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Resumé

Formalet med ROFUS (Risikoanalyse og Overvagning af FUgle- og Svineinfluenza) projektet var at benytte
de eksisterende data for overvagning af fugle- og svineinfluenza i Danmark, for at 1) screene for spatiale
mgnstre med hgjere eller lavere forekomst i Danmark 2) Analysere om spatio-temporale variable kan
kades sammen med forekomsten af fugleinfluenza, og 3) se om overvagningen kan optimeres spatio-
temporalt. Projektet blev gennemfgrt i 2020 og blev kun bergrt af COVID-19 udbruddet i form af gget
arbejdspres pa SSI, som gjorde, at anskaffelsen af data blev fordelt ud over hele 2020 i stedet for i starten
af projektet. Desuden blev skrivearbejdet med denne rapport forsinket, idet flere af forfatterne deltager i
arbejde med COVID-19. | projektet har vi benyttet de eksisterende diagnostiske data fra passiv og aktiv
overvagning for fugleinfluenza (2006-2020), samt opggrelser for udsatte fugle med henblik pa jagt (2018-
2019). For svineinfluenza har vi benyttet de eksisterende overvagningsdata fra SSI (2012-2019).

Vilde fugle

Vi undersggte om den passive overvagning af fugleinfluenzavirus (Avian Influenza Virus, AlV, uanset
subtype) i vilde fugle repraesenterede tilfeeldige stikprgver af vilde fugle fra hele landet, og fandt at der var
betydelig bias i data: testede fugle kommer fra omrader, der ligger teettere pa veje, byer og kyster end
generelt for Danmark. Det betyder, at den passive overvagning ikke er tilfaeldigt fordelt over hele landet, og
derfor ikke kan forventes at vaere repraesentativ for den generelle situation. Da denne bias bade findes for
de positive og negative prgver, vurderede vi, at data kunne bruges til videre analyse i projektet alligevel. Vi
undersggte ydermere, om forskellige miljgvariable sdsom habitattype, kyst og vadomrader havde en effekt
pa, hvor man finder AIV i Danmark. Vi undersggte ogsa, om der kunne identificeres hot spots (omrader med
hgjere koncentration af AlV tilfaelde end omkringliggende omrader) eller coldspots (omrader med lavere
koncentration af AlV tilfeelde end omkringliggende omrader) af danske AlV fund baseret pa bade den
passive og aktive overvagning.

Vi fandt en sammenhang mellem AIV forekomst pavist i prgver indsamlet via den passive overvagning og
afstand til kyst og afstand til vdadomrader. Baseret pa disse miljgvariable kunne vi efterfglgende plotte
praediktionskort for hele Danmark. Baseret pa data fra den aktive overvagning fandt vi en effekt af arealet
af byer pa forekomsten af AlV fund. Ydermere identificerede vi for begge overvagningstyper hotspots
(omrader med signifikant hgjere forekomst) og coldspots (omrader med signifikant lavere forekomst).
Forekomsten af hotspots og coldspots varierede over arene, men det generelle mgnster viste hotspots i det
sydlige Danmark — iseer pa Lolland/Falster.

Pa baggrund af analyserne af overvagningen af AlV i vilde fugle er der udfeerdiget og indsendt et
manuskript til et fagfeelle-bedgmt tidsskrift.

Fjerkreebesaetninger

Vi undersggte, om geografiske variable, sasom afstand til vidomrader og kyst og positive AlV forekomster i
vilde fugle inden for samme postnummer som en besaetning, kunne bidrage til at forklare fund af AlV
(pavisning af virus og/eller antistoffer) i fjerkraebesaetninger. Vi fandt, at antallet af positive AV tilfeelde i
vilde fugle inden for samme postnummer havde en signifikant sammenhaeng med antallet af positive
besaetninger, men fandt ingen signifikant effekt af afstand til kyst eller vadomrader.
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Desuden undersggte vi, om der kunne identificeres clustre af hotspots og coldspots af fund af AlV i
besaetninger i hele landet. Vi fandt ingen clustre i AlV forekomsten i danske beszetninger, hverken i
individuelle ar, eller samlet set for alle ar.

Svinebesaetninger

Vi undersggte, om der kunne identificeres clustre af hotspots eller coldspots i forekomsten af
svineinfluenzavirus (Swine Influenza Virus, SIV) i svinebesaetninger i Danmark, bade samlet set, dvs. uagtet
hvilken subtype der var pavist, og pa subtypeniveau. Vi identificerede ingen clustre, nar alle subtyper blev
analyseret samlet over arene eller de enkelte ar. Ved opdeling i subtyper, identificerede vi clustre, nar
analysen blev kgrt over alle ar samlet, men ikke for de enkelte ar. Generelt blev der identificeret hotspots i
Midt-Nordjylland og coldspots pa Sjeelland og gerne.
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Formal og afgraensning

Fugle- og svineinfluenza er kerneomrader i forhold til det veterinzaere beredskab, som KU og SSI gnsker at
styrke og derfor igangsaettes dette indledende projekt inden for omraderne. Projektet skal afdeekke
muligheder og begraensninger ved de allerede indsamlede influenza-data med henblik pa at benytte dem til
videre analyser. Resultaterne fra dette projekt vil som udgangspunkt blive brugt til at definere opfglgende
projekter. For eksempel vil simuleringsmodeller kunne anvendes til at undersgge, hvordan overvagning og
kontrol af fugleinfluenza evt. kan optimeres. Simuleringsmodeller kan opbygges pa baggrund af en lang
raeekke data, herunder ogsa overvagningsdata. Ligeledes kan det vaere fordelagtigt at bruge spatio-
temporale data fra humane udbrud af svineinfluenza sammen med de veterinaere data. Endelig vil
modellerne kunne anvendes i risikovurderinger i tilfeelde af udbrud af zoonotiske influenza virus i fjerkrae
eller svin.

Formalet var at benytte de eksisterende data for overvagning af fugle- og svineinfluenza med henblik pa:

1. atlave spatio-temporale hotspot analyser for at se, om positive prgver i overvagningen (2012-2019 for
svineinfluenza og 2006-2020 for fugleinfluenza) er knyttet til bestemte omrader.

2. at korrelere disse hotspots spatielt med landskabstyper m.m. for at undersgge, hvor risikoen for hhv.
introduktion til fjerkraebesaetninger og spredning i lokalomradet er stgrst.

3. atanalysere overvagningerne indtil nu for spatio-temporale coldspots (omrader med fa indsendelser)
for at se, om de prgver som indsamles i Danmark daekker optimalt og i givet fald, hvor der mangler
information. Analyserne fokuserer pa bade subtyper og grupperinger, hvor det er muligt.

Baggrund, relevans og perspektiv

Der er i en arreekke analyseret prgver for bade fugle- og svineinfluenza i Danmark. Disse prgver er fordelt
pa bade passiv (vilde fugle og svin) og aktiv (vilde fugle og fierkrae) overvagning. | den passive overvagning
for fugleinfluenza testes fugle for Al virus, som findes dgde af borgerne. | den aktive overvagning testes
rask fjerkrae for Al antistoffer og/eller Al virus, mens et udvalgt antal tilsyneladende raske vilde fugle fra
hele landet testes for Al virus, typisk indfanges fugle i forbindelse med ringmaerkning, eller de er nedlagt
ved jagt. Overvagningen for influenza i svin er udelukkende baseret pa indsendelser til diagnostisk
undersggelse for influenzavirus.

En tidligere analyse har identificeret clusters ("hotspots” og “coldspots”) i hhv. Jylland og pa Sjzelland, som
muligvis kan haange sammen med faktorer som besaetningsstgrrelse eller tidsperioder med humane
udbrud. Nogle af disse faktorer har vi undersggt i dette projekt.

Danmark ligger pa flere forskellige ruter for traekfugle, som kan vaere blevet smittet andetsteds og fgre AIV
til Danmark fra bl.a. Sydeuropa, Grgnland og Sibirien (Hjulsager et al. 2014). For fugleinfluenza findes der
hvert ar positive prgver i de passive og aktive overvagninger af fjerkrae og vilde fugle. De positive prgver
fordeler sig tilsyneladende i clusters bade spatielt og temporalt. Dette mgnster kan taenkes at vaere kaedet
sammen med spatiale faktorer som f.eks. landskabstyper, der kan vaere habitat for fugle med hgjere risiko
for at bzere fugleinfluenza, og meteorologiske faktorer som f.eks. nedbgr. Derfor kan forekomsten af
fugleinfluenza i Danmark taenkes at haenge sammen med forskellige landskabstyper.
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Der udsaettes hvert ar betydelige antal fjervildt med henblik pa jagt i Danmark. Disse fugle opdraettes bade i
Danmark og i udlandet og kan derfor taenkes at bidrage til en spredning af fugleinfluenza i de lokalomrader,
hvor de udsaettes. Fuglene gar ofte taet i stgrre flokke, nar de slippes lgs, hvilket gger risikoen for spredning
til vilde fugle i omradet og dernaest til fjerkraebesaetninger i neerheden.

Data for prgver analyseret for fugle- eller svineinfluenza udtaget fra besaetninger og fugle indsamlet i den
passive og aktive overvagning, kan sammen med relevante potentielle risikofaktorer bruges til at lave
statistiske modeller, der kan identificere omrader og perioder med hgj eller lav risiko for udbrud.

Hvis vi kan finde omrader i Danmark og perioder med hgjere risiko for fugle- og svineinfluenza, vil det vaere
muligt at optimere overvagningen af disse sygdomme. Formalet med dette projekt var derfor at benytte de
allerede indsamlede data til at evaluere overvagningen indtil nu. Dette kan bidrage til en mere optimal
overvagning fremadrettet, hvor udbrud kan opdages hurtigere.

Baseret pa undersggelserne af vilde fugle fra bade den aktive og passive overvagning af AV har vi
udarbejdet og publiceret en videnskabelig artikel i Transboundary and Emerging Diseases (Kjzer et al.,
2021). Mange af figurerne i denne rapport omhandlende data fra de vilde fugle er taget fra dette
manuskript, og derfor er nogle af dem pa engelsk. De figurer, som er indsendt med manuskriptet, er
vedlagt i Bilag 1, som derfor ikke skal offentligggres sammen med denne rapport.

Metode

Data

Der foreligger allerede en del data tidligere indsamlet af DTU Vet / SSI, som vi har benyttet os af i dette
projekt. For fugleinfluenza foreligger passive overvagningsdata for vilde fugle (observationer pa koordinat-
niveau) siden 2006 hos FVST. Desuden findes data fra den aktive overvagning hos FVST og SSI, som vi har
inkluderet. Den aktive overvagning er foretaget pa bade tilsyneladende raske vilde fugle (observationer pa
postnummer-niveau, 2007-2019) og fjerkreebesatninger (2006-2019).

Udsaetning af fuglevildt til jagt kan potentielt pavirke forekomsten af fugleinfluenza i omrader, hvor disse
fugle udsaettes. Derfor blev data for udsaetninger af fuglevildt til jagt (lokation og tidspunkt) i 2018 og 2019
rekvireret fra Miljgstyrelsen og inddraget i analyserne.

For svineinfluenza er der anvendt data fra diagnostiske indsendelser til Veterinarinstituttet og SSI i
perioden 2012-2019. For bade svin og fugle er inkluderet data vedrgrende beszetninger (stgrrelse,
koordinater) fra Fgdevarestyrelsen.

Vi har i analyserne desuden brugt frit tilgeengelige data, sasom landskabstyper (European Environment
Agency, 2018), kort over kyststraekninger og det danske vejnet (Kortforsyningen, 2020), humane
populationsdata (Socioeconomic Data and Applications Center, NASA, 2015) samt data for klimavariable i
Europa (kun tilgaengeligt for EDENext partnere, (EDENext, 2014) (Bilag 2).

Data fra de disse kilder blev kombineret i fglgende 5 datasaet, som dannede baggrund for fglgende
analyser:

1. Passiv overvagning af vilde fugle (virus pavisning)- repraesentativitet af findesteder, logistisk
regressionsmodel, clusteranalyse
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Aktiv overvagning af raske vilde fugle (virus pavisning)- logistisk regressionsmodel, clusteranalyse
Fjerkraebesaetninger (antistof og/eller viruspavisning) — logistisk regressionsmodel, clusteranalyse
Udseetning af fjervildt — logistisk regressionsmodel

Svinebesatninger (viruspavisning og subtypning) - clusteranalyse

vihwnN

| alle analyser har vi brugt et P-niveau pa 5% som indikation af signifikante ssmmenhange.

Fugleinfluenza

Data fra den passive overvagning i vilde fugle genereres ved, at borgere indrapporterer fund af dgde vilde
fugle til FVST. De senere ar har dette kunnet ske via en app. Myndighederne visiterer fuglene pa
findestedet og bringer dem derefter til det nationale reference laboratorie til undersggelse for AlV. En lille
andel af fuglene er indleveret af private borgere til faldvildtundersggelser hos Vildtsundhed.dk, der stgttes
af Naturstyrelsen. Vi undersggte om disse data var tilfaeldigt fordelt over hele landet eller var influeret af
offentlig adgang og let tilgaengelighed til de omrader, hvor fuglene blev fundet. Derfor kiggede vi
udelukkende pa lokationer, hvor vilde fugle blev fundet (findesteder) i det passive dataszet, uagtet deres
AlV-status samt variable, der kunne indikere tilgeengelighed og adgang. Vi udregnede afstand til naermeste
kyst, afstand til neermeste by (>200 indbyggere/km?), samt afstand til naermeste vej. Vi udvalgte derefter
det samme antal tilfaeldige lokationer i Danmark som antal findesteder i det passive overvagningsdatasaet,
udregnede de samme variable som ovenfor og sammenlignede findesteder med de tilfeeldigt udvalgte
lokationer ved hjlp af en simpel non-parametrisk test (Kolmogorov-Smirnov). Vi gjorde dette for at
undersgge, om der var en signifikant forskel imellem de to dataset mht. fordelingen af de forskellige
variable, som et udtryk for tilgaengelighed.

Sammenhangen mellem forekomsten af AlV i vilde fugle og forskellige miljgfaktorer blev undersggt ved
hjeelpe af logistiske regressionsmodeller. Vi inkluderede afstand til kyst, afstand til vidomrader og
habitattype i analysen af den passive overvagning. | analysen af den aktive overvagning i vilde fugle
inkluderede vi arealet af kyst, arealet af vddomrader samt arealet af by (>200 indbyggere/km?), da disse
data var pa postnummer-niveau og ikke havde eksakte koordinater. Vi medtog arealet af by som et mal for,
om dette postnummer var mere praeget af land end af by (for detaljer om analyserne se Bilag 2).

For den aktive Al overvagning i fijerkraebesatninger opdelte vi besaetningstyperne i hovedgrupperne
"Hgnsefugle” og "Fjervildt” (se Tabel 1), og undersggte om afstand til kyst og vddomrader kunne have en
effekt pa Al-forekomst i besaetningerne. Vi undersggte ydermere, om forekomst af AlV i vilde fugle (pa det
samlede passive og aktive datasaet) inden for 6 maneder i samme postnummer kunne have betydning for
forekomst af Al i besaetninger (for detaljer om analyserne se Bilag 2).

Tabel 1. Opdelingen af forskellige CHR-besaetningstyper i hovedgrupper til analyse

Hovedgruppe Besatningstype i CHR-registret

Hgnsefugle @kologisk hgnsehold, konsumaeg,
Frilandshgnsehold, konsumaeg,

Slagtekalkuner,

Centralopdraet, avl, slagtekyllinger,
Centralopdrzet, slagtekyllinger,

Formering, slagtekyllinger,

Skrabeaegshgnsehold, konsumaeg,
Stimulerede/berigede burhgnsehold, konsumaeg,
@kologisk opdreet, konsumaeg,

@kologiske slagtekyllinger,
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Opdreet, konsumaeg,
Slagtekyllinger,
Stalddgrssalg, konsumaeg,
/fgleggere

Fjervildt Blandet @nder, gaes og prydfugle,
Formering, avl, gees,

Formering, gaes,

Graandehold,

Slagteaender,

Formering, nder,

Slagtegees,

Fasanhold,

@Pkologiske slagteaender,
Agerhgnsehold

Data fra hver besaetning (med samme CHR-nummer) med flere test inden for samme maned blev samlet.
Derfor fremgik hvert CHR-nummer kun én gang per maned. Hvis et CHR-nummer var testet positiv for AlV
(uanset subtype og om det var virus eller antistof fund) bare én gang inden for en maned med adskillige
negative test inden for samme maned, blev det sat som vaerende positiv.

Vi lavede en selvstaendig analyse af sammenhangen mellem forekomst af AlV i vilde fugle og udsaetning af
fuglevildt til jagt for arene 2018-2019. | denne analyse inkluderede vi udelukkende data fra den passive og
aktive overvagning fra drene 2018-2020 (2020, da vi tillod at en udsaetning fandt sted op til 8 maneder fgr
sampling af overvagningsdata). | det passive datasaet undersggte vi betydningen af afstand til neermeste
fiervildtudsaetning (inden for 8 maneder), arten af de udsatte fugle (fasaner eller grazender), samt antallet
af udsatte fugle i udsaetningen. For det aktive dataseet for vilde fugle, undersggte vi effekten af det samlede
antal fjervildt udsat inden for samme postnummer som observationen (inden for 8 maneder) og det
samlede antal udsatninger inden for samme postnummer? (for detaljer om analyserne se Bilag 2).

Data for de passive og aktive vilde fugle og de aktive besaetningsovervagningsdata fra fjerkraebesaetninger
benyttede vi ydermere i temporale og spatiale cluster-analyser for at se, om vi kunne identificere hotspots
(omrader med hgjere koncentration af AlV-tilfeelde end i de omgivende omrader) eller coldspots (omrader
med lavere koncentration af AlV-tilfelde end i de omkringliggende omrader) af AlV i Danmark (for detaljer
om analyserne se Bilag 3).

Da mange af observationerne fra bade den passive og aktive overvagning af vilde fugle var en blanding af
enkelte fugle og pools af flere fugle, opsummerede vi unikke lokationer/postnumrer per maned per ar,
saledes at den unikke lokation/det unikke postnummer blev sat som vaerende AlV positiv, hvis der bare var
én positiv AIV observation fra denne lokation/postnummer inden for maneden og aret. Vi undersggte fgrst
om Machine Learning (ML) metoder kunne bruges til at vurdere effekten af landskabsvariable pa
forekomsten af AlV. Men vi fandt at ML ikke kunne bruges og brugte derfor mixed logistiske
regressionsmodeller i alle analyserne (for detaljer se Bilag 2).

Svineinfluenza

Vi udfgrte en cluster-analyse for at se, om der var temporale og spatiale eller coldspots (for detaljer om
analyserne se Bilag 3). Vi analyserede SIV data bade samlet uanset subtype og individuelt i tre
hovedgrupper af SIV subtyper baseret pa HA-subtypen, som er den primaere antigen markgr, og som er
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afggrende for valg af vaccinationsstrategi: Hlav, Hlpdm og H3hu. Vi har ikke undersggt om forekomsten af
SIV var relateret til miljgfaktorer.

Data fra 2012 manglede ngjagtig dato pa prgvetagningen, sa vi kgrte alle analyser pa arsbasis alene. Derfor
opsummerede vi data, sa et CHR-nummer kun fremgik én gang per ar. Hvis et CHR-nummer blev testet
positiv for SIV bare én gang inden for et ar, uanset antallet af negative indsendelser inden for samme ar,
blev det sat som vaerende positiv. Kun et fatal af svinebesaetningerne indsendte prgver til undersggelse for
SIV oftere end én gang i Igbet af et ar.

Resultater

Vilde fugle — opggrelse af data, passiv og aktiv overvagning

Efter oprensning af data og uden hensyntagen til, om en observation (givet ved lokation og tidspunkt) var af
én eller flere fugle, indgik der i analysen 2.089 observationer (189 AlV positive) fra den passive overvagning
fra 1.601 unikke findesteder. Fra den aktive overvagning af vilde fugle indgik 8.912 observationer (1.066 AlV
positive) fra 234 unikke postnumre i analysen. Figurerne A1-A3 (Bilag 1) viser fordelingen af de forskellige
datatyper og deres AlV status over ar og maneder, samt forskellige fuglearter.

Ved opsummering af data per lokation/postnummer per maned og ar havde vir 1.614 datapunkter (144 AlV
positive) for den passive overvagning og 873 datapunkter (319 AIV positive) for den aktive overvagning i
vilde fugle som blev brugt i vores videre analyser. Grundet fa positive AlV-observationer, valgte vi ikke at
opdele data i AlV subtyper eller fuglearter i vores videre analyser. Introduktion af virus i besaetninger
forventes heller ikke at vaere relateret til subtypen.

Data fra den aktive overvagning af vilde fugle er koncentreret fra september til december, hvor der ogsa
findes flest AlV positive fugle. Data fra den passive overvagning i vilde fugle er koncentreret omkring marts.
Der blev generelt fundet flest positive fugle i marts og november, sammenfaldende med de maneder hvor
der har vaeret mange fund af AIV under de store udbrud af HPAIV i 2006, 2016/17 og 2018. | den passive
overvagning dominerer prgver fra knopsvane, musvage, spurvehgg, sgslvmage, skarv og troldand. De
positive prgver stammer overvejende fra troldand, musvage, knopsvane og havgrn. | den aktive
overvagning dominerer graand, og de positive prgver stammer hovedsagligt fra graand og krikand (Se Bilag
1, Figur A3).

Vilde fugle — sammenhang mellem findesteder og tilgeengelighed (passiv overvagning)

Vi undersggte, om den passive overvagning af fugleinfluenza i vilde fugle repraesenterede tilfeldige
stikprgver af vilde fugle fra hele landet og fandt betydelig bias i data: de testede fugle kom fra omrader, der
ligger teettere pa veje, byer og kyster end generelt for Danmark (Figur 1). Det betyder, at den passive
overvagning ikke er tilfaeldigt fordelt over hele landet, og derfor ikke kan forventes at vaere repraesentativ
for den generelle situation.
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Figur 1. Histogrammer over findesteder i den passive AlV overvagning (rgd) samt tilfeldige lokationer (bld) i Danmark.
Histogrammerne viser fordelingen af findesteder/lokationer i forhold til populationsdensitet/km?, naermeste afstand
til vej, naermeste afstand til by (> 200 indbyggere/km2) og neermeste afstand til kyst. Alle x-akser er trunkerede for at
udelukke store ekstreme observationer. Barerne i histogrammet er overlappende og gennemsigtige for at de kan
sammenlignes visuelt, dvs. at lilla farve indikerer begge datasat. Bemaerk at fordelingerne ikke syner ens.

Vilde fugle - Analyse af den passive overvagning

I den logistiske regressionsmodel for den passive overvagning var landskabstyper ikke en signifikant
variabel. Vi beholdt den dog i modellen, da AIC (Akaike Information Criterion) vaerdien steg, hvis den blev
ekskluderet. En model med hgjere AIC angiver, at kvaliteten af modellen er lavere sammenlignet med en
anden model pa de samme data. Vi fandt en statistisk signifikant sammenhang mellem afstand til kyst og
vadomrader og forekomsten af AlV, dvs. at sandsynligheden for at finde en positiv prgve falder med
stigende afstand til kyst og vadomrader. Den samlede statistiske model var svag i sin pradiktive evne (med
en accuracy pa 0.91, sensitivitet 0 og specificitet 1), da den med en sensitivitet pa 0 praedikterede alle
positive AlV observationer som falsk negative. Pa trods af den svage pradiktive evne af modellen,
udarbejdede vi et praediktionskort for hele Danmark. Modellen przadikterer hgj risiko for forekomst af AIV
langs kyster og fjorde (Figur A5, panel A, Bilag 1).

Vilde fugle - Analyse af den aktive overvagning

| den logistiske regressionsmodel for den aktive overvagning hos de vilde fugle fandt vi, at forekomsten af
AIV var negativt korreleret med arealet af byer i samme postnummer. Arealet af vddomrader og kyst var
ikke signifikante, men arealet af kyst blev stadig inkluderet i modellen, da AlC-vaerdien var uaendret, hvis
den blev ekskluderet (Bilag 2, Tabel B1). De praediktive evner af denne model var bedre end for de passive
data med en sensitivitet pa 0.62 og en specificitet pa 0.85 (accuracy = 0.77). Baseret pa dette udfeerdigede
vi et praediktionskort for hele Danmark, baseret pa postnummer. Her fandt vi ogsa hgjrisikozoner i
postnumre, der greensede op til kyst eller fjord (Figur A5, panel B, Bilag 1).
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Vilde fugle - Analyse af sammenhangen mellem udsaetning fjervildt og forekomst af AlV
Vi fandt ingen sammenhang mellem pavisning af AlV i vilde fugle og udsaetning af fjervildt, hverken for de
passive eller aktive overvagningsdata fra vilde fugle (Bilag 2, Tabel B1).

Vilde fugle - clusteranalyser

Baseret pa de passive overvagningsdata fra vilde fugle identificerede vi clustre i arene 2006 og 2016-2018
(Figur A5, Bilag 1). Nar data blev opsummeret over alle ar, identificerede vi coldspots i Jylland og to enkelte
hotspots — et omkring Fyn, Zrg og Langeland og et omkring Roskilde pa Sjaelland (Figur A6, Bilag 1).

Baseret pa de aktive overvagningsdata fra vilde fugle identificerede vi clustre i 2008-2009 og 2011-2016.
Generelt identificerede vi coldspots pa Nordsjaelland, mens hotspots typisk blev identificeret pa
Midtsjeelland, Fyn og gerne (Figur A7, Bilag 1). Nar vi samlede data over alle ar, identificerede vi et coldspot
ved Nordsjaelland og et hotspot, der strakte sig fra Nordjylland til Fyn, Sjelland og gerne (Figur A8, Bilag 1).

Fierkraeebesaetninger - opggrelse af data

| alt indgik 14.987 observationer fra arene 2006-2019 i analysen. | perioden fra 2007 til 2014 faldt antallet
af prgver fra fjerkraebesaetninger, mens antallet af prgver steg fra 2015 til 2018 (Figur 2). Stgrstedelen af de
positive prgver fra fijerkreebesaetninger er fundet i de senere ar. Antallet af prgver var stgrst i juni og juli,
efterfulgt af marts og april (Figur 3). Der er omkring 50% flere prgver i gruppen "Hgnsefugle” end i gruppen
”Fjervildt”, men antallet af positive prgver synes ens i de to grupper (Figur 4).
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Figur 2. Antal observationer og AlV diagnoser (virus- og/eller antistof-fund) i danske fjerkraebesaetninger per ar fra den
aktive overvagning (2007-2019).
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Figur 3. Antal observationer og AlV diagnoser (virus og/eller antistof) i danske fjerkraebesaetninger per maned fra den
aktive overvagning (2007-2019).
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Figur 4. Antal observationer af AV positive og negative besaetninger i den aktive besaetningsovervagning (2007-2019)
fordelt pa de to hovedtyper "Hgnsefugle” og "Fjervildt”.
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Fierkreebesaetninger — analyse af den aktive overvagning

| den logistiske regressionsmodel for den aktive overvagning af fjerkraeebesaetninger fandt vi en signifikant
effekt af antallet af positive AlV tilfalde i vilde fugle inden for samme postnummer og inden for de sidste 6
maneder. Modellen viste, at for hver stigning i antallet af positive AlV tilfaelde i vilde fugle inden for 6
maneder i samme postnummer som en besatning, steg sandsynligheden for pavisning af AlV i besaetningen
med 17.7% (Bilag 2, Tabel B2). Vi fandt ingen signifikant effekt af afstand til kyst eller vddomrader.

Fjerkraebesaetninger - clusteranalyser

Spatiale cluster-analyser for AlV besaetningsdata identificerede ingen signifikante clustre i AlV forekomsten
(virus og/eller antistof), hverken for de enkelte ar eller for arene samlet.

Svineinfluenzavirus — opggrelse af data

| analysen indgik data fra 2012-2019 med i alt 9.111 prever fra svinebesaetninger med CHR-numre i hele
Danmark, hvoraf 3.725 prgver var positive for influenza A virus, svineinfluenzavirus (SIV). Prgverne
stammede fra i alt 1.828 svinebesaetninger, hvoraf 1.142 (62.5%) testede positive mindst 1 gang inden for
arene 2012-2019. En besaetning regnes for positiv hvis min. 1 prgve testes positiv for SIV. Til sammenligning
var der i december 2020 registreret 5690 svinebesaetninger (unikke chr-numre) med >10 dyr i det centrale
husdyrbrugsregister (CHR). Bade antallet af svinebesatninger, som indsender prgver til analyse for SIV, og
andelen af positive prgver er nogenlunde stabile over drene (Figur 5). Subtyperne Hlav og Hlpdm udger
langt stgrstedelen af de postive prgver, mens H3hu sjeeldent pavises (Figur 6).
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Figur 5. Antal svinebesaetninger testet hhv. negativ og positiv for svineinfluenza (SIV) i drene 2012-2019.
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Figur 6. Antal positive SIV besatninger per ar fra 2012-2019 for HA-subtyperne A) Hlav, B) H1pdm og C) H3hu.

Svinebesatninger — clusteranalyser For det samlede SIV data (alle sub-typer sldet sammen) blev der ikke
identificeret nogle signifikante clustre — hverken over alle ar eller individuelle ar. For HA-subtypen Hlpdm
identificerede clusteranalysen et hotspot i Nord-/Midtjylland og et coldspot, der daekker Bornholm,
Sjeelland, Fyn og gerne og Sydjylland (Figur 7). For H3hu blev et hotspot i Nord-/Midtjylland identificeret.
Der blev ikke identificeret clustre for Hlav. Alle tre analyser var kgrt pa hele arraekken samlet. For de
individuelle ar blev der ikke identificeret clustre.
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Figur 7. Observationer af SIV undergrupper og estimerede clustre samlet over alle arene pa besaetningsniveau 2012-
2019. Relative risk er den estimerede risiko for SIV inde i et cluster divideret med den estimerede risiko uden for
clustret. En relative risk pa 1 betyder, at der ikke er nogen forskel pa risikoen mellem to omrader.

Diskussion

Vilde fugle

Vi fandt, at de testede fugle i den passive overvagning kommer fra omrader, der ligger teettere pa veje, byer
og kyster end generelt for Danmark. Hvis den passive overvagning skal kunne repraesentere hele landet, bgr
der g@res en indsats for at fa prgver ind fra omrader, der ligger laengere vaek fra veje, byer og kyster. Denne
bias i indsamling indikerer dog sandsynligvis, at folk feerdes mindre i disse omrader, hvorved risikoen for at
komme i kontakt med influenzaramte fugle i disse omrader ogsa er mindre.

| analysen af den passive overvagning for vilde fugle var afstand til kyst og vadomrader signifikante i forhold
til forekomsten af AIV. Det er forventeligt, da disse omrader tiltraekker vandfugle som anses for
hovedveerter for AlV. | analysen af den aktive overvagning var kun arealet af byer (som et mal pa ruralt vs.
urbant) afggrende for forekomsten af AIV. Resultaterne indikerer, at for at mindske risikoen for
introduktion af AlV fra vilde fugle, bgr man anlaegge fjerkraebesaetninger langt fra kyst, vadomrader. Dette
underbygges af de preaedikterede kort for sandsynligheden for forekomst af AlV, hvor vi ser en generel hgj
praedikteret sandsynlighed for forekomst af AlV langs Vestkysten og Limfjorden, samt ved kyster og
vadomrader over hele landet. (Figur A4, Bilag A).
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| data fra den passive overvagning fandt vi mgnstre, som generelt viser hotspots for AlV i det sydlige
Danmark — isaer pa Lolland/Falster. Dette kan muligvis skyldes, at fugle, som migrerer til dette omrade,
kommer fra omrader med hgjere forekomst af AlV. Vi fandt desuden coldspots i nogle ar i Vest- og
Sydjylland, og i hele Midt- og Sydjylland nar vi kigger pa alle arene samlet.

| data fra den aktive overvagning fandt vi hotspots omkring Sydsjeelland og gerne samt Fyn og Sydjylland,
men varierende mellem ar (Figur A7, Bilag 1). Generelt fandtes et hotspot pa Sydsjeelland og gerne, samt
dele af Fyn, Samsg og Djursland. Derudover et coldspot omkring Kgbenhavn. Disse resultater kan ogsa
bruges i anbefalingen til placering af fjerkraebesaetninger, sa besatningerne undlades at etableres eller
udbygges i omrader med hgjere risiko for AIV.

Vi fandt ingen signifikant sammenhang mellem udsaetning af fjervildt og forekomsten af AlV. Resultater
bygger pa et forholdsvis lille datagrundlag, da det kun var muligt at fa data for to ars udsatninger.
Resultatet betyder ikke ngdvendigvis, at der ikke er en sammenhang, men blot at det ikke var muligt at
pavise en sammenhang med de tilgaengelige data.

Fjerkraebesaetninger

Siden 2014 er der sket en stigning i antallet af positive fjerkreebesaetninger (Figur 2). Der er generelt
markant flere prgver fra hgnsefugle end for fjervildt, men antallet af positive er tilsyneladende ens i de to
grupper, hvorved andelen af positive er relativt lavere i hgnsefugle (Figur 4). Vi fandt ingen clustre pa
enkelte ar eller for hele perioden. Det vil sige, at de foreliggende data ikke indikerer noget signifikant
geografisk mgnster i forekomsten af AlV i fjerkraebesatninger. Da vi for forekomsten af AlV i vilde fugle
kunne identificere geografiske forskelle, tyder fravaeret af geografiske forskelle mellem fjerkraebesaetninger
pa, at transmissionen fra vilde fugle til fierkraebesaetninger ikke er hgjt nok til, at denne sammenhaeng slar
igennem. Det kan dog ogsa skyldes, at der ikke er data nok til at vise dette mgnster, eller at der er andre
faktorer, vi ikke har medtaget, som spiller en rolle for forekomsten af AlV i fjerkraebesatninger.

For overvagningen af AlV i fjerkreebesaetninger blev analyserne foretaget pa tvaers af besatningstyper. |
forbindelse med et notat til Fédevarestyrelsen (Overvagning for fugleinfluenza del 1: LPAI, FVST
sagsnummer: 2020-14-81-01084) undersggte vi forekomsten af clustre for forekomsten af AlV i henholdsvis
besatninger med a&nder/gaes og for gkologiske seg i perioden 2011-2019. Der blev ikke identificeret clustre
hverken for de individuelle ar eller for den samlede periode.

Svinebesatninger

For SIV typerne Hlpdm og H3hu fandt vi hot- og coldspots for hele perioden samlet, dog skal det naevnes at
kun 9 besaetninger testede positive for H3hu i arene 2012-2019, og derfor bgr vi veere varsomme med at
konkludere noget for denne subtype. For begge typer blev hotspots identificeret i det nordlige Jylland,
mens der for Hlpdm fandtes et coldspot, der strakte sig fra Bornholm, over Sjzelland, Fyn og gerne til
Sydjylland. Denne information kan bruges til at malrette prgvetagningen til risikkoomraderne generelt. Det
vil derfor vaere oplagt at koncentrere indsamlingen af SIV prgver i det nordlige Jylland, hvor vi fandt
hotspots. Data viste, at Hlpdm og Hlav er udbredte i hele landet. Derfor er det vigtigt at opretholde en
basal overvagning for SIV i hele landet, ogsa hvis man gger overvagningen i omrader, hvor der er estimeret
en gget risiko. For Hlpdm kan der maske vaere en korrelation til humane udbrud, da denne subtype ogsa
er i den humane saesoninfluenza. For at afklare dette narmere kunne man udfgre analyserne pa
virussekvens-niveau, da det er muligt at skelne mellem svine- og humane (pa saeson-niveau) Hlpdm virus.
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| analysen af svineinfluenza indgik data fra 1.828 svinebesatninger. Den store andel af besaetninger med
ukendt status reducerer signal/stgj-forholdet og vanskeligggr analyserne.

Data vedr. svineinfluenza blev modtaget sent i projektforlgbet, hvorfor der var begraenset tid til at
gennemfgre detaljerede analyser. | et opfglgende projekt kunne det vaere interessant at foretage yderligere
opdeling af virus i subtyper ikke mindst med henblik pa at analysere forekomsten af humane versus
svinerelaterede virus-typer.

Cluster-analyserne identificerer omrader med henholdsvis gget eller reduceret forekomst af influenza i
forhold til omkringliggende omrader Metoden giver os dermed ikke svar pa, hvad der forarsager en evt.
gget/reduceret forekomst. | visse tilfaelde kan metoden identificere signifikante omrader pa grundlag af
relativt fa positive observationer. Saledes blev der for svineinfluenza af typen H3hu fundet hotspots pa
trods af kun 9 positive besaetninger fordelt over landet.

Fugleinfluenza

Den passive overvagning af vilde fugle er overrepraesenteret pa steder, der ligger tettere pa veje, byer og
kyster end generelt for Danmark. For bedre at kunne sige noget om den generelle situation i hele landet,
b@r der ogsa tages prgver i omrader, som indtil videre er underrepraesenterede. Forekomsten af AlV i vilde
fugle er korreleret med afstanden til kyst og vadomrader. Der bgr derfor tages hensyn til dette, nar der skal
indsamles overvagningsprgver, ligesom denne viden kan inddrages ved etablering af nye
fierkraebesaetninger. Sdledes bidrager overrepraesentationen i prgveindsamlingen naer kyster positivt, nar
det handler om at gge sandsynligheden for at finde AlIV-positive fugle. Der blev ikke pavist et geografisk
mgnster i forekomsten af AlV i fjerkraebesatninger. Pa baggrund af to ars udsaetningsdata var det ikke
muligt at pavise en sammenhang mellem omrader, hvor der udsaettes fugle til jagt og forekomsten af AlV i
vilde fugle.

Svineinfluenza

Antallet af testede svinebesaetninger samt antallet af SIV-positive besaetninger var nogenlunde stabilt over
arene. Vi identificerede ingen clustre, nar alle subtyper blev analyseret samlet over arene eller de enkelte
ar. Ved opdeling i subtuper, identificerede vi clustre, nar analysen blev kgrt over alle ar samlet, men ikke
for de enkelte ar. For subtype-gruppen af SIV Hlpdm identificeredes et hotspot i Nord-/Midtjylland og et
coldspot, der deekker Bornholm, Sjeelland, Fyn og gerne og Sydjylland (Figur 7). For H3hu blev et hotspot i
Nord-/Midtjylland identificeret. Der blev ikke identificeret clustre for Hlav. Analyserne tyder derfor p3, at
der kan findes clustre pa subtypeniveau, og de to hotspots der blev fundet var begge i Nord-/Midtjylland.
Forekomst af hot-spots kan enten skyldes spredning af virus via f.eks. luft eller samhandel hvor grise flyttes
mellem beszetninger i et afgreenset omrade. Yderligere analyser pa sekvensniveau er ngdvendig for at
analysere om identificerede hotspots skyldes spredning af virus via eksempelvis flytninger af svin eller for
visse influenza-typer om der er tale om gentagne introduktioner til svin fra mennesker.

Side 18 af 33



ROFUS: Risikoanalyse og Overvagning af FUgle- og Svineinfluenza, December 2020

Litteraturliste

DK-VET: Notat vedr. overvagning for fugleinfluenza del 1: LPAI, FVST sagsnummer: 2020-14-81-01084,
KU:061-0082/20-3680, SSI: 20/02649.

EDENext, 2014. MODIS v5: Temporal Fourier Analysis (TFA) Imagery Update 2001-12 [WWW Document].
URL https://www.edenextdata.com/?g=content/modis-v5-temporal-fourier-analysis-tfa-imagery-
update-2001-12

European Environment Agency, 2018. Corine Land Cover 2018 raster data [WWW Document]. Eur. Environ.
Agency. URL https://www.eea.europa.eu/data-and-maps/data/copernicus-land-monitoring-service-
corine

Hjulsager, C. K., Breum, S. @., Trebbien, R., Larsen, L. E., Therkildsen, O. R., Madsen, J. J., Thorup, K.,
Handberg, K., Jgrgensen, P. H. 2014. Overvagning af avizer influenza i vilde fugle i Danmark 2003-
2011.

Kjeer, L.J., Hjulsager, C.K., Larsen, L.E., Boklund, A.E., Halasa, T., Ward, M.P. and Kirkeby, C.T.
(2021), Landscape effects and spatial patterns of avian influenza virus in Danish wild birds, 2006-
2020. Transboundary and Emerging Diseases. Accepted Author
Manuscript. https://doi.org/10.1111/tbed.14040

Kortforsyningen, 2020. GeoDanmark [WWW Document]. URL https://kortforsyningen.dk/

R Development Core Team, 2018. R: A Language and Environment for Statistical Computing. R Found. Stat.
Comput.

Socioeconomic Data and Applications Center, NASA, 2015. Gridded Population of the World, v4 [WWW
Document]. URL http://sedac.ciesin.columbia.edu/data/collection/gpw-v4 (accessed 2.18.19).

Side 19 af 33


https://doi.org/10.1111/tbed.14040

