Risikovurdering

Vurdering av risiko for smitte til mennesker med hgypatogen

fugleinfluensa A(H5Nx) 2.3.4.4b i Norge
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Sammendrag

Fra hgsten 2020 har det vaert utstrakt spredning av hgypatogen fugleinfluensa blant fugler i
store deler av verden, inkludert Europa. Dette er forarsaket av en gruppe av
fugleinfluensavirus kalt A(H5Nx) 2.3.4.4b. Fra 2021 har A(H5N1)-virus dominert og forarsaket-
alvorlig sykdom blant villfugl og tamme fugler, ogsa i Norge.

Det siste aret har utbredelsen av smitte til ikke-humane pattedyrarter gkt i verden. Flere av
disse har hatt alvorlige infeksjoner. Det har ogsa veert utbrudd hos dyr med sannsynlig smitte
mellom dyrene. Dette er bekymringsfullt fordi neste utviklingssteg kan vaere gkt smitteevne til
og kanskje ogsa mellom mennesker. Folkehelseinstituttet (FHI) har derfor gjort en ny
gjennomgang av sin risikovurdering. Formalet er a vurdere risiko for smitte med A(H5NXx)
2.3.4.4b fra fugler til mennesker i Norge.

Til tross for gkt smitte blant fugler og andre dyr, er det sa langt bare pavist virus hos et svaert
lavt antall mennesker globalt, hvorav ingen i Norge. De smittede i Europa har hatt milde
symptomer, men et fatalls personer i Asia og S¢r-Amerika har hatt alvorlig sykdom. Det er ikke
pavist smitte mellom mennesker med A(H5Nx) 2.3.4.4b.

Antall utbrudd hos tamme fugler avtok i Europa fra mars til april 2023. Sa langt i 2023 har
forekomsten av A(H5N1) gkt hos maker. | Norge har det i fgrste halvdel av 2023 veert
sporadiske virusfunn hos villfugl, to mindre utbrudd blant tamme fugler, og ingen nye funn hos
pattedyr.

FHI vurderer at risikoen for smitte med A(H5Nx) 2.3.4.4b til mennesker i Norge har gkt noe
sammenlignet med tidligere, men ikke nok til & heve risikonivaet.

FHI vurderer fortsatt risiko for smitte med A(H5Nx) 2.3.4.4b fra fugler til mennesker i Norge
som sveert lav. For personer med nzer kontakt med smittede tamme fugler, eller et stort antall
syke og dgde villfugl, uten bruk av beskyttelsesutstyr, vurderes risiko som /av. Risiko kan
reduseres til svaert lav ved riktig bruk av beskyttelsesutstyr.

Begrunnelsen for at FHI velger @ opprettholde sin vurdering er at undersgkelser av
helgenomsekvenserte virus som har sirkulert hos fugler i Norge og Europa de siste manedene
tyder pa at virusene fortsatt primaert er tilpasset smitte blant fugler. Dette tyder pa at
virusgruppen per i dag fortsatt har liten evne til @ smitte til mennesker. | vurderingen er det
ogsa vektlagt at det i Norge har veert mindre smittespredning blant fugler og dyr sammenlignet
med flere andre land i Europa.

Risikonivaet bestemmes ut fra en kombinasjon av sannsynlighet for at smitte skjer, og
konsekvensen av slik smitte. Selv om smitte fra fugl til menneske skulle skje, vil det ha sveert
lav konsekvens for befolkningen, siden virusene per i dag ikke smitter videre blant mennesker.
Vi ma likevel kunne forvente at det ogsa i Norge i sjeldne tilfeller kan oppsta alvorlige
infeksjoner hos enkeltmennesker.

Det store genetiske mangfoldet blant influensavirus som sirkulerer hos fugler i Europa,
virusenes store evne til 3 endre seg, og begrenset kunnskap om virusene i Norge og deres
videre spredning blant fugler, gjgr at det er en middels usikkerhet i vurderingene.

FHI anbefaler overvaking av virusene hos fugler og andre dyr i Norge for a kunne fglge med pa
om det skjer endringer i virusene som kan gi gkt smitteevne til mennesker eller reduserte
behandlingsmuligheter ved smitte til mennesker.

Smitte fra fugler til mennesker kan forebygges ved a fglge gjeldende smittevernrad.
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e Kommunene bgr sgrge for informasjon til sine innbyggere ved aktuelle utbrudd hos dyr, og
vise til informasjon om hvordan innbyggerne kan forebygge smitte.

e Personer som gjennom yrke eller hobby ma handtere fugler og andre dyr med mistenkt eller
bekreftet smitte, bgr bruke personlig beskyttelsesutstyr etter saerskilt smittevernfaglig
risikovurdering.

e Helsemyndighetene og helsetjenesten bgr vaere arvakne og gjennomga sine rutiner for a
kunne fange opp og handtere eventuelle smittetilfeller til mennesker.

e Helse- og dyrehelse, og miljgmyndigheter bgr gjennomga sin beredskap for a forebygge og
handtere smitte til og mellom mennesker.

e FHI fglger situasjonen ngye og vil komme med en ny vurdering dersom situasjonen skulle
endre seg eller vesentlig ny informasjon tilkommer.

Bakgrunn

Om fugleinfluensa

Fugleinfluensa er forarsaket av influensa A-virus, tilhgrende Orthomyxoviridae (1). Arvematerialet til
influensa A-virus bestar av atte RNA-segmenter. Dette gjgr at influensavirus lett kan endre seg og bytte
gensegmenter (reassortere) med andre influensavirus dersom to virus samtidig infiserer samme celle
i en vert. Resultatet kan bli et nytt unikt virus med nye egenskaper. Influensa A-virus er et kappekledd
virus som inndeles i subtyper basert pa virusets to overflateproteiner hemagglutinin (HA eller H) og
neuraminidase (NA eller N). HA gjgr at viruset kan komme inn i celler, mens NA gjgr at virus kan
frigjgres fra celler. For at HA skal aktiveres, ma forlgperen til HA, HAO, spaltes av enzymer i to deler,
HA1 og HA2. Denne spaltingen skjer i klgyvingssetet til HAO. HA1 gjgr at virus kan bindes til reseptorer
pa celler, mens HA2 gj@r at virusets kappe kan smelte sammen med cellemembranen, og viruset
kommer dermed inn i cellen. (2, 3, 4)

HA og NA er viktige mal for immunsystemet og dannelsen av antistoffer. Ngytraliserende antistoffer
rettet mot HA vil hindre virus i 8 komme inn i celler. Influensa A-virus har stor evne til a endre seg. Sma
genetiske endringer i HA og NA over tid kan redusere antistoffenes evne til 3 ngytralisere virus. Dette
kalles antigen drift. | tillegg kan reassortering av HA og/eller NA gi opphav til virus med ny overflate
som i liten grad gjenkjennes avimmunforsvaret. Reassortering av de gvrige seks virusgenene kan ogsa
pavirke virusets egenskaper. Dersom det oppstar virus som er antigent og genetisk forskjellig fra virus
som tidligere har sirkulert i en populasjon vil man kunne fa et antigent skifte som kan gi opphav til en
pandemi.

Influensa A-virus kan ha 18 forskjellige utgaver (subtyper) av HA og 11 forskjellige utgaver av NA som
kan settes sammen til ulike subtypekombinasjoner (maksimalt 198 subtypekombinasjoner). Ville ande-
, make- og vadefugler er det naturlige reservoaret for de fleste influensa A-virus vi kjenner til, med
unntak av H17-H18 og N10-11 som til na bare er pavist hos flaggermus. Kun tre av HA subtypene (H1-
H3) har sa vidt vi vet gitt opphav til virus som er tilpasset til, og gir vedvarende smitte mellom
mennesker i form av sesonginfluensa. Disse og andre influensavirus hos pattedyr har ogsa sitt opphav
i influensa A-virus fra fugl, ogsa kalt avieere influensavirus. Det finnes et stort mangfold aviaere
influensavirus hos fugl som lever i tilknytning til vann, bade i Norge (2) og ellers i verden (3). Disse
virusene har hovedsakelig en fekal-oral smittevei og gir i liten grad sykdom hos fuglene. Noen avizere



influensavirus som sirkulerer hos villfugl kan smitte til tamme hgnsefugler og forarsake sykdommen
fugleinfluensa (4). Fugleinfluensa er en alvorlig dyresykdom som kan ha store konsekvenser for
dyrehelse, fjgrfenzering, villfuglpopulasjoner og matsikkerhet. Hos fugler kan fugleinfluensavirus
klassifiseres i to grupper ut fra sin virulens: lavpatogene avizre influensavirus (LPAIV) som gir mild
sykdom, og hgypatogene avizere influensavirus (HPAIV) som vanligvis gir sveert alvorlig sykdom og ded
hos fugl. Denne inndelingen brukes for sykdom hos fugler, og gjelder ikke sykdom hos mennesker.

Noen lavpatogene virus fra villfugl kan bli hgypatogene etter smitte til tamme fugler dersom det
oppstar endringer i klgyvingssetet til HAO som fgrer til at det legges til flere basiske aminosyrer. Flere
slike endringer er kjent, og disse kan identifiseres ved sekvensering av klgyvingssetet. En slik endring i
viruset gjgr at klgyvingen av HAO til HA1 og HA2, som normalt bare kan utfgres av enzymer begrenset
til luftveiene og tarmkanalen, kan utfgres av en annen type enzymer som er utbredt i de fleste vev hos
fuglen. Dette gj@r at viruset endres fra a bare kunne formere seg (replikere) i luftveier og tarmkanal,
til @ kunne formere seg i de fleste vev hos fuglen. Utvikling fra lavpatogent til hgypatogent virus ser
naturlig ut til & veere begrenset til influensa A-subtypene H5 og H7 (5). Historisk sett har slike
hgypatogene virus oppstatt lokalt som utbruddsspesifikke stammer. Nesten utelukkende har dette
forekommet hos tamme fugler, og blitt borte nar utbruddet var bekjempet.

Evolusjon av H5-virus hos fugl, og forekomst hos ikke-humane pattedyr og mennesker

Under et utbrudd av hgypatogen fugleinfluensa A(H5N1) hos hgns i Hongkong (1997) ble det for fgrste
gang oppdaget at mennesker kunne smittes og fa alvorlig sykdom. Viruset som ble pavist stammet fra
A/goose/Guangdong/1/1996(H5N1)-lighende virus. Fra 2003 etablerte en gruppe hgypatogene
A(H5N1)-virus, med det samme opphavet, sirkulasjon bade hos tamme fugler og villfugl i deler av Asia
og Afrika. Fugleinfluensavirus spredte seg over lange avstander med trekkfugler, inkludert til Europa,
og ble introdusert til villfugl og tamfugl i nye omrader (6). | forbindelse med disse utbruddene hos fugl
ble det ogsa sporadisk pavist tilfeller av smitte til mennesker (omtalt under).

De hgypatogene asiatiske H5N1-virusene hos fugl har gjennom arene blandet gener med andre
fugleinfluensavirus slik at mange blandingsformer av virus med ulike egenskaper har oppstatt. Det
finnes i dag mange genetiske grupper (ogsa kalt «klader») av H5-virus basert pa slektskap av virusenes
HA-gener. En av disse er gruppene er 2.3.4.4 som videre kan deles inn i undergruppene (subkladene)
a-h (7). Denne risikovurderingen er avgrenset til gruppen av virus som faller inn under A(H5Nx)
2.3.4.4b. Hos disse virusene er H5 naert beslektet, mens “x” angir at N-subtype kan vaere én av flere,
for eksempel N1 eller N8. Det er ogsa stor genetisk variasjon i de andre gensegmentene. Innenfor
2.3.4.4b kan virusene deles inn i genotyper som ogsa favner disse andre gensegmentenes opphav.
Denne genotypeterminologien er basert pa metodikk under utvikling av det europeiske
referanselaboratoriet for avizer influensa (Istituto Zooprofilattico Sperimentale delle Venezie) og er
ikke offentlig tilgjengelig enna.

| sesongen 2020-2021 var det en omfattende epizooti (epidemi hos dyr) av hgypatogen fugleinfluensa
A(H5N8) 2.3.4.4b blant ville og tamme fugler i Europa (7). Viruset ble ogsa pavist hos villfugl i Norge
hgsten 2020 (8, 9). Dette var fgrste gang hgypatogen fugleinfluensa ble pavist i Norge. | 2021 ble
A(H5N1) det dominerende viruset blant fugler i Europa. Sesongen 2021-2022 forarsaket viruset et
historisk hgyt antall pavisninger hos ville og tamme fugler i Europa. Viruset sirkulerte gjennom
sommeren 2022, og ble ogsa introdusert i sjgfuglkolonier. Per 26. mai 2023 er A(H5N1)-viruset pavist
hos fugler i alle verdensdeler, bortsett fra Oseania og Antarktis. Antall pavisninger og utbrudd hos
fugler i Europa ser ut til 3 ha avtatt noe fra mars til april 2023, saerlig hos tamme fugler (10). Det er
spesielt maker som har vaert rammet sa langt i 2023, og det er en pagaende epizooti blant hettemaker



i flere europeiske land. | Norge er det i de siste manedene pavist virus hos enkelte andre makearter
(12).

A(H5NXx) 2.3.4.4b eller antistoffer mot slike virus er pavist hos en rekke ulike ville og tamme ikke-
humane pattedyrarter pa verdensbasis (10). Disse artene smittes hovedsakelig ved at de jakter og
spiser smittet fugl. Antall pavisninger hos ikke-humane pattedyr rapporteres a ha gkt i Europa de siste
arene, spesielt hos sjgpattedyr og mardyr. Blant ville pattedyr har det veert flest pavisninger blant
rovdyr (f.eks. rgdrev, mardyr) og sjgpattedyr (f.eks. seler og sjglgver) der dyrene har blitt alvorlig syke
med symptomer pa lungebetennelse og nevrologisk sykdom (10, 12, 13, 14, 15). Hos tamme dyr er
viruset i enkelte tilfeller pavist blant kjaeledyr (katt, hund, ilder) og det er pavist antistoffer mot viruset
hos svin (16). De fleste pavisningene hos ikke-humane pattedyrarter har veert enkelthendelser. Det
siste aret har det imidlertid ogsa forekommet noen utbrudd. | oktober 2022 forarsaket A(H5N1) et
utbrudd pa en minkfarm i Spania der viruset trolig smittet mellom dyrene (17). | tillegg har det veert
store utbrudd som har forarsaket massedgd blant sel og sjglgver i Amerika og der smitte mellom
dyrene ikke kan utelukkes (15, 18). Utover dette er det utfgrt flere virusanalyser og dyrestudier som
viser at enkelte H5-virus innenfor undergruppen 2.3.4.4b fra Europa og Nord-Amerika kan ha en noe
gkt smitteevne til pattedyr (10, 19, 20, 21).

Enkelte fugleinfluensavirus kan i sjeldne tilfeller smitte fra fugl til mennesker og forarsake alvorlig
sykdom og ded. For A(H5N1)-virus rapporterte WHO fra 2003 til 21. april 2023 om totalt 874
laboratoriebekreftede tilfeller hos mennesker fordelt pa 23 land, hvorav 458 (52 %) med dgdelig
utgang (10). Sveert fa av disse tilfellene er rapportert de siste arene. For A(H5N1) 2.3.4.4b har WHO
per 26.05.23 rapportert om 9 tilfeller siden 2021 (inkludert i totalen over). Disse fordeler seg pa
felgende land: England (1), Kina (2), Equador (1), Spania (2), USA (1) Vietnam (1) og Chile (1). Noen av
pavisningene (fra Spania og USA) er oppdaget i overvakingssammenheng og har vist seg a ikke vaere
reelle infeksjoner. Ved utbrudd i store, lukkede besetninger med fjgrfe kan det veere mye virus i
miljget. Under slike forhold kan virus feste seg til slimhinnene i nesa uten at det gir en infeksjon. | slike
tilfeller kan man fa pavist viruset i prgver fra nesen med PCR, men det vil ikke dannes antistoffer.
Viruspavisningen hos personen i USA var den eneste blant over 4000 eksponerte som ble fulgt opp og
testet dersom de fikk symptomer i USA i 2022 (22). | mai 2023 ble det rapportert om pavisning av
A(H5N1)-virus hos to personer tilknyttet et utbrudd hos tamme hgnsefugler i England. Ingen av disse
hadde symptomer, og det er forelgpig ikke avklart om disse faktisk hadde en infeksjon eller ikke (23).

| tillegg til smitte med A(H5N1) har det ogsa veert smitte til mennesker med andre A(H5Nx) 2.3.4.4b
virus. A(H5N8) var det fgrste viruset innenfor gruppen som ble pavist hos mennesker da syv personer
med asymptomatisk infeksjon tilknyttet et stort utbrudd av fugleinfluensa hos tamme fugler i Russland
i desember 2020 fikk pavist viruset (24). Det er ogsa tidligere rapportert om mulig smitte fra tamme
fugler med A(H5) til tre personer i Nigeria i 2020 som alle var asymptomatiske, samt med A(H5N6) til
tre personer i Kina (7) .

Siden oktober 2022 er det identifisert 20 ulike genotyper innenfor H5-gruppen 2.3.4.4b i Europa. Blant
disse har fire genotyper (hvorav AB og BB har vaert vanligst) sirkulert siden 2021-2022. Mangfoldet av
genotyper har oppstatt via reassortering med andre avizere influensavirus som sirkulerer blant ville
fugler i Europa (10). Dette viser at fugleinfluensavirusene har store muligheter for a reassortere. Slike
endringer i virus kan gi gkt tilpasning til mennesker med gkt risiko for zoonotisk smitte. Reassortering
mellom fugleinfluensavirus og sesonginfluensavirus kan forekomme dersom utbrudd av fugleinfluensa
og sesonginfluensa forekommer samtidig. En slik reassortering er lite sannsynlig i Norge i
sommerhalvaret, grunnet lav sirkulasjon av sesonginfluensavirus. Fugleinfluensavirus vil, dersom det
smitter gris, ogsa ha mulighet til a reassortere med influensa A(HIN1)pdmQ9 som ble introdusert i den
norske svinepopulasjonen under influensapandemien i 2009 og er det eneste influensaviruset som



forekommer hos gris i Norge (25). Det er sa langt ikke oppdaget slike reassortanter i
influensaovervakingen globalt.

Barrierer for smitte fra fugl til mennesker

Det finnes flere barrierer bade hos virus og vert som gjgr at fugleinfluensavirus sjelden smitter fra fugl
til mennesker. Det er ingen som kjenner det fulle spekteret av endringer som skal til for & bryte denne
barrieren, men noen forhold er likevel kjent. Subtypeangivelsen til viruset, for eksempel «H5N1», er
bare en grov gruppering av viruset basert pa HA og NA. Selv om utformingen til HA er viktig for at
viruset skal kunne binde seg til reseptorer pa celler hos mennesker, gir subtypen alene en svaert
ufullstendig beskrivelse av virusets samlede egenskaper. Smitteevne til mennesker bestemmes av en
rekke genetiske egenskaper ved viruset, og mange av disse ligger i virusets gvrige gener (26). Det er
0gsa stor variasjon blant virusene som tilhgrer gruppen A(H5Nx) 2.3.4.4b. Det er derfor ngdvendig med
hurtig helgenomsekvensering av utbruddsvirus fra fugl og andre dyr for @ kunne undersgke alle
virusgenene for forekomst av kjente markgrer forbundet med gkt smitte og sykdomsfremkallende
evne hos mennesker.

HA gj@r at influensa A-virus kan binde seg til reseptorer pa overflaten av celler. Dette er fgrste trinn
for at viruset skal kunne komme inn i cellene for a danne nye virus. Det finnes ulike reseptortyper for
HA, og for HA er reseptorspesifisitet vesentlig. HA hos influensavirus tilpasset mennesker binder seg
fortrinnsvis til alfa-2-6-bundet sialinsyre pa celler i gvre luftveier (27). HA hos influensavirus hos fugl
binder seg derimot primaert til alfa-2-3-bundet sialinsyre pa celler i fuglenes luftveier og tarmkanal.
Mennesker har feerre alfa-2-3-reseptorer som kan binde virus i gvre luftveier, men reseptorene finnes
i nedre luftveier. Dette reduserer risikoen for & bli smittet, fordi viruspartiklene ma finne veien dypt
ned i lungene for 3 etablere en infeksjon. Nedsatt evne til virusreplikasjon i gvre luftveier fgrer ogsa til
feerre symptomer som for eksempel nysing. Dette gjgr ogsa at viruset i mindre grad vil smitte andre.
Det sirkulerer i dag ingen fugleinfluensavirus med kjent smitteevne til mennesker som har oppnadd
evne til vedvarende smitte mellom mennesker. En slik evne er ngdvendig dersom fugleinfluensavirus
skal klare a spre seg effektivt blant mennesker. Dersom det det blir endringer i HA som gjg@r at viruset
i stgrre grad greier a binde seg til reseptorer i gvre luftveier, kan dette gjgre at viruset lettere smitter
til og mellom mennesker, og dermed oppnar epidemisk potensiale.

En annen kjent markgr som har betydning for virusets vertsspesifisitet, er PB2-delen av virus
polymerasen. Utskifting (substitusjon) til bestemte aminosyrer i posisjon 271, 627 eller 701 er assosiert
med gkt replikasjon av fugleinfluensavirus i pattedyr (27). De asiatiske H5SN1-virus som har gitt smitte
og alvorlig sykdom hos mennesker, baerer N1-gen med en delesjon som gir en forkortet «stilk» pa NA-
proteinet (28). Dette regnes som en tilpasning til hgnsefugl etter virusintroduksjon fra villfugl, men
pavirker ogsa sykdomsfremkallende evne hos enkelte pattedyr.

Fugleinfluensavirus kan utvikle seg til mer smittsomme virus for mennesker ved hjelp av flere ulike
mekanismer. Svin kan smittes bade av influensavirus fra svin, fugl og mennesker. Ved samtidig
infeksjon hos svin med influensa A-virus fra mennesker og fra fugl, kan disse virusene reassortere og
gi opphav til et nytt virus med sykdomsfremkallende evne som smitter lettere til og mellom
mennesker. Dette understreker ogsa viktigheten av god overvaking av influensavirus som sirkulerer
hos svin. Fugleinfluensavirus som sirkulerer hos tamme fugler, vil kunne mutere slik at viruset i stgrre
grad kan smitte til mennesker. Fugleinfluensa kan ogsa smitte direkte fra fugl til mennesker, men
sjansen for dette er mindre.



Betydning for folkehelsen

Det finnes to hovedarsaker til at fugleinfluensa er av betydning for folkehelsen. Den fgrste er at enkelte
fugleinfluensavirus kan opptre som zoonoser, noe som betyr at kan smitte fra fugl til mennesker. Per i
dag forekommer dette kun i sjeldne tilfeller. Noen fugleinfluensavirus kan forarsake alvorlig sykdom
hos den enkelte som blir smittet (26, 27). Den andre arsaken er at noen fugleinfluensavirus har
potensiale til 3 utvikle egenskaper som muliggjgr effektiv smitte fra menneske til menneske, noe som
potensielt kan resultere i epidemisk eller pandemisk spredning med store konsekvenser for
befolkningen, helsevesenet og samfunnet for gvrig.

Smitte til mennesker

Fugleinfluensa har aldri vaert pavist hos mennesker i Norge. Det forventes ikke at befolkningen har
immunitet mot fugleinfluensavirus (29). Dette betyr at de fleste mennesker i utgangspunktet er
mottakelige for infeksjon. Mennesker kan en sjelden gang smittes av fugleinfluensa ved naer kontakt
med smittet fugl uten bruk av beskyttelsesutstyr, saerlig i tilknytning til utbrudd i dyrehold med fugler
(30). Risikoen for smitte er st@rst dersom store mengder virus inhaleres ned i luftveiene. Viruset kan
ogsa smitte gjennom kontakt med slimhinner i gyne og nese (26). | april 2023 ble det pavist A(H5N1)
ved alvorlig sykdom hos en person i Chile som bodde i naerheten av en strand hvor det |1a mange dgde
fugler og sjglgver (31). Personen ble trolig smittet indirekte via virus i miljget.

Heypatogent fugleinfluensavirus kan pavises pa innsiden og utsiden av egg, og i kjgtt fra smittede
tamfugler (32). Dette vil trolig ogsa kunne gjelde egg og kjgtt fra noen ville fuglearter som smittes med
hgypatogen fugleinfluensa. Smitte via mat er en lite dokumentert smittevei hos mennesker. Det finnes
ingen epidemiologisk informasjon som tyder pa at mennesker har blitt smittet ved a spise egg eller
kjptt som inneholder virus (32). Infeksjon via mage-tarmkanalen kan likevel ikke utelukkes og noe man
ma folge med pa om endrer seg. Et fatalls mennesker har blitt smittet med den asiatiske H5N1-
varianten etter inntak av retter med ratt andeblod. Flere smittede har hatt diaré, og det har blitt pavist
virusantigen i tarm. Virus-RNA og infeksigst virus er pavist i avfgring (33). | tillegg er det kjent at enkelte
rovdyr og sjgpattedyr har blitt syke etter & ha spist smittet fugl (10). Ved utbrudd hos tamme fugler
bar saerskilt risikovurdering gjgres av egg og kjgtt fra slike besetninger.

Inkubasjonstid og sykdomsbilde hos mennesker varierer for ulike fugleinfluensavirus (34). For A(H5N1)
er inkubasjonstiden i giennomsnitt 2-5 dager, men kan veere inntil 17 dager. Flere A(H5)-virus, inkludert
de asiatiske H5N1-virusene, kan gi alvorlig nedre luftveisinfeksjon med feber, hoste og en dgdelighet
pa opp mot 52 %. Symptomer fra sentralnervesystemet og magetarmkanalen har ogsa forekommet.
Andre A(H5)-virus har gitt influensalignende symptomer eller infeksjon uten symptomer. Konjunktivitt
forekommer oftere etter smitte med A(H7)-virus enn med A(H5)-virus. Den smittedes alder og
generelle helsetilstand kan ha betydning for sykdomsforlgpet.

Utbrudd av hgypatogen fugleinfluensa A(H5Nx) 2.3.4.4b hos dyr i Norge

Heypatogen fugleinfluensa A(H5Nx) 2.3.4.4b ble fgrste gang oppdaget i Norge hgsten 2020 (9). Den
gang ble A(H5N8) pavist hos villfugl og deretter hos tamme fugler i en fuglepark i Rogaland (35). Hgsten
2021 ble A(H5N1)-virus introdusert. Viruset ble etter hvert pavist hos villfugl i store deler av landet,
inkludert pa Svalbard og Jan Mayen (36, 37). Sommeren 2022 drev det mange dgde havsuler innover
strendene langs norskekysten etter utbrudd av fugleinfluensa i sjgfuglkolonier i Storbritannia. Samme
ar ble viruset pavist hos et fatalls syke r@drever pa Vestlandet som trolig ble smittet gjennom a spise
syk eller dgd fugl. A(H5N1) har veert arsak til fire utbrudd av hgypatogen fugleinfluensa i anlegg med
tamme fugler i Norge i perioden 2021-2022, alle i Rogaland. Fgrste del av 2023 ble det fortsatt



sporadisk pavist virus hos ville fugler, hovedsakelig hos svaner, rovfugl og maker. | april 2023 forarsaket
A(H5N1) ogsa ett utbrudd hos tamme fugler i en fuglepark i Mgre og Romsdal, samt ett utbrudd hos
hgns i en hobbybesetning i Vestland fylke. | tillegg til A(H5N1), er det ogsa pavist A(H5N5) blant villfugl
i 2022-2023, hovedsakelig i Nord-Norge, men det ble nylig ogsa pavist sgr i landet (11). Det har ikke
vaert nye viruspavisninger hos pattedyr.

Mattilsynet har effektivt handtert utbruddene hos tamme fugler gjennom avliving og sanering.
Mattilsynet jobber med forebygging av nye utbrudd gjennom en rekke smitteverntiltak (38). Det har
ikke vaert pavist smitte fra fugl eller andre dyr til mennesker i Norge.

Sekvensanalyse av viruset

Ettersom mangfoldet av fugleinfluensavirus i verden er stort og virusene stadig gjennomgar stgrre og
mindre genetiske forandringer, ma en risikovurdering ta utgangspunkt i det aktuelle virusets komplette
genetiske sammensetning (genotype). Det vil si at man ma se pa hva man kjenner til om forekomst av
smitte med den aktuelle genotypen, og hva man kan lese ut av gensekvensene. For eksempel ma man
se pa om de baerer genetiske markgrer for evne til 3 smitte pattedyr og for a binde seg til celler pa
slimhinner i gyne og luftveier hos mennesker (vertsspesifikke mutasjoner), sensitivitet for antiviral
behandling, og om hva slags smitte- og sykdomsbilde man har sett i kjente smittetilfeller med
tilsvarende virus-genotype.

FHI har i denne risikovurderingen stgttet seg pa analyser i en statusrapport fra europeiske folke- og
dyrehelsemyndigheter for de virusgenotyper som overensstemmer med de vi ogsa ser i Norge (10). |
tillegg har FHI sett naermere pa virusgenotyper nylig sett hos ville og tamme fugler i Norge som ikke er
analysert i den europeiske rapporten. Til det siste formalet har Veterinzerinstituttet delt virussekvenser
med FHI.

Virusessekvensene analyseres for @ 1) sjekke om virus er beslektet med fugleinfluensavirus som
tidligere har gitt sykdom hos mennesker, 2) se etter markgrer i virusets arvemateriale som kan ha
betydning for virusets smitteevne til mennesker og 3) vurdere om viruset er fglsomt for oseltamivir, et
antiviralt legemiddel brukt til forebygging og behandling av influensa, eventuelt ogsa for andre
antivirale midler.

Den genetiske sammensetningen av viruset fra fugler i Norge ble undersgkt ved FHI for markgrer som
kan gi gkt tilpasning til smitte hos pattedyr ved bruk av US CDCs H5N1 Genetic Changes Inventory fra
2012 (39), samt en oppdatert oversikt fra 2019 (40). Sekvensene er ogsa sjekket mot GISAID FluSurver
(41) som i tillegg flagger eventuelle mutasjoner som gir resistens mot antivirale legemidler. Slektskap
ble bestemt gjennom Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) (42) sgk etter lignende sekvenser blant
internasjonalt publiserte gensekvenser i GISAID (Global Initiative on Sharing All Influenza Data) (43).

H5Nx genotyper i Europa og Norge

| Europa for gvrig er det na to genotyper innenfor 2.3.4.4b som er klart mer utbredt hos fugl enn de
andre; AB som forekommer mye hos tamme fugler, samt BB som beerer flere gensegmenter fra
influensavirus hos makefugl, og som har gkt mye i utbredelse hos villfugl det siste aret. | tillegg er det
pavist smitte til tamfugl og i noen tilfeller ogsa til pattedyr. Etterkommere av genotype C har det siste
halvaret minket i andel i Europa.

FHI har sett pa atte virusgenomer mottatt fra Veterinaerinstituttet, som dekker tidsrommet fra
november 2022 til april 2023. Norske H5N1-virus fra i vinter har veert beslektet med diverse genotyper
utbredt i Europa i 2022, mens de to siste, fra Vestlandet i april, tilhgrte genotype BB, som gker i



utbredelse. Det kan derfor hende at trenden i Europa ogsa gjenspeiles i Norge. Det ene sekvenserte
H5N5-viruset viser neert slektskap med H5N5-virus fra Norge og andre steder i 2022.

HA- og NA-genene

Analyser av H5 HA-genet viser at de norske virusene fortsatt tilhgrer HA-gruppe 2.3.4.4b. Siden
virusgenomet bestar av atte separate segmenter som kan kombineres, vil de atte segmentene kunne
ha forskjellige slektstraer. De ulike konstellasjonene av gener beskrives av genotypene nevnt ovenfor,
og de norske virusene skiller seg ikke fra nyere virus fra andre steder i Europa.

Sekvensanalysene indikerer altsa at virusene fortsatt fgrst og fremst er smittsomme for fugl.

Det er stor innbyrdes likhet mellom HA-genene i 2.3.4.4b-gruppen. De bzerer enkelte markgrer som i
laboratorieeksperimenter har gitt gkt affinitet for alfa-2-6-reseptorer hos mennesker. Disse
endringene har imidlertid vaert til stede i denne gruppen av virus en tid uten at det er tegn pa gkt evne
til @ smitte mennesker.

De underspkte virusene beerer ikke kjente resistensmarkgrer mot neuraminidasehemmere som
oseltamivir og zanamivir i NA-genet eller mot endonukleasehemmeren baloxavir marboxil i PA-genet.
De to virusene i genotype BB barer markgren A30S som er resistensmarkgr for M2-blokkere
(adamantaner) i M2-genet. Adamantaner er ikke registrert som antiviralt middel mot influensa i Norge,
og alle sesonginfluensavirus for tiden er ogsa resistente.

@vrige gener

| virusenes gvrige gener ble det funnet en del mutasjoner som kan pavirke evnen til & smitte
pattedyr/mennesker, men ikke i stgrre grad enn hos de virus vi har hatt i Europa de siste par arene og
som ikke har fgrt til smitte og sykdom hos mennesker. Tre ngkkelmutasjoner for tilpasning til pattedyr,
T192I, E627K 0og D701N i polymerase PB2-genet, er ikke til stede. Basert pa sekvensanalyse er det altsa
ikke funnet holdepunkter for at virusene har utviklet seg i retning av a bli mer smittsomme eller mer
sykdomsfremkallende hos mennesker enn de vi har sett hittil i Europa de siste arene. Virus med
genotype BB har, i likhet med slike virus sett i andre land, mutasjonen Y52N i NP-genet.
Fugleinfluensavirus uten denne mutasjonen hemmes kraftig hos mennesker av faktoren BTN3A3, som
finnes i luftveiene hos mennesker (44), men mutasjonen gj@gr at viruset i likhet med vanlige
sesonginfluensavirus ikke rammes av BTN3A3.

Risikovurdering

FHI har her vurdert risiko for smitte av mennesker med A(H5Nx) 2.3.4.4b-virus fra fugler i Norge (Tabell
1). Vurderingen av A(H5Nx) gjort her for zoonotisk smitte til mennesker er basert pa informasjonen
gitt i avsnittene over og som var tilgjengelig per 26.05.2023. Det finnes flere andre zoonotiske
influensavirus i verden som ikke er vurdert her og som ogsa er under overvaking. Vurderingen omfatter
ikke risiko for pandemi, da dette krever en annen metodikk, er en global vurdering og er noe som
utfgres av flere andre internasjonale organisasjoner (se avsnitt under).

Risiko er definert som produktet av 1) sannsynligheten for at en hendelse oppstar og 2) konsekvensen
av hendelsen. Tabellen under viser risikovurderingen av de ulike risikospgrsmalene som er definert.
Risiko er her vurdert pa befolkningsniva, eller for de undergrupper av befolkningen som vil vaere mest
utsatt for smitte.



Tabell 1. Vurdering av risiko for zoonotisk smitte av mennesker med A(H5Nx) 2.3.4.4b fra fugl i Norge

Risikospgrsmal Sannsynlighet* Konsekvens Risiko Kvalitet
kunnskapsgrunnlag
Hva er risiko for infeksjon med A(H5Nx) | Sveert lav Sveert lav** | Sveertlav | Hgy

i den generelle befolkningen?

Hva er risiko for infeksjon med A(H5Nx) | Lav Lav Lay*** Hoy
for personer i naer kontakt med
smittede tamme fugler?

Hva er risiko for infeksjon med A(H5Nx) | Sveert lav Lav Lav*** Middels
for personer i naer kontakt med smittet
villfugl?

*Gjelder dersom man ikke har brukt beskyttelsesutstyr, eller ikke har fulgt gjeldende smittevernrad.

**Det kan ikke utelukkes at smitte i sjeldne tilfeller kan gi alvorlig sykdom hos enkeltpersoner. Men med sveert lav sannsynlighet for videre

smitte, vil konsekvensen pa befolkningsniva vaere sveert lav.

***Kan reduseres til svaert lav ved riktig bruk av personlig beskyttelsesutstyr etter saerskilt smittevernfaglig risikovurdering

FHI har tidligere i perioden 2020 til 2022 vurdert risiko for zoonotisk smitte med A(H5N8) og A(H5N1)
fra fugl til mennesker i Norge som svaert lav (45, 46). Hovedarsaken til dette var feerre utbrudd blant
bade fjgrfebesetninger og ville fugler enn i mange andre europeiske land, og dermed lavere
sannsynlighet for eksponering. | tillegg var det i denne perioden meldt om enda faerre tilfeller av smitte
til mennesker, og ingen av de smittede hadde fatt alvorlig sykdom.

Siden forrige risikovurdering publisert av FHI 03.12.2021, har den geografiske utbredelsen av A(H5Nx)
2.3.4.4b gkt ytterlige hos fugler i verden. Det har ogsa veert flere pavisninger hos enkelte ikke-humane
pattedyrarter som har hatt alvorlige infeksjoner. | tillegg har det vaert noen utbrudd blant dyr med
sannsynlig smitte mellom dyrene, eller der dette ikke kan utelukkes. Et gkt antall pavisninger hos ikke-
humane pattedyrarter og smitte mellom noen av disse, samt funn av noen markgrer i enkelte virus
som kan tyde pa gkt smitteevne til pattedyr, har fgrt til gkt bekymring for at fugleinfluensa skal utvikle
gkt evne til 8 smitte til og mellom mennesker.

FHI vurderer fortsatt risiko for smitte med A(H5Nx) 2.3.4.4b fra fugler til mennesker i Norge som
sveert lav. For personer med naer kontakt med smittede tamme fugler eller et stort antall syke og
dgde villfugl, uten bruk av beskyttelsesutstyr, vurderes risiko som lav. Risiko kan reduseres til svaert
lav ved riktig bruk av beskyttelsesutstyr.

FHI vurderer at risikoen for smitte til mennesker har gkt noe sammenlignet med tidligere, men ikke
nok til & heve risikonivaet. Begrunnelsen for at FHI velger & opprettholde sin vurdering er at
undersgkelsene av virus som har sirkulert hos fugler i Norge og Europa de siste manedene tyder pa at
virusene fortsatt i stor grad er tilpasset fugler. Dette tyder pa at virusgruppen per i dag fortsatt har
liten evne til & smitte til mennesker. Virusene har heller ikke smittet mellom mennesker, og det er
derfor ogsa svaert lite sannsynlig med utbrudd blant mennesker. Dette kan imidlertid endre seg, og er

noe man fglger ngye med pa.

Det har vaert sveert fa tilfeller av smitte til mennesker globalt, hvorav ingen i Norge. Kun et fatalls
mennesker i verden har fatt alvorlig sykdom. Alle tilfellene i Europa har sa langt veert milde. Det kan
likevel ikke utelukkes at det kan forekomme sporadiske enkelttilfeller av alvorlig sykdom ogsa hos
mennesker i Europa. For enkelte av tilfellene hos mennesker rapportert til WHO er viruset pavist ved
aktiv testing av asymptomatiske personer som har veert eksponert ved utbrudd i store
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figrfebesetninger. For noen av disse har det i ettertid blitt funnet ut at dette ikke var reelle infeksjoner,
men bare funn av virus pa slimhinner som fglge av opphold i et miljg med mye virus i luften.

Smittesituasjonen hos fugler og dyr i Norge er ogsa vektlagt i vurderingen. Sa langt i 2023 er det kun
pavist to mindre utbrudd blant tamme fugler i Norge, hvorav ingen i store fjgrfebesetninger. De fleste
personene som har fatt pavist virus i var del av verden er blitt smittet i tilknytning til utbrudd i store
figrfebesetninger, etter naer kontakt med smittede fugler. Det er under slike forhold at virusmengden
man blir eksponert for vil vaere stgrst. | Norge er stgrrelsen pa fjgrfebesetningene mindre
sammenlignet med mange andre land i Europa der ogsa utbrudd har veert vesentlig stgrre og
vedvarende. Det har til nd ikke forekommet omfattende smittespredning fra gard-til-gard i Norge, slik
man har sett i europeiske land med hgyere tetthet av fugler i besetningene. De fa utbruddene hos
tamme fugler i Norge gj@r at det er mindre sannsynlig a bli eksponert.

Det har vaert sporadiske pavisninger blant villfugl i Norge sa langt i 2023, og nylige tegn til gkt smitte
blant makefugler, spesielt hos arter som hekker i kolonier. Grupper i befolkningen gjennom yrke eller
hobby kommer i spesielt naer kontakt med store mengder syke eller dgde ville fugler, vil kunne ha en
noe hgyere risiko for smitte sammenlignet med befolkningen forgvrig. Denne vil kunne reduseres ved
a folge gjeldende smittevernrad.

Kvaliteten pa kunnskapsgrunnlaget er vurdert fra middels til hgy (Tabell 1). Det store genetiske
mangfoldet blant influensavirus som sirkulerer hos ville fugler, virusenes evne til & endre seg, og
begrenset kunnskap om de A(H5NXx)- virusene som sirkulerer i Norge og deres videre spredning blant
fugler i Norge, gjor at det samlet sett er en middels usikkerhet i vurderingene.

@vrige vurderinger

Det europeiske smittevernbyraet (ECDC) vurderer risiko for smitte av den generelle befolkningen i
EU/E@S som lav. Risiko for yrkeseksponerte og andre eksponerte er vurdert som lav til moderat (10).
WHO har vurdert smitterisikoen for mennesker generelt som lav pa grunn av virusets relativt naere
slektskap til A(H5N6)-virusene i Kina som har forarsaket alvorlige infeksjoner hos mennesker siden
2014 (47, 48). FHIs vurdering ligger altsa noe lavere, szerlig fordi potensialet for omfattende smitte hos
ville og tamme fugler og dyr anses som mindre enn i mange andre land. Dermed vurderes ogsa risikoen
for smitte til mennesker som lavere. The joint Human Animal Infections and Risk Surveillance (HAIRS)
group har vurdert risiko for smitte fra ville dyr til mennesker med A(H5Nx) 2.3.4.4b som svzert lav for
den generelle befolkning i Storbritannia (49).

Risikoen for at A(H5Nx) skal gi opphav til en pandemi er ikke vurdert her, da dette krever en annen
metodikk og vil vaere en global vurdering. Flere andre internasjonale organisasjoner som for eksempel
CDC og WHO har utviklet metoder for a gjgre slike vurderinger. Det finnes flere scoringsverktgy som
er laget for & evaluere pandemisk risiko av ulike zoonotiske influensavirus f.eks. Influenza Risk
Assessment Tool (IRAT), utviklet av CDC. | begynnelsen av 2022 vurderte CDC det pandemiske
potensialet til HSN1 2.3.4.4b som moderat (50). For stammer av A(H5N8) og A(H5N®6) i 2.3.4.4b var
ogsa risiko tidligere vurdert som moderat. | slike vurderinger er det andre zoonotiske influensavirus
som har blitt vurdert til 3 utgjgre en hgyere pandemirisiko.
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Rad og tiltak

Smittevernrad

Ved a fglge gitte smittevernrad kan man ytterligere redusere risiko for smitte. Smittevernradene har
til hensikt a forebygge smitte fra dyr til mennesker (zoonotisk smitte) i trad med anbefalinger fra ECDC
og WHO (10, 51).

o |kke ta pa syke eller dgde fugler eller andre dyr hvor det er mistanke om smitte.

o Ngye handvask med sape og vann bgr utfgres etter kontakt med fugl, avfgring fra fugl eller
utstyr som har veert i kontakt med fugl.

e Varsle Mattilsynet ved mistanke om fugleinfluensa hos fugler og andre dyr (52, 53).

e Personer som ma handtere fugl eller andre dyr med mistenkt eller bekreftet smitte i yrkes-
eller hobbysammenheng, bgr ta forholdsregler ved a benytte personlig beskyttelsesutstyr.
Dette for @ unngd smitte til andre dyr, og for & redusere egen smitterisiko. Valg av type
beskyttelsesutstyr bgr veere basert pa szerskilt smittevernfaglig risikovurdering. |
yrkessammenheng er det arbeidsgivers ansvar a sgrge for tilstrekkelig beskyttelse av
arbeidstakerne.

e Etter handtering av fugl med mistenkt eller bekreftet smitte, og pafglgende utvikling av
influensalignende symptomer (som f.eks. feber og hoste), @yekatarr, oppkast, diaré eller
alvorlig sykdom de neste 10 dagene, skal lege kontaktes for behandling og testing. Det skal da
opplyses om at man har handtert fugl (evt. andre dyr).

e Personer som har hatt kontakt med fugl med mistenkt eller bekreftet smitte skal fglges opp av
kommuneoverlegen og/eller behandlende lege. Se anbefalinger i FHIs Smittevernveileder (54).

e Ved utvikling av symptomer som gir mistanke om sykdomsutvikling, bgr det gjgres en
risikovurdering for om pasienten bgr holde seg hjemme eller isoleres i sykehus for a begrense
sin kontakt med andre og for a fa tilstrekkelig helsehjelp.

e Ved utbrudd hos tamme fugler man spise egg og kjgtt fra butikken som vanlig, med mindre
annen informasjon er gitt. Ved slike utbrudd vil Mattilsynet iverksette tiltak for a redusere
sjansen for at egg og kjgtt fra anlegg med smittede fugler havner pa markedet. Risiko for
smitte via mat er sveert lav. Ved konsum av egg og kjgtt fra fugler anbefales det som alltid at
vanlige hygieniske forholdsregler fglges, som & holde matlagingsmiljger rene, skille ra og
tilberedt mat, og tilstrekkelig varmebehandling av kjgtt fra fugler, samt god handhygiene ved
tilbereding av mat (55).

o Kjptt og egg fra villfugl bgr veere gjennomstekt eller kokt fgr det spises, det vil si
varmebehandlet til 70 grader.

e Personer som er ekstra utsatt for kontakt med smitte fra villfugl f.eks. personer involvert i jakt,
ringmerking og lignende aktiviteter bgr fglge gjeldende smittevernrad pa Mattilsynets
nettsider om fugleinfluensa (38).

e Hunder og katter bgr sa langt det lar seg gjgre holdes unna syke og dgde fugler (11).

e Reisende til land og omrader der det er pavist utbrudd av fugleinfluensa, bgr ta visse
forholdsregler (56).
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Vaksine

Det er utviklet en rekke vaksiner mot forskjellige fugleinfluensavirus for pandemisk beredskap, men
ingen er tilgjengelig i Norge. WHO fremstiller en rekke kandidatvirus for vaksineproduksjon mot
zoonotiske influensa A-virus og har to H5-virus i undergruppe 2.3.4.4b pa sin liste over kandidatvirus
(57). Disse kan benyttes til & endre zoonotiske influensavaksiner til & gi beskyttelse mot denne
undergruppen. Dette gjgres ved en type |l variasjon av markedsfgringstillatelsen for vaksinen, og
godkjenning av endringen vil i teorien kunne ta 60 dager etter sgknad er sendt inn.

Sesonginfluensavaksine beskytter ikke mot fugleinfluensa. Som et risikoreduserende tiltak anbefales
det som en fgre-var-anbefaling at enkelte persongrupper med nzerkontakt med mistenkt eller
bekreftet smittede dyrehold med fugler, bl.a. som handterer syke/dgde fugler, er vaksinerte mot
sesonginfluensa. Dette er for @ redusere risiko for reassortering av sesonginfluensavirus og
fugleinfluensavirus ved en potensiell samtidig infeksjon (58). Malgruppen for influensavaksinasjon ble
derfori 2021 utvidet til 3 gjelde saneringspersonale og andre som jobber med mistenkt eller bekreftet
influensasyk tamfugl. Dette er i henhold til risikoniva 3 i Mattilsynets Plan om forebygging og
bekjempelse av avieer influensa.

Antiviralia

Antiviralia som neuraminidasehemmeren oseltamivir, kan i utbruddsituasjoner brukes til pre- og
posteksponeringsprofylakse hos eksponerte, samt behandling dersom smitte oppdages tidlig. Dette
gjelder for eksempel personell som handterer utbrudd i anlegg med tamme fugler. Behandling er ogsa
anbefalt ved alvorlig sykdom. Sekvensanalyse ved FHI indikerer at de undersgkte H5Nx-virusene fra
Norge siste halvar er sensitive for oseltamivir. Det finnes enkelte A(H5N1)-virus fra dyr i verden som
har markgrer for resistens (10).

Kommuneoverlegen bgr vurdere a tilby posteksponeringsprofylakse med antiviralia til personer som
har hatt naerkontakt med fugler der smitte med A(H5NXx)-virus er mistenkt eller bekreftet. Se ellers
anbefalinger i Smittevernveilederen til FHI (54) og Mattilsynets plan for forebygging og bekjempelse
av avizer influensa, vedlegg 5.

Laboratorieundersgkelser

Det nasjonale influensasenteret for WHO ved FHI har tilgjengelig genetiske analyser som hurtig kan
pavise og helgenomsekvensere A(H5)-virus hos mennesker. De mikrobiologiske laboratoriene har
metoder som kan pavise influensavirus type A i pasientprgver. Disse metodene skal ogsa kunne pavise
zoonotiske influensa A-virus. Dersom laboratoriene gjgr subtypebestemmelse for de sirkulerende
subtypene hos mennesker, vil manglende subtyperesultat i en prgve som er tydelig positiv for influensa
A-virus indikere en prgve som bgr undersgkes ngyere. Influensasenteret ved FHI samarbeider Igpende
med @vrige laboratorier for a sikre at influensatester som er i bruk ogsa har evne til & pavise
influensavirus fra dyr. God informasjonsdeling mellom kommuneoverlege med ansvar for oppfglging
av human helse ved utbrudd hos dyr, lokale laboratorier og referanselaboratoriet ved FHI er viktig for
a kunne fange opp mulige smittetilfeller hurtig og effektivt.

Ved funn av influensa A-virus som ikke kan subtypes eller linjebestemmes og ellers ved mistanke om
smitte fra fugler/dyr, skal prgven videresendes til referanselaboratoriet for influensa ved FHI. Der
utfgres dybdeanalyser av viruset, subtypeidentifikasjon og videre testing, samt eventuell oversendelse
til WHOs referanselaboratorium i henhold til retningslinjene for WHO nasjonale influensasentre. Ved
mistanke om fugleinfluensa skal man alltid ta telefonisk kontakt med laboratoriet fgr innsendelse av
prgvemateriale.
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Meldings- og varslingsplikt

Influensa forarsaket av virus med pandemisk potensial, herunder tilfeller av fugleinfluensavirus og
andre influensavirus som smitter fra dyr, er meldingspliktige til MSIS, og varslingspliktige til FHI ifglge
IHR-forskriften. Varslingsplikten innebaerer at kliniker eller laboratoriet skal varsle enhver mistanke
eller pavisning hos mennesker umiddelbart til FHI. FHI har varslingsplikt av mistenkte og bekreftede
tilfeller til ECDC og WHO.

Anbefalinger

FHI anbefaler & fortsette den ngye overvaking av A(H5Nx)-virus og andre zoonotiske
influensavirus hos fugler og andre dyr i Norge fremover for a kunne fglge med pa om det skjer
endringer i virusene som kan gi gkt smitteevne til mennesker.

Smitte fra fugler til mennesker kan forebygges ved a fglge gjeldende smittevernrad.

Kommunene bgr s@grge for informasjon til sine innbyggere ved aktuelle utbrudd hos dyr, og
vise til informasjon om hvordan innbyggerne kan forebygge smitte

Personer som gjennom yrke eller hobby ma handtere fugler og andre dyr med mistenkt eller
bekreftet smitte, bgr bruke personlig beskyttelsesutstyr etter seerskilt smittevernfaglig
risikovurdering.

Helsetjenesten bgr vaere arvakne og gjennomga sine rutiner for a kunne fange opp og handtere
eventuelle smittetilfeller til mennesker.

Helse- og dyrehelse, og miljgmyndigheter bgr gjennomga sin beredskap for a forebygge og
handtere smitte med zoonotisk influensa til og mellom mennesker.

Vurderingene er gjort ut fra tilgjengelig informasjon 26.05.23. Om situasjonen skulle endre seg eller ny
informasjon tilkommer, vil risikovurderingen bli oppdatert/revidert.

Takk til Veterineerinstituttet for deling av virussekvenser fra fugler i Norge, samt innspill til rapporten.
Vi vil ogsa takke Mattilsynet for gjennomlesning og innspill til rapporten.
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