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Sammenfatning

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.

| 2019 blev der udf@rt EU lovomfattet passiv overvagning af dgde vilde fugle, der blev fundet i naturen. Der
blev testet 111 fugle. Der blev pavist hgjpatogen aviaer influenza (HPAI) HSN6 virus i en musvage fundet dgd
den 4. januar 2019 i Odsherred. Dette var det eneste fund af HPAI virus pa dansk grund i 2019. Forud for
dette fund var der pavist HPAI H5N6 virus i 42 dgde vilde fugle i Danmark som led i den passive overvagning
for Al virus i 2018.

Molekylzerfylogenetisk analyse af HA gener fra HPAI H5N6 virus fundet i Danmark i 2018 og 2019 har vist, at
disse virus er nezert beslaegtede med hinanden og med samtidige HPAI H5 clade 2.2.4.4b virus fra andre
europaiske lande. Virus adskiller 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.

Ud over det ene tilfelde af HPAI virus, blev der pavist influenza A virus af anden subtype end H5/H7 i en
sangsvane, fundet dgd i februar 2019 ved Silkeborg, og i en sglvmage fra juli 2019 ved Vordingborg.

Der blev udfgrt en aktiv overvagning af Al virus i raske vilde fugle i Danmark i 2019. Denne blev udfert i
samarbejde med Fgdevarestyrelsen (FVST) og Statens Naturhistoriske Museum, Kgbenhavns Universitet
(SNM) i henhold til "Projektplan vedr. overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark i 2019”.
Omfanget af overvagningen var 900 fugle og primaert med fokus pa H5/H7 virus.

Der blev i alt testet 892 fugle som 238 pools af kloaksvabere fra op til 5 fugle af samme art, fundet pa samme
sted og pa samme tid. Prgverne blev udtaget fra enkeltdyr og sendt til laboratoriet (SSI), hvor de blev poolet
inden test. Prgverne blevindsamlet iJylland, pa Fyn, Falster, Sjelland og i Hovedstadsregionen. SNM forestod
indsamlingen af prgver fra 422 levende vilde fugle. FVST varetog udtagelse af prgver fra 470 fugle fra nedlagte
ander og fasaner, der var indleveret pa vildthandteringsvirksomhederne Kivan Food, Alpevej Vildtbehandling
og Klosterheden Vildt.

| alt 70 pools (29 %) blev fundet positive for Al virus ved PCR. Af disse var kun fire lavpatogen Al (LPAI) H5,
hvilket er usaedvanligt fa, men tilsvarer resultatet i 2018, hvor der kun blev pavist H5 LPAIl i én pool. De
foregdende ar er der pavist H5 LPAI virus i op til 28 % af de influenza A virus PCR positive pools, svarende til
op til 20 H5 LPAI positive pools. Det er uvist, om det er en tilfaeldighed, at der kun er pavist én H5 LPAI virus
i 2018-overvagningen, men det faktum at der ikke er a&endret naevneveerdigt ved designet af overvagningen i
forhold til de foregaende ar, peger i retning af en anden forklaring. Der har vaeret udbrud af HPAI H5 i vilde
fugle i store dele af Europa, herunder Danmark, fra november 2016 til 2019, hvilket har vaeret en usaedvanlig
haendelse, og denne kan have en induceret en gget immunitet overfor H5 virus i bestanden 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 sadvanligvis. Andelen og antallet af
positive pools i 2019 var i gvrigt pa niveau med tidligere ar. Der blev ikke pavist LPAI H7 i prgverne fra vilde
fugle, hvilket ikke er usaedvanligt.

Materiale fra positive pools blev podet i 22g med henblik pa at isolere Al virus, succesraten var 11%, hvilket
er noget lavere end de foregdende &r. Arsagen hertil kendes ikke, men det kan fx skyldes suboptimal
opbevaring af prgverne under transport til laboratoriet.

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

Overvagningen i Danmark tilvejebringer veerdifuld information om de virus, der er udbredt i de danske
fuglebestande. Baseret pa sekvenser fra de paviste danske H5 virus er udfgrt en PCR assay fitness-analyse af
de H5 subtypnings assays, der anvendes til bade Al mistanker og overvagning. Mens EURL overvager de EU-
anbefalede assays anvendelighed pa europaeisk plan, er vores analyse malrettet de LPAI H5 virus, der er
udbredt lokalt i de danske fuglebestande.

Analysen indikererede, at de assays, der anvendes til subtypning af H5, er anvendelige overfor de virus, der
cirkulerer i Danmark i dag, pa trods af den drift i sekvenserne, som blev afslgret ved fuldleengde HA
sekventering og molekylaerfylogenetisk analyse. Men analysen viste ogs3, at det er ngdvendigt med den
nuvaerende strategi for subtypning, der involverer samtidig anvendelse af bade "H5” og “"H5CS” real-time
assays for at opna en sensitiv pavisning af LPAI H5 virus.

Fitness-analysen understregede vigtigheden af, at der foretages en Igbende monitorering af drift i
sekvenserne, sa de anvendte assays kan opdateres ved behov. Det er ngdvendigt, at vi selv holder gje med
situationen under danske forhold, via en fortsat overvagning af driften i H5/H7 virus. P& 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 fjerkraebesatninger, og saledes hurtigt fa kontrol over de anmeldepligtige Al virus til
gavn for bade dyresundheden og samfundsgkonomien.

| 2019 var der udbrud af LPAI H5/H7 virus i tre danske fjerkraebesatninger. HSN1 LPAI virus og LPAI H7N7
virus blev pavist i hhv. en hgnseflok og en grdandeflok efter forudgaende fund af H5/H7 antistoffer i
forbindelse med den serologiske rutineovervagning for Al. Ydermere blev der pavist LPAlI H5N1 virus i et
graandehold i forbindelse med den virologiske overvagning for Al i fjervildt opdraet.

| to andre graandehold blev pavist hhv. HION7 og HAN2 i forbindelse med den virologiske overvagning for Al
i fijervildt opdraet.
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Formal og afgraensning

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 pracis
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 molekylaere
analyser frembringer ligeledes veerdifulde 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 2019 bestod af:

1) Passiv overvagning.
Overvagning for HPAI i dede 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 (EFSA et al. 2017).

FVST indberettede laboratorieresultaterne fra den passive overvagning til EFSA.

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 fjerkraeebesaetninger pavist i forbindelse med Al mistanker og
virologisk overvagning af opdreettet fjervildt, blev karakteriseret molekylaert med fokus pa karakterisering
af H5 og H7 virus.
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Baggrund, relevans og perspektiv

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 (@&nder, 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 avizre influenzavirus er
lavpatogene (LPAI), og forvolder mildere eller ingen sygdom (Verhagen et al. 2011). Udvikling af sygdom efter
infektion med Al virus er veertsafhaengig, saledes at et givent virus i nogle arter giver kliniske symptomer,
mens det i andre arter kan give mildere eller slet ingen symptomer. 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 LPAI virus i andre tilfaelde ser ud til at have cirkuleret i manedsvis fer den/de ngdvendige mutationer
er sket (Banks et al. 2001). Det er saledes rimeligt at antage, at risikoen for, at @ndringen fra LPAI til HPAI vil
ske, afhaenger af hvor la&enge og hvor mange LPAl virus, der cirkulerer i en flok (Alexander, 2007). Dermed er
det en ugnsket situation at have LPAI H5/H7 virus cirkulerende i fjerkraeflokke, og sdledes er det vigtigt at
undga introduktion af LPAI H5/H7 virus. Hvis introduktion sker, er en hurtig diagnose og effektiv bekaempelse,
f.eks. ved de-population (aflivning), af yderste vigtighed. Vilde fugle er i nogle tilfeelde identificeret som en
mulig kilde til introduktion af virus til fjerkreeflokke (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 sekundare transmission af virus er i nogle stgrre udbrud af Al, keedet sammen med
bevagelse af personale og materiel mellem besaetninger. Virus er stabilt i miljget og kan overleve i leengere
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 veertspopulationer.
Et eksempel herpa er H13 og H16 subtype virus, der primeert isoleres fra mager og terner (Charadriiformes)
(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 primaert findes i @nder (Anseriformes) (Munster et al. 2007).
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Udbrud af HPAI i fjerkrae kendes tilbage til 1959, hvor det fgrste udbrud med HPAI H5SN1 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 veaeret stigende. De fleste udbrud har vaeret i hgns og har typisk
involveret fra tusindvis til millioner af dyr (Alexander, 2007). | 2003 zndrede 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, isaer 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,
isaer 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 fjerkree i Europa. | vinteren 2014/2015
blev HPAI H5N8 virus rapporteret fra bade vilde fugle og fjerkrae i EU (Tyskland, Holland, UK, Sverige, Italien,
Ungarn). Disse virus tilhgrte 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. H5N8 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 fra 2014-15 HPAI H5N8 virus og tilhgrte 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 europaiske lande,
herunder Danmark 7. november 2016.

Genetiske analyser har indikeret, at det er sandsynligt, at viruset blev introduceret med vilde fugle fra Rusland
via hhv. en nord- og en centraleuropaeisk rute. Det er taet beslaegtet 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, blev der i 2016-17 i mindre omfang pavist HPAI reassortments H5N5 og H5N6 i Europa. Disse
virus er sandsynligvis opstaet ved reassortment mellem HPAI H5N8 og lokale lavpatogene virus.

1 2018-19 var der udbrud af HPAI H5N6 i flere europzeiske lande. Udover Danmark, var der fund af dette virus
i Finland, Sverige, Holland, Tyskland, Irland, Slovakiet og Storbritannien, primaert i fgrste halvar af 2018.
Hovedparten af de positive fund i Danmark var i vilde fugle indsamlet i perioden 12. februar til 17. april 2018,
herefter fandtes sporadiske HSN6 HPAI positive vilde fugle i juli, august og september 2018. Efter yderligere
3 maneder blev der pavist HPAI H5N6 i en havgrn fundet den 22. december 2018 ved Naestved. Sddanne sene
fund i 2018 sas ikke i de gvrige europaeiske lande (Liang et al. 2021).

Influenza er en zoonose, men de HPAI H5N6 virus fundet i Europa i 2016-2019, er ikke naert beslaegtede med
de humanpatogene H5NG6 virus fra Sydg@stasien, der siden 2014 har kraevet 7 dgdsfald i Kina, blandt 24
laboratoriebekrzeftede tilfeelde (WHO update No. 753, 07. August 2020).

| perioden fra januar 2003 — 6. august 2020 er der indrapporteret 861 laboratoriediagnosticerede humane
tilfeelde af infektion med asian lineage HPAI H5N1 virus fra 17 lande til WHO, heraf 455 med dgdelig udgang
(WHO No. 753, 2020). De fleste tilfeelde er fra Asien og Egypten. Siden 2016 har der kun veeret fa eller ingen
rapporterede tilfaelde. De humane cases relateres til kontakt med smittede levende eller dgde fugle eller
inficeret miljg.
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Virus med subtypen H7N9 kendes fra tidligere, men i marts 2013 blev en seaerlig H7N9 variant, i det
efterfglgende benzavnt “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
fierkrae. Virusset er udbredt i fjerkrae i Kina. Virusset kendtes i begyndelsen kun i en lavpatogen form i fjerkrae,
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 tilfaelde
under den 5. bglge af H7N9 epidemien (oktober 2016 - september 2017) og en geografisk spredning af
tilfeeldene. Indtil 6. august 2020 er der rapporteret om 1568 laboratoriebekraeftede humane tilfeelde af H7N9
infektion til WHO siden starten af 2013 (WHO No. 753, 2020). De humane cases relateres til kontakt med
smittede levende eller dgde fugle eller inficeret miljg. Der er ikke vedvaren smitte mellem mennesker.

| februar 2018 er der rapporteret om et tilfaelde af human smitte med avizer influenza virus A subtype H7N4
(WHO update No. 753, 07. August 2020).

HINZ2 virus er enzootisk forekommende i forskellige typer af terrestrisk fjerkree flere steder pa det eurasiske
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 flere gange og virus har doneret interne
gener til zoonotiske influenzavirus Asian H7N9 og H10NS. | 2020 er der rapporteret om fem humane tilfaelde
i Kina og dermed er der totalt rapporteret om 33 tilfaelde af human infektion med HON2 i Kina siden december
2005 (WHO update No. 753, 07. August 2020).

Der har generelt vaeret meget lavere aktivitet for sa vidt angar fund af HPAI virus i vilde fugle og fjerkrae pa
europaeisk plan i 2019 end i de foregaende ar med f@grst HPAI H5SN8 og dernaest HPAI H5N6. | Polen var der
flere udbrud med HPAI H5N8 i fjerkrae i slutningen af 2019 og starten af 2020, og fylogenetiske analyser viste
at disse virus var teettere beslaegtet med virus fra Afrika (Nigeria) end med europeeiske HPAI H5Nx virus fra
2016-2018. | starten af 2020 var der ogsa rapporter om HPAI H5N8 fra Tyskland, Ungarn, Rumanien,
Slovakiet og Tjekkiet. De involverede virus var taet beslaegtet med de polske ”Nigeria-like” HPAI H5N8 virus
ifglge EURL.
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Metode

Prgveindsamling, passiv overvagning - dgde vilde fugle

Kadavere af fugle fundet dgde i naturen blev indsendt til DK-VET eller 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 af en kloak- og en svaelgsvaber pa SSI. Fjerfaldvildt indsendst til faldvildtundersggelser pa
DTU, Center for Diagnostik, indgik ogsa i overvagningen, idet prgver blev udtaget pa DTU og indleveret til
test pa SSI. Laboratoriesvar blev sendt til FVST, Dyresundhed og med kopi til DTU for sa vidt angar fjerfaldvildt.
Fuglene og de tilhgrende laboratorieresultater blev ligeledes Igbende registreret i FVST’s offentligt
tilgeengelige 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 fjervildt. FVST varetog udtagelse af prgver fra nedlagte ander og gees, der var indleveret pa
vildthandteringsvirksomhederne Kivan Food (Sjaelland), Alpevej Vildtbehandling (Fyn) og Klosterheden Vildt
(Jylland), i alt 470 fugle. Prgverne blev udtaget i perioden 9. september - 18. november 2019, og indsendt pa
kgl til SSI med FVST’s kurerservice.

2) Levende fugle. SNM koordinerede udtagelse af prgver fra vildtlevende fugle ud fra en prioriteret liste
(bilag 5) med fokus pa vandfugle, 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 422 fugle, indsamlet 12. februar og i perioden 1. september - 16. december 2019.

Prgver fra op til 5 fugle af samme art og udtaget pa samme tid og sted, blev poolet pa laboratoriet f@r test.
Alle pools blev undersggt pa SSI 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 haamagglutinations 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 MBTunil2R og MBTunil3 primere (modificeret fra Zhou et al. 2009). | de tilfaelde hvor
virusisolaterne ikke var Al virus, blev isolaterne testet med RT-PCR for PMV1 og Hl-test overfor et panel af
avieer paramyxovirus type PMV1-2 og PMV4-9 antisera.
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Resultater og diskussion

Passiv overvagning - dgde vilde fugle

Som led i den passive overvagning for Al virus i 2019, blev der testet 111 fugle, som var fundet dgde i naturen
(bilag 1). Der blev pavist HPAI H5SN6 i en musvage fundet dgd 4. januar 2019 i Odsherred. Dette var det eneste
fund af HPAI virus pa dansk grund i 2019. Forud for dette fund var der pavist HPAI H5N6 virus i 42 dgde vilde
fugle i Danmark som led i den passive overvagning for Al virus i 2018. Genetiske analyser viser at de danske
HPAI H5NG6 virus er besleegtet med de europeaeiske HPAI H5N6 virus fra 2018 og H5N8 virus fra 2016-2017

(Liang et al. 2021).

Udover det ene tilfaelde med HPAI virus, blev der pavist influenza A virus af anden subtype end H5/H7 i en
sangsvane, fundet dgd i februar 2019 ved Silkeborg, og i en sglvmage fra juli 2019 ved Vordingborg.

Den geografiske fordeling af fugle indsendt til undersggelse i 2019 fremgar af figur 1. De testede fugle er

fundet fordelt over hele landet med undtagelse af Bornholm.
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Figur 1. Passiv overvagning af Al, Danmark 2019. Detaljerede oplysninger fremgar af https://ai.fvst.dk/ og bilag 1.

Tabel 1. Oversigt over den passive overvagning af Al i Danmark 2009-2019.

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

*HPAI H5NS, **HPAI H5N6.
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2017 2018 2019
154 148 111
22 46 3

1 0 0
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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 350 graaender og indleveret pa vildthandteringsvirksomhederne
Kivan Food (n=60), Alpevej Vildtbehandling (n=140) og Klosterheden Vildt (150), hvor der blev udtaget
prgver. Ligeledes blev der udtaget prgver fra fasaner indleveret hos Kivan (n=120), i et forsgg pa at forfglge
en hypotese om at fasaner omkring Smalandsfarvandet kan udggre et symptomfrit reservoir for HPAI HSN6
virus.

+ Levende vilde fugle
*  Nedlagt fjervildt

Figur 2. Indsamlingssteder pa postnr.-niveau for fugle i den aktive overvagning for avizer influenza 2019. Bade
nedskudssteder for fugle i kategorien “nedlagt fjervildt”, der omfattede fugle hvorfra der blev udtaget prgver pa
vildthandteringsvirksomheder, og indsamlingslokaliteter for kategorien ”levende fugle”, der deekker over prgver
indsamlet af Statens Naturhistoriske Museum (SNM), er vist pa kortet. Hvert punkt repraesenterer én pool, punkterne
er distribueret i koncentriske cirkler med oprindelse i centrum af disse cirkler.

Kategorien ”levende fugle” omfattede 422 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 238 pools af kloaksvabere fra 898 fugle fordelt pa 23 arter og de fleste landsdele
(figur 2, tabel 2). Geografisk fordelte fuglene sig med 44 % fra Jylland, 18 % fra Fyn, 33 % fra Sjeelland og 5 %
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fra Hovedstadsomradet. Der er taget relativt flere prgver pa Fyn og Sjeelland end de senere ar, pa bekostning
af prgver fra Jylland, hvilket kan tilskrives indsatsen pa nedlagte fasaner centreret omkring
Smalandsfarvandet. Det blev taget lidt flere prgver i Hovedstadsomradet end de foregdende ar.

Tabel 2. Antal fugle fordelt pa arter og landsdele, 2019. Antal Al viruspositive pools ( ).

Art Jylland Fyn Sjeelland Hovedstadsomradet  Sum (antal fugle)
Blishgne 2 (0) 2
Bramgas 48 (1) 48
Dveergfalk 1(1) 1
Fasan, nedlagt 40 (0) 80 (0) 120
Graand 31 (3) 6 (1) 2 (0) 4 (0) 43
Graand, nedlagt 150 (18) 100 (5) 100 (13) 350
Gragas 30 (0) 30
Haettemage 7 (0) 5(0) 12
Knarand 1(0) 1
Knopsvane 7 (0) 7
Krikand 64 (12) 2(1) 66
Mosehornugle 1(0) 1
Musvage 1(0) 1
Pibeand 73 (11) 2 (0) 75
Rage 8 (0) 8
Skeand 4(1) 4
Skovsneppe 2 (0) 2
Spidsand 3(0) 1(0) 4
Spurvehgg 31(2) 31
Stor preestekrave 1(0) 1
Stormmage 48 (0) 15 (0) 63
Sglvmage 17 (1) 17
Troldand 4 (0)

Vandrefalk 1(0) 1
Sum (antal fugle) 393 163 291 45 892

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. | 2019 blev der indsamlet prgver fra 9 fugle i 1. kvartal. De var
alle fra Hovedstadsomradet og negative for influenzavirus. Prgver fra de resterende fugle blev indsamlet i
perioden 1. september — 16. december og fordelte sig med 217 fugle i 3. kvartal og 666 i 4. kvartal. Der blev
testet i alt 892 fugle fordelt i 238 pools/prgver, heraf var 201 pools af mere end én prgve og 37 var
enkeltprgve-pools (tabel 3).

Tabel 3. Oversigt over antal fugle i de testede prgver (pools), 2019.

Antal fugle pr. pool Antal pools testet Antal fugle
Levende fugle Nedlagt fjervildt
1 37 0 37
2 19 1 40
3 11 3 42
4 31 31 248
5 38 67 525
| alt 136 102 892
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PCR resultater

De poolede prgver blev indledningsvist testet med PCR for influenza A virus. | alt var 70 pools positive,
svarende til 29 % (tabel 4). De positive pools blev testet med specifikke subtypnings PCR metoder for H5 og
H7. Kun fire pools blev subtypet til H5 og patogenicitetsbestemt ved sekventering til LPAI H5. Disse var pools
af svabere fra hhv. grasender, krikaender, pibeaender og skeander fra levende vilde fugle fra Sydvestjylland.
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 (tabel
4). Godt halvdelen af de undersggte pools bestod af prgver fra grasender, og de bidrog med 58 % af de
influenza A virus positive pools. Graaender, krikeender og pibesender stod tilsammen for 92 % af de positive
pools.

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 svgmmefugles) rolle som de primaere baerere af Al virus (Munster et al. 2007).

Influenza A negativ o
Influenza A positiv. H5/H7 negativ. @
Influenza A positiv. H5 LPAI

(]
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Figur 3. Geografisk fordeling pa postnr.-niveau af prgver indsamlet i den aktive overvagning af Al i Danmark 2019.
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, Falster, Sjelland og herunder i Hovedstadsregionen. Der blev
fundet influenzavirus i pools fra naesten alle landsdele (figur 3). De fleste positive pools var fra Jylland (n=46)
(tabel 2).

Der blev udtaget prgver i 1. kvartal og 3.-4. kvartal af 2019. Som naevnt var ingen af prgverne fra 1. kvartal
positive for influenzavirus. Derimod var 58 % af pools fra 3. kvartal positive for influenzavirus (n=34), mens
20 % af pools fra 4. kvartal var positive (n=36). Andelen af pools der var positive fordelte sig tilsvarende i
2016-2018.

Tabel 4. PCR resultater for de testede pools fra den aktive overvagning af Al 2019.

I alt Levende Nedlagt Graander Krikaender Pibeander
fugle fjervildt
Antal pools 238 136 102 93 (39 %)** 20 (8 %)** 20 (8 %)**
Al PCR 70 (29 %) 34 36 40 (57 %)** 13 (19 %)** 11 (16 %)**
positiv
H5 LPAI 4 (6 %)* 4 0 1 (25 %)** 1(25 %)** 1(25 %)**
H7 LPAI 0 0 0 0 0 0

*H5/H7 resultater er angivet i % af antal positive pools; **for graander og krikeender er angivet % af hhv. antal pools, samt Al PCR
og H5 LPAI positive pools. H5 LPAI blev pavist i pools fra hhv. skeander, grasender, krikeender og pibeander.

Virusisolater
Haemagglutinerende virus (virusisolater) kunne isoleres efter podning i embryonerede hgnseaeg fra 22 pools
fra levende vilde fugle i den aktive overvagning 2019. Otte virus var Al virus og 14 var aviser paramyxovirus
(PMV) (bilag 3).

Virus kunne endvidere isoleres fra to indsendelser med mistanke om Al virus som fglge af pavisning af H5/H7
antistoffer i rutineovervagningsprgver, og bekraeftede dermed pavisning af hhv. H5N1 og H7N7 LPAI virus
med PCR og sekventering direkte pa mistankeprgverne. Endvidere kunne hhv. H4N6 og H10N7 virus isoleres
fra indsendelser af grasender til den virologiske rutineovervagning af Al virus i fjervildt opdraet (bilag 3).

Avizer influenza

Ved subtypning af Al virusisolaterne fra den aktive overvagning i vilde fugle blev der fundet virus med
fglgende subtyper: HIN1 (n=1), H4N6 (n=1), H6N2 (n=1), H6N5 (n=2), H10ON7 (n=1) og H13N8 (n=1) (Bilag 3).
H13N8 blev isoleret fra en sglvmage og var naert beslaegtet med mage virussekvenser. De gvrige virus blev
isoleret fra svpsmmeaender og er almindeligt forekommende subtyper. HION7 var beslaegtet med aviaere virus
fra fugle og fra seludbruddet med H10N7 i 2014.

Succesraten for isolation af Al virus i 2eg var 10 % ud af de PCR positive pools, hvilket er lidt under niveau for
de seneste ar, hvor succesraten har vaeret omkring 20-25 %. Arsagen til den lavere succes er ukendt.

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 de gvrige PMV
typer.

Der blev pavist avirulent PMV-1 virus (n=2), PMV-4 (n=8) og PMV-6 (n=4) i pr@ver fra den aktive overvagning
i vilde fugle (bilag 3). Alle typer er blandt de hyppigst paviste typer i de foregaende ar. Alle isolaterne var fra
svgmmeander. Det tyder pa at svemmeanderne ofte er inficerede med paramyxovirus, og a&nder 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 Al i 2015-19 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,
men andelen og antallet af Al viruspositive pools i 2019 var pa niveau med de foregdende ar. Succesraten for
isolering af virus i ag var noget lavere end de foregdende ar.

Antallet og andelen af H5 positive pools var ligesom i 2018 markant lavere end de foregaende ar. Der blev
kun fundet 4 pools med H5 LPAl virus, fra hhv. skeaender, graaender, krikaender og pibeander.

| de foregaende 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 pavisninger har vaeret 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. Arsagen til nedgangen i paviste LPAI H5 virus er uklar, men det faktum at der ikke er aendret
naevnevardigt ved designet af overvagningen i forhold til de foregdende ar, peger i retning af en anden
forklaring. Udbruddet af HPAI H5 virus i vilde fugle fra november 2016 til 2018 har vaeret en usadvanlig
handelse, og denne kan have en induceret en gget immunitet overfor H5 virus i vildfuglebestanden. En
anden mulighed kunne vaere at cirkulerende LPAI H5 virus ikke kan detekteres tilstraekkeligt sensitivt med de
anvendte PCR subtypningsassays. For at undersgge om nedgangen i pavisning af H5 virus skyldtes mutationer
i felsomme omrader af genomet testede vi i 2018 et stgrre udvalg af prgverne en ekstra gang med et bredt
detekterende H5 konventionelt PCR assay, som er mindre fglsomt overfor mutationer end de real-time PCR
assays, der saedvanligvis bruges til screening for H5 Al virus. Resultatet af de konventionelle tests bekraeftede
real-time RT-PCR resultaterne og indikerede dermed at nedgangen ikke skyldtes reduceret sensitivitet af
testen. Endvidere har der ikke veeret rapporter pa europaisk plan om forekomst af virus med afvigende
sekvenser i de omrader af virus, der er essentiel for sensitiviteten af de anvendte real time PCR tests.

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 2014-19 i vilde fugle, aktiv overvagning. PCR screenings-
resultater pa primaermateriale og succesrate for dyrkning af Al virus i zeg.

2015 2016 2017 2018 2019

fugle prgver® fugle prgver® fugle prover® fugle prgver® fugle prgver®
Nedlagt fjervildt* 494 100 377 80 445 96 404 97 470 102
Levende fugle** 479 164 544 163 451 152 462 154 422 136
lalt 973 264 921 243 896 248 866 251 892 238
PCR positive - 72 (27 %) - 50 (21 %) - 73 (29 %) 57 (23 %) 70 (29 %)
H5 LPAI - 20 (28 %) - 12 (24 %) - 15 (21 %) 1(2%) 4 (6%)
H7 LPAI - 1(1%) - 1(2%) - 0 0 0
Al VI positive - 11 (15 %) - 11 (22 %) - 14 (19 %) 17 (30 %) 8 (11 %)

#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 mangler opdatering

Til subtypning og patogenicitetsbestemmelse af H5 virus anvendes EU anbefalede specifikke RT-PCR assays
rutinemaessigt til Al diagnostik og overvagning pa SSI. Influenzavirus muterer konstant, og kan mutere i en
sadan grad, at de anvendte assays ikke vil kunne detektere virus laengere. Ved at overvage sekvenserne af
virus, kan man fglge med i om der er virus, der gradvist muterer saledes at de anvendte assays ikke kan
bruges med sikkerhed.

Overvagningen i Danmark tilvejebringer veerdifuld information om de virus der er udbredt i flere danske
fuglebestande. Baseret pa sekvenser fra de paviste danske H5 virus er udfgrt en analyse af de H5 subtypnings
assays der anvendes til bade beredskab og (Slomka et al. 2007a; Slomka et al. 2007b; Slomka et al. 2012).
Mens EURL overvager de anbefalede assays anvendelighed pa europeeisk plan, er vores analyse malrettet de
LPAI H5 virus, der er udbredt i de danske fuglebestande.

For hvert RT-PCR assay blev H5 Ct veerdien for hver prgve korreleret til pan influenza detektions assay
resultatet ("Al-matrix” Ct-vaerdien) (Bilag 4). Jo st@rre forskellen er pa Ct-vaerdien for H5 i forhold til matrix,
jo mindre sensitivt er H5 assayet overfor det pagaeldende virus.

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 ogsa, 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
f@rste 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 bestdende 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
Igbende monitorering af drift i sekvenserne, sa de anvendte assays kan opdateres ved behov. Da EU
referencelaboratoriet sjeeldent 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 selv holder gje med situationen under danske forhold med en fortsat overvagning af driften
i H5/H7 virus, for pad 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 H5 LPAI virus i vilde fugle fra fire pools af kloaksvabere fra hhv. grasender, krikeender,
pibeander eller skeaender. Alle var fra den aktive overvagning i levende vilde fugle indsamlet af SNM.
Fuldlzengde sekventering blev foretaget med NGS teknik pa de fire prgver, og sekvenserne er sammenlignet
med sekvenser fra H5 LPAI virus fra de tidligere ar i figur 4.

| 2019 blev der pavist H5LPAI virus i en hgnsebesatning og en graandebesaetning. Sekvenser af HA genet fra
disse virus er sammenlignet med HA-sekvenser fra virus fra vilde fugle, tidligere danske udbrud i fjerkrae, H5
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LPAI virus fra et udbrud i januar 2020 i en hgnsebesatning, og de teettest beslaegtede virus med sekvenser

der var tilgeengelige i offentligt tilgeengelige sekvensdatabaser (GenBank og GISAID).

Den fylogenetiske analyse viser, at H5 generne fra prgverne fra de to udbrud i 2019 og udbruddet i 2020 er

teet beslaegtet med hinanden, og med danske og europaeiske virus fra vilde fugle og fjerkrze.
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Figur 4. Fylogenetisk analyse af danske LPAI H5 virus fra vilde fugle og fjerkrae. Sekvenser fra H5 virus fra

vilde fugle, Danmark 2019, er med r@d tekst. Sekvenser fra virus pavist i fjerkrae 2019-20 er markeret med

grent. Traeet er baseret pa ca. 1500 bp fragment fra HA-genet. w=vild fugl. cckommercielt fjerkree.

H5 HPAI diversitet

Der er udfgrt fuldleengde sekventering af HA genet fra HPAI H5N6 virus der blev pavist

en dgdfunden

musvage i januar 2019 i den passive overvagning af Al virus i vilde fugle. Molekylaerfylogenetisk analyse (figur

6) viste, at dette virus var naert besleegtet med de danske HPAI H5N6 virus fra 2018 og med samtidige HPAI
HS clade 2.2.4.4b virus fra andre europeiske lande. De danske HPAI H5N6 virus fra 2018-19 adskilte sig
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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 danske HPAI H5N6 subtype virus indikerer, at det
er det samme HPAI virus der har cirkuleret i vilde fugle i Danmark i 2018 (Liang et al. 2021).
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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 2018-2019 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 siden 2016. 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 2019. Fylogenetisk analyse af de danske H7 virus viser at de 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 fjerkrae de senere ar er imidlertid naert besleegtede 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 LPAI virus, der har givet anledning til flest udbrud i fjerkree de senere ar, senest i januar 2019
og fgr det i 2016, 2013, 2010 og 2008. Der sker tilsyneladende en udveksling af virus mellem vilde fugle og
fierkrae, idet de virus, der bliver fundet i fjerkree, er neert besleegtede med virus fra vilde fugle i Danmark.
Fylogenetisk analyse af tilgaengelige danske H7 virus HA sekvenser indikerer et tzet sleegtskab mellem virus i
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vilde fugle og virus fra udbrud i fjerkrze, i overensstemmelse med teorien om at virus introduceres til fjerkrae
via vilde fugle.
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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. ¥ = 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 HON2 virus til mennesker, men isaer fordi HIN2 virus ogsa menes at
have doneret en del af generne til den humanpatogene LPAI Asian H7N9 virus, samt til HPAI H5NS.

Der har ikke veeret fokus pa H9 virus i arets overvagning men alle Al virusisolater fra overvagningen i vilde
fugle 2019 er subtypet ved sekventering af HA og NA generne. Ingen Al virus isolater var H9 subtype (bilag
3). Baseret pa HA sekvenserne, var de danske HIN2 virus, der blev pavist nogle ar tilbage, narmest
beslaegtede med dem, der er fundet i vilde fugle i Skandinavien og landene omkring os. De er ikke teet
beslaegtet med enzootisk forekommende HIN2 fra Asien.
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Al virus i fjerkrae

Der har veeret to udbrud af LPAI H5N1 virus og et udbrud med LPAI H7N7 virus i danske fjerkraebesaetninger
i 2019. | alle tilfeelde begraensede udbruddene sig til index besaetningerne. Det ene H5N1 udbrud var i
opdraettede grazender og blev pavist i rutineovervagningsprgver i forbindelse med den virologiske
overvagning af fjervildt opdraet, mens de to gvrige udbrud blev pavist ved opfglgning pa pavisning af H5/H7
antistoffer i rutineovervagningsprgver fra hhv. hgns og farmede graznder. Der er intet der tyder pa at
udbruddene var relaterede. Desuden er der pavist influenza A virus andre end H5/H7 i to rutine
overvagningsindsendelser fra den virologiske overvagning af fjervildtopdraet, disse virus blev subtypet til hhv.
H4N2 og H10N7, begge var fra graandeopdraet.

| den virologiske screening af rutine overvagningsprgver fra fjervildtopdraet i 2019 blev i alt undersggt 255
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 DK-VET. Formalet var at pavise LPAI H5/H7 virus,
for at undga udslip til den vilde fauna og spredning til andre fjerkraebesatninger, og for at undga at disse
skulle udvikle sig til HPAI. Der blev pavist Influenza A virus i tre indsendelser fra graandeopdraet. Virus blev
subtypet til hhv. HSN1 LPAI, H4AN2 og H10N7 (tabel 8).

Tabel 7. Oversigt over antal indsendelser til den virologiske overvagning af opdrzettet fjervildt i perioden

2006-2019. Modificeret fra Hjulsager et al. 2012b.
Indsendelser 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019

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

*alle er LPAI.

Der har veaeret 13 Al laboratoriemistanker sfa. pavisning af H5 og/eller H7 antistoffer i
rutineovervagningsprgver med Hi-test ved reaktion med H5/H7 referenceantigener. Disse fordelte sig over
hele aret: januar (n=1), februar (n=4), marts (n=1), april (n=1), maj (n=3), juni 8 (n=1), september (n=1),
december (n=1). En besaetning fik pavist H5/H7 antistoffer to gange i hhv. februar og juni maned. 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
opfelgende mistanke procedure ved H5/H7 antistofpavisning.

Til sammenligning var der 18 Al laboratoriemistanker i 2018, hvoraf flere af de seropositive indsendere var
gengangere med gentagne pavisninger af H5/H7 antistoffer over tid i den samme besatning. De 18
serologiske mistanker i 2018 fordelte sig pa 9 besatninger med hhv. 6 (n=1), 3 (n=1), 2 (n=2) eller 1 (n=5)
indsendelser. 1 2017 og 2016, var der hhv. 5 og 10 seropositive rutineovervagningsindsendelser.

Der blev pavist hhv. H5 og H7 cirkulerende virus i to beseaetninger efter pavisning af antistoffer i
rutineovervagningsprgver (Besaetning A og B, tabel 8). | 2018 blev der ligeledes pavist cirkulerende H5 LPAI
virus i en hgnseflok efter pavisning af H5 antistoffer, det er ellers sjeeldent at det lykkes at pavise cirkulerende
H5/H7 virus efter pavisning af H5/H7 antistoffer, muligvis fordi antistofferne ofte skyldes en gammel
infektion med H5/H7 virus, som ikke lseengere udskilles af dyrene.
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De viruspositive fjerkraeebesaetninger blev fundet enten som fglge af antistofpavisning i rutine

overvagningsprgver eller som led i den virologiske overvagning af fjervildt opdraet. De er alle gengangere fra

tidligere ar. Det er de samme besatninger som far pavist virus ar efter ar.

Tabel 8. Al virus positive indsendelser fra fijerkreebesatninger i 2019.

Besatnings-
ID

A

B

C

D

E

K=kloaksvaber; S=trachealsvaber/svaelgsvaber (der er undersggt bade K og S fra hver indsendelse).

Indsendelse

19-2804

2019-50022
2019-50250
2019-50308
2019-50383

Udtagelsesdato
for svaberprgver
27-02-2019
13-03-2019
25-06-2019
08-07-2019
29-07-2019

Fugleart

Hgns

Graaender
Graznder
Grazander
Graander

Indsendelsesarsag

Antistofpavisning
Antistofpavisning
Fjervildt
Fjervildt
Fjervildt

Virus

H5N1 LPAI
H7N7 LPAI
H5N1 LPAI
H4N2
H10N7

Al positiv prgve

AR R

K+S
K+S

Indsendelsesarsag, fjervildt er fra den virologiske overvagning i fjervildtopdraet; Antistofpavisning er i forbindelse med
den serologiske Al fjerkraeovervagning. *modtagelsesdato, da udtagelsesdato ikke var oplyst.
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Bilag 1. Oversigt over den passive overvagning

Al 2019 — passiv overvagning

Kategori
FA-04469

FA-04492
FA-04494
FA-04493

FA-04499
FA-04501
FA-04507
FA-04504
FA-04506
FA-04505
FA-00002
FA-04508
FA-04509
FA-00004
FA-00003
FA-04511
FA-04512

FA-04517
FA-04516
FA-04515
FA-04518
FA-04519
FA-04520
FA-04521

FA-04522
FA-04524
FA-04525
FA-04523
FA-04526

FA-99989
FA-04528
FA-04527
FA-04562
FA-04530
FA-04531
FA-04557
FA-04536

FA-04565
FA-04564
FA-04567
FA-04573
FA-04575
FA-04576
FA-04579
FA-04577
FA-04580
FA-04581
FA-04583
FA-04588
FA-04587
FA-04589
FA-04601
FA-04604
FA-04602
FA-04605
FA-04606

FA-04607
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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
Knopsvane
Musvage
Rgd Glente
Tarnfalk
Tarnfalk
Musvage
Vandrefalk
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Svartbag
Bla Kaerhgg
Lomvie
Lomvie
Sangsvane
Alk

Alk
Musvage
Knopsvane
Fjeldvage
Skarv
Skarv
Skarv
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Vandrefalk
Musvage
Duehgg
Musvage
Musvage
Musvage
Havgrn
Sangsvane
Sangsvane
Musvage
Musvage
Stormmage
Grakrage
Skarv
Knopsvane
Musvage
Musvage
Musvage
Musvage
Spurvehgg
Musvage
Spurvehgg
Rgd Glente
Sglvmage
Sglvmage
Knopsvane
Musvage
Husskade
Spurvehgg
Skarv
Knopsvane
Musvage
Heettemage
Mage
Musvage
Musvage
Havgrn
Musvage

VET sagsnr.
19-00421-01
19-00609-02
19-00609-01
19-00611-01
19-00610-01
19-00613-01
19-00835-01
19-00809-01
19-00822-01
19-00828-01
19-00825-01
19-00826-01
19-00827-01
19-00831-02
19-00831-01
19-00833-01
19-00831-04
19-00831-03
19-01221-01
19-01222-01
19-02146-01
19-01227-01
19-01226-01
19-01225-01
19-01224-01
19-01230-01
19-01231-01
19-01238-01
19-02155-01
19-01239-01
19-01965-01
19-01964-01
19-01963-01
19-02144-01
19-02141-01
19-02148-01
19-02147-01
19-02145-01
19-02164-01
19-02153-01
19-02154-01
19-02162-01
19-02163-01
19-02166-01
19-02166-02
2019-50011-02
2019-50011-01
2019-50012-01
2019-50019-01
2019-50020-01
2019-50032-01
2019-50028-01
2019-50027-01
2019-50033-01
2019-50021-01
2019-50044-01
2019-50043-01
2019-50040-01
2019-50045-01
2019-50058-01
2019-50063-01
2019-50062-01
2019-50074-01
2019-50074-02
2019-50066-01
2019-50075-01

Fundsted (Kommune)

Naestved
Sgnderborg
Sgnderborg
Faxe
Skanderborg
Odsherred
Koge
Gribskov
Holbaek
Esbjerg
Guldborgsund
Slagelse
Ringsted
Jammerbugt
Jammerbugt
Billund
Jammerbugt
Jammerbugt
Guldborgsund
Guldborgsund
Lolland
Langeland
Langeland
Langeland
Rebild
Slagelse
Odsherred
Sorg
Guldborgsund
Roskilde
Vordingborg
Guldborgsund
Guldborgsund
Herning
Lolland
Silkeborg
Silkeborg
Ringkgbing-Skjern
Silkeborg
Faxe

Faxe
Faaborg-Midtfyn
Hgrsholm
Sorg

Sorg

Nordfyns
Nordfyns
Vesthimmerlands
Varde

Egedal
Guldborgsund
Helsinggr
Helsinggr
Lolland
Holbaek
Mariagerfjord
Mariagerfjord
Lolland
Ringkgbing-Skjern
Ringsted
Kolding
Kolding
Kolding
Kolding
Vordingborg
Holbaek

Indsamlingsdato

01-01-2019
01-01-2019
01-01-2019
03-01-2019
03-01-2019
04-01-2019
15-01-2019
16-01-2019
17-01-2019
20-01-2019
20-01-2019
21-01-2019
21-01-2019
22-01-2019
22-01-2019
22-01-2019
22-01-2019
22-01-2019
23-01-2019
24-01-2019
26-01-2019
28-01-2019
28-01-2019
28-01-2019
28-01-2019
30-01-2019
30-01-2019
03-02-2019
04-02-2019
05-02-2019
11-02-2019
11-02-2019
11-02-2019
15-02-2019
15-02-2019
16-02-2019
16-02-2019
18-02-2019
18-02-2019
20-02-2019
20-02-2019
21-02-2019
21-02-2019
23-02-2019
23-02-2019
28-02-2019
28-02-2019
02-03-2019
10-03-2019
11-03-2019
12-03-2019
12-03-2019
12-03-2019
18-03-2019
19-03-2019
24-03-2019
24-03-2019
27-03-2019
01-04-2019
15-04-2019
15-04-2019
15-04-2019
20-04-2019
20-04-2019
24-04-2019
30-04-2019

Resultat
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ

H5N6 HPAI
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ

AlV ikke H5/H7
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
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Kategori

FA-04610
FA-04609
FA-04608
FA-04611
FA-04612

FA-04618
FA-04617
FA-04616
FA-04621
FA-04632
FA-04633
FA-04630
FA-04631
FA-04629
FA-04628
FA-04634
FA-04635
FA-04652

FA-04655
FA-04656
FA-04657
FA-04658

FA-04659
FA-04660
FA-04661
FA-04662
FA-04665
FA-04667

FA-04669
FA-04675
FA-04674
FA-04676

FA-04677
FA-04678
lalt

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

Art
Musvage
Blishgne
Musvage
Musvage
Allike
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Sglvmage
Husskade
Graand
Graand
Blishgne
Blishgne
Heettemage
Graand
Graand
Graand
Knopsvane
Hvepsevage
Sglvmage
Knopsvane
Krikand
Graand
Havgrn
Sglvmage
Rage
Skarv
Spurvehgg
Heettemage
Rgd Glente
Duehgg
Blishgne
Slgrugle
Slgrugle
Musvage
Duehgg
Heettemage
Skarv

111

VET sagsnr.
2019-50124-01
2019-50123-01
2019-50125-01
2019-50152-01
2019-50172-01
2019-50325-02
2019-50325-03
2019-50325-04
2019-50325-01
2019-50326-01
2019-50326-02
2019-50326-03
2019-50339-03
2019-50339-02
2019-50339-01
2019-50379-01
2019-50405-05
2019-50405-06
2019-50405-03
2019-50405-04
2019-50405-02
2019-50405-01
2019-50423-01
2019-50423-02
2019-50424-01
2019-50494-01
2019-50488-01
2019-50489-01
19-50490-01
2019-50491-01
2019-50512-01
2019-50517-01
2019-50539-01
2019-50544-01
2019-50563-01

SAG-02019-050569-01
SAG-01815-F2F4C7-01
SAG-01943-HOP1M3-01
SAG-01919-X7Y8TO-01
SAG-01955-N7D1P9-01
SAG-01954-D8B5W3-01
SAG-02034-X8X5H6-01
SAG-02138-G4G5L0-01
SAG-02188-W5Y5M2-01
SAG-02216-V3C8Q2-01

Fundsted (Kommune)

Randers
Gentofte
Guldborgsund
Syddjurs
Ikast-Brande
Vordingborg
Vordingborg
Vordingborg
Vordingborg
Vordingborg
Vordingborg
Vordingborg
Jammerbugt
Jammerbugt
Jammerbugt
Solrgd
Kgbenhavn
Kgbenhavn
Rgdovre
Rgdovre
Kgbenhavn
Kgbenhavn
Holbaek
Holbaek
Viborg
Holbaek
Kgbenhavn
Sgnderborg
Kgbenhavn
Hvidovre
Svendborg
Frederikshavn
Herning
Aarhus
Haderslev
Skive
Naestved
Fredensborg
Aalborg
Kolding
Kolding
Naestved
Tender
Struer
Kgbenhavn

Indsamlingsdato

25-05-2019
27-05-2019
27-05-2019
10-06-2019
12-06-2019
09-07-2019
09-07-2019
09-07-2019
09-07-2019
09-07-2019
09-07-2019
09-07-2019
11-07-2019
11-07-2019
11-07-2019
23-07-2019
31-07-2019
31-07-2019
31-07-2019
31-07-2019
31-07-2019
31-07-2019
05-08-2019
05-08-2019
06-08-2019
23-08-2019
29-08-2019
31-08-2019
03-09-2019
05-09-2019
07-09-2019
15-09-2019
24-09-2019
25-09-2019
02-10-2019
14-10-2019
03-11-2019
09-11-2019
17-11-2019
18-11-2019
18-11-2019
21-11-2019
22-11-2019
07-12-2019
10-12-2019

Resultat
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ

AV ikke H5/H7
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ
Negativ

1 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.

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2019
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Bilag 2. Oversigt over den aktive overvagning

Al 2019 — aktiv overvagning

Kvartal Lokalitet  Fangst Dyreart Antal Antal Al virus H5/H7 positive Al virus isolater
metode pools fugle positive pools pools
1 KBH Levende blishgne 1 0 0 0
1 KBH Levende graand 1 4 0 0 0
1 KBH Levende troldand 1 4 0 0 0
3  Fyn Levende Knopsvane 1 1 0 0 0
3 Fyn Levende Vandrefalk 1 1 0 0 0
3 Jylland Nedlagt Grdand 21 102 16 0 2xPMV6
3 Jylland Levende Graand 2 7 1 1 0
3 Jylland Levende Krikand 9 34 7 0 H6NS5, 2xPMV1
3 Jylland Levende Pibeand 2 5 1 0 1xPMV4
3 Jylland Levende Skeand 2 4 1 1 0
. . 1xH10N7, 1xH4NS,
3  Sjeelland Nedlagt Graand 12 50 7 0 2xPMV4, 2XPMV6
3  Sjeelland Levende Dveergfalk 1 1 1 0 0
3  Sjeelland Levende Spurvehgg 8 12 0 0 0
4 Fyn Nedlagt Fasan 8 40 0 0 0
4 Fyn Nedlagt Graand 24 100 5 0 1xHIN1, 1xH6N2
4 Fyn Levende Blishgne 1 1 0 0 0
4 Fyn Levende Graand 3 6 1 0 0
4 Fyn Levende Haettemage 2 7 0 0 0
4 Fyn Levende Knopsvane 3 6 0 0 0
4 Fyn Levende Krikand 2 2 1 0 0
4 Jylland Nedlagt Graand 10 48 2 0 0
4 Jylland Levende Graand 9 24 2 0 0
4 Jylland Levende Knarand 1 1 0 0 0
4 Jylland Levende Krikand 9 30 5 1 H6NS5, 2xPMV4
4 Jylland Levende Pibeand 17 68 10 1 0
4  Jylland Levende Skovsneppe 1 2 0 0 0
4 Jylland Levende Spidsand 3 3 0 0 0
4 Jylland Levende Stormmage 10 48 0 0 0
4 KBH Levende Gragas 7 35 0 0 0
4 Sjxlland Nedlagt Fasan 16 80 0 0 0
4 Sjxlland Nedlagt Graand 11 50 6 0 3xPMV4
4 Sjelland Levende Bramgas 12 48 1 0 0
4 Sjxlland Levende Graand 1 2 0 0 0
4 Sjelland Levende mosehornugle 1 1 0 0 0
4 Sjelland Levende Musvage 1 1 0 0 0
4 Sjelland Levende Pibeand 1 2 0 0 0
4 Sjxlland Levende Rage 2 8 0 0 0
4 Sjelland Levende Spidsand 1 1 0 0 0
4 Sjelland Levende Spurvehgg 12 19 2 0 0
4 Sjxlland Levende Stor praestekrave 1 1 0 0 0
4 Sjxlland Levende Stormmage 3 15 0 0 0
4 Sjelland Levende Sglvmage 4 17 1 0 H13N8
lalt 238 892 70 4 7 AlV, 14 PMV

Lokalitet: KBH, Hovedstadsomradet postnr. 1xxx, 2xxx; Sjaelland, inkl. Falster postnr. 3xxx, 4xxx; Fyn, postnr. 5xxx; Jylland, postnr.
B6XXX, 7XXX, 8XXX, 9XXX.
Fangstmetode: Nedlagt, nedlagt fjervildt fra vildthdndteringsvirksomheder; 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.
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Bilag 3. Virusisolat-oversigter

Al virusisolater fra den passive og aktive Al overvagning, fjervildtopdraet-overvagningen og Al mistanker i 2019.

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
H4

H5
H6
H7

H10

H13

Subtype Art

H1N1 Graand

H4N6 Graand

HAN6 Graaender i opdraet®
H5N1 Hons®

H6N2 Graand

H6N5 Krikand

H6N5 Krikand

H7N7 Graaender®

H10N7 Graand

H10N7 Graaender i opdraet®

H13N8

Sglvmage

Prgve-id
2019-50555-15
2019-50515-16

2019-50308
19-2804-8/2019-50116

SAG-01647-17
SAG-01564-9
2019-50538-19

2019-50022-5

2019-50513-14

2019-50383-11
SAG-02242-11

c=fjerkrae, gvrige er raske vilde fugle fra den aktive overvagning.

Al subtype pa originalmateriale

Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
H5N1 LPAI
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
Ikke H5/H7
H7N7 LPAI
Ikke H5/H7
H10N7

Ikke H5/H7

Virus fra overvagningen i vilde fugle og fjerkrae i 2019 der er isoleret i 22g og som ikke var influenza A virus. Typning

af PMV isolater med HI-test, PMV-1 virulens bestemt ved sekventering af F-gene klgvningssite (CS), samt Al subtype

fundet ved PCR direkte pa originalmaterialet.

Virus

PMV-1
PMV-1
PMV-1
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-4
PMV-6
PMV-6
PMV-6
PMV-6

Art

Krikand
Krikand
Graaender i opdraet®
Pibeand
Graand
Graand
Krikand
Graand
Graand
Graand
Krikand
Graand
Graand
Graand
Graand

Progve-id

2019-50521-13
2019-50527-11
2019-50308-11S
2019-50538-23
2019-50515-15
2019-50513-15
2019-50557-6
SAG-01586-16
SAG-01586-17
SAG-01588-15
SAG-01823-39
2019-50514-16
2019-50515-14
2019-50534-53
2019-50534-59

Al subtype pa
originalmateriale
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7
AlV, ikke H5/H7

c=fjervildtopdrzet, gvrige er raske vilde fugle fra den aktive overvagning.

Overvagning af avieer influenza i vilde fugle i Danmark 2019

PMV-1

CS aminosyre sekvens

GRQGRL, 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

H5CS 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
25,5
35,0
28,9
30,9
26,4
35,1

Konventionel H5 KHA

Virus/primernavn

primersekvens
A/mallard/Denmark/64650/2003(H5N7)HA_AY531029
A/duck/Denmark/65047/04(HSN2)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
A_mallard_Denmark_50492-10w_2019-09-01(H5N9)HA
A_Northern_shoveler_Denmark_50520-6w_2019-09-14(H5)HA
A_Eurasian_teal_Denmark_S01823-40w_2019-11-03(H5N2)HA
A_Eurasian_wigeon_Denmark_S01823-43w_2019-11-03(H5)HA
A_mallard_Denmark_50250-11Kc_2019-06-25(H5SN1)HA
A_chicken_Denmark_S02750-3_2020-01-28(H5N1)HA 1694134

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
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCATATAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCGTACAAAATTGTC
GCTCCAGAATATGCGTACAAAATTGTC
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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
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTAGATGGTTGGTA
CAAGGCATGGTGGATGGTTGGTA
CAAGGAATGGTGGATGGTTGGTA

29



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
25,5
35,0
28,7
30,9
26,4
35,1

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
31,18
37,0
30,1
35,6
36,7

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
A_mallard_Denmark_50492-10w_2019-09-01(H5N9)HA
A_Northern_shoveler_Denmark_50520-6w_2019-09-14(H5)HA
A_Eurasian_teal_Denmark_501823-40w_2019-11-03(H5N2)HA
A_Eurasian_wigeon_Denmark_501823-43w_2019-11-03(H5)HA
A_mallard_Denmark_50250-11Kc_2019-06-25(H5N1)HA
A_chicken_Denmark_S02750-3_2020-01-28(H5N1)HA_1694134

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
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATGATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAGTATTCAG
ACATATAATTACCCGCAATATTCAG
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

TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCGAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA
TCAACAGTGGCAAGTTCCCTAGCA

H5RH1 rev compl.

GCAATCATGRTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGGTAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTICT
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

GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATAATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
GCAATCATGATAGCTGGTCT
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
25,5
35,0
28,9
30,9
26,4
35,1

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
29,87

31,2
33,51
29,3
37,0

H5CS

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
A_mallard_Denmark_50492-10w_2019-09-01(H5N9)HA
A_Northern_shoveler_Denmark_50520-6w_2019-09-14(H5)HA
A_Eurasian_teal_Denmark_501823-40w_2019-11-03(H5N2)HA
A_Eurasian_wigeon_Denmark_501823-43w_2019-11-03(H5)HA
A_mallard_Denmark_50250-11Kc_2019-06-25(H5N1)HA
A_chicken_Denmark_S02750-3_2020-01-28(H5N1)HA_1694134

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
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
GATACCAAGTGTCAAACTCC
GACACCAAGTGTCAAACTCC
AACACCAAGTGTCAAACTCC
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H5CS-240Prolno

IGAATGCCCCAAATAYGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATATGTGA
GGAGTGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA
GGAATGCCCCAAATACGTGA

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

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
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TATTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
TGTTTGGGGCTATAGCAGGC
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Bilag 5. Projektplan for overvagningen af Al i vilde fugle i
Danmark 2019.

STATEMNS
SERUM
INSTITUT

Projektplan vedr. overvagning af aviaer influenza i vilde fugle i Danmark i 2019.

Pr. 1. marts 2019 er den virclogizke del af bered=kabet for avier mnfluenza overgiet til Dansk Veteriner
Eonsortium (DE-VET), der udgeres af Statens Serum Institut (S5I) og Kebenhavns Unrversitet (KU,

Chervagningzprover modtaget for 1. marts er undersezt pa DTU Veterinannstiuttet (DTU-VET) og er omfattet
er aftale mellem FVST oz DTU-VET. Prover modtaget fra 1. marts 2019 underseges af DE-VET jf.
Arbejdsprogram VET 2019 Kadavers mdsendes til EU som forestir obduktion op proveudtagelsa og
videresendelze af prever til amalyse pd 551 Svaberprever mmdleveres pa S5 som varetager alle
laboratonieanalyser.

Vildfurleovervasnmeen i 2019 omfatter:

1} En EU koordinerst passiv overvagning for hejpatogen avizer influenza (HPAT) viras i vilde fugle fimdet dode
eller syge, 1 medfor af Kommizsionens Afzorelse 201036 TEU

7} En national aktiv evervizning (screening) for lavpatogen avizr influenza (LPAT) virus 1 levende vilde fogle,

3} Molekvl=r karakterisering af udvalgte vims og gener fra 1) + 2) og evt. vims fra ferkr=. Der fokuseres pa
karakterisenng af H3 og HT.

Baggrund

FVST er forpligtet til at overvize for HPAT vimus i dede og syge vilde fogle i medfor af Kommissionens
Afzorelse’ af 23, jumi 2010 (2010/367/EU). Overvigningen er en del af det EU-baserede overvigningsprogram
for AT der har vaeret gennemfert siden 2003, og som lebende er blevet justeret.

FVST udforer en national aktiv overvagnmg for LPAT vims i levende'nedlagte wilde fugle. Chvervagningsn
foretages som en screeming for LPAT virus 1 vildt levende fugle, der ndger en forhajet nsiko med hensyn tl
avizr mfluenza, herunder undersegelse af nedlagt vildt (fortnnsvist svemmeznder).

Dianmark er 1 kraft af sin geografiske placering et knudepunkt pa efterarstrakkeat for mange vandfuglearter, der
primzrt vogler nord og nordest for Danmark. Diet er eksempelvis arter som gragas, graand, krkand, pibeand
troldand, hattemdpe. stormmdge m fl Enkelte arter kommer dog fra et storre omrade, der strakker zig fra det
nordestlize Canada til Mordsibimen Det er eksempehis arter som kortnzbbet gas, knortegis, bramgas og
stenvender. Die fleste arter oversintrer 1 Ewropa oz MNordafnka, men 1521 vadefuzle trakker lzngere mod syd
Alene 1 efterirs- og vinterminedemne opholder ombring 3 millioner andefugle sig i de danske farvande. Deat
samlede antzl vandfugle der trzkker gennem landet er sandsynhgias langt steare.

Hwis svge vandfugle inficeredes med fugleinfluenza, er 1 stand il at flyvwe over store afstande, og bvis disze
trazkfiugle kan sprede virus fil lokale arter eller omgivelzeme, er ophavsomradet til kilde for smitte omfattende.

I den aktive overvigning er malet at indsamle flest nmlige positive fugleinfluenzaprover. Blandt andet derfor er
indsamlingerne koncentreret 1 efterirshalviret, ud fra den erfaring at chancen for at finde fuglainfluenza er storst

! Kommissions Afzerelse nr. 367 af 25, jumi 2010 om medlemsstatermes gennemforelzs af overvigningsprogrammer vedrarende avizr
influenza hos ferkre og vilde fagle (2010367EL)

Statera Serum Institut 1 126l Fne ™ nr A0 HA M 2N
Artilerion) & F J2bb e EAM nr, BHEO00a G 18
2300 Kpbmnhasn 5 1] Erm e ol
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1 denne penode. Endvidere er indsamlingen koncentreret om de arter, der udger en forhejet naike med hensyn
1l fugleinfluen=za (jf. EUJ kommussionsafgerelsen nr. 367 af 25, jum 20100, hwvilket primzat er vandfiugleater. I
projektet har der derfor 1 de senere dr vaeret fokuseret pd svommeznder (is#r sraand, knkand, pibeand), gz=s,
SVANET OF MAFET.

Projektet er konstrueret pa en s3dan made, at bide artssammens=tmingen og den geografiske fordeling er starkt
afhmnmz af WM = koips af fimvillige nngmarkere o deres allerede eksisterende nngmarkningsaktnateter.
Diet er hykkedes 1 de foregaende ar at indsamle prover fra en lang rekke forskellige lokaliteter pa tvars af landat,
fra Vestjvlland il @stzjzlland. Dermed il preverne sandsynhzas representere de mindre geografiske forskells
der maske er mellem fugle der g@ster det vestlige Fylland og dem der gaster @stdanmark.

De enkelte arters fr=k- og sprednmgsmonstre er beskrevet 1 varket Danck Trakfugleatlas (Benlakke ot. al.
2008).

Fremgangsmide

Alle prover, der zkal indgza 1 den passive overvagning (1) og den aktive screening (2}, indsendes til laboratoriat
den forstkommende bverdag efter prevendtagming.

D sidste prower 1 den aktive overvipning skal vere modtaget pi DTU-VET senest 16. december k1. 10. Der
kan mzk=imalt analvseres ca. 20 pools pr. uge, svarende il max. 100 fugle fra den aktve scresming.

1) Passiv overvdgning
Formilet med overvigmngen er dels at undersoge dede oz syge wilde fugle for HPAT virus, dels at fa
indberetninger om uszdvanlig dodelizhed oz markante sygdomsudbrud hos vilde fugle, der kan vare tegn pa

smitte med avizr mfluenza.

Fuglearter omfattet af overvigningen fremgzir af bilag 1 til denne aftals.

Veterinmrenhedeme stir for visitening og indsendelse af dede og sveze vilde fugle indberettet af borgere.

FWVST har etableret en aftale med Maturstyrelsen (MN5) om, at der mdsamles og indsendes dode vilde fugle fia
vildtreservater 1 fam udvalzte enheder,

Eadaverne indsendes til DE-VET {indtil 1. marts indsendes de il DTU-VET), og undersegelsen foretages pa
en trachezlsvaber og en kloaksvaber pr. fugl, disse kan pooles for hver fugl til én samlet prove (pool) pr. fugl.

Tidshonsont. PCE. resultat: 4 arbejdsdage efter modtagelse.

Fesultatet sigter mod at mformere om der pivizes HPAT vims.

Tidshonsont. opfelgende vwmsisolation af H5HT7 positive prever: op tl 4-5 uger efter modiagelse.
Viusizolafionen igangs=ttes indenfor 4-5 dage, men kan tage op tl 4-3 uger.

2 Aknv overvigning

Deer atableres samarbejde med Rinpmerknmpscentralen under SHNM, omindsambing af prevver bl a. 1 forbindelse
med nngmerkningzaktiviteter1 2019, De arter, der mdsamles prever fra, udvalges, 53 de bedst muligt tilzodeser
onzket om at indsamle fra fugle, der udger en forheyet nsiko med hensyn til avizr mfluenza, jf balag 1. Antallat
af fugle'prover det tilshrzbes at indsamle, frempar af nedenstiende tabel Der tilstrebes en geografizk fordeling
af prowver 53 der 1 Hovedstadsregionen max tages 50 prever. Proveme er kloaksvabere, eller evt. facessvabere.

I fortsmttelse af de tidlizere ars overvizming vil FVST udtage og indsamle kloaksvaberprover fra nedlagte &nder
(zriand, laikand pibeand) oz z=s (zeme kortmmbhet gas). I 2019 onskes tillize ozet fokus pd fasaner fra
omradet ombkring Smalandsfarvandet/zyd for Sjzlland. Proverne udtages fortrinsvist i perioden 109 — 1712 2019
fra nedlagte vilde fugle indleverst pa vildthandtenngsiirksomhedermne Eivan Food, Alpeve) Vildthehandhng oz
Elosterheden Vildi.
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Preverne mdsamles som kloaksvaber enkeliprever 1 kloakmedie (flershmhemedie) oz pooles 1 laboratonet mden
undersegelze. Saframt der er behov for analyse af enkeltprover 1 en positiv pool, kan enkeltproverne testes; dar
foretages alene undersegelse af enkeltpreverne, hiis poolen ziver et uklart resultat, hvilket kan vaere tlfzldet
ved tilstedevarelze af flere vims 1 samme pool. Pooling 1 laboratoriet foretapes siledes, at en pool kun
indeholder max. 5 svabers mdsamlet pd samme dato, sted (pd postor. nveaw) fra samme fogleart.
Facessvabere udtages ved at svabre en finsk facesklat og overfere den il rer med 3 ml Al klozkmedie. Der skal
vare god sikkerhed for at fuglearten kan afgores, dvs. klatter efter flokke af fugle der lige ar lattet.

Tidshonsont: Primere resultater 1 lobet af 5 abejdsdage (influenza A, HF og H7, H3H7T LPATHPAT) efter
modtazelze. Sekund=re resultater (subtypning af virusizolater) mdenfor 4-3 uger, hvis der er tale om HS eller
H7 subtype og mdenfor ca. 2 mineder, for andre H tvpers vedkommenda. 4 frapporteres 1 slutrapporten.
Eesultat: sigter 1 forste omgang mod at mformere om der forekommer HS eller H7 Al vwrus samt karaktensenng
af H5/H7 subtyvper m h.t patogemicitet Endvidere en kortlzgning af forekomsten af andre subtyper AT virus 1
vilde danske fugle.

3} Molekyler karakterisering

Dhversiteten af Alvims er stor og 1dentifikation af specifikke vires-vananter krzver en namere karakterisenng
af virus, som giver mere information end subtypen. Formalat er hurtig karaktensenng af HT virus med henblik
pa identifikation af HTM9-China like virs, hwtig karaktensering af HS virus, karakterisering af H5 og H7 virus
med henblik pi evaluernz af epnetheden af de anvendte RT-PCE assays til H3HT subtypnng,
subtypebestemmelse af kke-H3HT7HS virus.

Udover virus fra vilde fugle, kan enmige Al virus, som er identificeret 1 flakrebesetuinger mv. 1 forbindelzs
med fxr AT mistanker og overvagningen i afkom fra opdrattet fervildt, karakteriseras.

Endvidere w1l der bhve foretazet en nermere molekvlzrbiclomisk karaktensenmg af wimus fra HPAT HING
udbruddet i vilde fugle i starten af 2018.

Tidshonsont: 1dentifikation af HTN9-China virus ca. 5 arbejdsdage effer pivismng af HY. Resultatet af evmige
anzlyser rapporteres 1 slutrapporten.

Laboratoriemzessige undersogelser

551 vdferer alle analyser pr. 1. marts 2019, dog ndferes chdukthoner og patologick undersegelse af patologer
pa Ecbenhavns Universitet. De laboratoriemmsssige procedurer for den passive (1) og akfive (2) overvagning
1 1 overensstemme]se med Kommissionens Afgerelse’ op den diagnostizke manual (Besluming 200643 TEU).
Lkke alle metoder il uddybende molekvizr karzktenisenng (3) er beskrevet 1 den dizgnostiske manuzal Det
onskede preveantal fremear af nedenstaende skema.

1) Overvdgning og rdlig pavisming af HPAI virus i dede vilde fugle

Alle prever undersoges med pan-mfluenza A vous RT-PCE

Pozitve prever underseges med HS og H7 spectfik RT-PCE.

HS3- og H7-positive prover patogenicitetsbestemmes ved sekventering.

Der foretages opfelgende virumizolation af HYHT positive prevver. Virusizolater karaktenseres med Hl-test (H-
tvpning) og M-typrung og/eller RT-PCE og sekventermg. I en udbrudssituation foretages virusiselation kun pa
udvalgte prever.

2) Sereening for LPAI virus 1 levende vilde fugle, der wdger en forhejet risike med hensyn al avicer influenza
inkl. undersegelse af nedlagre fugle

Alle prever undersoges med pan-mfluenza A vous RT-PCE

Pozihve prever underseges med H3 og H7 spectfik RT-PCE.

HSH7 poafrve prover patogemcitetsbestemmes ved sekventening.

Der foretages virusisolation pa pan-influenza A virns positive prover.

Virusisolater karakteriseres med Hl-test (H-subtyvpmung) og N-typning og'eller RT-PCE og sekventering.
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3) Molekylar karakterisering

Udvalgte prever fra den passive og aktive overvagning karakteriseres med sekvensanalyse ogleller RT-PCE af
HA og evt. MA op ewrige gener. Der sigtes primert pa karakterisering af HS oz HT virus, sebund=t pa
subtyvpebestemmelse af evmige Al virus.

Lobende orientering om forlab

I 2. halvir mdkalder FVST ved behov til moder (evt. 1 form af telefon- eller videohnkmode) mellem FVST,
SHMIM oz DE-VET om status pd proveantal, fimd, eventuelle omfordelinger hvis det forventede antal fugle
indenfor formalene ikke kan opnis, ete. Ved fraver af meder onenterer parterne hinanden pr. mail minedligt.

Afrapportering

DE-VET, S5L sender resultaterne af den passive overvagmng til FVST i form af laboratonesvar oz indtaster
endvidere resultaterne 1 databasen for "Preveresultater for fuglemfluenza”. Resultaterne er hermed til zznzehize
pa den offenth ze vildfugleoversigt pa FVST hjemmeside.

FVST foretager de *:-arlige pligtize afrapporteringer til EUVEFS A ultimo juli 2019 og ultimo januar 2020,
DE-VET udarbejder en samlet shitrapport med resultaterne af den passive og akiive overvagnumg. Shrtrapporten
forelipgger pa dansk semest ulttimo marts 2020.

FVST crienteres straks ved fimd af HPAT wimus. Fund af LPAT HTN9-China-2013 afrapporteres ligeledes
Imrtigst mulizt, men krever molakyler karakterisering og kan tage op til 5 arbejdsdage fra pavismng af HT
subtype.

Owersigt over antal fugle og prover i overvigning af AT i vilde fugle i Danmark 2019

Zave Amntal fugle Antal prover
(pools)

Akriv overvagning i levends
vilde fugls (inkl nedlagre)

SHM 430 145
FVET veterinmrenheder 470 93
{nedlagt fervldth

Ialt 200 40

Antal fugle (estimeret) | Antal prover (estmeret)

Pasziv overvagning i dede
vilde fugle

N5

FVST, Vetenn=renheder

Ialt 100 100

Kontaktpersoner

Charlotte K. Hyulsager, DE-VET, 551

Lars E. Larsen, DE-VET, ET1J.

Permlle Dahl Mielsen, FWST.

Jesper Johannes Madsen og KEasper Thomp, SHM.
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BILAG 1
Liste’ over arter af vilde fugle, der skal ggres til genstand for malrettet prgveudtagning og testning for avizr

influenza (malarter)

Nr. | Videnskabeligt navn | Almindeligt anvendt navn |
. | Accipiter gentilis | Duehag |

. | Accipiter nisus | Spurvehgg |

. | Anas acuta | Spidsand |

. | Anas clypeata | Skeand |

. | Anas crecca | Krikand |

. | Anas penelope | Pibeand |

. | Anas platyrhynchos | Graand |

. | Anas querguedula | Atlingand |

Womosl @\ s R

. | Anas strepera | Knarand |

10. | Anser albifrons albifrons | Blisgas (europaeisk underart] |
11. | Anser anser | Gragds |

12. | Anser brachyrhynchus | Kortnzbhbet gas |
13. | Anser erythropus | Dvaerggas |
14. | Anser fabalis | 5=dgas |

15. | Ardea cinerza | Fiskehajre |

16. | Aythya ferina | Taffeland |

17. | Aythya fuligula | Troldand |

18. | Branta bernica | Knortegas |

19. | Branta canadensis | Canadagas |
20. | Branta leucopsis | Bramgas |

21. | Branta ruficollis | Redhalset gas |
22. | Bubo bubeo | Stor homugle |

23. | Buteo buteo | Musvige |

24. | Buteo lagopus | Fjeldvdge |

25. | Cairina mioschata | Moskusand |
26. | Ciconia ciconia | Hvid stork |

27. | Circus aeruginosus | Rerhag |

28. | Cygnus columbianus | Pibesvane |
29. | Cygnus cygnus | Sangsvane |

30. | Cygnus clor | Knopsvane |

31. | Falco peregrinus | Vandrefalk |
32. | Falco tinnunculus | Tarnfalk |

33. | Fulica atra | Blishgne |

34. | Larus canus | Stormmage |

2 Lizte fra Kommissions beshitning or. 367 af 23, juni 2010 om medlemsstatemes pennemfarelse af overvaeningsprogrammer
vedrarende avizr influenta hos fjerkr= og vilde fugle
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35. | Larus ridibundus | Hzttemage |

36. | Limosa limosa | Stor kobbersneppe |

37. | Marmaronetta angustirostris | Marmorand | (findes ikke i DK)
38. | Mergus albellus | Lille skallesluger |

3%, | Milvus migrans | Sort glente | [sj=lden i DE)

40. | Milvus milvus | Regd glente |

41. | Netta rufina | Redhovedet and |

42. | Phalacrocorax carbo | Skarv |

43. | Philomachus pugnax | Brushane |

44 | Pica pica | Husskade |

45. | Pluvialis apricaria | Hjejle |

4&. | Podiceps cristatus | Toppet lappedykker |

47. | Podiceps nigricellis | Sorthalset lappedykker |

43. | Porphyrio porphyrio | Sultanhgne | (findes ikke i DK)
43, | Tachybaptus ruficollis | Lille lappedykker |

L0. | Vanellus vanellus | Vibe |
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