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Risiko for udbrud af HPAI i hgnsehold og effekt af forebyggende tiltag

Introduktion af HPAI HSN8 i Europa i 2016

Udbrud af hgjpatogen avieer influenza virus (HPAI) af subtype H5N8 er konstateret i vilde fugle i flere
europaeiske lande i vinteren 2016-2017. Endvidere er H5N8 virusset konstateret i flere kommercielle
bedrifter og hobbybesaetninger med aender, gaes, kalkuner og fjerkree i hele Europa.

Genetisk analyse af de virus der er isoleret i Europa i 2016-17 er nzesten identiske (baseret pa analyse
af HA genet) og har stor lighed med virus pavist i Rusland [1] og i central asiatiske lande i 2016 [2].
Dette indikerer at den mest sandsynlige introduktions rute ind i Europa er via treekfugle, men
sandsynligvis finder der ogsa en sekundeer transmission sted inden for Europa via smittede vilde fugle
[3][4]. H5NS virus pavist i 2016/17 er genetisk forskellig fra de HPAI H5N8 virus der gav anledning til
udbrud i 2014-15 i mange europaeiske lande [2] og undersggelser i bl.a. Holland viser at virusset fra
2014 med stor sandsynlighed ikke blev etableret i vilde fugle i Europa [5].

Smittekilder for fjerkree

Analyser af tidligere udbrud af HPAI i Europa i 2006 og 2014 har pavist at de virus der pavises i
tamfjerkrae er naert besleegtet med virus der pavises pa samme tidspunkt i de vilde fugle [6][7]. Dette er
ogsa tilfeeldet for det aktuelle udbrud i 2016/17 [3].

Pa denne baggrund er det en generelt accepteret opfattelse at primaer introduktion af HPAI i tamfjerkrae
af alle typer sker via overfgrsel af virus fra vilde fugle til tamfjerkrae [3]. Efter introduktion af virus i en
besaetning kan der efterfglgende ske sekundaer smitte mellem beszetninger og formodentlig ogsa smitte
tilbage til vilde fugle [8]. Forskellige fuglearter har forskellig modtagelighed for avieer influenza og
modtageligheden for de enkelte fuglearter varierer ogsa mellem virusstammer [9][10][11][8]. Overordnet
set er der mange arter af svgmmefugle som selvom de er fuldt modtagelige for infektion ikke udvikler
alvorlige symptomer ved infektion med H5N8 og derfor kan bidrage til spredning af virus ogsa over store
afstande [8]. Endvidere er det sandsynligt at andre arter af fugle, herunder sméafugle, kan optreede som
sakaldte bro-veerter forstaet pa den made at disse arter smittes med virus fra f.eks. svgmmefugle i et
vadomrade og efterfalgende bringer virus ind i fjerkreebesaetninger [12].

Generelt udskiller vilde fugle, der er smittet med HPAI, store mangder virus med feeces, men der er
som navnt ovenfor relativ stor forskel mellem fuglearter og fra virus til virus. Der er ikke foretaget
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kontrollerede studier med det H5N8 virus, der cirkulerer i Europa i 2016/17, men vurderet ud fra de
diagnostiske analyser, der er foretaget p4 DTU Veterineerinstituttet af danske positive vilde fugle (egne
upubliceret data), og data fra andre europaeiske lande [3] udskiller ramte fugle store maengder af virus i
feeces.

Smitteforebyggende foranstaltninger

En EU kommissions beslutning fra 2005 (2005/734/EC) paleegger medlemslandende at indfare
foranstaltninger til at begraense kontakt mellem vilde fugle og tamfjerkrae i forbindelse med fund af HPAI
i vilde fugle. De detaljerede forslag til foranstaltninger, der skal nedbringe risikoen for smitte til
beseetninger, er beskrevet i detaljer i de videnskabelig vurderinger EFSA (European Food Safety
Authority) har foretaget i forbindelse med udbruddene i 2014 [8] og 2016 [3]. Redeggrelserne indeholder
ogsa en vurdering af effekten af de forskellige tiltag. Overordnet set sigter anbefalingerne mod at
forhindre direkte og indirekte kontakt mellem vilde fugle og tamfjerkree ved en raekke konkrete tiltag om
etablering af eksterne og interne smittebarrierer, begraensning af transport ind og ud af besaetningerne,
hygiejne regler for personalet, karanteene for besggene, tildeekning af vand og foder samt at forhindre
indirekte og direkte kontakt mellem tamfjerkrae og vilde fugle. Den faglige baggrund for disse tiltag er at
undga at tamfjerkree eksponeres direkte eller indirekte for virus i faeces fra de vilde fugle.

Betydning af forskellige smitteruter

Udbruddene i Europa i 2014/15 involverede primaert besaetninger, som ikke havde udegaende fjerkrae,
men mange af besaetningerne var placeret i omrader med mange vadomrader [8]. Konklusionen i den
forelgbige vurdering fortaget i december 2014 var at smitten primeert skete indirekte med mennesker,
redskaber, foder mm.

Efterfalgende blev der i Tyskland foretaget en grundig vurdering af den mest sandsynlige smitterute for
en del af de ramte besaetninger [13]. Denne analyse vurderede at indirekte smitte og teethed til
vadomrader var arsagen til udbrud i tre kommercielle besaetninger, mens direkte kontakt til vilde fugle
blev vurderet som den mest sandsynlige arsag ved udbrud i en zoologisk have og i to hobby
besaetninger [13]. Forelgbige data fra 4 medlemsstater inkluderende 55 besaetninger (6 hobby
besaetninger og 49 kommercielle besaetninger) fra 2016/17 udbruddet, publiceret i december 2016 [3],
viste at halvdelen af de kommercielle besaetninger med udbrud var lukkede beseetninger. | samme
rapport omtales at direkte kontakt med vilde fugle var arsagen til 6 udbrud i 4 medlemsstater, men
detaljer og kilde for disse udbrud fremgar ikke af rapporten.

Generelt er det meget sveert at pavise den specifikke smittevej for den enkelte besaetning og i
seerdeleshed er det vanskeligt at adskille om et udbrud skyldes direkte og indirekte kontakt med vilde
fugle. Tilsvarende er det meget vanskeligt at lave en kvantitativ vurdering af betydningen af de
forskellige tiltag, der anbefales for at undga smitte. | et af de fa publicerede kvantitative studier baseret
pa overvagningsdata blev det konstateret at risikoen for udbrud af lav patogen avieer influenza (LPAI)
var 11 gange stgrre for udegaende seglaggere i sammenligning med indegdende seglaeggere [14].
Tilsvarende analyse af data fra den danske og europaeiske overvagning viser at risikoen for LPAI i
udegéaende fierkrae er starre end for besaetninger med indegaende fjerkrae®. Det skal understreges, at
disse undersggelser omhandler LPAI og ikke HPAI.

1 DTU Veteringerinstituttet. 2014.Lind, P. Evaluering af det eksisterende overvagningsprogram for avizer influenza subtype H5
og H7 i fjerkree og opdraettet fiervildt. FVST-sagsnr.: 2014-14-81-00028.
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I en nylig rapport fra EFSA fra 2017 er de forskellige tiltag som EU anbefaler for at undga smitte med
HPAI [3] blevet sammenlignet med henblik pa at vurdere hvor effektiv hvert tiltag vurderes at veere for
at forhindre introduktion og efterfglgende spredning. For kommercielle besaetninger vurderede det at
adskillelse af fierkree fra vilde fugle er det mest effektive tiltag for at undga smitte i produktionszonen.
Tilsvarende vurderede eksperterne at adskillelse mellem vilde fugle og tamfjerkrae ogsa er den vigtigste
foranstaltning i besaetninger med hobbyfjerkrae. Andre tiltag som gger smitteforebyggelse ved skift af
stgvler mm blev ogsa vurderet vigtig af de tre eksperter.

Vurdering

Vilde fugle, der er smittet med HPAI, vil udskille store maengder af virus via alle sekreter herunder feeces.
Dette betyder at udegaende fierkrae kan smittes ved direkte kontakt med vilde fugle og ved indirekte
kontakt med sekreter fra vilde fugle.

Udredning af nogle fa udenlandske udbrud samt de konstaterede udbrud i beseetninger med
udelukkende indendgrs produktion understreger at hobby og kommercielle fierkraebesaetninger kan
smittes bade via indirekte og direkte kontakt med vilde fugle

Det er ikke muligt at kvantificere effekten af de forskellige anbefalede foranstaltninger til at beskytte
fierkree mod smitte fra vilde fugle, s& den overordnede anbefaling er at implementere sd mange af de
anbefalede tiltag som muligt. Dette geelder ogsa krav om at holde fjerkrae pa stald samt fodring under
tag i de tilfeelde dette ikke er muligt.
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