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Denne rapport beskriver resultaterne der er opnaet i henhold ti
influenza i vilde fugle i Danmark i 2018”. Overvagningen er udfgrt af DTU Veterinzerinstituttet (DTU-VET) i
samarbejde med Fgdevarestyrelsen (FVST) og Statens Naturhistoriske Museum (SNM).

Projektplan vedr. overvagning af aviser

2018 var ligesom 2016 og 2017 veeret et specielt ar, i det der var udbrud af hgjpatogen fugleinfluenza i vilde
fugle i Europa inkl., Danmark. Neerveaerende rapport indeholder ikke en uddybende karakterisering af
udbruddet, men data fra 2018 er beskrevet.
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Sammenfatning og konklusion

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

| 2018 blev der udfgrt EU lovomfattet passiv overvagning af dgde vilde fugle, der blev fundet i naturen. Der
blev testet 148 fugle, som var fundet dgde i naturen. Der blev pavist HPAI H5N6 i 42 fugle. Hovedparten af
de positive fund var i perioden 12. februar til 17. april (13 musvager, 9 havgrne, 2 grakrager, 2 knopsvaner, 1
haettemage, 1 sglvmage, 1 skarv). Herefter fandtes sporadiske HSN6 HPAI positive fugle den 11. juli (1
ederfugl), 10. august (1 knopsvane), 27. august (2 grazender, 2 fasaner), 3. september (1 ederfugl, 1
knopsvane), 5. september (1 gragas) og 19. september (3 fasaner). Alle disse sene fund var i omradet omkring
Smalandsfarvandet. Efter yderligere 3 maneder blev der pavist HPAI H5N6 i en havgrn fundet den 22.
december ved Naestved. Endvidere blev HPAI HSN6 virus pavist i en dgdfunden musvage fundet 4. januar
2019 i Odsherred. Disse fund indikerer tilstedeveerelsen af HPAI H5N6 helt frem til slutningen af 2018. De
sene fund i Danmark sas ikke i de gvrige europaeiske lande. Der blev ikke pavist HPAI H5N6 virus i danske
fierkraebesaetninger.

Molekylzerfylogenetisk analyse af HA gener i HPAI H5N6 virus fundet i Danmark i 2018 viste, at disse virus var
nzert beslaegtede med hinanden og med samtidige HPAI H5 clade 2.2.4.4b virus fra andre europaiske lande.
Virus adskilte sig genetisk fra HSN6 virus, der har smittet mennesker i Asien, og fra HPAI H5N1 subtype virus,
der var arsag til udbrud i vilde fugle i 2006. Fuldgenom sekvensanalyse af 15 danske HPAI H5N6 subtype virus
indikerer, at det er det samme HPAI virus, der har cirkuleret i vilde fugle i Danmark i 2018.

Der blev ogsa udfgrt en aktiv overvagning af Al virus i vilde fugle i Danmark i 2018. Denne blev udfert i
samarbejde mellem Veterinaerinstituttet, Danmarks Tekniske Universitet (DTU-VET), Fgdevarestyrelsen
(FVST) og Statens Naturhistoriske Museum, Kgbenhavns Universitet (SNM) i henhold til ”Projektplan vedr.
overvagning af aviaer influenza i vilde fugle i Danmark i 2018”. Omfanget af overvagningen var som i 2017,
dvs. reduceret til 900 fugle i forhold til de foregdende ar og kun med fokus pa H5/H7 virus.

Der blev i alt testet 866 fugle som 251 pools af kloaksvabere fra op til 5 fugle af samme art, fundet pa samme
sted og pa samme tid. | lighed med proceduren i 2013-2017, blev prgverne udtaget fra enkeltdyr og sendt til
laboratoriet (DTU-VET), hvor de blev poolet inden test. Prgverne blev indsamlet i Jylland, pa Fyn, Falster,
Sjeelland og i Hovedstadsregionen. FVST varetog udtagelse af prgver fra 394 fugle fra nedlagte sender og gees,
der var indleveret pa vildthandteringsvirksomhederne Kivan Food, Alpevej Vildtbehandling og Klosterheden
Vildt. Ti nedskudte fugle fra flyvestation Karup og Aalborg indgik ogsa i overvagningen. Statens
Naturhistoriske Museum (SNM) koordinerede indsamling af prgver fra 462 vildtlevende fugle.

| alt 57 pools (23 %) blev fundet positive for Al virus ved PCR. Af disse var kun én lavpatogen Al (LPAI) H5,
hvilket er helt usaedvanligt. De tidligere ar er der pavist H5 LPAI virus i op til 28 % af de influenza A virus PCR
positive pools, svarende til 5 til 20 H5 LPAI positive pools. Det er uvist, om det er en tilfeeldighed, at der kun
er pavist én H5 LPAI virus i 2018-overvagningen, men det faktum at der ikke er eendret naevneveerdigt ved
designet af overvagningen i forhold til de foregaende ar, peger i retning af en anden forklaring. Udbruddet af
HPAI H5 virus i vilde fugle fra november 2016 til 2018 har vaeret en usaedvanlig haendelse, og denne kan have
en induceret en gget immunitet overfor H5 virus i betanden af vilde fugle. Dette kan vaere en forklaring pa at
der ikke er H5 virusudskillelse i samme grad som tidligere, og dermed forklare at vi ikke har fundet H5 LPAI
virus i samme udstraekning som saedvanligvis. Andelen og antallet af positive pools i 2018 var pa niveau med
tidligere ar. Der blev ikke pavist LPAI H7 i prgverne fra vilde fugle, hvilket ikke er ussedvanligt. Materiale fra
positive pools blev podet i &g med henblik pa at isolere Al virus, succesraten var 30 %, hvilket er hgjere end
de foregaende ar.
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| 2018 var der udbrud af LPAI H5 virus i to danske fjerkraebeszetninger. De paviste virus indgik en molekylaer
karakteriseringsanalyse, og dette bidrog til en dybere og mere praecis 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 influenzavirus i den vilde fauna, som potentielt kan
true dyresundheden, sa der er fortsat et behov for at overvage forekomsten af Al virus i fjerkraeflokke.
Fylogenetisk analyse af LPAI H5 gener fra virus pavist i fjerkrae i 2018 viste, at disse var nzert 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

Sekventering af LPAI H5 generne gav ogsa mulighed for at undersgge, hvor godt de anvendte RT-PCR assays,
som er de samme der anvendes til diagnostisk undersggelse af Al mistanker, matcher nutidige Al virus.
Resultatet af 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, pa trods af den drift i sekvenserne, som afslgres af fuldlaengde HA
sekventeringen. Men analysen viste ogsa, at det er ngdvendigt med en strategi, der involverer samtidig
anvendelse af flere af disse subtypningsassays for en sensitiv pavisning af LPAI H5 virus.

Fitness-analysen understregede vigtigheden af, at der foretages en lgbende monitorering af drift i
sekvenserne, sa de anvendte assays kan opdateres ved behov. Da EU referencelaboratoriet sjaldent har
adgang til LPAI sekvenser fra vilde fugle i real-time, og da der endvidere kun sker et meget begraenset fund/
offentligggrelse af fund af LPAI H5/H7 virus i vilde fugle, kan EU referencelaboratoriet ikke udfgre en
fyldestggrende analyse af driften i H5/H7 virus. Det er derfor ngdvendigt, at vi selv holder gje med
situationen under danske forhold, via en fortsat overvagning af driften i H5/H7 virus. Pa den made kan vi
bedst sikre, at vi har det rette vaerktgj til at pavise H5/H7 virus med hgj sensitivitet, nar der opstar mistanke
om Al virus i danske fjerkraebesaetninger, og saledes hurtigt fa kontrol over de anmeldepligtige Al virus til
gavn for bade dyresundheden og samfundsgkonomien.

2018 har pa europeeisk plan isaer vaeret praeget af udbrud med HPAI H5N6 i vilde fugle, dette gaelder ogsa i
Danmark. HPAI H5N6 blev ikke pavist i fijerkrae, men der var udbrud af LPAI HSN2 virus i en graandeflok pavist
i forbindelse virologisk screening af rutine overvagningsprgver i fjervildtopdraet. Endvidere blev LPAI H5 virus
pavist i ander sfa. mistnake om cirkulerende Al virus efter pavisning af influenzaantistoffer i
rutineovervagningsprgver.
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Introduktion

Baggrund

Avizer influenza (Al) er en smitsom virusinfektion, som kan angribe alle fuglearter, og som er forarsaget af
influenza A virus. Influenza A virus tilhgrer Orthomyxoviridae virusfamilien og har et negativ-sense,
enkeltstrenget, segmenteret RNA genom. Influenza A virus kan inficere mange dyrearter inkl. mennesker,
grise, heste og fugle. Vilde fugle af ordenerne Anseriformes (ander, gaes og svaner) og Charadriiformes
(mager, terner og vadefugle) menes at udggre det naturlige reservoir for influenza A virus (Verhagen et al.
2011).

Influenza A virus udviser en stor diversitet. Mest udtalt er den genetiske og antigene variation af
overfladeproteinerne hamagglutinin (HA) og neuraminidase (NA). Virus klassificeres ud fra den antigene
variation af disse HA og NA proteiner. | fugle kendes 16 hovedvarianter af HA og 9 varianter af NA. De findes
i mange kombinationer, og disse sakaldte virussubtyper (f.eks. HIN1, H5N1 og H7N3) anvendes i influenza A
virus klassifikationen og nomenklaturen. Al virus kan yderligere klassificeres pa baggrund af deres patogene
faenotype i kyllinger. Hgjpatogen avizer influenza (HPAI) er en akut systemisk sygdomstilstand i fjerkrae, hvor
mortaliteten kan vaere op til 100 %. HPAI er med meget fa undtagelser begraenset til virus af subtyperne H5
og H7, men det er ikke alle H5 og H7 virus, der er hgjpatogene. Alle andre avizere influenzavirus er
lavpatogene (LPAI), og forvolder mildere eller ingen sygdom (Verhagen et al. 2011). Udvikling af sygdom efter
infektion med Al virus er veertsafhangig, saledes at et givent virus i nogle arter giver kliniske symptomer,
mens det i andre arter giver mildere symptomer eller slet ingen. LPAI virus forekommer enzootisk hos vilde
fugle, mens kun fa HPAI virus er enzootisk forekommende og kun udenfor Europa (f.eks. H5N1) (Alexander,
2000a).

LPAI virus kan mutere til HPAI virus. Aminosyre sekvensen omkring HA klgvningsstedet er afggrende for
patogeniteten, men konstellationen af de gvrige gener og individuelle genmutationer spiller ligeledes en rolle
(Hatta et al. 2001; Stech et al. 2009). De faktorer der medfgrer transition fra LPAI til HPAI kendes ikke. | nogle
tilfeelde ser det ud til at virus har muteret fra LPAI til HPAI umiddelbart efter introduktion af LPAI til fjerkrae,
mens LPAIl virus i andre tilfaelde har cirkuleret i manedsvis fgr den/de ngdvendige mutationer er sket (Banks
et al. 2001). Det er saledes rimeligt at antage, at risikoen for, at eendringen fra LPAI til HPAI vil ske, afhaenger
af hvor leenge og hvor mange LPAI virus der cirkulerer i en flok (Alexander, 2007). Dermed er det en ugnsket
situation at have LPAI H5/H7 virus cirkulerende i fjerkreeflokke, og saledes er det vigtigt at undga introduktion
af LPAl H5/H7 virus. Hvis introduktion sker, er en hurtig diagnose og effektiv bekeempelse, f.eks. ved
de-population (aflivning), af yderste vigtighed. Vilde fugle er i nogle tilfaelde identificeret som en mulig kilde
til introduktion af virus til fjerkraeflokke (Alexander, 2007). Dette kan ske enten ved direkte kontakt eller
indirekte kontakt, hvor andre dyrearter, mennesker eller utensilier mekanisk har baret virus ind i flokken.
Denne sekundaere transmission af virus er i nogle stgrre udbrud af Al, keedet sammen med bevaegelse af
personale og materiel mellem besaetninger. Virus er stabilt i miljget og kan overleve i laengere tid i f.eks.
overfladevand, som dermed udggr en kilde til virus og bidrager til cirkulation af virus i bestanden af vilde
fugle, iseer svgmmefugle (Alexander, 2007).

LPAlvirus kan inddeles i to fylogenetiske hovedlinjer: den eurasiske og den amerikanske linje. Denne opdeling
af influenzavirus kan forklares ud fra den geografiske og gkologiske adskillelse af fugle, der benytter
traekruter enten over Europa/Asien/Afrika/Australien eller Amerika (Munster and Fouchier, 2009; Verhagen
et al. 2011). Ud over den geografiske opdeling af Al virus ses ogsa en opdeling baseret pa vaertspopulationer.
Et eksempel herpa er H13 og H16 subtyper der primzert isoleres fra mager og terner (Charadriiformes)
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(Fouchier et al. 2005). Disse Al virus har udviklet sig til separate genetiske linjer, der er forskellige fra Al virus
af subtyperne H1 — H12 der primeaert findes i @nder (Anseriformes) (Munster et al. 2007).

Udbrud af HPALI i fjerkree kendes tilbage til 1959, hvor det fgrste udbrud med HPAI H5N1 blev pavist i hgns i
Skotland. Frem til omkring 2003 var der ca. 20 udbrud i tamfjerkree med HPAI H5 eller H7 virus pa
verdensplan. Frekvensen af udbrud har siden vaeret stigende. De fleste udbrud har vaeret i hgns og har typisk
involveret fra tusindvis til millioner af dyr (Alexander, 2007). | 2003 andrede situationen sig imidlertid
dramatisk, idet HPAI H5N1 af asiatisk oprindelse blev enzootisk forekommende i dele af Asien og bredte sig
til Europa og Afrika, hvor virus har vaeret arsag til udbrud i vilde fugle og/eller fjerkrae i over 60 lande, heraf
24 europeeiske (Cattoli et al. 2009). Udover at veere et problem i fjerkraeproduktionen, anses HPAI H5N1 virus
for at vaere en betydelig human trussel med mere end 400 fatale tilfaelde og en frygt for, at dette virus vil
kunne udvikle sig til et virus med pandemisk potentiale (Capua og Alexander, 2007).

Ved udbrud af HPAI i fjerkrae, iszer i tamaender der opdraettes pa friland, vil der veere risiko for overfgrsel til
vildfugle populationen (Alexander 2007) og virus kan potentielt spredes over store afstande af vilde fugle,
iseer hvis de ikke eller kun i ringe grad er klinisk syge (Keawcharoen et al. 2008).

De seneste ar har der vaeret udbrud af HPAI H5 virus i vilde fugle og fjerkrae i Europa. | 2014-15 med HPAI
H5NS8. | vinteren 2014/2015 blev dette virus rapporteret fra bade vilde fugle og fjerkrae i EU (Tyskland,
Holland, UK, Sverige, ltalien, Ungarn). Disse virus tilhgrer clade 2.3.4.4.a HPAI H5 virus. Genetiske
undersggelser af virus fra bade vilde fugle og fjerkrae peger pa en rolle for vilde fugle i spredningen af virus.
H5NS8 virusset blev ogsa fundet i USA, og reassorterede efterfglgende med amerikansk linje NA gener.
Reassorterede HPAI H5 clade 2.3.4.4a virus med andre N typer end N8 (H5N5, H5N6) er ligeledes fundet i
Asien.

| 2016-2017 blev der igen rapporteret om HPAI H5N8 virus i Europa i vilde fugle og fjerkrae. H5 fra denne
periode adskilte sig genetisk lidt fra 2014-15 virus og tilhgrer clade 2.3.4.4b. Det fgrste fund var 27. oktober
2016 i en vild fugl i Ungarn. Virusset spredte sig herefter hurtigt til de fleste europeeiske lande, herunder
Danmark 7. november 2016.

Genetiske analyser har indikeret, at det er sandsynligt, at virus er introduceret med vilde fugle fra Rusland
via hhv. en nord- og en centraleuropaeisk rute. Virus er taet besleegtet med virus, der blev pavist tidligere i
2016 i Tyva, Rusland. FAO (The Food and Agriculture Organization) advarede i september 2016 om, at der var
stor risiko for spredning af HPAI H5N8 vest og syd for Tyva med traekfugle, pa baggrund af dette fund og ved
sammenligning med dynamikken af tidligere introduktioner af HPAI virus til Europa (Sims et al. 2016).
Udover H5NS, er der i 2016-17 mindre omfang pavist HPAI reassortments HSN5 og H5N6 i Europa. Disse virus
er sandsynligvis opstaet ved reassortment mellem H5N8 HPAI og lokale lavpatogene virus. De er saledes ikke
nzert besleegtede med humanpatogene H5NG6 virus fra Sydgstasien, der siden 2014 har kraevet 7 dgdsfald i
Kina, blandt 24 laboratoriebekraeftede tilfaelde (WHO No. 707, 2019).

HIN2 virus er enzootisk forekommende i forskellige typer af terrestrisk fjerkrae flere steder pa det
euroasiatiske kontinent, nogle gange med gget sygelighed. Dette virus blev fgrste gang pavist i Guangdong
provinsen i Kina i 1994. Smitte til mennesker med dgdelig udgang er forekommet og virus har doneret interne
gener til zoonotiske influenzavirus Asian H7N9 og H1ONS.

Virus med subtypen H7N9 kendes fra tidligere, men i marts 2013 blev en seerlig H7N9 variant, i det
efterfglgende bensevnt ”"Asian H7N9”, fundet i Kina. Dette specifikke virus menes at vaere opstaet ved
multiple reassortment events af virus fra asiatiske fugle; H7N9 virusset har formodentlig faet sit HA gen fra
domesticerede ander, NA genet fra vilde fugle og de resterende gener fra HON2 virus fra domesticeret
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fjerkrae. Virusset er udbredt i fjerkrae i Kina. Virusset kendtes i begyndelsen kuni en lavpatogen form i fjerkree,
som dog kunne forarsage alvorlig sygdom i mennesker. Siden februar 2017 er der ogsa pavist HPAl H7N9
virus i fjerkree. Dette virus kan ogsa smitte mennesker og forarsagede en stigning i antallet af humane tilfeelde
under den 5. bglge af H7N9 epidemien (oktober 2016 - september 2017) og en geografisk spredning af
tilfeeldene. Pr. 19. september 2019 har der veeret 6 bglger af H7N9 virus og 1568 laboratoriebekraeftede
humane tilfeelde er indrapporteret til WHO siden starten af 2013 (WHO No. 707, 2019). De humane cases
relateres til kontakt med smittede levende eller dgde fugle eller inficeret miljg. Der har veeret 616 dgdsfald
pr. 4. september 2019. Sidelgbende med de humane cases er nye tilfaelde i fjerkree og omgivelserne
(http://www.fao.org/ag/againfo/programmes/en/empres/H7N9/situation update.html).

| perioden fra januar 2003 — 24. juni 2019 er 861 laboratoriediagnosticerede humane tilfaelde af smitte med
asian lineage HPAI H5N1 virus fra 17 lande indrapporteret til WHO, heraf 454 med dgdelig udgang (WHO No.
707, 2019). De fleste tilfaelde er fra Asien, isaer Indonesien og Vietnam, og Egypten. Siden 2016 har der kun
veeret fa eller ingen rapporterede tilfaelde. De humane cases relateres til kontakt med smittede levende eller
dede fugle eller inficeret miljg.

| februar 2018 er der rapporteret om et tilfaelde af human smitte med avizer influenza virus A subtype H7N4
(WHO No. 707, 2019).

Pa europeeisk plan var 2016 og 2017 iszer praeget af udbrud med HPAI H5NS i vilde fugle og fjerkrae i en lang
rekke lande, og udveksling af virus mellem disse segmenter. Dette gjaldt ogsa Danmark. | 2018 var det
primaart HPAI H5N6 virus, der har veeret arsag til udbrud i vilde fugle og fjerkrae i Europa, om end i lavere
malestok end H5N8 udbruddene i 2016-2017. | Danmark blev HPAI H5N6 pavist i vilde fugle i 2018 men ikke
i fjerkree.
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Formal

Formalet med Al overvagningen i vilde fugle i Danmark er at sikre en tidlig pavisning af HPAI (passiv
overvagning) og at belyse vilde fugles rolle i spredningen af Al virus (aktiv overvagning). Overvagningen
udfgres som en virologisk screening, der primaert er rettet mod Al virus med subtyperne H5 og H7. Fund af
andre Al virus i vilde fugle subtypes sa vidt muligt. Via den molekylzere karakterisering af de virus, der pavises
i vilde fugle i den danske fauna, og fjerkrae der opdraettes pa dansk grund, opnas en mere preecis
karakterisering af virus end blot pa subtype niveau, fx til hurtig karakterisering af H7 virus med henblik pa
identifikation af Asian H7N9 like virus og andre varianter af Al virus med zoonotisk potentiale. De molekylzere
analyser frembringer ligeledes vezerdifulde data til en Igbende evaluering af egnetheden af de
molekylzerdiagnostiske assays, der anvendes til at undersgge mistanker om Al i fjerkree. Dette er en stadig
ngdvendighed, da Al virus konstant muterer.

Al overvagningen i vilde fugle i Danmark i 2018 bestod af:

1) Passiv overvagning.

Overvagning for HPAI i dgde og syge vilde fugle i medfgr af Kommissionens afggrelse af 25. juni 2010
(2010/367/EU), bilag Il. Malgruppen af fugle er angivet i artslisten (https://eur-lex.europa.eu/legal-
content/en/ALL/?uri=CELEX:32010D0367).

FVST indberettede laboratorieresultaterne fra den passive overvagning til EU kommissionen.

2) Aktiv overvagning.
En national aktiv overvagning for LPAI virus i levende vilde fugle, herunder nedlagte fugle.

3) Molekylaer karakterisering.

Udvalgte virus og gener fra 1) + 2), samt virus i fjerkreebesaetninger pavist i forbindelse med Al mistanker og
virologisk overvagning af opdraettet fjervildt, blev karakteriseret molekylaert med fokus pa karakterisering
af H5 og H7 virus.
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Materialer og metoder

Prgveindsamling, passiv overvagning - dgde vilde fugle

Kadavere af fugle fundet dgde i naturen blev indsendt til DTU-VET, hvor der blev udtaget kloaksvabere og
trachealsvabere i Al kloak(flerstyrke)medie til analyse for Al virus, saledes at hver fugl blev testet som ‘en
pool kloak- og svaelgsvaber. Laboratoriesvar blev sendt til indsender med kopi til FVST, Dyresundhed. Fuglene
og de tilhgrende laboratorieresultater blev ligeledes Igbende registreret i FVST’s offentligt tilgaengelige
fugleinfluenza database (https://ai.fvst.dk/).

Prgveindsamling, aktiv overvagning - raske vilde fugle
Til den aktive overvagning af raske vilde fugle blev der indsamlet kloaksvaberprgver fra vilde fugle, som i det
efterfglgende er opdelt i to kategorier baseret pa indsamlingsmetoden:

1) Nedlagt fiervildt. FVST varetog udtagelse af prgver fra nedlagte ander og gees, der var indleveret pa
vildthandteringsvirksomhederne Kivan Food, Alpevej Vildtbehandling og Klosterheden Vildt, i alt 394 fugle.
Prgverne blev udtaget i perioden 12. september - 19. november 2018, og indsendt pa kel til DTU-VET med

FVST’s kurerservice. Tifugle nedskudt pa Flyvestation Karup og Aalborg indgik ogsa i denne kategori af vilde
fugle.

2) Levende fugle. SNM koordinerede udtagelse af prgver fra vildtlevende fugle, der enten blev fanget og
frigivet i forbindelse med ringmaerkning eller nedlagt ved jagt samme dag, som prgverne blev taget. Prgverne
blev udtaget som kloaksvabere i kloak(flerstyrke)medie og indleveret eller indsendt med PostNord til
DTU-VET pa kgl. Der blev indsendt prgver fra 462 fugle, indsamlet 13. februar og i perioden 1. september -
13. december 2018.

Prgver fra op til 5 fugle af samme art og udtaget pa samme tid og sted, blev poolet pa laboratoriet fgr test.
Alle pools blev underspgt pa DTU-VET med laboratoriemetoder udfgrt i henhold til den diagnostiske manual
for avieer influenza, EU direktiv 2005/94/EF, med mindre andet er angivet.

PCR-screening, -subtypning og patogenicitetsbestemmelse

Alle pools blev indledningsvist screenet for tilstedeveerelsen af Influenza A virus med real-time RT-PCR
malrettet matrix-genet. Influenza A virus positive pools blev subtypet med specifik RT-PCR (real-time og/eller
konventionel RT-PCR) mod H5 og H7 subtyperne. H5 og H7 positive pools blev ligeledes konfirmeret ved
sekventering henover HA-klgvningsstedet, og sekvensen blev anvendt til bestemmelse af patogeniciteten
som hhv. lavpatogen Al virus (LPAI) eller hgjpatogen Al virus (HPAI).

Dyrkning og subtypning af isolater samt patogenicitetsbestemmelse

Alle pools, der var PCR positive for Al virus, blev podet i embryonerede hgnseseg med det formal at isolere
virus. Al virusisolater blev bekraeftet med real-time RT-PCR malrettet matrix-genet, og H og N subtypet ved
anvendelse af haemagglutinations inhibitionstest (HI-test) og neuraminidase inhibitionstest (N-test), og/eller
ved Sangersekventering af HA og NA generne med in-house protokoller med primere modificeret fra
Hofmann et al. (2001) eller ved inhouse Next-generation sequencing (NGS) pa OneTube PCR produkter
genereret med MBTuni12R og MBTunil13 primere (modificeret fra Zhou et al. 2009). | de fleste tilfaelde hvor
virusisolaterne ikke var Al virus, blev isolaterne testet med RT-PCR for PMV1 og evt. ved HI-test overfor avizer
paramyxovirus type PMV1-9 antisera.
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Resultater og diskussion

Passiv overvagning - dgde vilde fugle

Som led i den passive overvagning for Al virus i 2018, blev der testet 148 fugle, som var fundet dgde i naturen
(bilag 1). Der blev pavist HPAI H5N6 i 42 fugle. Hovedparten af de positive fund var i fugle indsamlet i perioden
12. februar til 17. april (13 musvager, 9 havgrne, 2 grakrager, 2 knopsvaner, 1 haettemage, 1 sglvmage, 1
skarv). Herefter fandtes sporadiske H5SN6 HPAI positive fugle den 11. juli (1 ederfugl), 10. august (1
knopsvane), 27. august (2 grasender, 2 fasaner), 3. september (1 ederfugl, 1 knopsvane), 5. september (1
gragas) og 19. september (3 fasaner). Alle disse sene fund var i omradet omkring Smalandsfarvandet. Efter
yderligere 3 maneder blev der pavist HPAI H5N6 i en havgrn fundet den 22. december ved Naestved.
Endvidere blev HPAI H5NG6 virus pavist i en dgdfunden musvage fundet 4. januar 2019 i Odsherred. Disse fund
indikerer tilstedevaerelsen af HPAI H5N6 helt frem til slutningen af 2018. De sene fund i Danmark sas ikke i
de gvrige europeiske lande.

Udover HPAI virus blev der pavist influenza A virus ikke H5/H7 subtype i 4 knopsvaner fundet 25. august. Den
geografiske fordeling af fugle indsendt til undersggelse i 2018 fremgar af figur 1. De testede fugle er fundet
fordelt over hele landet. En stor andel af de positive fund er koncentreret omkring Smalandsfarvandet.
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Figur 1. Passiv overvagning af Al, Danmark 2018. Detaljerede oplysninger fremgar af https://ai.fvst.dk/ og bilag 1.

Foruden de danske fund af HPAI H5N6 blev denne subtype pavist i Finland, Sverige, Holland, Tyskland, Irland,
Slovakiet og Storbritannien, primeert i f@rste halvar af 2018 (https://ec.europa.eu/food/animals/animal-

diseases/control-measures/avian-influenza_en). De sene fund i Danmark sas ikke i de gvrige Europaeiske
lande.

Det fgrste fund af HPAI H5SN6 pa dansk grund var i en havgrneunge ved Slagelse, der bar en GPS-sender,
hvoraf det fremgik, at den ikke havde vaeret udenfor Sjeelland pa noget tidspunkt (DOF, 2018). Dermed ma
den veaere blevet smittet i Danmark. Der blev efterfglgende indleveret to havgrne, der var observeret dgde
den 9. og 12. februar i hhv. Naestved og Guldborgsund kommune, hvori der ogsa blev pavist HPAI H5N6 virus.
Hvorvidt disse specifikke fugle bragte virus til Danmark fra udlandet er uvist, men genetiske analyser har vist
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at HPAI H5NG6 virus i de danske fugle er naert beslaegtet med HPAI H5NG6 virus, der er pavist i de andre
europaiske lande.

| 2016-2017 var der udbrud af HPAI H5N8 subtype i vilde fugle og fjerkrae i mange Europaeiske land herunder
i Danmark. Genetiske analyser viser at de danske HPAI H5N6 virus er beslaegtet med de europaeiske HPAI
H5N8 virus fra 2016-2017. Se i gvrigt afsnit om HPAI H5 diversitet.

Tabel 1. Oversigt over den passive overvagning af Al i Danmark 2009-2018.

Dgde vilde fugle 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018
Antal fugle testet 83 56 33 18 10 10 37 204 154 148
Al virus PCR positive 1 3 1 2 0 0 1 66 22 46
H5/H7 LPAI positive 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0
H5/H7 HPAI positive* 0 0 0 0 0 0 0 *65 *17 **42

*HPAI H5N8, **HPAI H5N6.
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Aktiv overvagning - levende vilde fugle

Prgver

Indsamlingen var malrettet de arter, som bedst muligt tilgodeser gnsket om at indsamle prgver fra fugle, der
udggr en forhgjet risiko med hensyn til fugleinfluenza (jf. EU kommissionsafggrelsen nr. 367 af 25. juni 2010),
hvilket primaert er vandfuglearter. Der blev indsamlet prgver fra vilde fugle indleveret pa
vildthandteringsvirksomheder ("Nedlagt fiervildt”) og fra raske vilde fugle i naturen (”Levende fugle”).

Kategorien “nedlagt fjervildt” omfattede 382 grazender og 12 krikaender skudt ved jagt og indleveret pa
vildthandteringsvirksomheder, hvor der blev udtaget prgver. | samme kategori indgik ogsa 10 regulerede
fugle skudt pa Flyvestation Karup og Aalborg (4 sangsvaner, 3 stormmager, 1 gragas, 1 grakrage og 1
musvage). Kadavere af disse blev kgrt til DTU Veterinaerinstituttet hvor der blev taget prgver ud.
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Figur 2. Indsamlingssteder pa postnr.-niveau for fugle i den aktive overvagning for avizer influenza 2018. Bade
nedskudssteder for fugle i kategorien “nedlagt fjervildt”, der omfattede fugle hvorfra der blev udtaget prgver pa
vildthandteringsvirksomheder og nedskudte fugle fra Flyvestation Aalborg og Karup, og indsamlingslokaliteter for
kategorien ”levende fugle”, der daekker over prgver indsamlet af Statens Naturhistoriske Museum (SNM), er vist pa
kortet. Hvert punkt reprasenterer én pool, punkterne er distribueret i koncentriske cirkler med oprindelse i centrum
af disse cirkler.

Kategorien ”levende fugle” omfattede 462 fugle. Ringmaerkere fra Ringmaerkningscentralen, Statens
Naturhistoriske Museum, indsamlede kloaksvabere fra vildtlevende fugle pa flere lokaliteter (figur 2). De
"levende fugle” blev enten fanget og frigivet i forbindelse med ringmaerkning, eller nedlagt ved jagt samme
dag som prgverne blev taget.

Der blev i alt undersggt 251 pools af kloaksvabere fra 866 fugle fordelt pa 25 arter og de fleste landsdele
(figur 2, tabel 2). Geografisk fordelte fuglene sig med 65 % fra Jylland og 2 % fra Hovedstadsomradet. Dermed
blev malet om at fa inddraget en stor andel af vilde fugle fra Jylland, og kun en mindre del fra
Hovedstadsomradet, naet.
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Tabel 2. Antal fugle fordelt pa arter og landsdele, 2018.

Art Jylland Fyn Sjeelland Hovedstadsomradet  Sum (antal fugle)
Allike 5 5
Blishgne 9 5 14
Bramgas 79 19 98
Fasan 10 10
Fjeldvage 1 1
Grgnbenet rgrhgne 1 4 1 6
Graand, levende fugle 48 42 5 95
Grdand, nedlagt fjervildt 238 69 75 382
Gragas 1 11 12
Grakrage 1 1
Haettemage 3 3 1 7
Knarand 1 1
Knopsvane 7 2 9
Krikand, levende fugle 139 2 141
Krikand, nedlagt 12 12
Musvage 1 1
Mage 1

Pibeand 15 2 17
Sangsvane 4 4
Skeand 3 3
Skovdue 3 3
Skovsneppe 8 8
Spidsand 7 7
Spurvehgg 20 20
Stormmage 3 1 4
Sglvmage 1 1
Tarnfalk 3 3
Sum (antal fugle) 564 134 154 14 866

Lokalitet: KBH, Hovedstadsomradet postnr. 1xxx, 2xxx; Sjeelland, postnr. 3xxx, 4xxx; Fyn, postnr. 5xxx; Jylland, postnr.
6xxX, 7xxX, 8xxX, 9xxx. Fangstmetode: Nedlagt, nedlagt fjervildt fra vildthandteringsvirksomheder; Levende, levende
ved prgveudtagelse eller skudt ved jagt umiddelbart forinden.

Indsamlingen af prgver var koncentreret i efterarshalvaret, ud fra den erfaring at chancen for at finde
fugleinfluenzavirus er stgrst i denne periode. | 2018 blev der indsamlet prgver fra 13 fugle i 1. kvartal. De var
alle fra Hovedstadsomradet og negative for influenzavirus. Prgver fra de resterende fugle blev indsamlet i
perioden 1. september — 13. december og fordelte sig med 182 fugle i 3. kvartal og 671 i 4. kvartal. Der blev
testet i alt 866 fugle fordelt i 251 prgver, heraf var 194 pools af mere end én prgve og 57 var enkeltprgve-
pools (tabel 3). De nedlagte fugle fra Flyvestationerne udggr de 10 enkeltfugle “pools”.

Tabel 3. Oversigt over antal fugle i de testede prgver (pools), 2018.

Antal fugle pr. pool Antal pools testet Antal fugle
Levende fugle Nedlagt fjervildt
1 47 10 57
2 18 0 36
3 22 12 102
4 22 17 156
5 45 58 515
I alt 154 97 866
PCR resultater

De poolede prgver blev indledningsvist testet med PCR for influenza A virus. | alt var 57 pools positive,
svarende til 23 % (tabel 4). De positive pools blev testet med specifikke subtypnings PCR metoder, for om de
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var H5 eller H7 subtyper. Kun én pool blev subtypet til H5 og patogenicitetsbestemt ved sekventering til LPAI
H5; der var ingen HPAI H5 positive pools, og der blev ikke pavist H7 virus.

Antallet af de positive pools fordelte sig ligeligt pa kategorierne "nedlagt fjervildt” og “levende fugle”, men
frekvensen af positive prgver var vaesentlig hgjere for nedlagt fjervildt end for levende fugle (tabel 4). Det
kan skyldes at nedlagt fjervildt naesten udelukkende bestar af grasender der anses som naturlig veert for Al
virus og/eller at der generelt indgar flere fugle pr. pool i denne kategori.

Godt halvdelen af de undersggte pools bestod af prgver fra graaender, og de bidrog med 58 % af de positive
pools. Grazender og krikeender stod tilsammen for 62 % af de testede pools, heraf var 34 % positive for
influenza A virus. Dermed var 93 % af de positive pools fra graaender eller krikaender. De gvrige influenzavirus
positive pools var fra blishgne (n=1), skeand (n=1), spidsand (n=1) og spurvehgg (n=1).

Resultatet er i overensstemmelse med bade europaiske (Munster et al. 2007) og danske
overvagningsresultater fra tidligere ar (Hjulsager et al. 2012a,b) samt den generelt anerkendte opfattelse af
andefugles (primaert svemmefugles) rolle som de primaere baerere af Al virus (Munster et al. 2007).
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Figur 3. Geografisk fordeling pa postnr.-niveau af prgver indsamlet i den aktive overvagning af Al i Danmark 2018.
Hvert punkt repraesenterer en pool, som er distribueret i koncentriske cirkler med oprindelse i centrum af disse
cirkler.
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Prgverne blev indsamlet i Jylland, pa Fyn, Lolland, Sjaelland og herunder i Hovedstadsregionen. Der blev
fundet influenzavirus i pools fra naesten alle landsdele (figur 3). De fleste positive pools var fra Jylland (n=38).
Frekvensen af positive pools fra Jylland og Sjeelland var 25 %, mod 14 % pa Fyn og 0 % i Hovedstadsomradet.

Der blev udtaget prgver i 1. kvartal og 3.-4. kvartal af 2018. Som naevnt var ingen af prgverne fra 1. kvartal
positive for influenzavirus. Derimod var 44 % af pools fra 3. kvartal positive for influenzavirus (n=24), mens
17 % af pools fra 4. kvartal var positive (n=33). Andelen af pools der var positive fordelte sig tilsvarende i
2017 og 2016.

Tabel 4. PCR resultater for de testede pools fra den aktive overvagning af Al 2018.

lalt Levende Nedlagt Grazender Krikaender
fugle (pools) fjervildt (pools) (pools)
(pools)
Antal pools 251 154 97 112 (45 %)** 43 (17 %)
Al PCR positiv 57 (23 %) 30 27 33 (58 %)** 20 (35 %)
H5 LPAI 1(0.02 %)* 0 1 1 (100 %)** 0
H7 LPAI 0 0 0 0 0

*H5/H7 resultater er angivet i % af antal positive pools; **for graaender og krikaender er angivet % af hhv. antal pools, samt Al PCR
og H5 LPAI positive pools.

Virusisolater

Haemagglutinerende virus (virusisolater) kunne isoleres efter podning i embryonerede hgnseaeg fra 23 pools
fra levende vilde fugle i den aktive overvagning, 17 var Al virus og 8 var avian paramyxovirus (PMV) (bilag 3).
Fire H5SN6 HPAI isolater blev dyrket fra organmateriale fra fire udvalgte H5N6 HPAI positive fugle fra den
passive overvagning for Al virus.

Avizer influenza

Ved subtypning af Al virusisolaterne fra den aktive overvagning i vilde fugle blev der fundet virus med
felgende subtyper: HIN8 (n=1), H3N2 (n=1), H3N8 (n=3), H4N6 (n=5), H6N2 (n=2), H6N6 (n=1), H8N2 (n=2),
H11N2 (n=1) og H11N9 (n=1) (Bilag 3). Alle isolaterne var fra svpsmmeaender, og bortset fra HIN8, H6N6 og
H8N2 er subtypekombinationerne tidligere pavist i Danmark (Hjulsager et al. 2012b). De nye kombinationer
bestar imidlertid af HA og NA subtyper der er almindeligt forekommende i andre kombinationer jf. fundene
i de foregaende ars Al vildfugle overvagningsprojekter.

Succesraten for isolation af Al virus i seg var 30 % af de PCR positive pools, hvilket er over niveauet for de
seneste 4 ar, hvor den gennemsnitligt 1a pa 21 %.

Paramyxovirus

Overvagningen var ikke rettet mod pavisning af avieer paramyxovirus (PMV), og der blev derfor ikke foretaget
en systematisk screening af alle prgver for PMV. Bade Al virus og PMV er imidlertid haemagglutinerende virus,
derfor testes virusisolater, der ikke kan subtypes som Al virus, rutinemaessigt for PMV-1, og i de fleste tilfeelde
ogsa for de gvrige PMV typer.

Der blev pavist avirulent PMV-1 virus (n=4), PMV-4 (n=1), PMV-6 (n=1) og PMV-2/-6 (n=1), hvor det ikke
kunne afggres om virus var PMV-2 eller PMV-6 eller om der var en blanding af de 2 PMV typer (bilag 3). PMV-
1 og PMV-6 er blandt de hyppigst paviste typer i de foregaende ar. Alle isolaterne var fra svugmmeaender. Det
tyder pa at svgmmeaenderne ofte er inficerede med paramyxovirus, og eender betragtes da ogsa som naturlig
veert for de fundne PMV typer (Alexander, 2000b). Da andefugle bade betragtes som naturlig veaert for Al og
PMV virus, er fundet af PMV i Al overvagningsprgverne forventet.
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Sammenligning med resultater fra tidligere ar

Nggletallene fra den aktive overvagning af Ali2014-18 er angivet i tabel 5. Det var et krav at prgver der indgik
i overvagningen blev modtaget indenfor 5 dage efter udtagelse. Malet pa 900 fugle blev knap naet, andelen
og antallet af positive pools i 2018 var pa niveau med de foregdende ar. Successraten for isolering af virus i
&g var hgjere end de foregaende ar.

Antallet og andelen af H5 positive pools var markant lavere end de foregaende ar. Helt usaedvanligt blev der
kun fundet én pool med H5 LPAI virus. Det var en pool af prgver fra 5 grazender, der var nedlagt ved St.
Heddinge pa Sydgstsjeelland i september maned. De tidligere ar er der pavist H5 LPAI virus i op til 28 % af de
influenza A virus PCR positive pools, svarende til 5 til 20 H5 LPAI positive pools. Disse har varet basis for at
vi har kunnet udfgre en vurdering af egnetheden af de diagnostiske RT-PCR assays der anvendes til afklaring
af Al mistanker (se afsnit om Molekylaer karakterisering af Al virus) og fylogenetiske analyser til at belyse H5
diversiteten i danske vilde fugle. Det er uvist, om det er en tilfeeldighed, at der kun er pavist én H5 LPAI virus
i 2018-overvagningen, men det faktum at der ikke er aendret naevnevaerdigt ved designet af overvagningen i
forhold til de foregaende ar, peger i retning af en anden forklaring. Udbruddet af HPAI H5 virus i vilde fugle
fra november 2016 til 2018 har vaeret en usaedvanlig heendelse, og denne kan have en induceret en gget
immunitet overfor H5 virus i bestanden af vilde fugle. Dette kan veere en forklaring pa at der ikke er H5
virusudskillelse i samme grad som tidligere, og dermed forklare at vi ikke har fundet H5 LPAI virus i samme
udstraekning som sadvanligvis. En anden mulighed kunne vaere at cirkulerende LPAI H5 virus var muteret sa
de ikke kunne detekteres med de anvendte PCR subtypningsassays, men det har der ikke veeret forlydender
om pa europaeisk plan og vi har endvidere testet et udvalg af prgverne en ekstra gang med H5 konv. Assay
der er mindst fglsomt overfor mutationer. Endvidere har vi ikke pavist H5 i prgver hvor der er anvendt
alternative metoder, dyrkning og NGS sekventering, som ville forventes at kunne detektere nye varianter af
H5 virus, om end disse ikke er anvendt p3 alle prgver.

Fuglearten/familien synes at vaere den afggrende faktor for sandsynligheden for indsamling af en Al virus
positiv pool. Forskelle i indsamlingsstrategierne, nedlagt fjervildt kontra ringmeerkning, og deraf fglgende
handtering af prgverne undervejs til laboratoriet synes af mindre betydning i denne sammenhang. De
anvendte indsamlingsmetoder har suppleret hinanden, sdledes at overvagningen har indbefattet flere
forskellige arter, samtidig med at der blev pavist relativt mange Al virus.

Tabel 5. Sammenligning af Al overvagning 2014-18 i vilde fugle, aktiv overvagning. PCR screenings-
resultater pa primaermateriale og succesrate for dyrkning af Al virus i zeg.

2014 2015 2016 2017 2018
fugle prever* fugle prever* fugle prover” fugle prever* fugle prover”

Nedlagt fiervildt* 499 101 494 100 377 80 445 96 404 97
Levende fugle** 513 185 479 164 544 163 451 152 462 154
lalt 1012 286 973 264 921 243 896 248 866 251
PCR positive - 50 (17 %) - 72 (27 %) - 50 (21 %) - 73 (29 %) 57 (23 %)
H5 LPAI - 5(10 %) - 20 (28 %) - 12 (24 %) - 15 (21 %) 1(0.02 %)
H7 LPAI = 3 (6 %) 5 1(1%) = 1(2 %) . 0 0

Al VI positive - 13 (26 %) - 11 (15 %) - 11 (22 %) - 14 (19 %) 17 (30 %)

#Prgver er pools af 1-5 kloaksvabere udtaget fra samme art, pd samme sted (postnr.) og tid. *Prgver fra nedlagt
fjervildt er indsamlet pa vildthandteringsvirksomheder eller fra fugle skudt pa flyvestationer. **Prgver fra Levende
fugle er indsamlet via SNM og er enten levende vilde fugle genudsat efter prgveudtagelse eller nedlagt ved jagt og
samplet samme dag.
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Molekyleer karakterisering af Al virus

H5 evaluering af diagnostiske assays

EU referencelaboratoriet har vurderet egnetheden af de diagnostiske RT-PCR assays til detektion af clade
2.3.4.4b HPAI H5 virus der cirkulerede i Europa siden oktober 2016, som veerende god. | analysen indgik ogsa
det fgrste danske virus, A/tufted duck/Denmark/17740-1/2016(H5N8). HA genet i HPAI H5N6 virus fra 2018
er taet beslegtet med 2.3.4.4b HPAI og de anvendte H5 subtypningsassays vurderes ogsa at have god
egnethed. HPAI H5 2.3.4.4b sekvenser indgar ikke i vores egen analyse af assay fitness, som i stedet er
malrettet de LPAI H5 virus, der er udbredt i de danske fuglebestande.

Der blev kun pavist H5 LPAI virus i én pool fra vilde fugle i 2018, og denne var ikke tilstraekkeligt positiv til at
der kunne generes tilstraekkelig sekvens til at indga i analysen. Der blev pavist H5 LPAI virus i en
graandebeszetning og en andebesaetning, og HA sekvensen fra disse virus er blevet analyseret i en assay
fitness analyse for match til relevante primer- og probesekvenser for de assays der anvendes rutinemaessigt
(bilag 4). Et LPAI H5 virus fra en hgnsebesaetning pavist i februar 2019 er inkluderet i analysen for at fa flere
sekvenser med i analysen. Til subtypning og patogenicitetsbestemmelse af H5 virus anvendes de EU
anbefalede specifikke RT-PCR assays (Slomka et al. 2007a; Slomka et al. 2007b; Slomka et al. 2012)
rutinemaessigt til Al diagnostik og overvagning pa SSI og tidligere pa DTU-VET.

Matrix-genet er det mest konserverede gen i influenzavirus, mens HA, inkl. H5, varierer mere pga. stgrre
mutationsrate. Man vil derfor generelt forvente et godt match mellem matrix PCR primere og probe, og
dermed en sensitiv detektion af langt de fleste influenza A virus, som primaert afhaenger af hvor meget virus
der er i den pageeldende prgve. EU referencelaboratoriet har adgang til et bredt udvalg af nye influenzavirus,
og hermed potentielt nye varianter der kunne teenkes at blive introduceret til Europa og dermed
kompromittere den diagnostiske formaen, sa de overvager fitness af de anbefalede matrixassays. H5 har en
hgjere mutationsrate, sa for dette gen er der stgrre sandsynlighed for at der opstar mere lokale/nationale
varianter. Data fra overvagningen i vilde fugle giver normalt et godt materiale til vurdering af assay-
performance overfor H5 virus under danske forhold. Dog er styrken i analysen ikke sa god for 2018, da der
kun blev fundet fa H5 virus. For hvert RT-PCR assay blev H5 Ct vaerdien for hver prgve korreleret til pan
influenza detektions assay resultatet ("Al-matrix” Ct-vaerdien). Jo stgrre forskellen er pa Ct-veerdien for H5 i
forhold til matrix, jo mindre sensitivt er H5 assayet overfor det pagaeldende virus.

For det EU anbefalede “konventionel H5 KHA” assay, der anvendes til sekventering af klgvningsstedet for
patogenicitetsbestemmelse, er der i 2018 sekvenserne ét mismatch i hver af de 2 primere. Det er de samme
mismatch, der er i alle sekvenserne, og de findes ogsa i alle virus fra de tidligere ar, hvoraf enkelte virus fra
2015 har yderligere 1-2 mismatches til primersekvenserne. Fitness for dette assay overfor 2018-virus ma
derfor forventes at vaere den samme som overfor de ldre H5 virus i analysen, og bedre i forhold til de 2015-
virus der havde flere mismatches. Man kan overveje at opdatere dette assay til perfect match overfor 2018-
virus, da samme mismatch trend nu er vist siden 2012.

For "H5” assayet, der er det EU anbefalede real-time assay til screening for H5 virus, er der 3 mismatches til
den ene primer. Der ses en forskel pa ca. 4 - 6 Ct-veerdier mellem Al-matrix og H5 Ct-vaerdierne for 2018-
2019 prgverne. H5 virus i tre prgver fra 2017 bliver slet ikke detekteret med dette assay (H5 Ct=0), hvilket
kan forklares af mismatches til primeren i kombination med et lavt indhold af virus (Al-matrix Ct= 32, 33, 36).
Situationen er den samme for virus fra gvrige ar, hvor der ogsa var mange H5 virus positive prgver, der ikke
kunne detekteres med dette assay. Det EU anbefalede H5 real-time screeningsassay er dermed ikke
tilstraekkeligt sensitivt overfor nuvaerende cirkulerende virus, til at man kan forvente, at det kan pavise H5
virus i svagt positive prgver. Pa denne baggrund anvender SSI og tidligere DTU-VET dette assay til screening
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for H5 i kombination med et andet H5 assay, "H5CS” real-time assayet, for at opna en bedre sensitivitet
overfor cirkulerende H5 virus.

"H5CS” real-time assayet, er ikke et officielt EU anbefalet assay, men det tidligere EU referencelaboratorie i
England anbefalede det som real-time assay til sekventering af H5 klgvningsstedet til
patogenicitetsbestemmelse. Al-matrix og H5CS Ct-vaerdierne stemmer generelt bedre overens for de danske
prever fra 2017-2019 end i forhold til det andet H5 assay, der er dog ogsa enkelte mismatches, men typisk
kun til den ene primer. For prgverne fra de foregaende ar er der perfect match for nasten alle prgverne til
bade primere og probe, og forskellen i Ct til Al-matrix er typisk 0-1 Ct-veerdi, eller ligefrem negativ (H5CS Ct
< Al-matrix Ct). Der er saledes akkumuleret mismatches til primersekvenserne, og det er formodentligt det,
der afspejles i den marginalt darligere sensitivitet, der observeres overfor H5 i 2017-2018 prgverne i
sammenligning med prgverne fra de tidligere ar. Analysen indikerer at “"H5CS” assayet er bedre egnet til
sensitiv detektion af nuveerende cirkulerende LPAI H5 virus, og at det er vigtigt at fortsaette overvagning af
LPAI H5 virus evolutionen, med henblik pa en eventuel opdatering af H5 real-time screeningsstrategien, hvis
trenden fortszetter.

Analysen indikererede, at de assays, der anvendes til subtypning af H5, er anvendelige overfor de virus, der
cirkulereri Danmark i dag, pa trods af den drift i sekvenserne, som afslgres af fuldleengde HA sekventeringen.
Men analysen viste ogs3, at det er ngdvendigt med en strategi, der involverer samtidig anvendelse af bade
”"H5” og "H5CS” real-time assays for at opna en sensitiv pavisning af LPAI H5 virus. Da de danske virus jo i
forste omgang er fanget af disse assay, er der naturligvis en bias i resultatet. Der er dog ikke fundet yderligere
H5 virus ved sekventering af isolater, som er en alternativ metode der er uafhaengig af de primere og prober
der indgar i H5 og H5CS assays.

Det kan vaere umuligt at designe et enkelt assay bestaende af to primere og en probe, som sensitivt kan
detektere alle varianter af H5. Det er derfor relevant at anvende flere assays i rutinediagnostikken for at opna
en bedre sensitivitet, ligesom det ggres i dag pa SSI, hvor vi rutinemaessigt altid anvender bade "H5” og
"H5CS” samtidigt til subtypning af H5. Fitness-analysen understreger vigtigheden af, at der foretages en
Ipbende monitorering af drift i sekvenserne, sa de anvendte assays kan opdateres ved behov. Da EU
referencelaboratoriet sjaeldent har adgang til LPAI sekvenser fra vilde fugle i real-time, og da der endvidere
kun sker en meget begraenset offentligggrelse af fund af H5/H7 LPAI virus i vilde fugle, kan EU
referencelaboratoriet ikke udfgre en fyldestggrende analyse af driften i H5/H7 virus. Det er derfor
ngdvendigt at vi holder gje med situationen under danske forhold med en fortsat overvagning af driften i
H5/H7 virus, for pa den made at vaere i stand til at pavise H5/H7 virus med hgj sensitivitet nar der opstar
mistanke om Al virus i danske fjerkraeebeszetninger.

H5 LPAI diversitet

Der blev kun pavist én prgve med H5 LPAI virus, og den var for svag positiv til at der kunne udfgres HA
fuldlaengde sekventering til fylogenetisk analyse. Der er pavist H5 LPAI virus, A/mallard/Denmark/8625-
1kc/2018-06-20(H5N2,) i en graandebesaetning i 2018 og HA sekvensen af denne er sammenlignet med H5
LPAI virus sekvenser fra danske og udenlandske virus fra tidligere ar, bade fra vilde fugle og fjerkrae, og med
en sekvens fra H5 LPAIl udbrud i hgns i 2019, A/chicken/Denmark/2804-8p2/2019-02-27(H5N1), (figur 5).

Den fylogenetiske analyse viser, at H5 generne fra prgverne fra de to udbrud er tet beslaegtet med danske
og europeeiske virus fra vilde fugle og fjerkrae. Taettest sleegtskab synes der at vaere til virus fra vilde fugle i
2017 (figur 5).
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Figur 4. Fylogenetisk analyse af danske LPAI H5 virus fra vilde fugle og fjerkrae. Sekvenser fra H5 virus fra
Danmark 2018-19 er med rgd tekst. Traeet er baseret pa ca. 1500 bp fragment fra HA-genet. HPAI angiver
hgjpatogen Al. w=vild fugl. cckommercielt fjerkrae.
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H5 HPAI diversitet

Der er udfgrt fuldleengde sekventering af HA genet fra 19 HPAI H5N6 virus fra vilde fugle.
Molekylzerfylogenetisk analyse (figur 6) viste, at disse virus var nart besleegtede med hinanden og med
samtidige HPAI H5 clade 2.2.4.4b virus fra andre europaeiske lande. Virus adskilte sig genetisk fra H5N6 virus,
der har smittet mennesker i Asien, og fra HPAI H5N1 subtype virus, der var arsag til udbrud i vilde fugle i
2006. Fuldgenom sekvensanalyse af 15 danske HPAI H5N6 subtype virus indikerer, at det er det samme HPAI
virus der har cirkuleret i vilde fugle i Danmark i 2018 (Hjulsager et al. 2019).
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= AlGreat_Black-hacked_GulliMetherlands/1i2017__A | HSMNE_2017-12-18_HA_1131088
- MFE268485_HA_A_goose_Kalmykia_813_2016(H5NS)
— Aleurasian_wigeon/Germany-NIAR249-L02143/2017_A_j/_H5M8_2017-01-04_HA_990770
A_goose_Denmark_1365-1c_2017-02-06(H5NS) HA
A_comman_buzzard_Denmark_3794-1_2017_03-03(H5M8) HA
AT_DRMNL-Werkendam/16014153-001/2016_A_/_HEM5_2016-11-14_HA_1117253
A_comman_gull_Denmark_18577-1_2016-11-16(H5NE) HA
AT_DKMNL-Monnickendam/1 6013865-006-008/2016_A_i_H5M8_2016-11-08B_HA_1019774
A_mute_swan_Denmark_19192-1_2016-11-19(H5NE) HA
A_great_hlack-backed_gull_Denmark_19068-1_2016-11-16(H5ME) HA
ADK/ML-Biddinghuizen/16015083-016-020/2016_A_/_H5MB_2016-11-30_HA_1019462
A_duck_Denmark_19062-55c_2016-11-19(H5ME) HA
A_tufted_duck_Denmark_17740-1p1-2016-11-07(H5N8) HA
AlchickeniGreece/39_2017h/2017_A_f_H5NE_2017-02-06_HA_1122893
Alchicken/Greece/39_2017/2017_A_j_HANE_2017-02-06_HA_1122877
AlchickeniGreece/39_2017a/2017_A_/_HSN6_2017-02-06_HA_1122885
A_common_buzzard_Denmark_4079-1_2017-03-23({H5M8) HA
Algreylag_goose/Germany-MIFAR1395-L02144/2017_A_/_H5M8_2017-02-02_HA_990794

AM_SwaniML-Groningen/16015826-001/2016_A_J_H&NE_2016-12-13_HA_1117261

AfturkeWGermany-SHIR42512017_A_|_HENS_2017-01-22_HA_688784
Adturkeyitaly1 7VIRS 38-1/2017_A_/_HENE_2017-01-20_HA_054567
A_GUangyi_32787_2016_A___H&NE_2018-10-25_HA_1352829
. A_common_gull_Saratov_1676_2018-10-01{HSNE)HA_1 355418

" A_Guangdong_18SF020 2018 A H5NE_2018-08-29_HA_1352813
— A_Chicken_Suzhou_j6_2019_A__HBNG_2019-02-12_HA_1429237

] A_Chicken_Yangzhou_H14_2016_A__HSNE_2018-11-14_HA_1394243

A_Jiangsu_32888_2018_A___HBNG_2018-11-06_HA_1352821
= A_Jiangsu_1_2018_A___HENE_2018-11-06_HA_1326831

A_goose_Guangdong_1_1996_HEN1_HA AF144305

18 A_white-tailed_sagle_Denmark_428-1_2018-12-22(H5NE)HA
" A_gider_Denmark_9885-1_2018-07-08(H5NE)HA
— A_common_buzzard_Denmark_813-1_2019-01-04(H5NE)HA
25 A_white-tailed_eagle_Denmark_4240-1_2018-03-16(H5ME)HA
a A_mute-swan_Denmark_4905-1_2018-03-27(HENE) HA
- F‘& A_white-tailed_eagle_Denmark_4227-1_2018-02-09(H5ME) HA

H5N6 human

0.008

Figur 5. Fylogenetisk analyse af danske fuldleengde HPAI H5 gensekvenser fra vilde fugle. Sekvenser af HA-
genet fra et repraesentativt udvalg af HSN6 HPAI virus fra vilde fugle i Danmark 2018 er fremhaevet med bla
tekst. Traeet er baseret pa 1697 bp fragmenter fra HA-genet.

H7 diversitet

Der er ikke pavist H7 virus i vilde fugle i 2017 eller 2018. De foregaende ar er der typisk fundet ganske f3, ofte
bare én, H7 LPAI viruspositiv prgve i vilde fugle, sa pa den baggrund er det ikke overraskende at der ikke er
pavist H7 virus i 2018. Fylogenetisk analyse af de danske H7 virus viser at ikke er naert besleegtede med den
humanpatogene H7N9 virus variant fra Asien, der kan smitte fra fugle til mennesker. Danske LPAI H7 virus
fundet i vilde fugle og fjerkree de senere ar er imidlertid naert beslaegtede med hinanden og med LPAI H7
virus fra gvrige Europa (figur 7).

LPAI H7 virus pavises med meget lavere frekvens end H5 LPAI virus i vilde fugle i Danmark. Ikke desto mindre
er det netop H7 LPAl virus, der har givet anledning til flest udbrud i fjerkree de senere ar, senest i 2016 og
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2019, og f@r det i 2013, 2010 og 2008. Der sker tilsyneladende en udveksling af virus mellem vilde fugle og
fierkrae, idet de virus, der bliver fundet i fjerkrae, er naert beslaegtede med virus fra vilde fugle i Danmark.
Fylogenetisk analyse af tilgaengelige danske H7 virus HA sekvenser indikerer et teet slaegtskab mellem virus i
vilde fugle og virus fra udbrud i fjerkrae, i overensstemmelse med teorien om at virus introduceres til fjerkrae
via vilde fugle.

Afmallard/Denmark/303878-15/2013-05-26(H7N7)_HA 492307
Afchicken/Netherlands/12014794/2012-08-09{H7N7)_| HA_390921
Afchicken/Italy/13VIR5091/2013-09-02(H7N7)_HA_678087
I-Vchlckenluetherlandsllauuassalml?ru}lslﬂm?] HA 1230175
A_swan_(zech Republic 5416_2011
Afchicken/Netherlands/11004875/2011-03 24(H7N1)_HA_966030
A/mallard/Poland 446/2009-12-27[H7N7)_HA 254381
AfTurkey/Netherlands/11011530/2011-06- 25[H7N7)_HA_1230026
A_chicken_Netherlands 11011326_2011
AfChicken/Netherlands/11008327/2011- 0512[H7N7) HA 1230758
A/ chicken/Germany/R1362/2011-05(H7N7)_HA_ 492511
Afmallard/Denmark/58-62-KLSV-119/2009-10-21{H7N1) HA_ 492308
Afteal/Finland/9201/2010[H7N3)_HA_534751
Afmallard/Italy/6103-12/2007(H7N3)_HA_154982
A/mallard_duck/Netherlands/11/2013 12:09 (H7N7)_HA_1307251
Afmallard_duck/Netherlands/13/2013-12-10(H7N7)_| HA 891058
A_chicken_England_2830_2015
Afturasian_Wigeon/Netherlands/5/2007-10- 22[H7N7] HA_1549872
A_common_teal_Denmark_14570-21w_2016_
A_duck_Denmark_50022-5p1c_2019- 03»13(H?N7]HA
Afmallard_duck/Netherlands/8/2014-10- 28[H7N5)_HA 1010605
Afturkey/Germany-NI/R534/2013-04-11(H7N7)_HA_ 470366
A_AIV_Germany r534-13 2013 H/N7_HA
A_teal Italy 11VIR-792 11
A_mallard_[taly_11VIR-540_11
A \ mallard_Republic of Georgia_2_2010
A_mallard_Denmark_9959-29w_2014{H7N3)
A_mallard_Denmark_9959-27p2w_2014{H7N3)
Afmallard_duck/Netherlands/18/2015-06-27(H7N7)_HA 1306986
Afchicken7NL-Barneveld/15004745-006-010/2015-03 11[H7N7)_HA_620340
A mallard_Denmark_11286-1Kplc_2016{H7N7]_HA
AfAnas crarmﬁpamllﬂﬂ]fl‘ﬂns 01-26(H7N9)_HA_284341
a A mallard_Italy 731 09
Afguinea_Towl/italy/407/2008(H7N1)_HA_210104
Py AfgoosefCzech Republic/1848/2009-02-03{H7N9) HA 215509
b Afmallard_duck/Netherlands/3/2009-01-15[H7N7]_HA_ 1307575
0 A/mallard/Poland/16/2009-01-12(H7N7)_HA_211184
A/mallard/Italy/6836-9/2008{H7N1)_HA 182017
® Afchicken/Italy/15VIR1670/2015-0F19(H7N2)_HA_624890
Afchicken/Italy/14VIR3782-14/2014-06-18[H7N1) | HA 544651
L A chicken Italy 16VIR-1873 2016-04-29(H7N7)_HA 756028
Afliangsu/1/2018-01-06{H7N4)_HA_1536850
Afchicken/Italy/2837-58/2007[H7N3)_HA 154981
A chicken_Netherlands_06022003_2006(H7N7) HEB0 2065
Nrnallard “duck/Netherlands/5/2010-07- 20{H7N3)_HA_1307280
A _mallard_Sweden 95 ,_2005(H7N7) CY077016
A mallard_Denmark_64500-5 2005 H7NS_H7ra
A_swan_Germany_R736_06
Afchicken/England/11416/2008-06-02(H7N7)_HA_712904
Afchicken/England/12589/2008-06-04[H7N7|_ HA_712876
Afmallard/Sweden/100993/2008-05-01(H7N7)_HA 1232146
AfMallard/Sweden/100993/2008(H7N7]_HA_169519
Afmallard/Netherlands/22/2007(H7N1) HA 190332
A mallard Netherlands 33 2006{H7N8) CY041410
Afturkey/Germany-NW7R655/2000{H7N7)_HA_356351
Afduck/Denmark/53-147-8/2008-04-25(H7N1)_| HA 272769
A/ chicken/Wales/1306/2007-05-18{H7N2)
Afchicken/Italy/5248/2007(H7N3)_HA_154983
Afturkey/Italy/5425/2007(H7N3)_HA_154978
Afchicken/Italy/3981-00/2007[H7N3)_HA 15497
Afchicken/Italy/11VIR-62/2011-01-0 7[H7N3)_| HA 492521
A mallard_Sweden_85 2002(H7N7) GU053135
A_Mallard_Sweden_107 _02{H7N7) AY999991
A_mallard_Netherlands 712_2000(H7N3) KF695239
A turkey Ttaly 4042 ]SHB(H?Nl] CY099613
AJWuXi/0219/2016-02-19(H7N9)_HA_1555463
Afchangsha/72/2017-04-20(H7N9]_HA 1551202 .
A/China/LN/2018-04-26{H7N9)_HA_1528949 Asian
A/WuXif0126/2014-01-26{H7N9)_HA_1555462
A Anhui_1 2013 H7N9 H N9
A/WuXif0402/2013-04-02(H7N9 HA_1555464
A_Shanghai_2_2013_| H7M[9 _HA L 7
A_Shanghai_1_2013_H7N9_HA
A_African starl Ilng ngland-Q_983_1979(H7N
Afturkey/Galifornia/B1801739-3.472018- 09 DT H7N3) HA 1556394
Afchicken/California/B1801923/2018-09-17(H7N3)_HA_1520289
Afmallard/Alberta/520/2017-08-13[H7N3)_HA_1565643
w1 Afmallard/Alberta/70/2017-08-12{H7N3)_HA_ 1303904
100 A/Mallard/Utah/D1615280/2016-11- JS(HTNB] HA_1549624
AfNew_York/108/2016-12-19(H7N2)_HA 944629
Al n'la||ald Denmark_64650 Z]I]S[HSNT]HA AY531029

Figur 6. Fylogenetisk analyse af danske LPAI H7 gener fra vilde fugle og fjerkrae. H7 virus fra Danmark er
med bla tekst. w=vild fugl. cckommercielt fjerkrae. Neighbour-Joining tree baseret pa 1612 bp HA-gen
sekvenser. Y = LPAI H7N7 fra udbrud af Al i farmede grazender 2019.

HO9 virus

Der er en stigende bevagenhed overfor Al virus med H9 subtypen, da denne subtype har opnaet enzootisk
udbredelse i flere dele af verden, herunder Kina og Mellemgsten, og ogsa optraeder i Europa. Der er ligeledes
rapporter om, at HON2 virus kan vaere mere patogene i fjerkree end andre LPAI, og sa har de ogsa vist
zoonotisk potentiale bade ved smitte af HIN2 virus til mennesker, men isaer fordi HON2 virus ogsa menes at
have doneret en del af generne til den humanpatogene LPAI Asian H7N9 virus, samt til HPAI H5NS.

Alle Al virusisolater fra overvagningen i vilde fugle 2018 er subtypet ved sekventering af HA og NA generne.
Ingen Al virus isolater var H9 subtype (bilag 3). Baseret pa HA sekvenserne, er de danske HON2 virus, der
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tidligere er pavist, naermest beslaegtede med dem, der er fundet i vilde fugle i Skandinavien og landene
omkring os. De er ikke taet beslaegtet med enzootisk forekommende HIN2 fra Asien.

Al virus i fjerkrae

Der har vaeret udbrud af LPAI H5 virus i to danske fjerkreebesaetninger i 2018, der er intet der tyder pa at
disse var relaterede. Desuden er der pavist influenza A virus andre end H5/H7 i en rutine
overvagningsindsendelse, i en kontaktbesatning til en H5 LPAI smittet besaetning og i to Al mistanker sfa.
pavisning af H5/H7 antistoffer i rutine overvagningsprever.

| den virologiske screening af rutine overvagningsprgver fra fjervildtopdraet i 2018 blev i alt undersggt 268
indsendelser (tabel 7). Hver indsendelse blev undersggt for Al virus med PCR pa en pool af kloaksvabere og
pa en pool af trachealsvabere fra 10 kadavere indsendt til DTU-VET. Formalet var at pavise LPAI H5/H7 virus,
for at undga udslip til den vilde fauna og for at undga at disse skal udvikle sig til HPAI. Der blev pavist Influenza
Avirus i to indsendelser fra graandeopdraet. Virus fra det ene opdraet blev subtypet til HSN2 LPAI (beszetning
A, tabel 8) og virus fra det andet opdraet blev subtypet til HIN3.

Tabel 7. Oversigt over antal indsendelser til den virologiske overvagning af opdrzettet fjervildt i perioden
2006-2018. Modificeret fra Hjulsager et al. 2012b.
Indsendelser 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018

Antal ca. 250 395 362 333 307 258 272 267 255 256 260 274 268
Al virus 7 2 4 7 0 4 0 3 6 2 4 2 2
positive
Al H5/H7* 3 0 0 0 0 0 0 1 0 0 2 0 1
positive

*alle er LPAI.

Der har veeret 18 Al laboratoriemistanker sfa. pavisning af H5 og/eller H7 antistoffer i
rutineovervagningsprgver med Hl-test ved reaktion med H5/H7 referenceantigener. Disse fordelte sig over
hele aret: januar (n=2), februar (n=1), marts (n=2), maj (n=1), juni 8 (n=2), september (n=2), december (n=2).
Flere af de seropositive indsendere var gengangere, dvs. der var gentagne pavisninger af H5/H7 antistoffer
over tid i den samme besaetning. Disse gentagne pavisninger kan skyldes persisterende antistoffer, hvis det
er den samme flok af individer der testes gentagne gange, eller introduktion af nye virus, som kan inducere
dannelsen af nye antistoffer. Hvorvidt der er cirkulerende virus i flokken afggres ved at teste for virus med
PCR pa svaberprgver, i henhold til den gaengse opfglgende mistanke procedure ved H5/H7 antistofpavisning.

De 18 serologiske mistanker fordelte sig pa 9 bessetninger med hhv. 6 (n=1), 3 (n=1), 2 (n=2) eller 1 (n=5)
indsendelser. Beszetningen med 6 seropositive indsendelser havde indsendt de seropositive
rutineovervagningsblodprgver i perioden 10. januar til 14. december og pr@verne repreesenterede minimum
2 forskellige huse. De to indsendere med hver to seropositive indsendelser havde indsendt prgverne i hhv.
januar+marts og september+december.

Der blev pavist bade H5 LPAI virus og influenza A virus, der ikke var H5/H7 subtype, i s&nder i opfglgende
svaberprgver til en af de serologiske mistanker (bessetning C, tabel 8). Endvidere blev der pavist
influenzavirus, der ikke var H5/H7 subtype, i bade aender og fasaner i en besatning (besatning D, tabel 8), i
opfelgende svaberprgver til en seropositiv indsendelse.

Yderligere blev der pavist influenzavirus, men ikke H5 subtype, i to besatninger sfa. mistanke om Al pga.
potentiel kontakt til LPAI H5 smittede besaetninger.
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Tabel 8. Al virus positive indsendelser fra fijerkreebesatninger i 2018.

Besatnings- Indsendelse Udtagelsesdato Fugleart
ID for svaberprgver
A 18-7747 06.06.2018 Graand
B 18-8625 20.06.2018* Graand
C 18-6504, hold 1  03.05.2018 Ander
18-6504, hold 2
D 18-6505 04.05.2019 Ander
Fasan
E 18-9292 28.06.2018 Graand
F 18-6602 06.05.2018 Ander

Indsendelsesarsag

Fjervildt
Fjervildt
Antistofpavisning

Antistofpavisning

Kontakt til B
Kontakt til C

Virus

HIN3

H5N2 LPAI

H5 LPAI

H1 Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7

K=kloaksvaber; S=trachealsvaber/svaelgsvaber (der er undersggt bade K og S fra hver indsendelse).
Indsendelsesarsag, fjervildt er fra den virologiske overvagning i fjervildtopdraet; Antistofpavisning er i forbindelse med
den serologiske Al fjerkraeovervagning. *modtagelsesdato, da udtagelsesdato ikke var oplyst.

Al positiv prgve

XAV WL X=X
=

S,K
S,K

| forhold til 2017 og 2016, hvor der var hhv. 5 og 10 seropositive rutineovervagningsindsendelser, er 18

seropositive indsendelser en markant stigning, som dog i hvert tilfaelde til dels, kan skyldes flere seropositive

gengangere. Viruspavisninger i de seropositive indsendelser i 2018 var pa samme niveau som tidligere, med

hhv. 2 og 3 tilfeelde i 2017 og 2016, respektivt.
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Bilag 1. Oversigt over den passive overvagning

Al 2018 — passiv overvagning

Kategori

FA-04159
FA-04140
FA-04151
FA-04152
FA-04153
FA-04156
FA-04158

FA-04161
FA-04178
FA-04179

FA-04180

FA-04194
FA-04195
FA-04196

FA-04199
FA-04197
FA-04200
FA-02554
FA-04202
FA-04206

FA-04207
FA-04208

FA-04209
FA-04210
FA-04211
FA-04213
FA-04212
FA-04221
FA-04219
FA-04220
FA-04229
FA-04222

FA-04232
FA-04216
FA-04217
FA-04244
FA-04237
FA-04236
FA-04245
FA-04233
FA-04234

FA-04241
FA-00001
FA-04246
FA-04235
FA-04247
FA-04248
FA-04251
FA-04250
FA-04252

FA-04260

Overvagning af avieer influenza

Tilstand
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd

Art
Musvage
Havgrn
Havgrn
Musvage
Musvage
Musvage
Fiskehejre
Musvage
Musvage
Musvage
Rgrdrum
Fiskehejre
Stor Hornugle
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Tarnfalk
Havgrn
Musvage
Knopsvane
Fiskehejre
Musvage
Musvage
Havgrn
Havgrn
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Havgrn
Musvage
Musvage
Fiskehejre
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Fiskehejre
Sglvmage
Tarnfalk
Haettemage
Musvage
Knopsvane
Musvage
Knopsvane
Musvage
Musvage
Havgrn
Skarv
Musvage
Havgrn
Skarv
Sglvmage
Havgrn
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Grakrage
Grakrage
Musvage
Musvage

VET sagsnr.

18-04238-01
18-05921-01
18-03073-01
18-02837-01
18-03567-01
18-03562-01
18-03566-01
18-03563-01
18-03565-01
18-03560-01
18-03561-01
18-03564-01
18-04239-01
18-03682-01
18-03683-01
18-03681-01
18-04110-01
18-04109-01
18-04241-01
18-04236-01
18-04243-01
18-04237-01
18-04233-01
18-04232-01
18-04240-01
18-04242-01
18-04229-01
18-04235-01
18-04231-01
18-04234-01
18-04230-01
18-04324-01
18-04325-01
18-04227-01
18-04326-01
18-04323-01
18-04327-01
18-04658-01
18-04659-01
18-05462-01
18-04660-01
18-04643-01
18-04653-01
18-04654-01
18-04663-01
18-04655-01
18-06224-01
18-06225-01
18-04905-01
18-04656-01
18-04644-01
18-04904-01
18-04901-01
18-04645-01
18-07297-01
18-04661-01
18-04662-01
18-04903-01
18-04652-01
18-04657-01
18-04664-01
18-03568-01
18-04646-01
18-04647-01
18-05463-01
18-04921-01

Fundsted (Kommune)
Thisted
Guldborgsund
Slagelse
Greve
Slagelse
Herning
Tgnder
Hillergd
Holbaek
Lyngby-Taarbaek
Slagelse
Slagelse
Thisted
Faaborg-Midtfyn
Haderslev
Syddjurs
Aabenraa
Vordingborg
Thisted
Guldborgsund
Guldborgsund
Lolland
Stevns
Fredensborg
Lolland
Thisted
Silkeborg
Svendborg
Faxe

Stevns

Vejle

Aalborg
Gribskov
Naestved
Syddjurs
Aalborg
Helsinggr
Odense
Svendborg
Bornholm
Faaborg-Midtfyn
Helsinggr
Holbaek

Kopge
Slagelse
Vordingborg
Aalborg
Aalborg
Guldborgsund
Hedensted
Kolding

Lejre

Lolland
Mariagerfjord
Naestved
Slagelse
Slagelse
Slagelse

Sorg

Slagelse

Vejle

Aalborg
Aalborg
Aalborg
Tarnby
Kalundborg

i vilde fugle i Danmark 2018

Indsamlingsdato

01-02-2018
12-02-2018
13-02-2018
18-02-2018
26-02-2018
05-03-2018
05-03-2018
06-03-2018
06-03-2018
06-03-2018
06-03-2018
06-03-2018
06-03-2018
08-03-2018
08-03-2018
08-03-2018
12-03-2018
13-03-2018
14-03-2018
15-03-2018
15-03-2018
15-03-2018
15-03-2018
16-03-2018
16-03-2018
16-03-2018
19-03-2018
19-03-2018
20-03-2018
20-03-2018
20-03-2018
20-03-2018
21-03-2018
21-03-2018
21-03-2018
21-03-2018
22-03-2018
22-03-2018
22-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
26-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
27-03-2018
28-03-2018
28-03-2018
28-03-2018
28-03-2018
28-03-2018
01-04-2018
03-04-2018

Resultat
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
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FA-04259
FA-04253
FA-04254
FA-04249
FA-04255
FA-04256

FA-04263
FA-04266
FA-04267
FA-04268

FA-04269
FA-04272
FA-04271
FA-04275
FA-04279

FA-04282
FA-04288
FA-04289
FA-04290
FA-04296
FA-04297
FA-04298
FA-04299
FA-04300

FA-04301
FA-04302
FA-04321

FA-04331
FA-04332
FA-04330
FA-04329

FA-04339
FA-04363
FA-04362
FA-04360
FA-04400

FA-04417
FA-04416
FA-04418

FA-04421
FA-04420
FA-04423
FA-04425
FA-04430

FA-04432
FA-04433
FA-04437
FA-04438
FA-04439
FA-04440
FA-04446
FA-04445
FA-04448
FA-04447
FA-04449

Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd

Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Havgrn
Havgrn
Natugle
Musvage
Musvage
Musvage
Knopsvane
Havgrn
Musvage
Musvage
Musvage
Haettemage
Gragas
Edderfugl
Knopsvane
Edderfugl
Graand
Musvage
Edderfugl
Fasan
Fasan
Fasan
Fasan
Fasan
Knopsvane
Tarnfalk
Knopsvane
Skarv
Fiskegrn
Knopsvane
Knopsvane
Knopsvane
Knopsvane
Graand
Graand
Fasan
Fasan
Gragas
Edderfugl
Knopsvane
Knopsvane
Gragas
Havgrn
Knopsvane
Sglvmage
Fiskehejre
Fasan
Fasan
Fasan
Sglvmage
Slgrugle
Tarnfalk
Sglvmage
Husskade
Skarv
Skarv
Skarv
Skarv
Fiskehejre
Tarnfalk
Knopsvane
Musvage
Sglvmage
Musvage
Bramgas
Bramgas
Bramgas
Bramgas
Skovsneppe

18-04922-01
18-04895-01
18-04893-01
18-04894-01
18-04896-01
18-04897-01
18-04902-01
18-05464-01
18-05465-01
18-04898-01
18-04906-01
18-07296-01
18-04899-01
18-04907-01
18-05667-01
18-05927-01
18-05933-01
18-06850-01
18-07298-01
18-07497-01
18-09253-01
18-09884-01
18-09885-01
18-10750-01
18-10751-01
18-10752-01
18-10753-01
18-10754-01
18-12099-01
18-10767-01
18-10771-01
18-11537-01
18-12471-01
18-12100-01
18-12101-01
18-12102-01
18-12103-01
18-12106-01
18-12106-02
18-12106-03
18-12106-04
18-12104-01
18-12292-01
18-12293-01
18-12230-01
18-12294-01
18-13331-01
18-12472-01
18-12473-01
18-12482-01
18-12985-01
18-12985-02
18-12985-03
18-13332-01
18-13333-01
18-13347-01
18-13361-01
18-14315-01
18-14670-01
18-14670-02
18-14670-03
18-14670-04
18-14316-01
18-14657-01
18-14683-01
18-14682-01
18-14681-01
18-15132-01
18-15942-01
18-15942-02
18-15942-03
18-15942-04
18-15969-01

Kalundborg
Silkeborg
Skanderborg
Slagelse
Slagelse
Slagelse
Favrskov
Favrskov
Jammerbugt
Faxe
Faaborg-Midtfyn
Kerteminde
Faaborg-Midtfyn
Sgnderborg
Aarhus
Tgnder
Ringsted
Esbjerg
Tarnby
Kalundborg
Guldborgsund
Gribskov
Lolland
Kalundborg
Kalundborg
Kalundborg
Kalundborg
Kalundborg
Guldborgsund
Kolding
Slagelse
Odsherred
Vejle
Guldborgsund
Guldborgsund
Guldborgsund
Guldborgsund
Slagelse
Slagelse
Slagelse
Slagelse

Faxe
Guldborgsund
Guldborgsund
Middelfart
Lolland
Silkeborg
Lolland

Varde

Vejle

Slagelse
Slagelse
Slagelse

Faxe
Ringkgbing-Skjern
Dragor

Koge
Kgbenhavn
Skive

Skive

Skive

Skive

Vejen
Horsens
Guldborgsund
Sorg

Holbaek
Tgnder
Slagelse
Slagelse
Slagelse
Slagelse
Odense
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03-04-2018
03-04-2018
03-04-2018
03-04-2018
03-04-2018
03-04-2018
05-04-2018
09-04-2018
11-04-2018
12-04-2018
12-04-2018
12-04-2018
13-04-2018
17-04-2018
17-04-2018
19-04-2018
24-04-2018
09-05-2018
22-05-2018
28-05-2018
03-07-2018
09-07-2018
11-07-2018
03-08-2018
03-08-2018
03-08-2018
03-08-2018
03-08-2018
07-08-2018
07-08-2018
10-08-2018
15-08-2018
23-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
27-08-2018
28-08-2018
03-09-2018
03-09-2018
03-09-2018
05-09-2018
06-09-2018
10-09-2018
11-09-2018
17-09-2018
19-09-2018
19-09-2018
19-09-2018
24-09-2018
24-09-2018
26-09-2018
05-10-2018
15-10-2018
15-10-2018
15-10-2018
15-10-2018
15-10-2018
16-10-2018
22-10-2018
25-10-2018
26-10-2018
31-10-2018
05-11-2018
12-11-2018
12-11-2018
12-11-2018
12-11-2018
19-11-2018

H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
H5N6 HPA
H5N6 HPAI
H5N6 HPA
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
H5N6 HPA
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Al, ikke H5/H7
Al, ikke H5/H7
Al, ikke H5/H7
Al, ikke H5/H7
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
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FA-04460
FA-04461
FA-04463
FA-04465
FA-04466
FA-04467

lalt

Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd
Dgd

Kongegrn
Musvage
Musvage
Graand
Musvage
Musvage
Knopsvane
Havgrn
Havgrn
148

18-16679-01
18-16585-01
18-16586-01
18-17783-01
18-17782-01
18-17452-01
18-17453-01
19-00429-01
19-00810-01

Aalborg
Guldborgsund
Haderslev
Sgnderborg
Holbaek
Assens
Vordingborg
Naestved
Tgnder

20-11-2018
26-11-2018
26-11-2018
17-12-2018
18-12-2018
19-12-2018
20-12-2018
22-12-2018
23-12-2018

Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
H5N6 HPAI
Negativ

42 H5N6 HPAI

Kategori: Fugle med mistanke om Al indsendt af FVST er angivet med FA-nr. @vrige fugle er indsendt af FVST eller af borgere i regi

af Center for Vildtsundhed, disse kan ogsa vaere indsendt med mistanke om Al.
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Bilag 2. Oversigt over den aktive overvagning

Al 2018 — aktiv overvagning

Kvartal

WRRRRR

£ AR BPAPA,BPEPAEAPREPRARRERRAWWWWWWWWWWWWW

P R T T R - R

lalt

Lokalitet

KBH
KBH
KBH
KBH
KBH
Jylland

Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Fyn

Fyn

Fyn

Fyn

Fyn

Fyn
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland

Jylland

Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
Jylland
KBH
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland
Sjeelland

Fangst

metode
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende

Levende

Levende
Levende
Levende
Nedlagt
Nedlagt
Nedlagt
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Nedlagt
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Nedlagt
Levende
Levende
Levende
Levende

Levende

Levende
Levende
Levende
Nedlagt
Nedlagt
Nedlagt
Nedlagt
Nedlagt
Nedlagt
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Levende
Nedlagt

Dyreart

Blishgne
Grgnbenet_rgrhgne
Graand

Haettemage
Stormmage

Graand

Krikand

Pibeand
Skeand
Spidsand
Graand
Gragas
Stormmage
Graand
Knarand
Krikand
Spurvehgg
Tarnfalk
Graand
Blishgne
Grgnbenet_rgrhgne
Graand
Haettemage
Knopsvane
Graand
Bramgas
Grgnbenet_rgrhgne
Graand
Haettemage

Krikand

Pibeand
Skovsneppe
Spidsand
Graand
Grakrage
Krikand
Musvage
Sangsvane
Stormmage
Mager
Allike
Bramgas
Fasan
Fjeldvage
Gragas
Knopsvane
Krikand
Pibeand
Skovdue
Spurvehgg
Sglvmage
Tarnfalk
Graand

Antal
pools
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Al virus
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H5/H7 positive
pools
0

OO0 000000000 O OO0OO0OOoOo

1xH5 LPAI
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Al virus isolater

O O O o

0
1xHEN2

1xH3N8, 1xPMV-6,
1XPMV-7

0

1xH8N2

0

1xH3N8, 1xH4N6
0

0

0

0

1xH3N2

0

0

1xPMV-2/-6
1xHIN8

0

0

0

0

1xH4N6, 1xPMV-1
0

0

1xH11N2, IxPMV-1
0

1xH3N8, 1xH6N2,
1xH8N2, 1xH11NO9,
2xPMV-1, 1xPMV-4.
0

0

0

1xH6N6

0

0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
6

3xH4N
25

Lokalitet: KBH, Hovedstadsomradet postnr. 1xxx, 2xxx; Sjeelland, postnr. 3xxx, 4xxx; Fyn, postnr. 5xxx; Jylland, postnr. 6xxx, 7xxx,

8XXX, IXXX.

Fangstmetode: Nedlagt, nedlagt fjervildt fra vildthandteringsvirksomheder og Flyvestationer; Levende, levende ved prgveudtagelse

eller skudt ved jagt umiddelbart forinden.
H5/H7 LPAI er pavist ved PCR subtypning og HA klgvningssite sekventering. Al virusisolater er virus, der er isoleret i g og subtypet

ved HI-test/N-test og/eller sekventering af HA og NA generne fra virusisolaterne.

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2018
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Bilag 3. Virusisolatoversigter

Al virusisolater fra den passive og aktive Al overvagning, fjervildtopdraet-overvagningen og Al mistanker 2018.

Subtype af isolater er fundet ved HI- og N- test og/eller sekventering. Subtype pa originalmateriale er fundet ved PCR

og/eller sekventering.

H-type
H1
H3

H4

H5

H6

H8

H11

Subtype
HIN8
H3N2
H3N8
H3N8
H3N8
H4N6
H4N6
HANG6
HANG6
HANG6
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H5N6 HPAI
H6N2
H6N2
H6N6
H8N2
H8N2
H11N2
H11N9

Art
Blishgne
Krikand
Graand
Krikand
Krikand
Graand
Graand
Graand
Graand
Graand
HavgrnP
HavgrnP
HavgrnP
HavgrnP
Graand
Krikand
Graand
Skeand
Krikand
Graand
Krikand

Al subtype pa originalmateriale

Prgve-id

18-17347-2 Ikke H5/H7
18-12806-15 Ikke H5/H7
18-12615-52 Ikke H5/H7
18-13474-15 Ikke H5/H7
18-14229-10 Ikke H5/H7
18-12615-60 Ikke H5/H7
18-14716-36 Ikke H5/H7
18-14716-37 Ikke H5/H7
18-14716-38 Ikke H5/H7
18-16182-10 Ikke H5/H7
18-4227-1 H5N6 HPAI
18-4241-1 H5N6 HPAI
18-4896-1 H5N6 HPAI
18-4903-1 H5N6 HPAI
18-13474-14 Ikke H5/H7
18-14760-8 Ikke H5/H7
18-15487-54 Ikke H5/H7
18-13036-13 Ikke H5/H7
18-14407-16 Ikke H5/H7
18-17625-17 Ikke H5/H7
18-16854-7 Ikke H5/H7

c=fjervildtopdraet, p=passiv overvagning, gvrige er raske vilde fugle fra den aktive overvagning.

Virus fra overvagningen i vilde fugle 2018 der er isoleret i 2eg og som ikke var influenza A virus. Typning af PMV

isolater med Hi-test, PMV-1 virulens bestemt ved sekventering af F-gene klgvningssite, samt Al subtype fundet ved

PCR direkte pa originalmaterialet.

Virus

PMV-1
PMV-1
PMV-1
PMV-1
PMV-4
PMV-6
PMV-2 eller -6
PMV7
PMV-1
PMV-1

Art

Krikand
Krikand
Graand
Graand
Krikand
Krikand
Graand
Krikand

Graeender i opdraet®
Graaender i opdraet®
c=fjervildtopdraet, gvrige er raske vilde fugle fra den aktive overvagning.

Progve-id

18-13776-13
18-14059-24
18-14414-22
18-15029-12
18-15029-14
18-12415-13
18-12903-47
18-12805-14
18-7747-1K

18-8625-1K

Al subtype pa
originalmateriale

AlV pavist, ikke H5/H7
AlV pavist, ikke H5/H7
AlV pavist, ikke H5/H7
AlV pavist, ikke H5/H7
AlV pavist, ikke H5/H7
AV pavist, ikke H5/H7
AIV pavist, ikke H5/H7
AV pavist, ikke H5/H7
H1N3

H5N2 LPAI

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2018

PMV-1 CS aa seq

GKQGRL, avirulent
GKQGRL, avirulent
ERQERL, avirulent
GKQGRL, avirulent

GKQGRL, avirulent
GKQGRL, avirulent
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Bilag 4. Match mellem virus sekvenser og primere og
prober i diagnostiske H5 RT-PCR assays

Mismatch mellem virussekvens og primere og prober er markeret med rgdt. ”---"” angiver at sekvens ikke er

bestemt. Ct-vaerdierne i pan Influenza A virus real-time RT-PCR ”Al-matrix”, real-time H5 HA2 og real-time

HS5CS er angivet for test af primaermateriale.

Ct Al-
matrix

24,0
29,0
24,3
27,3
32,1
31,0
32,8
14,9
30,4
31,0
32,0
31,1
30,4
28,0
27,1
32,0
35,0
34,6
35,3
333
29,6
32,0
14,3
28,0
31,0
28,0
33,0
35,0
33,9
31,0
33,0
30,0
31,0
34
33
32
27
33
33
26
30
26
28
32
36
30,8
23,2
30,3

Konventionel H5 KHA

Virus/primernavn

primersekvens
A/mallard/Denmark/64650/2003(H5N7)HA_AY531029
A/duck/Denmark/65047/04(H5N2)HA_DQ251447
A/mallard/Denmark-4200/16131-3w/10-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16120-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-4930/16157-3w/11-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16116-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-7330/13848-52w/11-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4900/12225-27w/10-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-59w/09-2015(H5)

A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4p2w/09-2015(H5N3)

A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4920/21255-11w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-57w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-6851/17051-13w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-52w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18954-13w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5853/18397-56w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-55w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4200/21256-23w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-51w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-55w/09-2015(H5)
A/Eurasian _teal/Denmark-6851/17118-10w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18396-15w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-54w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark/11887-1Kp2/2016(H5N2)
A/mallard/Denmark/14671-42w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-44w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-47w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14824-79w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/18314-40w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/19080-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-18w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-19w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-20w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/16246-46/2017-10-16(H5)
A/mallard/Denmark/17731-7/2017-11-23(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/16147-7w/2017-10-11(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-22w/2017-10-01(H5)
A/mallard/Denmark/16246-47w/2017-10-16(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-27/2017-12-03(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-29/2017-12-03(H5)
A/mallard/Denmark/15399-8w/2017-11-13(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-20w/2017-10-01(H5)
A/mute_swan/Denmark/17734-4/2017-11-18(H5)
A/Northern_pintail/Denmark/15396-36/2017-10-20(H5)
A/mallard/Denmark/15467-58w/2017-10-09(H5)
A/duck/Denmark/6504-5c/2018-05-03(H5)
A/mallard/Denmark/8625-1Kc/2018-06-20(H5N2)HA
A/chicken/Denmark/2804-8p2c/2019-02-27(H5N1)HA

KHA-1

CCTCCAGARTATGCMTAYAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATCGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC

GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC

GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC

GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC

GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2018

KHA-3 rev compl.

CARGGMATGGTAGACGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGACGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGACGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGCTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGATAGALGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTGGATGGTTGGTA
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Ct Al-
matrix

24,0
29,0
24,3
27,3
32,1
31,0
32,8
14,9
30,4
31,0
32,0
31,1
30,4
28,0
27,1
32,0
35,0
34,6
35,3
33,3
296
32,0
14,3
28,0
31,0
28,0
33,0
35,0
33,9
31,0
33,0
30,0
31,0
34
33
32
27
33
33
26
30
26
28
32
36
30,8
23,2
30,3

CtH5

35,9
33,7
25,7
38,4
32,7
31,0
0,0

16,5
36,7
33,0
33,7
37,9
32,6
35,5
33,1
35,3
0,0

38,6
37,8
37,6
0,0

35,9
21,7
34,0
37,0
35,0
0,0

0,0

0,0

37,0
0,0

36,6
37,5
37,4

29
38,2
38,4
31,8
35,0
33
31,4
39

34,6
29,1
36,1

H5 HA2

Virus/primernavn

primersekvens
A/mallard/Denmark/64650/2003(H5SN7)HA_AY531029
A/duck/Denmark/65047/04(H5N2)HA_DQ251447
A/mallard/Denmark-4200/16131-3w/10-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16120-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-4930/16157-3w/11-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16116-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-7330/13848-52w/11-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4900/12225-27w/10-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-59w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4p2w/09-2015(H5N3)
A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4920/21255-11w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-57w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-6851/17051-13w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-52w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18954-13w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5853/18397-56w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-55w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4200/21256-23w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-51w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-55w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/17118-10w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18396-15w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-54w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark/11887-1Kp2/2016(H5N2)
A/mallard/Denmark/14671-42w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-44w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-47w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14824-79w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/18314-40w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/19080-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-18w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-19w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-20w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/16246-46/2017-10-16(H5)
A/mallard/Denmark/17731-7/2017-11-23(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/16147-7w/2017-10-11(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-22w/2017-10-01(H5)
A/mallard/Denmark/16246-47w/2017-10-16(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-27/2017-12-03(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-29/2017-12-03(H5)
A/mallard/Denmark/15399-8w/2017-11-13(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-20w/2017-10-01(H5)
A/mute_swan/Denmark/17734-4/2017-11-18(H5)
A/Northern_pintail/Denmark/15396-36/2017-10-20(H5)
A/mallard/Denmark/15467-58w/2017-10-09(H5)
A/duck/Denmark/6504-5¢/2018-05-03(H5)
A/mallard/Denmark/8625-1Kc/2018-06-20(H5N2)HA
A/chicken/Denmark/2804-8p2c/2019-02-27(H5N1)HA

H5LH1

ACATATGACTACCCACARTATTCAG
ACATATGACTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGACTACCCGCAGTATTCAG
ACATACGATTACCCGCATTATACAG
ACATACGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATACGATTACCCGCATTATACAG
ACATACGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATACGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCATTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAATATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACTCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAATATTCAG
ACATATGATTACCCGCAATATTCAG
ACATATGATTACCCGCAATATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTACTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATACAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAATATTCAG

H5PRO

TCWACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACGGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACGGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACGGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACGGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCTCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGTAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTATCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA

H5RH1 rev compl.

GCAATCATGRTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT

TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA

GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT



Ct Al-
matrix

24,0
29,0
24,3
27,3
32,1
31,0
32,8
14,9
30,4
31,0
32,0
31,1
30,4
28,0
27,1
32,0
35,0
34,6
35,3
33,3
296
32,0
14,3
28,0
31,0
28,0
33,0
35,0
33,9
31,0
33,0
30,0
31,0
34
33
32
27
33
33
26
30
26
28
32
36
30,8
23,2
30,3

Ct H5CS

25,2
32,5
26,1
33,5
31,6
31,0
34,1
11,1
28,5
30,8
30,1
29,3
29,5
29,0
28,6
31,5
37,6
34,6
34,2
34,6
36,0
31,9
12,4
29,0
31,0
29,0
34,0
34,0
34,1
30,0
34,6
33,2
34,2
35
33,4
34
27
33
34,3
27,8
29,8
29
28,5
32
35
34,8
28,1
30,0

H5CS

Virus/primernavn

primersekvens
A/mallard/Denmark/64650/2003(H5N7)HA_AY531029
A/duck/Denmark/65047/04(H5N2)HA_DQ251447
A/mallard/Denmark-4200/16131-3w/10-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16120-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-4930/16157-3w/11-2012(H5)
A/common_teal/Denmark-6851/16116-2w/09-2012(H5)
A/mallard/Denmark-7330/13848-52w/11-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4900/12225-27w/10-2014(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-59w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4p2w/09-2015(H5N3)
A/Eurasian teal/Denmark-6280/16946-4w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4920/21255-11w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4733/16917-57w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-6851/17051-13w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-52w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18954-13w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5853/18397-56w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-55w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-4200/21256-23w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-51w/09-2015(H5)
A/mallard/Denmark-8450/17093-55w/09-2015(H5)
A/Eurasian _teal/Denmark-6851/17118-10w/09-2015(H5)
A/Eurasian teal/Denmark-6851/18396-15w/10-2015(H5)
A/mallard/Denmark-5300/22541-54w/11-2015(H5)
A/mallard/Denmark/11887-1Kp2/2016(H5N2)
A/mallard/Denmark/14671-42w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-44w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14671-47w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/14824-79w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/18314-40w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/19080-43w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-18w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-19w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/20546-20w/2016(H5)
A/mallard/Denmark/16246-46/2017-10-16(H5)
A/mallard/Denmark/17731-7/2017-11-23(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/16147-7w/2017-10-11(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-22w/2017-10-01(H5)
A/mallard/Denmark/16246-47w/2017-10-16(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-27/2017-12-03(H5)
A/barnacle_goose/Denmark/19473-29/2017-12-03(H5)
A/mallard/Denmark/15399-8w/2017-11-13(H5)
A/Eurasian_teal/Denmark/14704-20w/2017-10-01(H5)
A/mute_swan/Denmark/17734-4/2017-11-18(H5)
A/Northern_pintail/Denmark/15396-36/2017-10-20(H5)
A/mallard/Denmark/15467-58w/2017-10-09(H5)
A/duck/Denmark/6504-5¢/2018-05-03(H5)
A/mallard/Denmark/8625-1Kc/2018-06-20(H5N2)HA
A/chicken/Denmark/2804-8p2c/2019-02-27(H5N1)HA

H5CS-240L

AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
GACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGCCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGCCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC

AACACCAAGTGCCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACCCC
AACACCAAGTGTCAAACCCC
AACACCAAGTGTCAAACCCC

—--CCAAGTGTCAAACTCC

—CACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAATGTCAAACCCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
AATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
AATACCAAGTGCCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GACACCAAGTGTCAAACTCC
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H5CS-240Prolno

IGAATGCCCCAAATAYGTGA
GGAATGCCCCAARATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCARATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAGTGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAARATACGTGA
GGAATGCCCCARATACGTGA

GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAARATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAARATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCAARATATGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAATGCCCCARATACGTGA

H5CS-192R rev compl.

TATTTGGRGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGAGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGAGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGAGCTATAGCAGGC
TATTTGGAGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGT
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
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Bilag 5. Projektplan for overvagningen af Al i vilde fugle i
Danmark 2018.

A=l

=

Projektplan vedr. overvagning af avizer influenza i vilde fugle i Danmark i 2018.

Der er indgaet aftale mellem Fodevarestyrelsen (FVST) og DTU Veterinennstitattet (DTTU-VET) vedr. passiv
overvagmng for avier influenza 1 dede vilde fugle 1 2018 3f “Aftale or. 2 om overvagning af syedomme og
gennemforsel af projekier 1 2018 (West Mile Virus, virus 1 flapermus, resistens, svedomsdatzbase samt
overvagmngsprogrammer der afregnes efter antal prover)”. Chvervagningsprogrammet afregnes efter antallet
af provver.

Der er mdgzaet aftale mellem FVST og DTU-VET om den arlige aktive overvagning for avizr influenza i vilde
fogle 2017-19 jf “Aftale or. 3 om overvipning af sypdomme op pennemfeorsel af projekter for 2017-19

{(vektorer, svineinfluenza, afrikansk svinepest og fugleinfluenza)”. Aftalen er 3-anig, med et arligt budget pa
650.000 kr. FVST athelder udmfterne til ndtagning af prever ndenfor projekibudgetiet 1 aftalen

Projektet germemfores 1 samarbejde mellem Fadevarestyrelsen (FVST), Statens Maturhistoniske Musewm KT
(SMM) og Vetennnannstiattet DTU (DTU-VET).

Vildfucl e inzen 12018 ot

1)} En EU koordineret passiv overvagning for hejpatopen avier influenza (HPAT) virus 1 vilde fugle fundet
dode eller syge, i medfor af Eommissionens Afsarelse 2010/367EU"

7) En national aktiv overvagning (screening) for lavpatogen avizr influenza (LPAT) virus i levende vilde
fagle, berunder pedlagte fugle.

%) Molekyler karakterisering af udvalgte virus og gener fra 1) + ) og evt. virus fra fjerkra. Der fokmseres pa
karaktenizering af HS og H7.

Baggrund

FWVST er forphgtet til at overviaze for HPAI wirus 1 dede o syge vilde fugle i medfor af Kommissionens
Afporelse’ af 25, jum 2010 (2010/367EU). Overvizmingen er en del af det El-baserede
overvagmngsprogram for AL der har veret gennemfort siden 2003, og som lobende er blevet justerst.

FVST udforer en national aktiv overvagning for LPAT virus i levende/nedlagte wilde fugle. Chrervizningen
foretages som en screening for LPAT virus 1 wldt levende fugle, der ndger en forhejet nsitke med hensyn til
avizr influen=a heronder undersepelse af nedlagt vildt (fortinsvist svemmesndar).

Dianmark er i kraft af sin geografiske placenng et krmdepunkt pa efterarstrekket for mange vandfuglearter, der
primzrt yogler nord of nordest for Danmark. Det er eksempelis arter som gragis, graand, knokand, pibeand,
troldand, hettemdge, stormmige mfl Enkelie arter kommer dog fia et storre omrade, der shrekker sig fra det
nordostlige Canada fil Nordsibinen Det er eksempelvis arter som kortnzbbet gas, knortegds, bramgas og
stermvender. De fleste arter overvintrer 1 Europa og MNordafrika, men 1=y vadefugle trekker l=ngere mod syd.
Alene i efterirs- og vinterminederne opholder omkring 3 millicner andefugle sig i de danske farvande. Det
samlede antal vandfugle der trakker gennem landet er sandsyohzis langt sterre.

Hwvis syge vandfugle, inficerede med fuglemmfluenza er 1 stand il at flyve over store afstande, og bvis disse
trakfugle kan sprede virus til lokale arter eller ompivelseme, er ophavsomradet til kilde for sitte omfattends.

! Epmmizsiens Afgarelse nr. 357 af 25. juni 2010 om medlemsstaternes germemfirelse af overvagningsprogrammer vedrarends avizer
infinenza hos ferkr= og vikde fugls (M010367TEL)

DTU Veterinarinstituttet Bilowswvej 27 1870 Frederiksberg C
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I dette projekt er malet at indsamle flest mmlipe positive fuglenfluenzaprever. Blandt andet derfor ar
ind=amlingeme koncentreret i efterarshabvaret, ud fra den erfaning at chancen for at finde fugleinfluenza ar
sterst 1 denne penode. Endvidere er indzamlingen koncentreret om de arter, der ndger en forbejet naiko med
bensyn tl fuglemfluenra (jf EU kommmissionsafgerelsen nr. 367 af 23, jum 20100, buwlket prnmert er
vandfuglearter. ] projektet har der derfor i de senere dr varet folmseret pa svemmesnder (is=r graand,
kmikand, pibeand), g@s, svaner og mager.

Dette projekt er konstroeret pa en sadan made, at bide artssammenstninzen oz den peoprafiske fordeling ar
stzrkt athsnmye af SHM's kops af fowilhpe mogmerkere og deres allerede  eksisterende
rngmerkning=aktiviteter. Det er lykkedes 1 de foregiende ar at indsamle prover fra en lang rekke forskellize
lokaliteter pd tvaers af landet, fra Vastjvlland til @stejzlland. Dermed vil proverne sandsynhigvis representers
de mindre geografiske forskelle der micke er mellem fiugle der g=ster det vestlipe Ivlland op dem der p=ster
Cistdanmark.

De enkelte arters tr=k- og spredmmgsmensire er beskrevet 1 varket Dansk Trakfugleatlas (Benlekke of. al.
2005).

Fremgangsmide

Alle premer, der skal inde3 i den passive overvagning (1) og den aktive sereening (2), mdsendes til DTU-VET
forstkommende hverdag efter prevendtagning.

De sidste prover 1 den aktive overvagning skal vare modtaget pa DTU-VET senest 14. december kI 10. Der
kan mak=imalt anabyseres ca. 20 pools pr. uge, svarende 6l max. 100 fuzle fra den aktive screenmg.

1) Passiv overvdgning

Formalet med overvigningen er dels at mndersepe dede oF syge vilde fugle for HPAT virus, dels at fa
indberetninger om ns=dvanlip dedeliphed og markante syzdomsudbmd hos vilde fugle, der kan vare tegn pa
smmitte med avier mfluensza.

Fuglearter omfattet af overvagningen fremzar af bilag 1 fil denne aftale.

Vetennzrenhederne star for visitening og mdsendelse af dede og syge vilde fugle indberettet af borgere.
FV5T har etableret en aftzle med Maturstyrelsen (M5) om, at der indsamles og indsendes dode vilde fugle fia
vildtreservater 1 fem wdvalpgte enheder.

Emnede undersegte fugle indsendt il DTU-VET som faldvildt, indgar ogsa i overvigmngen.

Det kan vere vanskeligt at sikre det enskede antal dede vilde fugle, idet antallet varierer meget med arshd,
lokalitet og veprlig, 1s®r om vinteren. Ligeledes er det kendt, at dede vilde fugle 1 lobet af koot fid oms=ttes 1
naturen f eks. af predatorer.

Kadaverne indsendes til DTU-VET op undarsegelsen forstages pd en trachealsvaber og en kloaksvaber pr.
fugl, disze kan pooles for bver fugl til en samlet preve pr. fogl.

Tidshonsont. PCE. resultat: 3 arbejdsdage efter modtagelse. For faldvildt en samlet maksimal svartd fra fund

REIJJ.IEI:EI:S-I.E‘IEI’ nmdatmﬁmmeumdﬂpmm HPAT virus.

] ol gover- op tl 43 uger efter modtagelse.
vmmhhnmulgangmm;mxhnﬁrd—ﬁ dage,mkanhgeuphld—ﬁngﬁr
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1) Akriv overvdgning

Der etableres samarbejde med Ringmmrdknmgscentralen under SMM, om imdsambng af prever bla. 1
forbindelse med ninpmatkningsaktiviteter 1 2018. De arter, der indsamles prever fra, ndv=lges, =3 de hadst
mulizt tilgodeser ensket om at mdsamle fra fugle, der udger en forhejet nako med hensyn fil avizr influenza,
jE bilag 1. Antallet af fugle/prover det tilstr=bes at indsamle, fremgar af nedenstiende tabel. Der tilstrzbes en
geografisk fordeling af prowver 53 der 1 Hovedstadsregionen max tages 100 prever.

I forts=ttelse af de tidligere &rs overvagning vil FVST udtape op ind=amle prever fra nedlagte @nder (oraand,
krikand pibeand) og z=s (zeme kortnebbnet gac), fortrinsvist 1 penoden 109 — 1712 2018, Proverne vil blive
udtzget fra =nder oz z=s indleveret pa wildthandtering=virksomheder (Ervan Food, Alpevej Vildfbehandling,
og Elosterheden Vildf).

Preverne vil blive indsamlet som kloaksvaber eller evi fmcessvaber enkeliprever 1 kloakmedie
(ferstyrkemedie) op poolet 1 laboratoriet inden undersepelse. Safremt der er behow for analyse af enkeltprenar
1 en positiv pool, kan enkeliprorcerne testes; der foretages alens wndersopelze af enkeltproverne, hvis poolen
giver et uklart resultat, hvilket kan vare hlfzldet ved hlstedevarelse af flere virus 1 samme pool

Pooling i laboratoriet foretages saledes, at en pool kun indeholder max. 5 svabere indsamlet pa samme dato,
sted (pa postor. niveau) fra samme fogleart.

Facessvabere udtages ved at svabre en fnsk fecesklai og overfore den til rer med 3 ml AT kloakmedie, hvor
der er pod sikkerhed for at faglearten kan afgeres, dvs. klatter efter flokke af fugle der lize er lettet.

Der vil vare mulighed for at inkludere nedskudte fugle fra Alborg og Earup lufthavn Herved kan vi sikre
flere mdpefuple i overvipnmeen. Omfanget vil vere ca 35 miper. Efter nedskud opbevares kadaverne 1 -20
fryser 1 lnfthanmen indfil de afhentes af DTU-VET. Det tilstrabes at afhente kadaveme to gange 1 penioden fia
1. septernber — 1. decambar 2018 Der testes pa en pool af tracheal- op kloaksvaber fra hvert dyr, der pooles
max fra 5 fogle af samme art, neskydnmpssted oz fidspunkt. Svartden filstr=bes at vere max 5 uger fra
ned=kudshdspunktet

Tidshonsont: Primare resultater 1 lebet af 5 arbejdsdage (influenza A, HS5 og H7, H3HT7 LPATHPAT) efter
modtagelse. Sekund=re resultater (subtypmng af virusisolater) indenfor 4-5 uger, Inas der er tale om HS eller
H7 subtype og indenfor ca. 2 mineder, for andre H typers vedkommende. Afrapporteres 1 slhifrapporten.
Beogliat: sigter 1 forste ompanr mod at informere om der forekommer HY eller HT Al virus samt
karaktenzenng af H3/H7 subtvper m bt patogemicitet. Endvidere en kortlegnng af forekomsten af andre
subtyper Al virus 1 vilde danszke fugle.

3} Moelekyvleer karakterisering

Diversitetenn af Al wims er stor of identifikaton af specifikke vimus—vananter kraver en nermers
karakterizering af virus, som miver mere information end subtypen Formalet er burtip karakterisering af HT
virus med henblik pa identifikation af HTN9-China like virus, hwtig karaktensenng af HS vims,
karakterisering af H3 og H7 vimus med henblik pa evaluerng af egnetheden af de anvendte RT-PCE. assays til
H5H7 subtypomg, subtypebestemmelse af ikke-H5H7T/HS virus.

Udover vums fra wilde fuogle, kan evmige Al viros, som er 1denfificeret 1 fjerkra=besmtminger mv. 1 forbindelse
med fir AT mistanker og overvagnngen i afkom fra opdrettet fervldt, karakterizares.

Endvidere il der blive foretapet en nermere molekylarbiologisk karaktferisening af virus fra HPAT HING
udbruddet 1 vilde fogle 1 starten af 2018.

Tidshorisont: identifikation af HTN9-China vims ca. 5 arbejdsdage efter pavisning af H7. Resultatet af ovrige
analys=er rapporteres 1 shutrapporten.

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2018 37



Projektplan for Al ovendgning i vilde fugle 2018. Side 5af 7

Oversigt over antal fugle og prover i overvigning af Al i vilde fugle i Danmark 2018

Opeave Amntal fugle Antal prever
(pools)

Akiv overvagming 1 levende
vilde fugle (inkl. nedlagia)

SHM 430 146
FVST veterinzrenheder 435 87
Medskudie fugle fra Alborg og | 35 7
Eamp lufthawn

I alt 900 240

Antal fugle (estimeret) | Amtal prover (estimeret)

Passiv overvamning | dede
vilde fugle
DTU-VET (faldsaldt)
NS
FV5ST, Vetennzrenheder

I alt 100 100

Kontaktpersoner

Charlotte E. Hjulsager og Lars E. Larsen, DTU-VET.
Pernille Dahl Mielsen, FWST.

Jesper Johannes Madsen op Kasper Thorp, SHAL
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BILAG 1

Liste’ ower arter af vilde fugle, der skal ggres til genstand for malrettet prgveudtagning og testning for

avizr influenza [malarter)

Mr. | Videnskabeligt navn | Almindeligt anvendt navn |
. | Accipiter gentilis | Dushgg |

. | Accipiter nisus | Spurvehgg |

. | Anas acuta | Spidsand |

. | Anas clypeata | Skeand |

. | Anas crecca | Krikand |

. | Anas penelope | Pibeand |

. | Anas platyrhynchos | Graand |

. | Anas querquedula | Atlingand |

[T I I I - T o B I TR I L

. | Anas strepera | Knarand |

10. | Anser albifrons albifrons | Blisgas [europaeisk underart) |
. | Anser anser | Gragas |

. | Anser brachyrhynchus | Kortnzbbet gas |
. | Anzer erythropus | Cverzgas |

. | Anser fabalis | S=dgas |

. | Ardea cinerea | Fiskehejre |

16. | Aythya ferina | Taffeland |

17. | Aythya fuligula | Troldand |

18. | Branta bernida | Knortegas |

19. | Branta canadensis | Canadagas |

20. | Branta leucopsis | Bramgas |

21. | Branta ruficollis | Rgdhalset gis |

22. | Bubo bubo | Stor homugle |

23. | Buteo buteo | Musvige |

24. | Buteo lagopus | Fjeldvage |

25._ | Cairina moschata | Moskusand |

26. | Ciconia ciconia | Hvid stork |

27. | Circus asruginosus | Rerhag |

G e ERE

. | Cygnus columbianus | Pibesvane |
. | Cygnus cygnus | Sangsvane |

- | Cygnus olor | Knopsvane |

. | Falco peregrinus | Vandrefalk |
32_ | Faloo tinnunculus | Tarnfalk |

33. | Fulica atra | Blishgne |

34. | Larus canus | Stormmage |

e a kB

* Liste fra Keopmiissions beshitning or. 367 af 25. jund 3010 om medlemsstaternes gennemforelse af overvasninpsmroeranmear
wvedrarende avizr infloenza hos fedo= op vilde fagle
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35. | Larus ridibundus | Hettemage |
36.
37
L

| Limosa limosa | Stor kobbersneppe |

. | Marmaronetta angustirostris | Marmorand | {findes ikke i DE)
. | Mergus albellus | Lille skallesluger |
39,
A0,
41,
32
43,
44
45,
36,
47
48,
49
50.

| Milvus migrans | Sort glente | (sj=lden i DK)

| Milvus mitvus | Rgd glente |

| Netta rufina | Rédhovedet and |

| Phalacrocorax carbo | Skarv |

| Philomachus pugnax | Brushane |

| Pica pica | Husskade |

| Pluvialis apricaria | Hjejle |

| Podiceps cristatus | Toppet lappedykker |

| Podiceps nigricollis | Sorthalset lappedykker |
| Porphyrio porphyrie | Sultanhgne | (findes ikke i DK)
| Tachybaptus ruficollis | Lille lappedykker |

| Vanellus vanellus | Vibe |
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