu addieren.  

Die geschätzten bevölkerungsbezogenen 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-

ginnenden Influenzawelle überlappte (s. Abb. 7A/B). 

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-Aktivität. Mit Blick 

auf alle akuten Atemwegserkrankungen nahmen 

Rhino-/Enteroviren überwiegend den größten An-

teil ein.

In Abbildung 7C ist die geschätzte kumulative erre-

gerspezifische Inzidenz für die einzelnen Erreger-

wellen dargestellt. Kinder wiesen deutlich höhere 

Inzidenzen bei beiden Influenza- und RSV-Wellen 

auf, während Erwachsene bei COVID-19 ähnlich 

hohe oder sogar höhere Inzidenzen hatten. Die 

über 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 

Abb. 6 | Positivenraten für 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
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Abb. 7 | (A) Geschätzte erregerspezifische Inzidenz von Erkrankten mit Coronavirus Disease 2019 (COVID-19), Influenza, 
Respiratorische Synzytialviren (RSV), Rhino-/Enteroviren auf Bevölkerungsebene, d. h. unabhängig 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). Für Influenza und RSV-Erkrankungen 
wurde die Wellendefinition des RKI verwendet. (B) Geschätzte Inzidenz akuter Atemwegserkrankungen (ARE) sowie der jeweilige 
Anteil der verschiedenen Erreger (Auswahl), der den ARE zuzuschreiben ist (Flächen). (A) und (B) Dargestellt ist ein über fünf 
Wochen geglätteter Wert. Der senkrechte Strich markiert den jeweiligen Jahreswechsel. (C) Geschätzte kumulative Erreger-ARE- 
Inzidenz für 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 stärker als die Welle 2023/ 

24, während die RSV-Wellen etwa gleich stark waren. 

Diskussion
Das virologisch-mikrobiologische System Grippe-

Web-Plus ermöglicht eine Reihe zusätzlicher Aus-

wertungen, insbesondere auch im Verbund mit den 

GrippeWeb-Daten. Dazu gehören die Beschreibung 

der erregerspezifischen Symptomatik, die Schät-

zung der sekundären Erkrankungsrate im Haushalts-

setting, die genetische Nähe von Erregerstämmen 

unter Haushaltsangehörigen, die Häufigkeitsvertei-

lung von Sublinien bzw. Subkladen im Vergleich zu 

derjenigen im ambulanten bzw. stationären Bereich 

und die Schätzung der erregerspezifischen Inzi-

denz auf Bevölkerungsebene. 

Die Gesamtpositivenrate ist unter Nutzung des 

Mult iplex-PCR-Tools mit 60 % bis 90 % hoch. Die 

verbliebenen Erkrankungen ohne Erregernachweis 

können 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, häufiger in Sputum als in 

den oberen Atemwegen identifiziert werden kön-

nen.15–18 Generell ist jedoch nicht jeder Erregernach-

weis zwangsläufig ursächlich für die Erkrankung.19,20 

Rhino-/Enteroviren waren die mit Abstand am häu-

figsten nachgewiesenen Erreger und waren – ähn-

lich wie bei hCoV – eher mit leichteren Atemwegs-

erkrankungen assoziiert (s. Abb. 3). An Influenza 

Erkrankte zeigten häufiger systemische Symptome, 

insbesondere Fieber. Dagegen kamen Halsschmer-

zen seltener vor, aber immer noch bei der Hälfte  

der Fälle. Ähnliche Beobachtungen wurden von 

Geismar et al. beschrieben.21 COVID-19 nahm bei 

Erwach senen bezüglich der Häufigkeit syste-

mischer Symptome eine Mittelstellung zwischen 

Influenza und Erkrankungen durch hCoV bzw. 

 Rhino-/Enteroviren ein. Bei Kindern verlief 

 COVID-19 in unserer Auswertung ähnlich wie die 

durch hCoV oder Rhino-/Enteroviren hervorgerufe-

nen (leichteren) Erkältungskrankheiten. Seit 2020 

nahmen sowohl Schnupfen als auch Halsschmer-

zen bei COVID-19 zu,22,23 waren aber noch nicht so 

häufig wie zum Zeitpunkt dieser Studie. Fieber trat 

während der COVID-19-Pandemie bei Kindern mit 

COVID-19 häufiger oder ähnlich häufig auf wie bei 

Erwachsenen, aktuell ist dies aber seltener der Fall. 

Daher wirken sich höhere COVID-19-Inzidenzen 

bei Erwachsenen auch stärker auf die ILI-Raten in 

GrippeWeb aus als z. B. höhere Rhino-/Enterovirus-

Inzidenzen, da Fieber Voraussetzung für die Erfül-

lung der ILI-Falldefinition ist. Hohe ILI-Inzidenzen 

bedeuten daher nicht zwangsläufig viele Influenza-

fälle. Darüber hinaus darf auf individueller Ebene – 

trotz der gezeigten Unterschiede – nicht allein auf-

grund bestimmter Symptomkonstellationen auf 

 einen ursächlichen Erreger geschlossen werden.

Der Vergleich der Symptomhäufigkeit aus Grippe-

Web-Plus mit anderen Studien ist schwierig, da 

häufig 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 Veröffentlichung von 

 Geismar et al.,21 in der Symptomhäufigkeiten aus 

Haushaltsstudien berechnet wurden (COVID-19: 

Daten aus 2020 − 2022; Influenza/Rhinoviren/

hCoV: Daten aus 2006 − 2011). Insgesamt ist eine 

ähnliche Symptomhäufigkeit vor allem bei Influ-

enza (Ausnahme: Halsschmerzen) gegeben. Bei 

den durch hCoV bzw. Rhinoviren hervorgerufenen 

Erkrankungen berichtet Geismar tendenziell über 

höhere Symptomhäufigkeiten.21 Die bei COVID-19 

höhere Fieberrate von 41 % in unserer Studie nähert 

sich den von Geismar berichteten 19 % an, wenn wir 

dieselbe Fieberdefinition verwenden (gemessene 

≥ 38° C; 28 %). Es gibt eine Übereinstimmung in der 

Beurteilung, dass sich aktuellere SARS-CoV-2- 

Varianten zunehmend wie typische „Erkältungs-

viren“ manifestieren.

Der Vorteil der Beschreibung der Symptomhäufig-

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 ärztliche Praxis aufsuchen, deren Symptomhäu-

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 künftig eine immer genauere, auch 

nach Alter oder Geschlecht differenzierte Beschrei-

bung erregerspezifischer Erkrankungen ermöglicht. 

Erkrankungsraten unter Haushaltskontakten haben 

die Einschränkung, dass häufig nicht alle Haus-

haltsmitglieder über GrippeWeb-Plus erfasst wer-

den. Das muss per se die Ergebnisse nicht verzerren. 

Zwar könnten zusätzliche Familienmitglieder wei-

tere Infektionsquellen darstellen, Erfahrungen aus 

der COVID-19-Pandemie zeigen jedoch, dass der 

 Infektionsdruck durch den Primärfall im Haushalt 

so hoch ist, dass dies vermutlich wenig Einfluss 

hat.24 Unabhängig davon ist es natürlich möglich, 

dass nicht alle Erkrankungen aufgrund fehlender 

Probeneinsendungen bei GrippeWeb-Plus erfasst 

sind. Daher sind die ermittelten Werte als Mindest-

schätzung zu verstehen, die eine grobe Einschät-

zung zur Übertragbarkeit des Erregers liefern. Bei 

den hier gezeigten Ergebnissen ist zum einen auf-

fällig, dass die SERHH von COVID-19 deutlich nied-

riger ist als in den ersten pandemischen Jahren 

(2020 − 2022) geschätzt wurde. Die SERHH betrug 

in Metaanalysen 15,5 % (Wildtyp), 36,4 % (Alpha- 

Variante), 29,7 % (Delta-Variante) und 42,7 % (frühe 

Omikron-Varianten).25 Studien mit Daten ab 2023 

sind rar26 und wir konnten keine identifizieren, die 

im Jahr 2024 durchgeführt wurde. Möglicherweise 

hat die Übertragbarkeit bzw. Suszeptibilität (Emp-

fänglichkeit) infolge der häufigen Antigenkontakte 

([wiederholte] Impfungen und Infektionen) inzwi-

schen stark abgenommen. Die Analysen zeigen 

ebenfalls, dass die SERHH bei quasi allen bei Grippe-

Web-Plus untersuchten Erregern höher ist, wenn 

ein Kind der Primärfall ist. Die höhere Infektiosität 

von Kindern gegenüber Erwachsenen wurde für 

 Influenza auch von anderen Autorinnen und Auto-

ren gefunden.27–29 Für Influenza wurde gezeigt, dass 

die höhere Infektiosität von Kindern vor allem dann 

gegeben ist, wenn der Primärfall auch Fieber hat, 

während eine höhere Sheddingrate (d. h. Ausmaß 

der Virusausscheidung) von geringerer Bedeutung 

ist.29 Im Pandemiefall wäre die Rekrutierung ganzer 

Haushalte für Haushaltsstudien vorzuziehen. Den-

noch könnten auch GrippeWeb-Plus-Teilnehmende 

als zusätzliche Evidenz dienen, um die SERHH zu 

bestimmen. 

Als „Proof of Concept“ haben wir zudem gezeigt, 

dass Sequenzierungsergebnisse bei Influenzaviren 

und SARS-CoV-2 herangezogen werden können, 

um Haushaltsübertragungen zu überprüfen, 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 Nähe 

der Erkrankungen für eine Haushaltsübertragung. 

Bei drei weiteren Haushalten mit identischem 

 Erkrankungsbeginn könnte es ebenfalls zu einer 

Über tragung von SARS-CoV-2 im Haushalt gekom-

men sein, da bei SARS-CoV-2 präsymptomatisches 

Shedding nicht selten vorkommt und in Einzel-

fällen sogar eine Übertragung trotz gleichem Er-

krankungsbeginn belegt werden konnte.30 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. Während sieben der 

acht Reinfektionen 7 − 12 Monate nach der früheren 

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.3.1.1 nach nur vier Wochen offenbar nicht verhin-

dern. Solche frühen Reinfektionen können zwi-

schen prä-Omikron- und Omikron-Stämmen oder 

zwischen einer Omikron BA.1- und BA.2-Infektion 

auftreten.31,32 Es wurde aber auch über frühe Rein-

fektionen zwischen zwei Omikron-Sublinien oder 

gar zwischen zwei Stämmen derselben Sublinie be-

richtet, unabhängig vom Impfstatus oder der medi-

zinischen Vorgeschichte.33 

Die Gesamtgenomsequenzierung erlaubt den Ver-

gleich der Subkladen- bzw. Sublinienverteilung 

 innerhalb der Bevölkerung sowie in der ambulanten 

bzw. stationären Versorgung und kann insbeson-

dere im Pandemiefall helfen, neue Erreger hinsicht-

lich ihrer Schwere einzuschätzen.34 Es könnte z. B. 

sein, dass eine bestimmte Influenzasubklade unter 

Erkrankten auf Intensivstation viel häufiger anzu-

treffen ist als unter Erkrankten in der Bevölkerung 

oder unter Nachweisen von Influenzaviren aus dem 

Abwasser. Für die Berechnung der Anteile in der 

 Bevölkerung haben wir nun für SARS-CoV-2 und 
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Influenzaviren die Prozesswege für die Sequenzie-

rung etabliert. Die bisherigen Ergebnisse zeigen 

zwar für die Subklade C.1.8 (Influenza A(H1N1)

pdm09 in Saison 2023/2024 einen Trend, dieser ist 

jedoch nicht statistisch signifikant, d. h. es sind 

 keine wesentlichen Unterschiede in der Häufig-

keitsverteilung der Subkladen auf Bevölkerungs-

ebene im Vergleich zum ambulanten und statio-

nären Bereich zu erkennen. Darüber hinaus ist zu 

berücksichtigen, dass es auch zu regionalen bzw. 

zeitlichen Unterschieden kommen kann, die aber 

nur mit einer größeren Fallzahl genauer analysiert 

werden könnten. 

Zuletzt haben wir die Möglichkeit der Schätzung 

der erregerspezifischen bevölkerungsbezogenen 

 Inzidenz von Atemwegserkrankungen aufgezeigt. 

Während und nach der COVID-19-Pandemie wurde 

versucht, die tatsächliche Anzahl von SARS-CoV-2- 

Infektionen oder -Erkrankungen mit Hilfe von 

 Modellierungen,35–37 der Infektionssterblichkeit35,36 

oder aus Abwasserdaten36,38 zu schätzen. Vorteile 

unserer Methode sind, dass sie leicht auf andere 

 Erreger anpassbar ist, mehrere Erreger gleichzeitig 

ausgewertet werden können und differenziertere 

Auswertungen, z. B. nach Alter, möglich sind. Über 

die kumulative Inzidenz lassen sich verschiedene 

Wellen (auch altersstratifiziert) miteinander verglei-

chen. In der Ergebnisbewertung war auffällig, dass 

Erwachsene nur bei COVID-19 ähnlich hohe oder 

sogar höhere kumulative Inzidenzen hatten als Kin-

der. Während der Influenzawellen waren Erwach-

sene weniger stark betroffen (s. Abb. 7C). Die RSV-

Welle 2023/24 betraf vor allem Säuglinge und Klein-

kinder bis vier Jahre39 und hatte nur einen  relativ 

geringen Einfluss auf die Gesamt-ARE-Inzidenz. 

Die erregerspezifische Inzidenz erlaubt zudem die 

Berechnung der Letalität, definiert als Anteil der 

Verstorbenen unter allen Erkrankten. Dieser Para-

meter ist wichtig für die Einstufung der „Gefährlich-

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). Abhängig von 

der Immunität in der Bevölkerung können sich 

 beide Größen über die Zeit ändern. Somit hat die 

Schätzung der Letalität auch für eine zukünftige 

Pandemie eine große Bedeutung. 

Zu den Limitationen von GrippeWeb-Plus gehört, 

dass die Ergebnisse bezüglich der Präzision (er-

kennbar am breiten Konfidenzintervall der erreger-

spezifischen Inzidenzen) nur orientierende Aussa-

gekraft haben. Zudem gehen bei der Berechnung 

der SERHH verschiedene Annahmen ein, die nicht 

notwendigerweise zutreffen müssen, wie z. B. dass 

der erste uns bekannte Fall (Indexfall) auch der tat-

sächlich erste Fall (Primärfall) ist. Stattdessen könn-

te auch ein nicht an GrippeWeb-Plus teilnehmendes 

Haushaltsmitglied die Erkrankung in den Haushalt 

eingeführt haben. Zudem nehmen wir an, dass die 

Erkrankungsraten bei den bei GrippeWeb-Plus teil-

nehmenden Haushaltsmitgliedern derjenigen im 

Gesamthaushalt entsprechen. Weiterhin könnte die 

Symptomhäufigkeit etwas unterschätzt sein. Da die 

Symptomerhebung sehr zeitnah nach dem Erkran-

kungsbeginn erfolgt (Median von Erkrankungs-

beginn bis Probenahme = 1 Tag) könnten Symp-

tome, die sich erst im Laufe der Erkrankung entwi-

ckeln, möglicherweise nicht erfasst sein.

Schlussfolgerungen
GrippeWeb-Plus ist eine vielseitige und leistungs-

starke Ergänzung von GrippeWeb und kann auch in 

zukünftigen Pandemien zeitnah wichtige Daten bei-

tragen. Dazu gehören vor allem die erregerspezifi-

sche Häufigkeit von Symptomen, die Häufigkeitsver-

teilung bestimmter Stämme, Varianten oder (Sub)-

Kladen im Vergleich zu ambulanten oder stationä-

ren Patientinnen und Patienten sowie die Schätzung 

der tatsächlichen momentanen Krankheitslast auf 

Bevölkerungsebene. Entscheidend ist hier vor allem 

die Vergleichsmöglichkeit mit üblichen saisonalen 

ARE-Geschehen im gleichen Setting, um die pande-

mische Situation dann besser einordnen zu können. 

Für präzisere, etwa alters spezifische Aussagen 

müsste die Anzahl der beitragenden Personen bei 

GrippeWeb-Plus deutlich  erhöht werden. 
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Virologische ARE- und SARI-Surveillance –  
Zirkulation von Atemwegsviren in der Saison 2024/25

Einleitung
Eine kontinuierliche Surveillance akuter respirato-

rischer Erkrankungen (ARE) und schwerer akuter 

respiratorischer Infektionen (SARI) wird seit Lan-

gem von internationalen Gesundheitsbehörden 

empfohlen.1 

Im ambulanten Bereich erfolgt eine virologische 

Sentinelsurveillance (ARE-Surveillance) seit der 

 Saison 1997/98 durch das Nationale Referenzzent-

rum für Influenzaviren (NRZI) und dient der Erfas-

sung der aktuell bundesweit zirkulierenden Atem-

wegsviren.2 Ergänzend wurde am Robert Koch- 

Institut (RKI) in Zusammenarbeit mit dem HELIOS- 

Klinikverbund seit der Saison 2019/20 eine virolo-

gische SARI-Surveillance im stationären Bereich als 

Pilotprojekt etabliert.3 Ziel ist es, Informationen 

 darüber zu gewinnen, welche viralen Erreger und 

deren Varianten schwere Atemwegsinfektionen ver-

ursachen. Die gewonnenen Erkenntnisse ergänzen 

die Ergebnisse der virologischen ARE-Surveillance 

und ermöglichen eine umfassendere Bewertung 

des Infektionsgeschehens. 

Für die Saison 2024/25 (Kalenderwoche [KW] 40/ 

2024 bis KW 20/2025) wurden die Ergebnisse der 

virologischen ARE- und SARI-Surveillance in Ergän-

zung zu den ARE-Wochenberichten zusammenfas-

send ausgewertet.4 Besonderes Augenmerk lag da-

bei auf der Anzahl der eingesandten Proben, der 

Positivenrate (PR) der im NRZI identifizierten Atem-

wegsviren sowie auf der Verteilung der Influenza-

subtypen während der Grippewelle. 

Methoden

Virologische ARE-Surveillance 

An der virologischen ARE-Surveillance beteiligen 

sich derzeit 125 ambulante ärztliche Praxen, von de-

nen etwa die Hälfte pädiatrische und die übrigen 

allgemeinmedizinische, internistische oder ge-

mischte Praxen sind. In den beteiligten Sentinelpra-

xen wurden Kinder und Erwachsene jeglichen Alters 

mit ARE-Symptomatik rekrutiert. Eine ARE wurde 

definiert als das Vorliegen von mindestens einem 

der vier folgenden Symptome: Husten, Schnupfen, 

Halsschmerzen oder Fieber. Nach schriftlicher Ein-

willigung zur Studienteilnahme wurden Nasen- 

und/oder Rachenabstriche entnommen. Zusätzlich 

wurden demografische und klinische Daten papier-

basiert erfasst. Die Proben wurden im NRZI mittels 

real-time Polymerase-Kettenreaktion (PCR) auf 

 Influenza-A- und -B-Viren, Severe Acute Respiratory 

Syndrome Coronavirus Type 2 (SARS-CoV-2), Respi-

ratorische Synzytialviren (RSV), humane Metapneu-

moviren (hMPV), Rhinoviren, Parainfluenzaviren 

(PIV), Adenoviren, humane Coronaviren (hCoV) 

und Influenza-C-Viren untersucht. 

Virologische SARI-Surveillance 

Die virologische SARI-Surveillance umfasst aktuell 

15 Krankenhäuser, von denen sieben Krankenhäu-

ser ausschließlich SARI-Patientinnen und -Patien-

ten im Erwachsenenalter, ein Krankenhaus aus-

schließlich SARI-Patientinnen und -Patienten im 

Kindesalter und sieben Krankenhäuser sowohl Er-

wachsene als auch Kinder in die Untersuchungen 

einbeziehen. In den teilnehmenden Sentinelkran-

kenhäusern wurden Kinder und Erwachsene jegli-

chen Alters beprobt, die mit einer akuten Atem-

wegserkrankung stationär aufgenommen wurden 

und bei denen eine Einwilligung zur Studienteil-

nahme und Probenentnahme innerhalb der ersten 

48 Stunden nach Aufnahme möglich war. Proben-

entnahme und Datenerhebung erfolgten analog zur 

ARE-Surveillance. Die Proben wurden im NRZI 

mittels PCR auf die oben genannten Erreger(grup-

pen) untersucht. 

Datenanalyse

Für die vorliegenden Analysen wurden Daten aus 

der virologischen ARE- und SARI-Surveillance der 

Saison 2024/25 im Zeitraum von KW 40/2024 bis 

KW 20/2025 mit Datenstand vom 20.6.2025 ge-

nutzt.
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Für alle ausgewählten Erreger(gruppen) wurde die 

PR pro KW berechnet. Die PR gibt den Anteil der 

jeweils positiven Virusnachweise an allen einge-

sandten Proben mit Entnahmedatum in der ent-

sprechenden KW an. Zusätzlich wurde die kumu-

lierte PR für den gesamten Betrachtungszeitraum 

getrennt nach den Altersgruppen 0 bis 1 Jahr, 2 bis 

4 Jahre, 5 bis 14 Jahre, 15 bis 34 Jahre, 35 bis 59 Jahre 

und ab 60 Jahre berechnet. Im Rahmen der virolo-

gischen SARI-Surveillance erfolgte darüber hinaus 

eine differenziertere Auswertung für die Alters-

gruppen 60 bis 79 Jahre sowie ab 80 Jahre. Alle 

 statistischen Analysen wurden in Stata 17 durchge-

führt. Die Ergebnisse werden getrennt für den am-

bulanten (ARE) und stationären Bereich (SARI) vor-

gestellt und anschließend gemeinsam diskutiert.

Ergebnisse
Anzahl der eingeschlossenen Patientinnen  

und Patienten 

ARE

Im Untersuchungszeitraum von KW 40/2024 bis 

KW 20/2025 wurden im Rahmen der virologischen 

ARE-Surveillance insgesamt 5.344 Patientinnen 

und Patienten in 125 Sentinelpraxen rekrutiert. Die 

Anzahl eingesandter Proben pro KW variierte zwi-

schen 32 Proben in KW 52/2024 und 334 Proben in 

KW 5/2025 während der Grippewelle. Im Durch-

schnitt wurden wöchentlich 162 Proben entnom-

men (s. Abb. 1A). 

Im Verlauf der Saison 2024/25 wurden Proben aus 

allen sechs Altersgruppen eingesandt. Die Mehr-

zahl der Proben stammte von Schulkindern im Alter 

von 5 bis 14 Jahren (n = 1.297) sowie von Erwachse-

nen zwischen 35 und 59 Jahren (n = 1.135). Aus den 

übrigen Altersgruppen wurden weniger Proben ein-

gesandt, am wenigsten von Personen ab 60 Jahren 

(n = 572). Der Altersdurchschnitt der ARE-Patientin-

nen und -Patienten lag insgesamt bei 24 Jahren 

(Spanne 0 – 101 Jahre) (s. Tab. 1A). 

SARI

In die virologische SARI-Surveillance wurden von 

KW 40/2024 bis KW 20/2025 insgesamt 1.498 

 Patientinnen und Patienten aus 12 einsendenden 

Sentinelkrankenhäusern einbezogen. Die wöchent-

liche Probenanzahl variierte zwischen 15 Proben in 

KW 16/2025 und 81 Proben in KW 5/2025 während 

der Grippewelle. Im Durchschnitt wurden 45 Pro-

ben pro KW entnommen (s. Abb. 1B).

Aus allen sieben Altersgruppen wurden in der 

 Saison 2024/25 Proben eingesandt. Der Großteil 

der Proben stammte von Erwachsenen ab 60 Jahren 

(n = 434 für 60- bis 79-Jährige sowie n = 255 für ab 

80-Jährige) und Kindern unter zwei Jahren (n = 275). 

Die Anzahl der eingesandten Proben aus den übri-

gen Altersgruppen war deutlich geringer, am nied-

rigsten für die 15- bis 34-Jährigen (n = 83). Der 

 Altersdurchschnitt der SARI-Patientinnen und  

-Patienten lag insgesamt bei 43 Jahren (Spanne: 

0 – 104 Jahre) (s. Tab. 1B).

Nachweis viraler Atemwegserreger

ARE

In der Saison 2024/25 wurden in insgesamt 3.662 

der 5.344 eingesandten Proben (69 %) respiratori-

sche Viren identifiziert. Es gab 447 Doppel-, 43 

Dreifach- und 12 Vierfachinfektionen (12 %, 1 % so-

wie 0,3 % aller Proben mit Erregernachweisen), an 

denen zumeist Rhinoviren bzw. Adenoviren in 

Kombination mit anderen Viren des untersuchten 

Erregerpanels beteiligt waren. Die meisten Mehr-

fachinfektionen wurden mit 127 Doppel-, 15 Drei-

fach- und zwei Vierfachinfektionen bei den 0- bis 

1-Jährigen nachgewiesen.

Bei Kindern wurden insgesamt deutlich häufiger 

 virale Atemwegserreger nachgewiesen als bei Er-

wachsenen. In den Altersgruppen der 0- bis 4-Jäh-

rigen konnten in mehr als 80 % aller untersuchten 

Proben Atemwegsviren nachgewiesen werden. Bei 

Personen ab 15 Jahren lag der Anteil positiver Virus-

nachweise zwischen 59 % und 65 %.

Bei Säuglingen (0 bis 1 Jahr) dominierten Rhino-

viren und RSV. In der Altersgruppe der 2- bis 4-Jäh-

rigen wurden neben Rhinoviren und Influenza-B-

Viren auch häufig RSV und Influenza-A(H1N1)

pdm09-Viren detektiert. Bei Schulkindern zwi-

schen 5 und 14 Jahren wurden am häufigsten Influ-

enza-B-Viren nachgewiesen, gefolgt von Rhinoviren 

und Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren. Bei den jun-

gen Erwachsenen im Alter von 15 bis 34 Jahren wur-
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den vorrangig Influenza-B-Viren und Rhinoviren 

detektiert. In der Altersgruppe der 35- bis 59-Jähri-

gen dominierten Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren, 

gefolgt von Influenza-B-Viren und Rhinoviren. Bei 

Erwachsenen ab 60 Jahren wurden Rhinoviren und 

Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren am häufigsten de-

tektiert (s. Tab. 1A).

SARI

In insgesamt 767 der 1.498 eingesandten Proben 

(51 %) wurden respiratorische Viren identifiziert. Es 

lagen 75 Doppel- und neun Dreifachinfektionen vor 

(10 % sowie 1 % aller Proben mit Erregernachwei-

sen), an denen in den meisten Fällen Rhinoviren 

bzw. RSV in Kombination mit anderen Viren des 

untersuchten Erregerpanels beteiligt waren. Die 

meisten Doppel- und Dreifachinfektionen wurden 

mit 41 Doppel- und fünf Dreifachinfektionen bei 

den 0- bis 1-Jährigen nachgewiesen. 

Bei Kindern wurden insgesamt deutlich häufiger 

 virale Atemwegserreger nachgewiesen als bei Er-

wachsenen. Bei unter 2-Jährigen waren in rund drei 

Viertel aller untersuchter Proben Atemwegsviren 

nachweisbar, bei Personen ab 15 Jahren in weniger 

als der Hälfte (s. Tab. 1B).

Abb. 1 | Anteil der Nachweise für Influenza-A- und -B-Viren, humane Coronaviren (hCoV), Severe Acute Respiratory Syndrome 
Coronavirus Type 2 (SARS-CoV-2), Respiratorische Synzytialviren (RSV), humane Metapneumoviren (hMPV), Parainfluenzaviren 
(PIV), Adeno- und Rhinoviren sowie Influenza-C-Viren (Positivenrate; rechte y-Achse) an allen im Rahmen der virologischen 
ARE-Surveillance (A) und der virologischen SARI-Surveillance (B) eingesandten Proben (linke y-Achse, graue Balken) von 
Kalenderwoche (KW) 40/2024 bis KW 20/2025.
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A

Altersgruppe (Jahre) 0 – 1 2 – 4 5 – 14 15 – 34 35 – 59 60+ Gesamt

Anzahl eingesandter Proben 702 696 1.297 893 1.135 572 5.344*

Probenanzahl mit Virusnachweis (Positivenrate in %)

Gesamt 573 (82 %) 564 (81 %) 872 (67 %) 547 (61 %) 733 (65 %) 340 (59 %) 3.662 (69 %)

Influenzaviren

 A (nicht subtypisiert) 1 (0,1 %) 1 (0,1 %) 0 (0 %) 4 (0,5 %) 5 (0,4 %) 2 (0,4 %) 13 (0,2 %)

 A (H3N2) 9 (1 %) 29 (4 %) 41 (3 %) 31 (3 %) 35 (3 %) 11 (2 %) 156 (3 %)

 A (H1N1)pdm09 54 (8 %) 89 (13 %) 145 (11 %) 84 (9 %) 187 (16 %) 73 (13 %) 638 (12 %)

 B 38 (5 %) 102 (15 %) 333 (26 %) 148 (17 %) 135 (12 %) 12 (2 %) 771 (14 %)

SARS-CoV-2 27 (4 %) 10 (1 %) 25 (2 %) 46 (5 %) 89 (8 %) 50 (9 %) 249 (5 %)

RSV 100 (14 %) 87 (13 %) 36 (3 %) 15 (2 %) 31 (3 %) 31 (5 %) 303 (6 %)

hMPV 74 (11 %) 64 (9 %) 74 (6 %) 34 (4 %) 57 (5 %) 34 (6 %) 345 (6 %)

PIV (1-4) 59 (8 %) 55 (8 %) 57 (4 %) 5 (0,6 %) 18 (2 %) 15 (3 %) 210 (4 %)

Rhinoviren 217 (31 %) 150 (22 %) 169 (13 %) 144 (16 %) 122 (11 %) 86 (15 %) 901 (17 %)

hCoV 64 (9 %) 56 (8 %) 76 (6 %) 54 (6 %) 101 (9 %) 39 (7 %) 396 (7 %)

Adenoviren 87 (12 %) 67 (10 %) 50 (4 %) 19 (2 %) 5 (0,4 %) 4 (0,7 %) 236 (4 %)

Influenza-C-Viren 4 (0,6 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 1 (0,1 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 5 (0,1 %)

B

Altersgruppe (Jahre) 0 – 1 2 – 4 5 – 14 15 – 34 35 – 59 60 – 79 80+ Gesamt

Anzahl eingesandter Proben 275 132 135 83 173 434 255 1.498**

Probenanzahl mit Virusnachweis (Positivenrate in %)

Gesamt 218 (79 %) 94 (71 %) 71 (53 %) 35 (42 %) 64 (37 %) 162 (37 %) 118 (46 %) 762 (51 %)

Influenzaviren

 A (nicht subtypisiert) 1 (0,4 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 1 (0,6 %) 1 (0,2 %) 1 (0,4 %) 4 (0,3 %)

 A (H3N2) 2 (0,7 %) 3 (2 %) 2 (2 %) 3 (4 %) 2 (1 %) 6 (1 %) 2 (0,8 %) 20 (1 %)

 A (H1N1)pdm09 20 (7 %) 9 (7 %) 7 (5 %) 4 (5 %) 23 (13 %) 39 (9 %) 28 (11 %) 130 (9 %)

 B 17 (6 %) 5 (4 %) 16 (12 %) 8 (10 %) 3 (2 %) 1 (0,2 %) 5 (2 %) 55 (4 %)

SARS-CoV-2 12 (4 %) 1 (0,7 %) 1 (0,7 %) 2 (2 %) 8 (5 %) 37 (9 %) 41 (16 %) 102 (7 %)

RSV 62 (23 %) 17 (13 %) 5 (4 %) 2 (2 %) 3 (2 %) 14 (3 %) 13 (5 %) 116 (8 %)

hMPV 21 (8 %) 15 (11 %) 4 (3 %) 4 (5 %) 6 (3 %) 12 (3 %) 12 (5 %) 74 (5 %)

PIV (1-4) 17 (6 %) 7 (5 %) 3 (2 %) 1 (1 %) 0 (0 %) 9 (2 %) 2 (0,8 %) 39 (3 %)

Rhinoviren 69 (25 %) 38 (29 %) 37 (27 %) 10 (12 %) 11 (6 %) 24 (6 %) 12 (5 %) 201 (14 %)

hCoV 21 (8 %) 5 (4 %) 1 (0,7 %) 1 (1 %) 7 (4 %) 23 (5 %) 7 (3 %) 65 (4 %)

Adenoviren 26 (9 %) 10 (8 %) 2 (1 %) 1 (1 %) 3 (2 %) 3 (0,7 %) 2 (0,8 %) 47 (3 %)

Influenza-C-Viren 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 0 (0 %)

Tab. 1 | Anzahl eingesandter Proben und Positivenraten der untersuchten viralen Atemwegserreger in der virologischen ARE- 
Surveillance (A) und in der virologischen SARI-Surveillance (B) gesamt und pro Altersgruppe für den Zeitraum von KW 40/2024 
bis KW 20/2025.

* n = 49 ohne Altersangabe; ** n = 11 ohne Altersangabe; SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus Type 2;  
RSV = Respiratorische Synzytialviren, hMPV = humane Metapneumoviren; PIV = Parainfluenzaviren; hCoV = humane Coronaviren

33Epidemiologisches Bulletin 35 | 2025 28. August 2025 

Bei Säuglingen (0 – 1 Jahr) dominierten RSV und 

Rhinoviren. In der Altersgruppe der 2- bis 4-Jähri-

gen wurden neben RSV und Rhinoviren auch 

hMPV häufiger detektiert. Bei SARI-Patientinnen 

und -Patienten im Alter von 5 bis 34 Jahren wurden 

am häufigsten Rhinoviren nachgewiesen, gefolgt 

von Influenza-B-Viren. In der Altersgruppe der 35- 

bis 59-Jährigen dominierten Influenza-A(H1N1)

pdm09-Viren, gefolgt von SARS-CoV-2 und Rhino-

viren. Bei Erwachsenen zwischen 60 und 79 Jahren 

wurden Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren und SARS-

CoV-2 ähnlich häufig detektiert. In der Altersgruppe 

ab 80 Jahren war SARS-CoV-2 der am häufigsten 

nachgewiesene Erreger, gefolgt von Influenza-

A(H1N1)pdm09-Viren (s. Tab. 1B).
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Häufigkeit und saisonales Auftreten  

verschiedener Atemwegsviren 

ARE

In der Saison 2024/25 wurden in 1.554 eingesandten 

Proben (29 %) Influenzaviren detektiert. Die ersten 

Nachweise traten in KW 41/2024 auf, der Höhe-

punkt lag in KW 7/2025 mit einer PR von 60 %. Bei 

Schulkindern fiel der Anteil in dieser KW mit 76 % 

deutlich höher aus. Der letzte Influenzavirusnach-

weis im Beobachtungszeitraum wurde in KW 20/ 

2025 verzeichnet (s. Abb. 1A). 

249 Proben (5 %) wurden im Untersuchungszeit-

raum (KW 40/2024 bis KW 20/2025) positiv auf 

SARS-CoV-2 getestet. Die höchste Nachweisrate gab 

es in KW 43/2024 (22 %) (s. Abb. 1A). Am häufigsten 

wurde SARS-CoV-2 bei Personen ab 60 Jahren fest-

gestellt (9 %) (s. Tab. 1A).

RSV wurde in 6 % aller untersuchten Proben 

(n = 303) nachgewiesen. Die ersten RSV-Nachweise 

erfolgten in KW 45/2024. Die PR für RSV erreichte 

in KW 15/2025 ihren höchsten Wert mit 16 %. Der 

letzte RSV-Nachweis im Beobachtungszeitraum 

wurde in KW 20/2025 verzeichnet (s. Abb. 1A). 

 Besonders betroffen waren die jüngste Altersgruppe 

(0 – 1 Jahre, 14 %), aber auch die 2- bis 4-Jährigen 

(13 %) (s. Tab. 1A).

HMPV konnte in 345 Proben (6 %) festgestellt wer-

den, mit einem Maximum der PR in KW 14/2025 

(14 %) (s. Abb. 1A). Am häufigsten traten hMPV- 

Infektionen bei Kindern unter 5 Jahren auf (11 % bei 

den 0- bis 1-Jährigen, 9 % bei den 2- bis 4-Jährigen) 

(s. Tab. 1A). 

210 Proben (4 %) waren positiv für PIV. Der Höhe-

punkt der PIV-PR im Beobachtungszeitraum wurde 

in KW 20/2025 beobachtet (11 %) (s. Abb. 1A). Bei 

den beiden jüngsten Altersgruppen (0 bis 1 Jahre,  

2 bis 4 Jahre) wurde PIV am häufigsten detektiert 

(jeweils 8 %) (s. Tab. 1A).

Rhinoviren waren mit 17 % PR (n = 901) die zweit-

häufigsten nachgewiesenen respiratorischen Viren. 

Die höchsten Werte der Rhinovirus-PR wurden zum 

Anfang bzw. Ende der Wintersaison in KW 41/2024 

und KW 20/2025 erreicht (30 % und 41 %) (s. 

Abb. 1A). Rhinoviren wurden in allen Altersgruppen 

detektiert, besonders bei Kindern unter zwei Jahren 

(31 %) (s. Tab. 1A).

396 der 5.344 untersuchten Proben (7 %) wurden 

positiv auf hCoV getestet. Die hCoV-PR war in 

KW 52/2024 am höchsten (16 %) (s. Abb. 1A). Vor-

wiegend wurden hCoV bei Kindern im Alter von  

0 bis 1 Jahre sowie bei Erwachsenen zwischen  

35 und 59 Jahren detektiert (jeweils 9 %) (s. Tab. 1A). 

Adenoviren wurden in 236 Proben (4 %) nachgewie-

sen, mit einem Höhepunkt der Adenoviren-PR in 

KW 52/2024 (9 %) (s. Abb. 1A). Die Nachweisrate 

war bei den 0- bis 1-Jährigen am höchsten (12 %) (s. 

Tab. 1A).

Influenza-C-Virusnachweise gab es kaum (0,1 %, 

n = 5), vorrangig in der jüngsten Altersgruppe (0 bis 

1 Jahr) (s. Tab. 1A). 

SARI

In 207 der 1.498 eingesandten Proben (14 %) wur-

den Influenzaviren nachgewiesen. In KW 40/2024 

gab es die ersten Influenzavirusnachweise. Der 

 Höhepunkt der Influenzavirus-PR wurde in 

KW 5/2025 mit 36 % erreicht. Der letzte Influenza-

virusnachweis wurde in KW 15/2025 verzeichnet (s. 

Abb. 1B). 

SARS-CoV-2 wurden mit einer PR von 7 % (n = 103) 

seltener als Influenzaviren detektiert. Das saisonale 

Maximum der PR von SARS-CoV-2 lag in KW 44/ 

2024 bei 35 % (s. Abb. 1B). Am stärksten betroffen 

war die Altersgruppe der ab 80-jährigen (s. Tab. 1B).

116 der 1.498 untersuchten Proben (8 %) waren posi-

tiv für RSV. Die PR für RSV hatte ihren Gipfel in 

KW 9/2025 mit 17 %. Der letzte RSV-Nachweis im 

Beobachtungszeitraum erfolgte in KW 16/2025  

(s. Abb. 1B). RSV war in der jüngsten Altersgruppe 

(0 bis 1 Jahr) am häufigsten (s. Tab. 1B).

HMPV wurden in 74 Proben (5 %) identifiziert, mit 

der höchsten PR in KW 11/2025 (14 %, s. Abb. 1B). 

Die hMPV-Nachweise konzentrierten sich auf Kin-

der unter 5 Jahre (8 % bei den 0- bis 1-Jährigen, 11 % 

bei den 2- bis 4-Jährigen) (s. Tab. 1B). 
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Rhinoviren waren mit einer PR von 14 % (n = 204) 

ähnlich häufig wie Influenzaviren. Ihre PR war je-

weils zum Saisonanfang und -ende in KW 47/2024 

(25 %) und KW 16/2025 (27 %) am höchsten (s. 

Abb. 1A). Rhinovirusnachweise verteilten sich auf 

alle Altersgruppen, waren jedoch am häufigsten bei 

Kindern unter 5 Jahren (29 %) (s. Tab. 1B).

HCoV wurde in 65 der 1.498 Proben (4 %) festge-

stellt. Die höchste hCoV-PR lag in KW 19/2025 bei 

14 % (s. Abb. 1B). Vorwiegend betroffen waren Kin-

der im Alter von 0 bis 1 Jahren (8 %, s. Tab. 1B). 

Adenoviren wurden mit einer PR von 3 % (n = 47) 

seltener nachgewiesen. Der Höhepunkt der Adeno-

viren-PR trat in KW 42/2024 mit 10 % auf (s. 

Abb. 1B). Die Altersgruppe der unter 5-Jährigen wur-

de am häufigsten positiv auf Adenoviren getestet 

(9 % bei den 0- bis 1-Jährigen, 8 % bei den 2- bis 

4-Jährigen) (s. Tab. 1B).

39 der 1.498 Proben (3 %) waren positiv für PIV. Die 

PIV-PR erreichte ihr Maximum in KW 40/2024 

(9 %) (s. Abb. 1B). Am häufigsten traten PIV in der 

Altersgruppe der unter 2-Jährigen auf (6 %) (s. 

Tab. 1A).

Influenza-C-Viren wurden in der virologischen  

SARI-Sentinelsurveillance nicht nachgewiesen. 

Charakteristika der zirkulierenden Influenza-

subtypen

ARE 

Von den insgesamt 1.578 nachgewiesenen Influenza-

viren waren 638 (40 %) Influenza-A(H1N1)pdm09-

Viren, 156 (10 %) Influenza-A(H3N2)-, 13 nicht sub-

typisierte Influenza-A- (1 %) und 771 (49 %) Influ-

enza-B-Viren (s. Tab. 1A). Influenza-A(H1N1)pdm09-

Viren wurden erstmals in KW 41/2024 nach ge wiesen. 

Nach zunächst sporadischem Auftreten stieg die PR 

ab KW 48 deutlich an und erreichte mit 29 % in 

KW 4/2025 ihren Höhepunkt, gefolgt von einem all-

mählichen Rückgang. 

Influenza-B-Viren wurden etwas später, ab KW 45/ 

2024 detektiert und zirkulierten dann gleichzeitig 

mit Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren. Ab KW 51 zeig-

te sich eine kontinuierliche Zunahme der Nachwei-

se von Influenza-B-Viren. Ab KW 6/2025 dominier-

ten Influenza-B-Viren das virologische Geschehen 

mit einem Höhepunkt von 36 % in KW 7/2025. 

Influenza-A(H3N2)-Viren wurden lediglich verein-

zelt zwischen KW 41/2024 und KW 16/2025 nach-

gewiesen (s. Abb. 2A).

Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren wurden vor allem 

in der jüngsten Altersgruppe (0 bis 1 Jahr; 54 % der 

Influenzanachweise) sowie bei Personen ab 35 Jah-

ren (53 bis 75 % der Influenzanachweise) nachge-

wiesen. Influenza-B-Viren dominierten dagegen bei 

Schulkindern (5 bis 14 Jahre; 65 % der Influenza-

nachweise) und jungen Erwachsenen (15 bis 34 

 Jahre; 56 % der Influenzanachweise). Influenza-

A(H3N2)-Viren traten nur vereinzelt auf und waren 

über alle Altersgruppen verteilt (s. Abb. 3A).

SARI

Unter den insgesamt 210 nachgewiesenen Influenza-

viren bei 207 Patientinnen und Patienten waren  

131 (62 %) Influenza-A(H1N1)pdm09-, 20 (10 %) 

-A(H3N2)- und 55 (26 %) Influenza-B-Viren (s. 

Tab. 1B). In vier Fällen konnte kein Influenza-A-Sub-

typ bestimmt werden. Es lagen drei Doppelinfektio-

nen mit Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren und Influ-

enza-B-Viren vor. Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren 

wurden schon zu Beginn des Beobachtungszeit-

raums in KW 40/2024 nachgewiesen. Nach zu-

nächst sporadischem Auftreten stieg die PR ab KW 

51 deutlich an und erreichte mit 26 % in KW 5/2025 

ihren Höhepunkt, gefolgt von einem allmählichen 

Rückgang bis KW 16/2025. 

Influenza-B-Viren wurden ab KW 44/2024 detek-

tiert. Ab KW 3/2025 zeigte sich ein Anstieg der PR, 

die in KW 7/2025 mit 17 % ihren Höhepunkt er-

reichte. Der letzte Nachweis erfolgte in KW 15/2025. 

Insgesamt lag die PR von Influenza-B-Viren dauer-

haft unter der von Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren.

Influenza-A(H3N2)-Viren wurden deutlich seltener 

zwischen KW 48/2024 und KW 15/2025 nachgewie-

sen (s. Abb. 2B).

In den Altersgruppen bis einschließlich 4 Jahre ent-

fielen etwa 50 % der Influenzanachweise auf Influ-

enza-A(H1N1)pdm09-Viren und 29 % bis 44 % auf 
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Abb. 2 | Anzahl eingesandter Proben und Anteile der Nachweise von Influenza-A(H1N1)pdm09-, -A(H3N2)- und -B-Viren  
an allen im Rahmen der virologischen ARE-Surveillance (A) und der virologischen SARI-Surveillance (B) eingesandten Proben 
(linke y-Achse, graue Balken) von Kalenderwoche (KW) 40/2024 bis KW 20/2025. .
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Influenza-B-Viren. In den mittleren Altersgruppen 

von 5 bis 34 Jahren wurden vermehrt Influenza-B-

Viren nachgewiesen (53 % bis 67 % der Influenza-

nachweise). In den höheren Altersgruppen ab  

35 Jahren dominierten Influenza-A(H1N1)pdm09-

Viren mit etwa 80 % der Influenzanachweise. Influ-

enza-A(H3N2)-Viren machten in allen Altersgrup-

pen den geringsten Anteil der nachgewiesenen In-

fluenzaviren aus. Die häufigsten Nachweise dieses 

Subtyps lagen mit 20 % in der Altersgruppe der 15- 

bis 34-Jährigen vor (s. Abb. 3B).

Diskussion
Auch in der Saison 2024/25 lieferten sowohl die  

virologische ARE- als auch die SARI-Surveillance er-

neut umfassende Daten zum Erregerspektrum aku-

ter Atemwegserkrankungen im ambulanten und 

stationären Bereich. Analog zu den Vorjahren wur-

den im Rahmen der ARE-Surveillance vorrangig 

Proben von Kindern unter fünf Jahren, Schulkin-

dern (5 bis 14 Jahre) und Erwachsenen im Alter von 

35 bis 59 Jahren eingesandt. In der SARI-Surveil-

lance waren hingegen insbesondere Kinder unter 

zwei Jahren sowie ältere Erwachsene (ab 60 Jahre) 

vertreten. Der Altersdurchschnitt der ARE-Patien-

tinnen und -Patienten lag mit 24 Jahren deutlich 

unter dem der SARI-Patientinnen und -Patienten 

(43 Jahre), was dem generellen Trend der Altersver-

teilung von ambulant behandelten bzw. hospitali-

sierten Personen entspricht.5

In der virologischen ARE-Surveillance wurden ins-

gesamt häufiger respiratorische Erreger nachgewie-

sen als in der SARI-Surveillance (69 % vs. 51 %). Un-

abhängig vom Surveillancesystem war die Nach-
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weisrate viraler Atemwegserreger bei Kindern deut-

lich höher als bei Erwachsenen, was mit den Ergeb-

nissen von GrippeWeb-Plus übereinstimmt (s. Arti-

kel zu Ergebnissen aus GrippeWeb-Plus in dieser 

Ausgabe). Die Erregerspektren der einzelnen Alters-

gruppen ähnelten sich jedoch weitgehend im ambu-

lanten und stationären Bereich. Auch beim saisona-

len Verlauf der Erregerwellen zeigte sich eine weit-

gehende Übereinstimmung zwischen den beiden 

Surveillancesystemen.

Die Grippewelle erstreckte sich über insgesamt  

16 Wochen und war damit ähnlich lang wie in der 

Vorsaison (15 Wochen).6 Insgesamt war die Influenza-

saison von einer hohen Krankheitslast geprägt,7–9  

so wurden in der Saison 2024/25 im ambulanten 

Bereich – insbesondere bei Schulkindern mit einer 

Influenzavirus-PR von 40 % – Influenzaviren sehr 

häufig bei ARE-Patientinnen und -Patienten nach-

gewiesen (s. Tab. 1A/B). Auch in der syndromischen 

ARE- und SARI-Surveillance, die ICD-10-Diagnose-

codes nutzen, wurden in der Saison 2024/25 über-

durchschnittlich viele ARE- und SARI-Fälle mit 

 Influenzadiagnose bei Schulkindern erfasst.8,9 In 

der syndromischen SARI-Surveillance erhielten in 

der Saison 2024/25 40 % der SARI-Fälle im Alter 

von 5 bis 14 Jahren eine Influenzadiagnose (J10: 

Grippe durch saisonale nachgewiesene Influenza-

viren). Dagegen lag in der virologischen SARI-Sur-

veillance die Influenzavirus-PR unter Schulkindern 

bei nur 19 % und war damit deutlich niedriger als 

sowohl in der syndromischen SARI-Surveillance als 

auch in der virologischen ARE-Surveillance. Anders 

als in den ärztlichen Praxen ist im Krankenhaus der 

Abstand zwischen Symptombeginn und Proben-

entnahme meist länger, sodass zum Zeitpunkt der 

Probenentnahme möglicherweise keine Influenza-

viren mehr nachweisbar waren. Dies könnte eine 

mögliche Erklärung für die niedrigere Influenza-

virus-PR im stationären Bereich im Vergleich zum 

ambulanten Bereich sein. Sowohl im ambulanten 

als auch im stationären Bereich dominierten Influ-

enza-B-Viren in den Altersgruppen der Schulkinder 

(5 bis 14 Jahre) und jungen Erwachsenen (15 bis 34 

Jahre), dagegen wurden Influenza-A(H1N1)pdm09-

Viren insbesondere bei den ab 60-Jährigen detek-

tiert. Während im ambulanten Bereich nach anfäng-

licher Dominanz von Influenza-A(H1N1)pdm09- 

Viren im weiteren Verlauf zunehmend Influenza-B-

Viren nachgewiesen wurden, blieben im stationären 

Bereich Influenza-A(H1N1)pdm09-Viren während 

des gesamten Zeitraums dominant. Im Gegensatz 

dazu zeigten die Daten aus GrippeWeb-Plus einen 

deutlich höheren Anteil von Influenza-A(H1N1)

pdm09- gegenüber Influenza-B-Viren (s. Artikel zu 

Ergebnissen aus GrippeWeb-Plus in dieser Aus-

gabe). Dieser Unterschied lässt sich zum Teil mit 

dem höheren Anteil älterer Personen (ab 60 Jahre) 

Abb. 3 | Prozentuale Verteilung der Nachweise von Influenza-A(H1N1)pdm09-, -A(H3N2)- und -B-Viren an allen Influenzavirus-
nachweisen aus der virologischen ARE-Surveillance (A) und der virologischen SARI-Surveillance (B) nach Altersgruppen von 
Kalenderwoche (KW) 40/2024 bis KW 20/2025.

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

0 bis 1 2 bis 4 5 bis 14 15 bis 34 35 bis 59 60 und älter

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

0 bis 1 2 bis 4 5 bis 14 15 bis 34 35 bis 59 60 bis 79 80 und älter0 – 1 2 – 4 5 – 14 15 – 34 35 – 59 60+

100

90

80

70

60

50

40

30

20

10

0

100

90

80

70

60

50

40

30

20

10

0

0 – 1 2 – 4 5 – 14 15 – 34 35 – 59 60 – 79 80+

Prozentualer Anteil der Influenza-Subtypen (in %)

Altersgruppe in JahrenA(H1N1)pdm09 A(H3N2) BA(H1N1)pdm09 BA(H3N2)

A B



38Epidemiologisches Bulletin 35 | 2025 28. August 2025 

im stationären Bereich erklären, die in beiden Sys-

temen hauptsächlich mit Influenza-A(H1N1)pdm09-

Viren infiziert waren. Allerdings zeigte sich auch in 

den jüngeren Altersgruppen, insbesondere bei den 

2- bis 4- Jährigen sowie den 35- bis 59-Jährigen, im 

stationären Bereich ein höherer Anteil von Influ-

enza-A(H1N1)pdm09-Erkrankungen an allen Influ-

enzaerkrankungen. Dies könnte darauf hindeuten, 

dass Infektionen mit Influenza-A(H1N1)pdm09- 

Viren insgesamt häufiger mit schweren Verläufen 

assoziiert sind als solche mit Influenza-B-Viren, wie 

bereits in einem Artikel von Caini et al. diskutiert 

wurde.10

Beide Surveillancesysteme zeigten, dass SARS-

CoV-2 vor allem zu Beginn der Saison zirkulierte 

und insbesondere in den beiden ältesten Alters-

gruppen (60 bis 70 Jahre, ≥ 80 Jahre) detektiert 

wurde. Auffällig war, dass die PR in diesen Alters-

gruppen im stationären Bereich deutlich höher lag 

als im ambulanten Bereich, was auf eine höhere kli-

nische Relevanz und damit auf ein erhöhtes Hospi-

talisierungsrisiko hinweist. Besonders deutlich wur-

de dies zu Saisonbeginn bei Personen ab 80 Jahren, 

die verstärkt stationär behandelt wurden. In den 

 anderen Altersgruppen wurden SARS-CoV-2-Nach-

weise hingegen nur vereinzelt festgestellt. Diese 

 Beobachtungen stimmen mit dem bekannten Alters-

muster überein: Kinder zeigen meist milde oder 

asymptomatische Krankheitsverläufe, während älte-

re Menschen aufgrund altersbedingter Veränderun-

gen des Immunsystems und häufigerer Vorerkran-

kungen ein deutlich höheres Risiko für schwere 

Verläufe haben.11,12 Seit der Zirkulation der Omikron- 

Variante werden jedoch auch Kinder häufiger hospi-

talisiert, insbesondere Säuglinge sowie Kinder mit 

Komorbiditäten.13,14

Die RSV-Welle setzte kurz nach dem Beginn der 

Grippewelle ein und dauerte 13 Wochen. Während 

die Länge der RSV-Saison 2024/25 dem für Deutsch-

land ermittelten Median (15 Wochen, Spanne: 13 – 18) 

entsprach,15 scheint die in der Saison 2024/25 erst-

malig eingeführte RSV-Prophylaxe bei Kindern un-

ter einem Jahr im Vergleich zur Vorsaison zu einer 

Reduktion der RSV-PR im stationären Bereich ge-

führt zu haben (Saison 2024/25: 23 %, Saison 2023/ 

24: 31 %). Ein vergleichbarer Rückgang zeigte sich 

auch in der syndromischen SARI-Surveillance, in 

der ein deutlich geringerer Anteil vergebener RSV-

Diagnosen unter den SARI-Fällen beobachtet 

 wurde.9 RSV wurden vorrangig bei Kindern unter  

5 Jahren nachgewiesen. Allerdings lag im statio-

nären Bereich die PR von RSV bei den 0- bis 1-Jäh-

rigen deutlich höher als im ambulanten Bereich. 

Dies weist auf eine größere klinische Relevanz für 

schwerere Krankheitsverläufe und damit auf ein 

 erhöhtes Hospitalisierungsrisiko in der jüngsten 

 Altersgruppe hin. 

Beide Surveillancesysteme zeigten, dass Rhinoviren 

vor allem zu Beginn der Saison zirkulierten und 

auch nach dem Abklingen der RSV- und Grippe-

welle vermehrt nachgewiesen wurden. Rhinoviren 

traten in allen Altersgruppen auf. Im stationären 

Bereich stellten sie bei den 0- bis 14-Jährigen insge-

samt die am häufigsten identifizierten Erreger dar. 

Ihr häufiges Vorkommen auch im ambulanten Be-

reich über alle Altersgruppen hinweg, besonders bei 

Kindern unter zwei Jahren, verdeutlicht die weite 

Verbreitung in der Bevölkerung. Dies wird durch 

die Ergebnisse von GrippeWeb-Plus bestätigt (s. Ar-

tikel zu Ergebnissen aus GrippeWeb-Plus in dieser 

Ausgabe). Obwohl Rhinoviren oft mit eher milden 

Verläufen assoziiert werden, können sie auch tiefe 

Atemwegsinfektionen verursachen und somit bei 

Kindern und Erwachsenen schwere Krankheitsver-

läufe auslösen.16,17 

Neben diesen Beobachtungen zum saisonalen Auf-

treten der Erreger sowie zur Verteilung der Erreger-

spektren in den Altersgruppen im ambulanten und 

stationären Bereich traten auch systembedingte 

 Unterschiede zwischen den beiden Surveillance-

systemen zutage. Aufgrund der deutlich geringeren 

Probenzahl in der virologischen SARI-Surveillance 

im Vergleich zum ambulanten Bereich ist aller-

dings auch von einer größeren Schwankungsbreite 

der PR auszugehen. Diese zeigte sich insbesondere 

durch größere Schwankungen pro Woche während 

der Grippewelle, wohingegen die Influenzavirus-PR 

der virologischen ARE-Surveillance im Zeitraum 

zwischen KW 51/2024 und KW 14/2025 relativ stabil 

blieben. Trotzdem stellt die virologische SARI-Sur-

veillance eine bedeutende Ergänzung der ARE-Sur-

veillance dar, da sie insbesondere während ferien-

bedingter Schließungen vieler ärztlicher Praxen 

eine stabilere Zahl von Einsendungen aufweist und 
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damit ein kontinuierliches Abbild der Zirkulation 

respiratorischer Viren ermöglicht. Dabei ist jedoch 

zu berücksichtigen, dass in beiden Surveillancesys-

temen ausschließlich auf virale Erreger getestet 

wurde, bakterielle Infektionserreger konnten daher 

nicht erfasst werden. Zudem erfolgte die Proben-

entnahme ausschließlich aus den oberen Atem-

wegen, wodurch primär in den unteren Atemwegen 

vorkommende Erreger möglicherweise unentdeckt 

blieben.

Auch auf europäischer Ebene war ein vergleich-

bares Muster zu beobachten, mit einer insgesamt 

stärkeren Grippewelle als im Vorjahr. Wie in Deutsch-

land dominierten Influenza-A(H1N1)pdm09- und 

Influenza-B-Viren, wobei regional unterschiedliche 

Subtypverteilungen auffielen. So wurde in einigen 

Ländern, insbesondere in Teilen Südeuropas, eine 

höhere Aktivität von Influenza-A(H3N2)-Viren re-

gistriert.18 Wie in Deutschland wurde auch in ande-

ren europäischen Ländern eine im Vergleich zu den 

Vorsaisons weniger ausgeprägte und teils kürzere 

RSV-Welle beobachtet.18 Im Sommer 2024 und zu 

Beginn der Saison ab KW 40/2024 zirkulierten 

noch vermehrt SARS-CoV-2, insbesondere in den 

älteren Bevölkerungsgruppen. In den meisten Län-

dern blieb die SARS-CoV-2-Aktivität jedoch insge-

samt auf niedrigem Niveau.18 Diese Beobachtungen 

unterstreichen die Bedeutung einer ganzjährigen 

nationalen virologischen Surveillance, um saisonale 

und regionale Unterschiede im zirkulierenden Er-

regerspektrum frühzeitig auch außerhalb der 

Herbst- und Winterzeit zu erkennen und ggf. ent-

sprechende gesundheitspolitische Maßnahmen ab-

leiten zu können. 

Fazit und Ausblick
Eine ganzjährige virologische ARE- und SARI-Sur-

veillance ist entscheidend, um die saisonale Dyna-

mik respiratorischer Erreger frühzeitig zu erfassen 

und gezielt Präventionsmaßnahmen einzuleiten. 

Die Daten beider Surveillancesysteme liefern wert-

volle Einblicke in Altersverteilungen und Erreger-

spektren, die für die klinische Versorgung und 

 Public-Health-Strategien von großer Bedeutung 

sind. Darüber hinaus ermöglichen sie eine weitere 

Surveillance-begleitende Forschung, wie beispiels-

weise die Berechnung der klinischen Wirksamkeit 

von Influenza- und COVID-19-Impfungen,19,20 Un-

tersuchungen von Erregerisolaten in Bezug auf ihre 

Impfstoffpassgenauigkeit, ihre Empfindlichkeit ge-

genüber antiviralen Substanzen oder der geneti-

schen Analyse zirkulierender Sublinien und beson-

derer Varianten im Rahmen der integrierten geno-

mischen Surveillance (IGS).
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Aktuelle Statistik meldepflichtiger Infektionskrankheiten
34. Woche 2025 (Datenstand: 27. August 2025)

Ausgewählte gastrointestinale Infektionen

 

Campylobacter- 
Enteritis

Salmonellose EHEC-Enteritis
Norovirus- 

Gastroenteritis
Rotavirus- 

Gastroenteritis

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34.

Baden- 
Württemberg

54 2.541 2.731 25 671 785 9 255 182 26 4.838 3.342 11 1.783 1.157

Bayern 134 4.061 4.075 38 1.037 1.009 10 357 211 35 7.311 7.734 20 3.423 1.944

Berlin 33 1.314 1.127 6 221 376 7 162 89 11 2.384 3.116 6 1.477 1.010

Brandenburg 38 1.113 996 7 182 275 0 110 74 11 2.711 3.296 6 2.191 1.162

Bremen 7 245 220 2 27 46 1 36 12 3 385 256 2 148 80

Hamburg 10 729 677 0 110 140 4 105 36 5 1.330 1.537 2 738 554

Hessen 76 2.088 2.098 25 500 511 14 331 193 33 3.977 2.712 13 1.752 1.107

Mecklenburg- 
Vorpommern

33 841 769 4 127 181 5 134 76 16 1.782 1.709 4 1.301 497

Niedersachsen 75 2.538 2.769 14 475 718 20 519 419 28 5.206 4.485 11 3.682 1.210

Nordrhein- 
Westfalen

260 7.276 7.068 48 1.117 1.402 30 799 677 69 13.269 11.546 34 5.471 3.157

Rheinland- Pfalz 85 1.893 1.828 9 359 373 11 171 141 29 3.557 2.551 19 1.850 765

Saarland 12 525 444 3 79 79 4 57 12 4 862 574 7 758 212

Sachsen 162 2.291 2.264 21 388 475 9 192 187 48 5.487 5.783 27 2.585 1.743

Sachsen- Anhalt 46 974 849 8 228 308 6 102 107 27 2.972 3.177 6 2.033 614

Schleswig- 
Holstein

32 976 930 3 139 162 9 167 108 10 1.717 1.817 8 758 477

Thüringen 52 994 1.013 12 384 521 10 131 63 29 2.820 2.961 30 1.769 1.398

Deutschland 1.109 30.399 29.858 225 6.044 7.361 149 3.628 2.587 384 60.608 56.596 206 31.719 17.087

Ausgewählte Virushepatitiden und respiratorisch übertragene Krankheiten

 

Hepatitis A Hepatitis B Hepatitis C Tuberkulose Influenza

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34.

Baden- 
Württemberg

1 79 54 25 1.379 1.754 8 712 809 7 365 413 11 33.326 23.837

Bayern 2 109 66 36 2.173 2.723 23 967 1.086 9 365 434 15 71.805 45.514

Berlin 1 38 38 18 932 936 8 345 346 6 204 214 1 15.414 5.752

Brandenburg 0 25 27 1 187 286 0 108 118 4 64 84 3 18.140 6.999

Bremen 1 8 6 2 193 215 0 60 128 2 50 44 0 1.189 786

Hamburg 0 23 24 9 874 933 5 175 247 2 116 144 8 9.905 4.007

Hessen 6 63 55 16 817 1.230 17 381 469 10 300 351 12 20.800 11.679

Mecklenburg- 
Vorpommern

1 13 9 0 91 169 1 62 99 0 35 44 3 13.278 6.531

Niedersachsen 5 78 50 34 1.179 1.360 11 492 561 7 188 192 4 28.476 12.416

Nordrhein- 
Westfalen

3 128 149 63 2.760 3.355 30 1.266 1.598 11 581 614 13 63.742 28.781

Rheinland- Pfalz 2 34 25 19 677 990 11 241 269 5 135 125 7 16.825 10.195

Saarland 0 10 10 4 159 234 1 101 131 1 30 40 0 3.209 1.581

Sachsen 1 33 24 8 256 317 4 142 176 3 96 111 3 43.128 20.378

Sachsen- Anhalt 0 10 14 5 247 249 2 85 102 0 53 59 1 26.011 12.081

Schleswig- 
Holstein

0 16 19 2 348 470 5 206 281 0 57 81 4 10.635 4.370

Thüringen 1 19 16 2 126 154 4 84 89 1 54 59 1 17.776 8.348

Deutschland 24 686 586 244 12.398 15.375 130 5.427 6.509 68 2.693 3.009 86 393.659 203.255
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Ausgewählte impfpräventable Krankheiten

 

Masern Mumps Röteln Keuchhusten Windpocken

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34.

Baden- 
Württemberg

1 19 23 1 14 29 0 0 1 12 577 3.130 29 2.306 2.152

Bayern 0 42 60 0 46 54 0 0 4 17 894 3.232 43 4.193 2.999

Berlin 0 12 90 0 11 15 0 0 1 1 145 515 7 754 815

Brandenburg 0 4 4 0 9 4 0 0 1 4 213 923 3 484 396

Bremen 0 1 2 0 2 5 0 0 0 0 19 50 9 103 121

Hamburg 0 3 15 1 6 13 0 0 1 0 101 272 5 515 324

Hessen 0 19 27 0 19 22 0 1 0 1 298 578 18 626 636

Mecklenburg- 
Vorpommern

0 1 0 0 0 0 0 0 0 5 130 123 3 171 161

Niedersachsen 0 16 36 2 25 20 0 0 0 5 298 793 23 919 817

Nordrhein- 
Westfalen

0 42 144 3 74 82 0 1 1 5 699 2.435 41 2.640 2.300

Rheinland- Pfalz 0 10 7 0 12 18 0 0 1 6 259 578 11 570 402

Saarland 0 1 9 0 1 1 0 0 0 2 114 177 1 89 81

Sachsen 0 11 15 0 13 7 0 0 0 18 496 1.017 21 1.396 1.448

Sachsen- Anhalt 0 3 1 0 1 3 0 0 0 11 503 494 6 144 152

Schleswig- 
Holstein

0 0 3 1 6 13 0 0 0 4 102 336 4 383 328

Thüringen 0 1 6 1 3 6 0 0 0 7 436 777 9 272 252

Deutschland 1 185 442 9 242 292 0 2 10 98 5.284 15.430 233 15.565 13.384

Erreger mit Antibiotikaresistenz und Clostridioides-difficile-Erkrankung und COVID -19

 

Acinetobacter1 Enterobacterales1 Clostridioides 
difficile2 MRSA3 COVID-194

2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024 2025 2024

34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34. 34. 1.– 34. 1.– 34.

Baden-  
Württemberg

2 60 66 31 798 712 3 68 74 3 72 67 111 3.919 11.302

Bayern 3 68 76 24 807 875 1 181 148 1 88 82 193 6.564 20.705

Berlin 1 45 76 13 480 437 0 33 37 1 37 54 78 2.439 3.960

Brandenburg 1 6 14 1 127 139 2 71 59 1 23 20 70 1.659 2.415

Bremen 0 3 1 1 19 24 0 11 4 0 0 3 11 223 700

Hamburg 1 16 15 6 293 262 3 29 23 2 38 27 34 1.258 2.855

Hessen 5 43 44 20 721 768 0 69 75 1 65 80 119 3.010 8.379

Mecklenburg-  
Vorpommern

0 6 8 1 76 119 0 36 16 0 16 11 20 1.281 2.550

Niedersachsen 2 27 45 21 518 537 6 119 132 0 73 70 123 2.870 9.247

Nordrhein-  
Westfalen

3 121 97 41 1.642 1.362 10 443 411 1 191 215 238 8.446 25.529

Rheinland- Pfalz 0 13 13 17 322 260 2 72 51 1 26 16 90 2.040 5.489

Saarland 0 7 3 1 44 34 0 18 9 0 6 14 22 614 1.423

Sachsen 0 9 14 2 211 179 7 226 186 2 39 48 117 3.331 6.150

Sachsen- Anhalt 0 6 7 4 127 136 0 53 57 1 31 32 68 1.732 3.603

Schleswig- Holstein 3 20 17 2 158 162 2 35 33 0 16 19 48 1.666 3.987

Thüringen 1 9 9 3 116 77 1 32 42 1 24 28 39 1.050 2.492

Deutschland 22 459 505 188 6.459 6.083 37 1.496 1.357 15 745 786 1.381 42.102 110.786

1 Infektion und Kolonisation
 (bei Nachweis einer Carbapenemase-Determinante oder verminderter Empfindlichkeit gegenüber Carbapenemen nach jeweils geltender Falldefinition,  
 s. www.rki.de/falldefinitionen)
2  Clostridioides-difficile-Erkankung, schwere Verlaufsform
3  Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus, invasive Infektion
4  Coronavirus-Krankheit-2019 (SARS-CoV-2)
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Weitere ausgewählte meldepflichtige Infektionskrankheiten

Krankheit
2025 2024

34. 1.– 34. 1.– 34.

Adenovirus-Konjunktivitis 0 199 238

Bornavirus-Erkrankung 0 2 3

Botulismus 0 4 8

Brucellose 0 25 41

Candida auris, invasive Infektion 0 8 13

Chikungunyavirus-Erkrankung 2 111 28

Creutzfeldt-Jakob-Krankheit 0 75 87

Denguefieber 6 622 1.322

Diphtherie 0 28 37

Frühsommer-Meningoenzephalitis (FSME) 16 493 496

Giardiasis 58 1.860 1.802

Haemophilus influenzae, invasive Infektion 20 1.125 1.207

Hantavirus-Erkrankung 4 195 328

Hepatitis D 0 8 86

Hepatitis E 65 3.551 3.184

Hämolytisch-urämisches Syndrom (HUS) 3 55 34

Kryptosporidiose 90 1.443 1.581

Legionellose 54 1.391 1.374

Lepra 0 0 1

Leptospirose 0 103 189

Listeriose 17 420 442

Malaria 31 569 562

Meningokokken, invasive Infektion 0 227 244

Mpox 10 385 97

Nicht-Cholera-Vibrionen-Erkrankung 0 3 5

Ornithose 0 7 30

Paratyphus 1 16 31

Pneumokokken, invasive Infektion 75 7.821 5.873

Q-Fieber 0 63 60

RSV-Infektion (Respiratorisches Synzytial-Virus) 25 65.315 42.404

Shigellose 66 1.590 1.177

Trichinellose 0 2 2

Tularämie 0 87 108

Typhus abdominalis 0 50 46

West-Nil-Fieber* 0 4 9

Yersiniose 45 2.530 2.161

Zikavirus-Erkrankung 0 13 27

In der wöchentlich veröffentlichten aktuellen Statistik werden die gemäß IfSG an das RKI übermittelten Daten zu meldepflichtigen Infektionskrankheiten 
veröffentlicht. Es werden nur Fälle dargestellt, die in der ausgewiesenen Meldewoche im Gesundheitsamt eingegangen sind, dem RKI bis zum angegebenen 
Datenstand übermittelt wurden und die Referenzdefinition erfüllen (s. www.rki.de/falldefinitionen).

* reiseassoziierte und autochthone WNV-Fälle
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