
 

 

 
 
 

Fugleinfluensaen – hvor kommer den fra? 
 
Vi skal forsøke å gi en kronologisk oversikt med tilhørende dokumentasjon. 
 
Dette viruset dukket første gang opp i Guangdong i Kina sommeren 1996 (1, 2, 3, 4, 5). På våren og sommeren 
1996 var det flere utbrudd på industrielle gåsefarmer i byen Sanshui. Gjessene ble syke med blødninger og 
nevrologiske symptomer, og 40% av gjessene døde (2). Viruset ble isolert og genomet til viruset ble kartlagt (3), 
og det ble klassifisert som et fugleinfluensavirus av typen H5N1; Et såkalt høypatogent fugleinfluensavirus. 
«Høypatogent» betyr at det smitter lett og at en stor andel av fuglene dør. 
 
Ett år senere, våren 1997, ble det rapportert to store utbrudd av sykdom i hønsefarmer i Hong Kong, like sør for 
Guangdong. Også disse utbruddene hadde stor dødelighet blant fuglene (6). Virusene fra både hønsefarmene og 
menneskene ble isolert og virusenes genom ble kartlagt (6,7). Utbruddene skyldtes høypatogen fugleinfluensa 
av typen H5N1. Viruset fra Hong Kong hadde store genetiske likhetstrekk med virusutbruddet fra gjessene i 
Guangdong i 1996, men det var ikke nøyaktig likt (6). Enten ble viruset i Hong Kong overført fra Guangdong, 
eller så har de to utviklet seg parallelt fra et felles genetisk opphav. Utbruddet i Hong Kong i 1997 ble avsluttet 
ved at 1,5 millioner høns ble slaktet, og fjørfehandelen ble stanset i syv uker. (2). 
 
Etter år 2000 var det fortsatt sporadiske utbrudd av H5N1 fugleinfluensa i fjørfebesetninger i sørlige Kina (8). 
Forekomsten av utbrudd økte. I 2003 og 2004 spredte viruset seg rekordraskt og førte til et smitteutbrudd i 
Sørøst-Asia som verden aldri tidligere hadde sett (3). Viruset spredte seg fra Kina til de andre landene i Sørøst-
Asia. Millioner av kyllinger, ender og gjess ble slaktet etter hvert som utbruddene oppstod.  
 
Utvikling av nye typer influensa får stor oppmerksomhet verden over: Både i medisinske og 
veterinærmedisinske miljøer. Parallelt med utbruddene av fugleinfluensa på gårdene ble det derfor gjort et stort 
arbeid for å overvåke situasjonen (3). Det var kontinuerlig kartlegging av fugleinfluensa i fjørfemarkedene i det 
sørlige Kina: I regionene Guangdong, Hong Kong, Hunan og Yunnan ble det samlet inn avføringsprøver fra 
fuglene hver eneste måned, og disse ble undersøkt for influensa. Fra 2000 til 2004 ble det samlet inn totalt 96 
000 prøver, og 1214 av disse var positive for H5N1. Genomet til disse virusene ble jevnlig kartlagt, og man kunne 
følge virusets genutvikling år for år. Den opprinnelige formen som laget utbruddet i Hong Kong i 1997, kalt 
Gs/Gd, utviklet seg til 8 ulike genotyper/virusvarianter, men i 2004 hadde én variant utkonkurrert alle de andre. 
Denne varianten av H5N1 fikk navnet Z. Det var denne varianten som forårsaket den rekordstore spredningen 
av viruset på fjørfegårder i Sørøst-Asia i 2003 og 2004 (3). Dette dokumentasjonsgrunnlaget viser at industrielt 
fjørfehold hadde en sentral rolle i dannelsen, opprettholdelsen og utviklingen av viruset.  
 
Smitten ble for første gang påvist hos ville fugler i 2002. Dette skjedde i Hong Kong, i to fugledammer der det 
var en blanding av tamfugl og villfugl. Blant villfuglene var særlig ender og hegrer affisert. (10).  
 
Frem til 2005 var utbruddene knyttet til fjørfefarmer. Det var få tilfeller av H5N1 blant ville fugler. I 2005 kom et 
paradigmeskifte. Da ble det registrert et stort utbrudd av fugleinfluensa i Qinghai-innsjøen som ligger midt i Kina 
(11). Over 6000 ville fugler døde, mest stripegjess Anser indicus, brunhodemåker Chroicocephalus 
brunnicephalus og steppemåker Ichthyaetus ichthyaetus. Fuglene hadde influensa av typen H5N1. Genetiske 
analyser av viruset viste samsvar med et H5N1-virus funnet i en død vill vandrefalk fra Hong Kong i 2005 (11). 



 

  

 

Dette var det første store utbruddet blant ville fugler, og en pekepinn på at ville fugler kunne spre viruset 
videre. 
 
Innen utgangen av 2005 hadde viruset nådd Øst-Europa (5). Fra 2006 til 2009 spredte viruset seg gjennom 
Afrika, Europa og Asia med gjentatte utbrudd både blant fjørfe og villfugl. Måten viruset har spredt seg på har 
blitt grundig diskutert (12); Var det spredning via infisert fjørfeprodukter, og/eller smitte fra ville fugler? Begge 
faktorer har bidratt. Kartlegging av virusgenene indikerer at i Asia var smittemåten hovedsakelig smitte fra fjørfe 
til villfugl. I Afrika kom smitten både via import av infisert fjærfe og smitte fra villfugl. I Europa var smitten 
hovedsakelig via villfugl (12). 
 
Fra 2010 til 2014 oppstod en egen subtype av H5N1-viruset, kalt klasse 2.3.4.4 (4,5). Den spredte seg gjennom 
Europa og Asia, og førte til store utbrudd hos både ville vannfugler og fjørfe i Sør-Korea i 2014. I 2015 spredte 
viruset seg til Canada og USA, både hos villfugl og tamfugl. Dette utbruddet resulterte i over 50 millioner 
slaktede fjørfe for å få kontroll på infeksjonen i fjørfebesetningene (5), og et ukjent antall døde ville fugler. 
 
Frem til 2020 har H5N1 fortsatt spredningen sin i Europa, Asia og Afrika. De siste to årene har det vært en 
drastisk økning i antall tilfeller globalt (1, 4). Viruset har hatt nye store utbrudd i Nord-Amerika og spredt seg 
gjennom Sør-Amerika. I tillegg har viruset også smittet og drept pattedyr, bla sel, rev, mink, sjøløve, delfin, bjørn 
og oter. Det er mistanke om at smitte har forekommet fra pattedyr til pattedyr, særlig blant mink og sjøløver. I 
Norge har smitten gitt katastrofale følger for krykkjefjellene i nord sommeren 2023.  
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