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Abstract

Overvagning af fugleinfluenza, aviaer influenza (Al), pa EU niveau gar tilbage til 2002, og Danmark er
underlagt EU kommissionens bestemmelser for udformning af overvagningen, der har skiftet gennem arene
i takt med indhgstede erfaringer.

| 2016 blev der udfgrt passiv overvagning af dgde vilde fugle, der blev fundet i naturen. Der blev testet 204
fugle. Der blev for fgrste gang i Danmark pavist hgjpatogen aviaer influenza (HPAI) virus subtype H5N8. Det
ferste fund var i en dgd troldand fundet den 7. november i Stadsgraven ved Christiania, Kgbenhavn, og var
forste fund i et efterfglgende stgrre udbrud af HPAI i vilde fugle. HSN8 HPAI blev i alt pavist i 65 d@de vilde
fugle (1 duehgg, 1 ederfugl, 3 havgrne, 1 haettemage, 8 knopsvaner, 5 musvager, 1 ravn, 1 sangsvane, 3
stormmager, 9 svartbags, 4 sglvmager, 28 troldeender) fordelt over hele landet i 2016. Desuden blev
influenza A virus, som ikke var H5 eller H7 subtype, pavist i en stormmage. De gvrige 138 prgver var
negative for Al virus.

HPAI H5N8 blev ogsa pavist i en hobby besatning i november 2016. Fund af HPAI H5N8 i vilde fugle
fortsatte i 2017.

Molekylzerfylogenetisk analyse af HA genet i HPAI H5N8 virus fundet i Danmark i 2016 viste, at disse virus
var nzert beslaegtede med samtidige HPAI H5 virus fra andre europaiske lande. Virus adskilte sig imidlertid
genetisk fra HPAI H5NS8 fra vinteren 2014/2015, hvor der var enkelte fund af HPAI i fjerkrae og/eller dgde
vilde fugle i England, Tyskland, Holland, Italien, Ungarn og Sverige.

Der blev ogsa udfgrt en aktiv overvagning af Al virus i vilde fugle i Danmark i 2016. Denne blev udfgrt i
samarbejde mellem Veterinarinstituttet, Danmarks Tekniske Universitet (DTU-VET), Fgdevarestyrelsen
(FVST) og Statens Naturhistoriske Museum, Kgbenhavns Universitet (SNM) i henhold til “Projektplan vedr.
overvagning af avizer influenza i vilde fugle i Danmark i 2016” (bilag 4). | forhold til tidligere ar var antallet af
fugle reduceret fra 1000 til 900, og molekylzer karakterisering af fundne virus var ogsa reduceret. For den
molekylzaere karakterisering betgd det at kortlaegning af andre subtyper udover H5/H7 var reduceret til



subtypning af isolater. Kortlaegning af andre subtyper end H5/H7 giver en gget viden om forekomsten af
virus af andre subtyper under danske forhold, hvilket er vigtigt i forhold til at vaere forberedt pa nye
emerging Al virus.

| den aktive overvagning af levende vilde fugle blev i alt testet 921 fugle som 243 pools af kloaksvabere fra
op til 5 fugle af samme art, fundet pa samme sted og pa samme tid. | lighed med proceduren i 2013-2015,
blev prgverne udtaget fra enkeltdyr og sendt til laboratoriet, hvor de blev poolet inden test. Prgverne blev
indsamlet i Jylland, pa Fyn, Lolland, Sjaelland og i Hovedstadsregionen. FVST varetog udtagelse af prgver fra
377 fugle fra nedlagte sender og gaes, der var indleveret pa vildthandteringsvirksomhederne Kivan Food,
Alpevej Vildtbehandling og Klosterheden Vildt. Statens Naturhistoriske Museum (SNM) koordinerede
indsamling af prgver fra 544 vildtlevende fugle.

De poolede prgver fra den aktive overvagning blev testet for Al virus pa DTU-VET. | alt 50 pools (21 %) blev
fundet positive for Al virus ved PCR. Af disse var 12 (24 %) lavpatogen Al (LPAI) H5 og 1 (2 %) LPAI H7.
Andelen og antallet af positive pools i 2016 var pa niveau med tidligere ar. Al virus kunne dyrkes fra 11 (22
%) af de PCR positive pools, hvilket er pa niveau med tidligere ar.

Ved subtypning af Al virusisolaterne fra den aktive overvagning i vilde fugle blev der fundet virus med
felgende subtyper: H2N3 (n=2), H3N8 (n=3), HAN6 (n=1), H6N2(n=3), H6N? (n=1) og H12N5 (n=1). Alle
isolaterne var fra svpmmeaender, og reprasenterer tidligere paviste subtyper. Subtyperne H3N8, H4N6 og
H6N2 er de subtyper, der oftest er pavist i vilde fugle i den danske overvagning gennem arene.

De poolede prgver fra den aktive overvagning blev ikke specifikt testet for tilstedevaerelsen af avizer
paramyxovirus (PMV), men ved dyrkning i seg for at isolere Al virus fra Al PCR positive pools, blev der
isoleret PMV fra 10 pools. Ligesom de foregdende ar viste mange pools sig at indeholde en blanding af
flere virus, enten flere Al virus og/eller bade Al og PMV virus.

For 2016 var det muligt at sammenligne et udbrud af HPAI med indsamlingen af prgver fra levende vilde
fugle. | 4. kvartal blev over 186 dgdfundne fugle testet, hvoraf der blev pavist HSN8 HPAI i 65 fugle (35%). |
samme periode blev indsamlet prgver fra 678 levende vilde fugle, hvoraf der ikke blev fundet HPAI i én
eneste prgve. Overvagningen har ikke afslgret, hvorvidt der indgar vilde fuglearter som raske smittebaerere,
muligvis fordi der kun er testet et meget begraenset antal fugle og fuglearter. Det er muligt at i det mindste
nogle fuglearter dgr hurtigt efter, de har faet HSN8 HPAI i udbrud, og dermed ikke kan flyve over stgrre
afstande, mens andre fuglearter kan vaere mindre modtagelige for udvikling af sygdom og dermed kan virke
som smittebaerere.

Fylogenetisk analyse af LPAI H5 gener fra virus pavist i 2016 viste, at disse var neaert beslaegtede med H5
gener fra virus i prgver fra vilde fugle, der blev indsamlet i Danmark de foregaende ar, samt med virus fra
vilde fugle og fjerkrae i Europa. De var fjernere beslaegtet med HPAI HSN8 fundet i Europa i 2014/2015 og
2016. Fylogenetisk analyse af HA fra LPAI H7 virus viste at de danske H7 virus ikke er nzert besazlgtede med
den humanpatogene H7N9 virus variant fra Asien, der smitter fra fugle til mennesker. Danske LPAI H7 virus
fundet i vilde fugle og fjerkree de senere ar er imidlertid nzaert beslaegtede med hinanden og med LPAI H7
virus fra gvrige Europa.

Sekventering af H5 generne gav mulighed for at undersgge, hvor godt de anvendte RT-PCR assays, som er
de samme der anvendes til diagnostik, matcher nutidige Al virus. Resultaterne fra analysen af de tre H5
specifikke RT-PCR assays viste, at de overordnet set er anvendelige overfor de virus, der cirkulerer i
Danmark i dag, men for nogle af de anvendte tests var der kritisk mange mutationer i primer og/eller probe
regionen. Dette understreger at det i rutinediagnostikken er ngdvendigt at kombinere assays for at sikre



pavisning af hele spektret af H5 virus. Endvidere understreger analysen vigtigheden af, at der foretages en
Ipbende monitorering af drift i sekvenserne, sa de anvendte assays kan opdateres ved behov.

Formalet med den aktive overvagning var at foretage en screening for LPAI virus og at karakterisere de
identificerede virus. Kortlaegning af andre subtyper udover H5/H7 giver en gget viden om forekomsten af
virus af andre subtyper under danske forhold, hvilket er vigtigt i forhold til at vaere forberedt pa nye
emerging Al virus. Som de foregaende ar, viste resultaterne fra overvagningen i 2016, at fuglearten er den
mest betydende faktor for, at en given prgve er positiv. Den stgrste andel af positive prgver blev som i
tidligere ar fundet i svpmmeaender og hyppigst hos grasender.

| lighed med 2014 og 2015, var overvagningen i 2016 udvidet med en molekylzer karakterisering af de virus,
der blev pavist bade i vilde fugle og i fjerkrae, og dette bidrog til en dybere og mere preecis karakterisering
af virus, sa vi ret preecist ved hvilke virus varianter, vi har pavist. Dermed er opnaet en god indikation af
hvilke Al virus, der cirkulerer i Danmark, og en viden om at disse virus pt. ikke udggr en gget trussel mod
den humane sundhed. Overvagningen viser dog, at der til stadighed cirkulerer LPAl H5 og H7 virus i den
vilde fauna, som potentielt kan true dyresundheden, sa der er fortsat et behov for at overvage forekomsten
af Al virus i fjerkraeflokke.

2016 har pa europeeisk plan iszer vaeret praeget af udbrud med HPAI H5NS i vilde fugle og fierkrae i en lang
raekke lande, og udveksling af virus mellem disse segmenter. Dette geelder ogsa Danmark. Derudover havde
vi fund af LPAI H7 og LPAI H5 i to graandeflokke pa hhv. Fyn (juli 2016) og i Nordjylland (august 2016), men
der blev ikke observeret sekundaere udbrud i den forbindelse. LPAI H5/H7 i fjerkrae er et sjeeldent fund i
Danmark. Det seneste forrige udbrud var med LPAI H7N7 i 2013 i en graandeflok ved Viborg. Alle disse
tilfeelde blev opdaget i forbindelse med virologisk screening af rutine overvagningsprgver i fjervildtopdraet.
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