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Ruokavirasto

Viite: Lausuntopyyntonne 4602/04.01.20.10/2023

Lausunto riskinhallintatoimenpiteistd ihmisten terveyden suojelemiseksi
korkeapatogeenisen lintuinfluenssan aiheuttamassa turkistarhojen
epidemiassa

Terveyden ja hyvinvoinnin laitos (THL) kiittdd Ruokavirastoa mahdollisuudesta antaa lausuntonsa
riskinhallintatoimenpiteista ihmisten terveyden suojelemiseksi korkeapatogeenisen
lintuinfluenssan aiheuttamassa turkistarhojen epidemiassa.

Taustaa

Influenssa A-viruksen genomi muodostuu kahdeksasta RNA-segmentistd. Genomi muuttuu helposti
pistemutaatioiden seurauksena, mutta nopeita muutoksia voi tapahtua myos tilanteessa, jossa eri
influenssa A-virukset infektoivat saman solun. Tallgin eri virusten genomit sekoittuvat ja yhdistyvat
uudeksi influenssa A-virukseksi prosessissa, jota kutsutaan reassortaatioksi. Influenssapandemioita
aiheuttaneet influenssa A-virukset H2N2 (1957) ja H3N2 (1968) syntyivat alkujaan ihmisen ja lintujen
influenssavirusten reassortaation ja HIN1/pdm (2009) ihmisen, sian ja linnun influenssaviruksen
reassortaation seurauksena (1,2). Kaikki reassortaation seurauksena syntyneet uudet virukset eivat
kuitenkaan aiheuta pandemioita. Aiheuttaakseen pandemian viruksen taytyy pystya leviamaan
ilmateitse pisaratartuntana ihmisten kesken ja sen taytyy immunologisilta ominaisuuksiltaan olla
sellainen, jota kohtaan suurimmalla osalla ihmisista ei ole riittdvaa immuniteettia. Eldinlajit, jotka
ovat herkkia saamaan seka ihmisten etta elainten influenssavirusten aiheuttamia tartuntoja, voivat
toimia reassortaatioalustoina ja siten uusien virusyhdistelmien isantina.

Minkki (Neovison vison) ja sen sukulainen fretti (Mustela furo) ovat molemmat eldinlajeja, jotka voivat
luonnostaan saada influenssatartunnan (3, 4). Minkin ja fretin hengitysteiden reseptoreissa on
samankaltaisuuksia ihmisen hengitystiekudosten reseptoreiden kanssa. Kummaltakin lajilta lOytyy
hengitysteiden kudoksista SA-a-2,3-Gal- ja SA-a-2,6-Gal-reseptoreita, joista SA-a-2,6-Gal-reseptori on
ndilla lajeilla paatyyppina (5). Ihmisen influenssa A-virukset tarttuvat paremmin SA-a-2,6-Gal-
reseptoreihin, kun taas lintujen influenssa A-virukset tarttuvat paremmin SA-a-2,3-Gal-reseptoreihin
(6, 7). Muutokset lintuinfluenssavirusten kyvyssa sitoutua SA-a-2,6-Gal-tyyppisiin reseptoreihin ovat
oleellisia lintuinfluenssavirusten tehokkaalle monistumiselle ja levidamiselle ihmisissa. Frettia
kaytetdankin koe-eldimena tutkittaessa influenssavirusten taudinaiheuttamiskykya ja leviamista (7).
Laboratorio-olosuhteissa on suhteellisen helposti kyetty reassortaatiolla tuottamaan ihmisen H3N2-
ja HIN1pdmO09-viruksista seka HON2-lintuinfluenssaviruksesta virusmuunnos, joka leviaa ilmateitse
fretista toiseen (8).

Influenssatartunnat minkeilla

Minkeilld on todettu sekd ihmisen influenssavirusten ettd lintuinfluenssavirusten aiheuttamia
tartuntoja. lhmisen influenssavirusten aiheuttamia tartuntoja on todettu minkeilld mm. Kanadassa
(2007 H3N2 seka 2010 swH3N2/HIN1pdmO09) ja Yhdysvalloissa 2019 HIN1pdm09.
Lintuinfluenssavirusten aiheuttamia tartuntoja on todettu minkeilld mm. Ruotsissa (1984 H10N4),
Kiinassa (vuosina 2013-2017 H5N1, H5N6, H7N9 ja HON2) ja Espanjassa (2022 H5N1) (5, 9, 10, 11, 12).
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Kiinasta on serologisia tutkimustuloksia, jotka osoittavat merkittavalla osalla minkeista olevan
samanaikaisesti vasta-aineita seka ihmisten etta lintujen influenssaviruksille (3).

Influenssatartunnan saaneilla minkeillda oireet vaihtelevat oireettomasta tartunnasta vakaviin
kuolemaan johtaviin sairastumisiin (3). Tartunnan ldhde tarhaepidemiassa ei ole aina selvilla, mutta
minkkien ruokintaan kdytettdva raakana tarjottava siipikarjan lihaa sisaltava rehu on yksi
todennakoisimmista lahteista lintuinfluenssatartunnalle (3). My6s luonnonvaraiset linnut voivat
toimia tartunnan lahteind, jos niillda on puutteellisesta suojauksesta johtuen paadsy tarhaan.
Espanjassa todettiin 2022 lintuinfluenssatartunta, jonka aiheuttajana oli korkeapatogeeninen
A(H5N1) genotyyppia A/gull/France/22P015977/2022-like oleva virus. Tartunnan ldhde on epéselva,
mutta aiheuttajaksi on arveltu luonnonvaraisia lintuja, joilla oli todettu aikaisemmin joukkokuolemia
(12). Espanjan tarhaepidemian alussa tartunnat olivat pistemaisid, mutta kuvausten perusteella
muuttuivat epidemia edetessd turkiseldimestd toiseen levidvaksi. Edelleen on epaselvaa,
tarkoittaako tama suorassa kosketuskontaktissa tapahtunutta leviamista vai ilmateitse pisaroiden
valitykselld tapahtunutta levidmistd (12). Espanjassa minkeistd eristetyssda A(H5N1)-viruksessa
todettiin polymeraasissa PB2 kohdassa 271 treoniinin muuttuminen alaniiniksi (T271A). Talla
muutoksella on merkitysta viruksen monistumiselle nisakassoluissa (12, 13).

Lintuinfluenssaepidemiatilanne

Vuodesta 2020 lahtien korkeapatogeenista A(H5N1)-virusta on esiintynyt laajalti Euroopan
luonnonvaraisissa lintupopulaatioissa, erityisesti vesilinnuissa. Se on aiheuttanut seka
luonnonvaraisten etta siipikarjan ja vankeudessa pidettavien lintujen joukkokuolemia, mutta myos
infektioita nisdkkdissa (14). Myos Suomessa on todettu kesalld 2023 poikkeuksellisen suuria
luonnonvaraisten lintujen joukkokuolemia A(H5N1)-virusinfektion seurauksena. Virus on levinnyt
Suomessa turkistarhatiloille aiheuttaen korkeaa sairastavuutta ja kuolleisuutta eldimissa (ketuissa,
siniketuissa, minkeissa ja supikoirissa). Suomessa lokeista ja turkiseldimista eristetty
korkeapatogeeninen A(H5N1) kehityslinjan 2.3.4.4b -virus on genotyyppia BB (H5N1 A/ Herring_gull
/France/22P015977/2022-like) (15).

THL:n kanta

Tarhattuja minkkeja koskien THL toteaa seuraavaa. Minkkeja tarhataan yksikoissa, joiden
eldintiheydet ovat suuria ja joiden suojaus ei nykyisilla kaytanngilla aina riitd estamaan lintujen
aiheuttamia minkkien lintuinfluenssavirustartuntoja. Suuri eldintiheys antaa virukselle
mahdollisuuden muuttua pistemutaatioiden kautta paremmin nisakkaisiin (myos ihmiseen)
sopeutuneeksi ja mahdollisesti jopa ilmateitse eldimesta toiseen tarttuvaksi. Minkin hengitysteiden
reseptoreissa on samankaltaisuuksia ihmisen hengitystiekudosten reseptoreiden kanssa, joten
minkki pystyy toimimaan vali-iséntana, joka sopeuttaa lintuinfluenssavirusta ihmisen hengitysteihin
tarttuvaksi.

Vaikka ei tiedeta varmuudella, tapahtuuko Suomessa talla hetkelld tarhoilla tartuntoja suoraan
minkista toiseen, ei tata voida poissulkea. Mikali suoria tartuntoja on, ei tiedeta, tapahtuvatko ne
kosketuksen vai ilman valityksella. Nyt kdynnissa olevan lintuinfluenssaepidemian aikana on
Suomessa minkeista l6ydetty mutaatio PB2-E627K, jolla on merkitysta viruksen kyvylle lisdantya
nisakassoluissa. Varovaisuusperiaatteen mukaisesti THL katsoo, ettd puuttuvasta tiedosta
huolimatta korkeapatogeenisen A(H5N1) 2.3.4.4b -kehityslinjaa olevan viruksen mahdollinen kierto
minkkipopulaatiossa on estettava ja pysdytettava, jotta taman viruksen sopeutuminen nisakkaisiin
loppuu.
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Hengitystieinfektiokauden alkaessa lisdaantyy riski ihmisten influenssa A-virustartunnoille. Téama
koskee myos tarhalla minkkien kanssa kontaktissa olevia henkiloita. Mikali nyt epidemian
aiheuttanut korkeapatogeeninen A(H5N1) 2.3.4.4b-kehityslinjaa oleva lintuinfluenssavirus sailyy
turkistarhojen minkkipopulaatiossa, aiheuttaa syksyn influenssakausi uuden riskitilanteen. lhmisen
influenssa A-virusta voi kulkeutua tarhoille ja minkkeihin. Mikali ihmisen ja linnun influenssavirukset
tarttuvat minkkiin samanaikaisesti, syntyy mahdollisuus virusten reassortaatiolle. Kuten edella on
todettu, laboratorio-olosuhteissa téllaisella reassortaatiolla on saatu aikaan uusi virusyhdistelma,
joka tarttuu ilmavalitteisesti pisaratartuntana fretistd toiseen. Tamdn tilanteen syntyminen
minkkitarhalla on estettava, silld se mahdollistaa ihmisille uuden, ilmateitse levidvan viruskannan
synnyn, jolloin riski influenssapandemialle kasvaa merkittavasti. Taman tilanteen torjumiseksi kaikki
lintuinfluenssatartunnan saaneet minkit tulee lopettaa, ruhot havittda ja tarhat puhdistaa. THL
katsoo lisdksi, etta turkistarhojen bioturvallisuutta on merkittavasti parannettava siten, etta riski
influenssavirusten (ja muiden virusten kuten SARS-CoV-2) aiheuttamille minkkien tartunnoille
minimoidaan. Tama edellyttda toimia mm. lintusuojauksen parantamiseksi ja tiukkoja
hygieniatoimia ihmisistd minkkeihin tapahtuvien tartuntojen estamiseksi.

Minkin lisdksi tarkeimmat Suomessa tarhattavat turkiseldimet ovat kettu (Vulpes vulpes), naali
(Vulpes lagopus) ja supikoira (Nyctereutes procyonoides). Korkeapatogeenisen A(H5) 2.3.4.4b -
viruksen aiheuttamia tartuntoja on todettu eri puolilla maailmaa ketuilla (15, 16) ja supikoirilla (14,
17). Nyt kaynnissa olevan lintuinfluenssaepidemian aikana tartuntoja on todettu Suomessa
tarhatuilla ketuilla ja supikoirilla (15).

Muita turkiseldimia koskien THL toteaa seuraavaa. Vaikka minkkia pidetaan tarhattavista
turkiselaimista lintuinfluenssavirustartuntojen kannalta ongelmallisimpana eldinlajina, liittyy myos
kettujen ja muiden tarhattavien turkiseldinten tiheiden, suurten yksilomaarien eldainpopulaatioiden
lintuinfluenssaepidemiaan riskeja viruksen muuntumisesta nisakkaisiin paremmin sopeutuneeksi.
Nyt kdynnissa olevan epidemian aikana on ketuilta eristetyista viruksista 6ydetty seka PB2-E627K
ettd PB2-T271A-muutos, joilla molemmilla on merkitysta viruksen kyvylle lisdantya nisakassoluissa.
Aivan kuten minkin kohdalla, viela ei tiedeta varmuudella, tapahtuuko tarhoilla tartuntoja suoraan
elaimesta toiseen ja jos suoria tartuntoja on, tapahtuvatko ne kosketuksen vai ilman valityksella. THL
katsoo, ettd viruskierto on myos muiden turkiseldinten kohdalla pysaytettdva ja tarhojen
bioturvallisuutta on parannettava, jotta uusien nisakkaisiin sopeutuneiden virusmuunnosten synty
voidaan estaa.

Lopuksi THL muistuttaa, ettd vaikka korkeapatogeeninen A(H5N1) -lintuinfluenssavirus tarttuu
ihmiseen heikosti, se voi kuitenkin aiheuttaa tartunnan saaneille ihmisille myos vakavia, jopa
kuolemaan johtavia infektioita. Tasta syysta tartunnan saaneiden eldinten kanssa tyoskentelevien ja
muiden eldinten kanssa tekemisiin joutuvien seka turkistarhojen puhdistukseen osallistuvien
henkiloiden oikeaan suojautumiseen on kiinnitettava erityista huomiota.

Paajohtaja Markku Tervahauta

Osastonjohtajan sijainen Anne Hyvarinen
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