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Bestilling vedr. 

Bluetongue (BTV) serotype sammenligning og mitteforekomst 
 

Beskrivelse af bestilling (opgaveformulering, formål, afgrænsning) 

I forbindelse med møder med erhvervet om BTV er der rejst nogle punkter, som vi gerne vil anmode om 
hjælp til at belyse nærmere – se også videre forklaring under afsnittet baggrund.   
 
Mitteforekomst og klimatiske forholds indflydelse på BTV-udbrud:  

1) Er det muligt at sige/vise noget om forskelle og ligheder i mitteforekomst for årene 2007-2009 i 
forhold til 2024-2025 i Danmark? Herunder evt. en beskrivelse af klimatiske forhold i perioderne 
af væsentlig betydning for mitteforekomsten, og mitternes evne til at videregive BTV virus. 

 
Der er meget store forskelle i udbredelsen af BTV3, BTV8 og BTV12: 

2) Danmark blev ramt af BTV8 i 2007-2009 og gennemlevede et meget begrænset antal udbrud. 
Serotypen er dog fortsat en faktor i andre dele af EU, og den synes at være mere aktiv. Er der 
viden om, hvorvidt denne serotype har ændret sig, og nu er bedre tilpasset og dermed har 
opnået et større potentiale for at brede sig?  

3) BTV3 var en ny type, der blev set i Nederlandene og spredte sig derfra fra 2023. Serotypen er nu 
vidt udbredt i det meste af EU. Samtidig er en anden ny type: BTV12 set med udgangspunkt i 
Nederlandene. Men denne serotype synes at følge et andet og meget mindre ”aggressivt” 
smittemønster.  

a. Er det muligt at sige noget om, hvorfor BTV3 har så markant mere ”aggressivt” 
smittemønster end andre nye serotyper som f.eks. BTV12? 

b. Er det muligt at karakterisere BTV12 nærmere, herunder fortælle noget om dens 
potentiale for at udvikle sig til at vise et mere aggressivt smittemønster. Hvad adskiller 
denne serotype fra andre mere udbredte serotyper i EU? 

 

 

Baggrund/kontekst for bestilling (hvorfor, til brug for hvad) 

Fødevarestyrelsen har løbende møder med berørte erhvervsorganisationer om udviklingen i 
bluetonguesituationen i Danmark og landene omkring os. I den sammenhæng er der rejst et par 
spørgsmål, som vi godt kunne tænke os mere viden om.  
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Det ene spørgsmål vedrører mitternes effekt på et bluetongue udbruds intensitet både på den korte og 
på den lidt længere bane. De bunder i den noget overraskende lave forekomst af BTV3 i 2025 i forhold til 
2024 samt den meget voldsomme udvikling af BTV3 i 2024 i forhold til, da Danmark sidst var ramt af 
BTV8 i 2007-2009. En del af svaret findes i de klimatiske forhold i ”mittesæsonen” med indflydelse på 
mitternes mulighed for at reproducere virus og blive infektive. Her er der væsentlig forskel på 2024 og 
2025. Men hvordan så det ud i 2007-2009? Og er der væsentlige klimatiske ligheder/forskelle mellem de 
to tidsperioder?  
 
Det andet spørgsmål som følger i naturlig forlængelse af hændelserne i 2024-2025 i forhold til 2007-
2009, vedrører smittemønstrene for de enkelte serotyper og potentialet for at brede sig. Der synes at 
være meget store forskelle på, hvordan BTV8 bredte sig i perioden 2007-2009 i forhold til nu i Europa.  
 
BTV3 var en ny type, der blev set i Nederlandene og spredte sig derfra fra 2023. Serotypen er nu vidt 
udbredt i det meste af EU. Samtidig er en anden ny type: BTV12 set med udgangspunkt i Nederlandene. 
Men denne serotype synes at følge et andet og meget mindre aggressivt smittemønster. BTV12 er påvist 
i UK i 2025, men ellers ikke umiddelbart udenfor Nederlandene. Hvorfor er der den forskel? Og er BTV12 
en ny type med et potentiale, som kan nå samme niveau som BTV3? 
 
 

Svar 

 
1) Er det muligt at sige/vise noget om forskelle og ligheder i mitteforekomst for årene 2007-2009 i 

forhold til 2024-2025 i Danmark? Herunder evt. en beskrivelse af klimatiske forhold i perioderne 
af væsentlig betydning for mitteforekomsten, og mitternes evne til at videregive BTV virus. 
 
Svar: 
Der blev rapporteret betydeligt flere mitter og beregnet et betydeligt højere 
transmissionspotentiale i 2024 sammenlignet med 2008, men data tillader ikke en fuldstændig 
sammenligning af de to udbrud. 
 
En direkte sammenligning af perioderne 2008-09 og 2024-25 vanskeliggøres af, at der ikke 
foreligger systematiske mitte-overvågningsdata tilbage fra 2008 og 2009. Der blev dog foretaget 
mitte-indsamlinger i forbindelse med forskningsprojekter. Forskningsdata fra 2008 og 2009 
stammer imidlertid ikke fra de besætninger, der i dag indgår i den faste mitte-overvågning. DK-Vet 
har alligevel forsøgt at sammenligne både mitte-densiteten og smittepotentialet i de to udbrud. 
Det er gjort ved at tage udgangspunkt i de besætninger, der indgik i mitteovervågningen i 2024-
25, og herefter identificere besætninger, der var med i et forskningsprojekt fra 2008-09, og som 
ligger nær hver af de nuværende overvågningsbesætninger. Der indgik 12 besætninger med 
ugentlige fangster i 2008-09. Vi har beregnet et ugentligt gennemsnit af antallet af mitter på de 
besætninger, der i 2008-09 lå i en region nær fire af de nuværende overvågningsbesætninger. Det 
giver fire mulige sammenligninger af mittedensitet i de to perioder (se Figur). Data er indsamlet 
med samme fældetype og ud fra samme fældeprotokol. Udvælgelsen af besætninger i de to 
perioder er dog ikke foretaget ud fra identiske kriterier. Besætninger i 2008-09 blev udtaget 
strengt tilfældigt, mens der i udvælgelsen af besætninger til det nuværende overvågningsprogram 
er lagt vægt på at anvende besætninger, hvor DK-Vet har vurderet, at ejerne er særligt 
omhyggelige med indsamlingerne samtidigt med, at fangsterne har vist sig robuste over tid. Der 
er således en risiko for bias, hvor udvælgelsen af besætninger i det nuværende program kan have 
favoriseret besætninger med højere rapporterede densiteter. Da antallet af mitter ofte varierer 
betydeligt fra besætning til besætning, skal man desuden generelt være varsom med at 



 

Side 3 af 6 

konkludere på forskelle i de målte mittedensiteter mellem de to udbrudsperioder. I herværende 
analyse er alle vektorarter slået sammen (Obsoletus ensemblet + Pulicaris ensemplet inkl. C. 
pulicaris), idet vi her antager, at BTV8 og BTV3 har helt identiske vektorarter, men dette forbliver 
en antagelse. 
 
 

 

 
              Figur. Det observerede antal mitter er vist som lodrette søjler (orange for årene 2008-09 og lysegrøn for årene 2024-25),  
                   mens det estimerede antal infektiøse mittebid og transmission potentialet er vist som henholdsvis røde og blå grafer (de  
                   lyserøde og lyseblå viser årene 2008-09 og de mørke røde og mørkeblå årene 2004-25)  

 
Ud over en sammenligning af vektordensiteterne har vi beregnet to forskellige transmissions-
output (’Transmission potential’ og ’Infectious bites’) fra en mekanistisk model for 
transmissionspotentiale (Figur). Begge outputs er en funktion af daglige mittedensiteter og 
timetemperaturer for perioderne samt en række standard-antagelser om virusudviklingstider, 
vektoroverlevelse, biderater og længden af den infektiøse periode i drøvtyggere. 
Transmissionspotentialet for en given dag indikerer, hvor mange nye dyr, der efterfølgende vil 
kunne inficeres, hvis en vært bliver viruspositiv denne dag og smitter nye mitter i hele sin infektiøse 
periode. Transmissions-potentialet kan således fortolkes som R0 (antallet af nye inficerede dyr, 
der smittes fra hvert inficeret dyr i foregående generation af epidemien). Infektiøse bid (bid fra 
infektiøse mitter til nye værter) for en given dag derimod indikerer, hvor mange nye dyr, der ville 
blive smittet på denne dag, hvis der konstant var en infektiøs vært til stede i besætningen (en 
meget teoretisk forudsætning). Infektiøse bid er således et mål, der indikerer den potentielle 
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daglige incidens i et meget tidligt stadie af en epidemi. Transmissionspotentialet siger derfor noget 
om hvordan et udbrud vil kunne vokse fremover, mens Infektiøse bid siger noget om hvor mange 
nye dyr, der smittes netop nu. Målene tager imidlertid ikke højde for den geografiske spredning, 
eller at epidemien konstant vokser i omfang.  
 
Data viser en markant højere mittedensitet samt et større transmissionspotentiale og øget antal 
potentielt infektiøse bid i 2024, hvor BTV13 udbruddet startede. Data viser desuden, at der var et 
betydeligt fald i disse tre parametre i 2025, hvor den observerede incidens også var betydeligt 
lavere. En sammenligning af udbrudsårene 2008 og 2024 er mest relevant for det stillede 
spørgsmål. Her ses væsentligt højere mittedensiteter i 2024 sammenlignet med 2008, med heraf 
følgende højere transmissionspotentiale i august 2024 og et markant højere antal leverede 
infektiøse bid i august og september i 2024 sammenlignet med 2008. Både de observerede 
mittedata og de to estimerede transmissions-indikatorer ser derfor ud til at kunne forklare en 
betydelig del af den observerede store forskel i spredningen af BTV8 i 2008 og BTV3 i 2024, dog 
med de ovennævnte forbehold. 

 
 

2) Danmark blev ramt af BTV8 i 2007-2009 og gennemlevede et meget begrænset antal udbrud. 
Serotypen er dog fortsat en faktor i andre dele af EU, og den synes at være mere aktiv. Er der 
viden om, hvorvidt denne serotype har ændret sig, og nu er bedre tilpasset og dermed har 
opnået et større potentiale for at brede sig?  
 
Svar:  
Der er to forskellige BTV8-stammer af samme serotype tilstede i Europa, hvoraf den nye stamme 
BTV8/FRA23 ser ud til at have større potentiale for spredning, sammenlignet med de senere 
varianter af BTV8/NET2006.  
 
Den BTV8-stamme, der gav anledning til de danske udbrud i 2007-2008, var relateret til 
BTV8/NET2006, der var stamme for det store udbrud i Nordvesteuropa i 2006–2008. I de år blev 
tusindvis af BTV8-tilfælde rapporteret fra Tyskland, Holland, Frankrig med stor sygdomsbyrde. 
Denne BTV8, en serotype, der ikke tidligere var set i Europa, forårsagede høj mortalitet hos får og 
betydelig dødelighed i kvæg. Efter massevaccination og kontrolprogrammer forsvandt BTV8 stort 
set fra Nordvesteuropa i løbet af 2009-2012.  
 
I 2015 blev der igen påvist BTV8 i Frankrig, som viste sig at være tæt relateret til BTV8/NET2006, 
og der har efterfølgende været sporadiske udbrud af BTV8 i flere lande i Europa. Forsøg har vist, 
at denne “re-emerging” BTV8 generelt giver lavere viræmi (lavere virusmængde i blod, kortere 
varighed) og mildere sygdom sammenlignet med den oprindelige BTV8/NET2006.  
 
I august 2023 blev der i det sydlige Frankrig registreret udbrud af BTV8 med alvorlig klinisk sygdom 
hos får og kvæg med et anderledes og mere alvorligt sygdomsbillede end de BTV8-tilfælde, man 
har haft efter 2015. Ved genetisk sekventering er denne stamme identificeret som en ny variant 
af BTV8 (BTV8/FRA23) med forskellig genomisk signatur end både BTV8/NET2006 og den ”re-
emerging” BTV8, der har givet sporadiske udbrud efter 2015. Fra 2023 er der blevet rapporteret 
mange udbrud med denne nye BTV8/FRA23 i Frankrig, og den har spredt sig til flere andre lande 
(f.eks. Italien og Spanien). I 2025 er den også påvist i UK og det sydlige Tyskland. 
 
Det betyder at der er to forskellige BTV8-stammer af samme serotype tilstede i Europa, hvoraf 
BTV8/FRA23 ser ud til at have det største potentiale for at sprede sig. De senere varianter af 
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BTV8/NET2006 ser ud til at være blevet væsentligt mildere og har ikke givet anledning til større 
smittespredning de senere år. 
 
 
 
 
 

3) A. Er det muligt at sige noget om, hvorfor BTV3 har så markant mere ”aggressivt” smittemønster 
end andre nye serotyper som f.eks. BTV12? 
 
Svar: 
BTV3 har højere viruskoncentrationer i mitterne end den oprindelige BTV8. 
 
I forhold til, at BTV3 ser ud til at have et markant mere ”aggressivt” smittemønster sammenlignet 
med andre nye serotyper, har eksperimentelle studier vist, at mitter inficerede med BTV3 har 
højere indhold af virus i forhold til BTV8/NET2006. Dette kan være en medvirkende faktor til, at 
BTV3 har bredt sig hurtigt i Nordeuropa og givet anledning til mange udbrud i lande som Danmark.  
 
 
3) B. Er det muligt at karakterisere BTV12 nærmere, herunder fortælle noget om dens potentiale 
for at udvikle sig til at vise et mere aggressivt smittemønster. Hvad adskiller denne serotype fra 
andre mere udbredte serotyper i EU? 
 
Svar: 
Der ikke noget, der tyder på, at BTV12 har potentiale for at udvikle et mere aggressivt 
smittemønster. 
 
BTV3 har givet anledning til mange udbrud af Bluetongue i Nordeuropa i 2023 og 2024, og denne 
nye serotype har spredt sig til det meste af Europa. I oktober 2024 blev der fundet endnu en ny 
serotype i Nederlandene, BTV12, som ikke tidligere er rapporteret i Europa. Det første BTV12-
smittede dyr blev fundet ved opfølgning på et vaccineret får med kliniske symptomer, der var 
testet PCR-negativ for BTV3. Der blev ikke fundet andre BTV12 inficerede dyr i besætningen, men 
flere andre dyr på besætningen var BTV3 positive. Efterfølgende er der ved retrospektiv 
undersøgelse i alt fundet BTV12 i 9 kvæg (fra 7 besætninger) og i 3 får (fra 2 fåreflokke) alle med 
prøver indsamlet fra september/oktober 2024. Desuden er der i starten af 2025, i forbindelse med 
den aktive overvågning, fundet et enkelt tilfælde af BTV12 i kvæg i UK, der tilskrives infektion fra 
efteråret 2024. Der er ikke rapporteret om yderligere BTV12 tilfælde i Nederlandene, UK eller 
resten af Europa i 2024 og 2025. 
 
I forbindelse med den begrænsede smittespredning af BTV12 bør man tage i betragtning, at BTV12 
potentielt kan oprinde fra en vaccinestamme. I forbindelse med BTV8-udbruddet i Nederlandene 
i 2006, blev der kort efter konstateret spredning af både BTV6 og BTV 11. Efter sekventering, blev 
BTV6 med meget høj sikkerhed identificeret som en stamme, der indgik i en levende vaccine 
produceret i Sydafrika, og som ikke var godkendt til brug i Nederlandene. Tilsvarende er der i 
Sydeuropa tidligere fundet cirkulerende BTV2 samt BTV16, der ligeledes stammede fra levende 
vacciner. Der er således en risiko for, at det nuværende udbrud af BTV12 skyldes anvendelse af 
ikke-godkendte svækkede vaccinestammer. Det er dog vigtigt at understrege, at der ikke foreligger 
konkrete data, der underbygger hypotesen om, at BTV12 oprinder fra en vaccinestamme.    
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Ud fra det meget begrænsede antal positive dyr på de BTV12-smittede besætninger, samt at der 
ikke er set nye tilfælde i 2025 af denne serotype, er der ikke noget, der tyder på, at BTV12/NET24 
har potentiale for at udvikle sig til at vise et mere aggressivt smittemønster.      
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