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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
Az évmilliók óta velünk élő alacsony patogenitású madárinfluenza vírusok, a tömeges baromfitartásnak köszönhetően, a baromfikhoz, mint másodlagos gazdafajokhoz adaptálódtak, és genetikai változások során létrejöttek az első magas patogenitású törzsek. Ezek azonban csak sporadikus, önmagukat kioltó járványokat okoztak. A helyzet az 1996-ban  változott meg, amikor a H5N1 tömeges házibaromfi járványokat okozott, valamint tartós fertőzési láncot tudott fenntartani vadon élő vízimadarakban. 
1996-tól 2005-ig minimum 30 gén átrendeződéses, vagyis reasszortációs eseményen át alakult ki az a vírusvariáns,  amely innen nyugat felé haladva vadmadár vonulási és kereskedelmi útvonalak mentén elérte Európát.  
A H5N1 vírus számos gén szegmense a Délkelet-Ázsiában humán megbetegedéseket okozó H9N2 vírusból származott, a vírus mérsékelt zoonotikus potenciállal rendelkezett. Nagy vírusmennyiséggel történt fertőzés után halálos kimenetelű betegséget okozhatott, napjainkig a 863 humán esetből 455 végződött halállal. A vírus emberről emberre nem terjedt.
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2 fő vadmadár vonulási útvonal van, amely Európát keresztezi, egy kelet-nyugati, az Északi-tenger partvonala mentén, illetve egy észak-déli irányú, amely Olaszországon keresztül fut. Ez egyidejűleg több vírus variáns megjelenéséhez vezethet. Így történt 2006-ban is, Európában 2 vírusvariánst mutattak ki.

A Magyarországon izolált vadmadár minták genetikai elemzése során mindkét variánst sikerült azonosítani. Az ábrán pirossal jelölt esetek helyben maradtak délen, a kékkel jelölt pedig észak felől a Duna vonalán dél felé terjedt. 
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A házibaromfi esetekből izolált vírus egy harmadik variáns képviselt, aminek elterjedése Közép-Európára korlátozódott. 

2007-ben egyetlen, különös esetet regisztráltak hazánkban, illetve ugyanezt a vírust detektálták Angliában. A két vírus eredete rejtélyes, a legközelebbi rokonukat Mongóliában izolálták 2005-ben. 
A 2006-2007-ben izolált magyarországi H5N1 vírusokban az akkori európai törzsekben jelen lévő humán virulencia markereket ki lehetett mutatni.
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
Ezután, 2010-ben, a H5N1 vírus ázsiai N8 törzsekkel történt reasszortációja során létrejött az első H5N8 magaspatogén madárinfluenza vírus, amely 2014-15-ben kiterjedt járványokat okozott Ázsiában (A, B variáns) és Amerikában (A variáns), ahol 50 millió pulykát kellett leölni. Ugyanez a vírus Európában kisebb járványokat okozott, összesen 5 országot érintve (B variáns). 
Ez a vírus, mivel elvesztette H9N2 eredetű génjeit, emberre ártalmatlanak bizonyult, valamint vadmadarakra kevésbé volt patogén, mint a H5N1. Vad récefajokban tünetmentes fertőzést és hosszú vírushordozást, ennek következtében pedig hosszú idejű vírusürítést tett lehetővé. Magyarországon összesen 1 kacsaállomány volt érintett Füzesgyarmaton.
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
Ezután, 2010-ben, a H5N1 vírus ázsiai N8 törzsekkel történt reasszortációja során létrejött az első H5N8 magaspatogén madárinfluenza vírus, amely 2014-15-ben kiterjedt járványokat okozott Ázsiában (A, B variáns) és Amerikában (A variáns), ahol 50 millió pulykát kellett leölni. Ugyanez a vírus Európában kisebb járványokat okozott, összesen 5 országot érintve (B variáns). 
Ez a vírus, mivel elvesztette H9N2 eredetű génjeit, emberre ártalmatlanak bizonyult, valamint vadmadarakra kevésbé volt patogén, mint a H5N1. Vad récefajokban tünetmentes fertőzést és hosszú vírushordozást, ennek következtében pedig hosszú idejű vírusürítést tett lehetővé. Magyarországon összesen 1 kacsaállomány volt érintett Füzesgyarmaton.
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2016-17-ben ennek a vírusnak egy újabb reasszortáns variánsa érte el Európát. Az eredeti vírus Kelet-Ázsiában először alacsony patogén törzsekkel, majd Oroszországban közép ázsiai, mongol törzsekkel, végül Európába érve, európai alacsony pathogén törzsekkel reasszortálódott. 
Végeredményben, a H5N1 járványnál 5x nagyobb járványt okozott, illetve magas megbetegítő képességűnek bizonyult vad (vízi)madarakban, vízibaromfiban is. Sem az Európában izolált H5N8, H5N5 és H5N6, sem a hazánkban izolált H5N8 és H5N6 vírusok nem rendelkeztek zoonotikus potenciállal, ebben különböztek az akkori Kelet-Ázsiában izolált, humán megbetegedéseket okozó H5N6 törzsektől. 
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A táblázatban a vadmadarak Európai és hazai érintettsége látható. Míg 2014-15-ben egyetlen fertőzött vadmadarat sem találtunk, 2006-ban, 5 fajhoz tartozó 62 vadmadárban találtuk meg a vírus RNS-ét a Duna-menti Ramsari területeken. A 2016-17-es járványban 19 fajhoz tartozó 200 madár bizonyult pozitívnak, gyakorlatilag az ország összes vizes élőhelyét érintve.
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A 2005-06-os járványhoz hasonlóan ekkor is két vírus variáns érte el Európát. Magyarországon először a déli variáns jelent meg, de később detektálták az északit is. 
A PRRS elleni védekezés keretében kifejlesztett hálózatelemzéses módszerrel ezen belül számos kisebb genetikai vonalat sikerült azonosítani, földrajzi régiók és gazdafajok alapján. A hálózatelemzés azt mutatta, hogy több, egymástól független behurcolás történt vadmadrak által (első eset piros, vadmadár esetek kék színnel).


(PRRS, COVID, magyar fejlesztés)  
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A 2005-06-os járványhoz hasonlóan ekkor is két vírus variáns érte el Európát. Magyarországon először a déli variáns jelent meg, de később detektálták az északit is. 
A PRRS elleni védekezés keretében kifejlesztett hálózatelemzéses módszerrel ezen belül számos kisebb genetikai vonalat sikerült azonosítani, földrajzi régiók és gazdafajok alapján. A hálózatelemzés azt mutatta, hogy több, egymástól független behurcolás történt vadmadrak által (első eset piros, vadmadár esetek kék színnel).


(PRRS, COVID, magyar fejlesztés)  
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2019-ben a H5N8 újabb variánsa jelent meg Európában, mely leginkább a 2018-19-ben Nigériában és Dél-Afrikában detektált vírusokkal mutatott közeli rokonságot. 28 kitörést jelentettek, főleg háztáji állományok voltak érintettek. Összesen két vadmadár esetet azonosítottak. Egy lengyelországi sólymot, és egy németországi nagy liliket. Sem az európai sem a hazai H5N8 vírusok nem rendelkeztek zoonotikus potenciállal.
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Bacs-Kiskun 237 350
Békés 5 7
Csongrad-Csanad 27 42

Hajdu-Bihar 1 1 Vadmadar esetek hidnya
Komarom-Esztergom 3 3

Osszesen 273 403

20 millidrd Ft gazdasagi kar

nébih ‘


Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
Március végén  újabb, ezúttal sorozatos kitörések történtek elsősorban Bács-Kiskun, továbbá Békés és Csongrád-Csanád megyékben. Az utolsó megállapítás június elejére tehető. A járvány közel 3 hónapig tombolt, összesen 4,7 millió állatot kellett leölni, a gazdasági kár pedig még a 2016-17-es károkat is jócskán felülmúlta. 
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A 2020 januári két kitörés közül - mindkettő kékkel jelölve - a Komárom-Esztergom megyei (felső kék) az akkori lengyel, német és cseh törzsekkel mutatta a legközelebbi hasonlóságot, míg a Hajdú-Bihar (balra kék) megyei az akkori román törzsekkel, tehát két különböző behurcolás történt.
A márciustól kezdődő esetek - pirossal jelölve – azonban egy ezektől független, harmadik behurcolást jelentenek, és a januári esetektől a HA génen legalább 6 nukleotid eltérést mutatnak. A járványból általunk teljes genom szekvenált 30 törzs, valamint a hagyományos szekvenálás filogenetikai elemzése azt mutatta, hogy a leginkább változékony HA gének esetében a törzsek kb 50%-a teljesen azonos, 35%-uk minimális eltérést, 1 nukleotid különbséget mutat véletlenszerű eloszlásban, 13%-uk pedig 2 nukleotid eltérést. Az egyetlen kivétel az utolsó, fülöpházai vírus, mely 3 nukleotidban különbözik a márciusi kiindulási törzstől, de ez még mindig nagyon alacsony fokú genetikai diverzitást jelent…
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* Nucleinsav kivonas
e KingFisher Flex System (2)

Automata o Osszemérés

PCR és ELISA * QIlAgility System HEPA/UV(2)
platform

e Real-time PCR
* Rotor-Gene Q 2plex Platform (3)
* Rotor-Gene Q 5plex Platform (3)
e Rotor-Gene Q 6plex Platform

Klasszikus PCR
* SensoQuest Labcycler (4)
* Applied Biosystems Veriti Thermal Cycler
* Applied Biosystems 2720 Thermal Cycler (2)

AlV Ab ELISA
* Kompetitiv: killonb6z6 fajok




Arch Virol (2010) 155:665-673
DOL 101007 /00705-010-0636-x.

ORIGINAL ARTICLE

Development and evaluation of a one-step real-time RT-PCR
assay for universal detection of influenza A viruses from avian
and mammal species

Alexander Nagy - Veronika Vostinakova + Zuzana Pirchanova « Lenka Cernikova -
Zuzana Dirbakova - Miroslav Mojzis - Helena Jirincova - Martina Havlickova -

Diagnosztikai Adam Dan - Krisztina Ursu - Stefan Vileek - Jitka Hornickova

ejlesztések
fei e Real-time

« M gén (Nagy et al., 2010)

e H5 real-time PCR
* Forward primer modositas I B R B R -
 ACGTATTACTACCCTCAGTATTCAG
* 50-sreres érzékenység novekedés
sensitivity

* N8 real-time PCR
e Optimalizalas real-time PCR formatumra

Threshold|

e Nincs szukség gélfuttatasra 5 :
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2020 őszén H5 vírusok újabb variánsai jelentek meg Európában, amelyek nem a 2019-20-ban detektált vírusokra hasonlítottak,  hanem 2020 nyarán Oroszország délkeleti részén jelentek meg először. Ezek a vírusok rendkívül, a korábbiakhoz képest még patogénebbnek mutatkoztak vadon élő vadmadár fajokban. 


(jelmagyarázat) Házibaromfi piros kör, vadmadár kék háromszög, állatkerti piros négyzet


5 szubtipus

H5N1, H5N3, H5N4, H5N5, H5NS8
HPAI H5NX esetek H5NS8 (70%)

17 genotipus

Subtype | Genotype Gene segments HPAI Irag/1/2020_H5N8
Bangladesh/17D747/2016_H3N5
Bangladesh/37607/2019_H10N3
Belgium/10811/2019 HS5N6
Belgium/11025/2017 H11N1
Belgium/7828/2018_H12N5
Egypt/MB-D-4870P/2016_H7N3
Egypt/P2-29/2017_H6N2
Germany,/2020_H5N8
Hubei/ZYSYG3/2015_H6N2
North-Kazakhstan/20/2018_H3N8
Kurgan/1048/2018_ H3N8
Mongolia/451/2018 H4N1
Mongolia/876/2019_H3N8

HPAI Netherlands/1/2020_H5N1
Netherlands/59/2015_H6EN5
Novosibirsk/964k/2018_H12N5
Netherlands/1/2011_H3N8
France/20P017917_2020_H5N3 (N3)
Bangladesh/38920/2019_H7N4 (N4)

A

H5N8

H5N1

H5N5

H5N3
H5N4

oo |m|(Z2|(~|—|T|T|m|Oo|lo|vw|po|O|Z|w



Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
Az Európában keringő  vírusok a korábbi járványokhoz képest jelentős változatosságot mutattak, minimum 5 szerotípushoz, és 17 genotípushoz sorolhatóak. Az esetek többsége H5N8 szerotípusú vírushoz köthető, de N1, N3, N4, és N5 variánsok is előfordulnak. Ez a nagyfokú változatosság arra utalhat, hogy mára az európai vadmadarakban olyan mértékben elterjedt a fertőzöttség, hogy a reasszortációhoz nem szükséges új vírusnak érkeznie vándormadarakkal kelet felől.
Európa-szerte már közel 2000 vadmadár esetet detektáltak, az eddigi legszélesebb körhöz tartozó fajokból. 
A házibaromfi esetek száma pedig a 900-hoz közelít. 


Vadmadárban a maradék százalékben mi? 13% (Lilealakúak 5%, Tyúkalakúak 3%, Vágómadár alakúak 5%)
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HPAI H5N8 2021,
Magyarorszag

Hazibaromfi esetek

Vadmadar esetek
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Komarom-Esztergom megye
2021.01.06., 47 596 hizdpulyka
2021.01.06, 36 976 hizépulyka

Bacs-Kiskun megye
2021.01.14., 101 160 tojastermelé tyak .
2021.02.03., 40 067 tojastermeld tyuk
2021.02.03., 45 096 tojastermeld tyuk
2021.02.03., 26 240 tojastermeld tyuk

Hajdu-Bihar megye
2021.04.13., tenyészpulyka
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A filogenetikai fán a 2021-es vadmadár vírusok és az Ács-i pulyka vírus sötétvörössel vannak jelölve:

A 2020 decemberében megjelent M2020-10071277 nagy kócsag-ból izolált vírus (Szomód, Komárom-Esztergom megye 01.06) 100% hasonlóságot mutatott horvátországi pulykavírusokkal (A/turkey/Croatia/104/2020)

Az ugyanekkor megjelent (M2020-10071883 ) Ács-i hízópulyka vírusa mindössze 1 nukleotidban különbözik ugyanettől a horvát pulykavírustól (A/turkey/Croatia/104/2020), és 2 nukleotidban egy Svédországban izolált pulyka eredetű vírustól.  (A/Turkey/Sweden/SVA201114SZ0001/20KN303106/2020).

A (8569) rétisas ból izolált vírus 100% hasonlóságot mutatott egy olaszországi csörgő récéből kimutatott törzzsel (A/common_teal/Italy/20VIR7608-73/202).

A (9638) bütykös hattyú vírusa pedig 100% hasonlóságot mutatott horvátországi hattyúkból izolált törzsekkel (A/mute swan/Croatia/19/2021).

A 2021-es Bács-Kiskun megyei házibaromfi vírusok zölddel jelölve:
Itt gyakorlatilag a 2020-ban ugyanezen a területen előforduló vírus jelent meg, fél év elteltével, szokatlan módon, mindössze 1 nukleotid különbséggel. 



HPAI H5N1 E 2020/2021-es
2021/2022 -

Oroszorszag



Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2021 őszén újabb madárinfluenza hullám érte el Európát és hazánkat. Meglepő módon Észak-Európában az egy évvel korábbi vírusokat azonosították. Azonban a törzsek túlnyomó többsége (96%) Oroszország felől legalább két behurcolásból ered (Saratov, Tyumeny), az előző járványok déli és északi változataihoz hasonlóan. A törzsek 23 genotípusra oszthatók: 21 H5N1, 1 H5N2 és 1 H5N3. Ezek a genotípusok többségükben Európában alakultak ki. Egyedülálló módon ezek a vírusok Európából kiindulva jelentős járványokat okoztak Észak-Amerikában.
Egy angliai humán, 3 hollandiai róka és 1 szlovén görény esetből izolált vírus genetikai elmzése azt mutatta, hogy a róka izolátumokban humán adaptációs markereket lehetett azonosítani (pl. PB2 E627K). Ezen kívül az összes jelenlegi H5N1 vírus tartalmazza a hemagglutinin fehérjében az S137A mutációt, mely a humán receptorhoz való kötődést segíti elő.
Ezek alapján indokoltnak tartjuk a H5N1 kitörések során potenciálisan fertőződött személyek szerológiai vizsgálatát.



5 szubtipus N1, N2, N8 (N3, N5)
25 genotipus,
HPAI H5N1 20 uj genotipus
2021/2022 Humdn virulencia markerek sporadikusan
Kivétel vadon él6 ragadozok
Gorény, roka, hiuz, vidra
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Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
2021 őszén újabb madárinfluenza hullám érte el Európát és hazánkat. Meglepő módon Észak-Európában az egy évvel korábbi vírusokat azonosították. Azonban a törzsek túlnyomó többsége (96%) Oroszország felől legalább két behurcolásból ered (Saratov, Tyumeny), az előző járványok déli és északi változataihoz hasonlóan. A törzsek 23 genotípusra oszthatók: 21 H5N1, 1 H5N2 és 1 H5N3. Ezek a genotípusok többségükben Európában alakultak ki. Egyedülálló módon ezek a vírusok Európából kiindulva jelentős járványokat okoztak Észak-Amerikában.
Egy angliai humán, 3 hollandiai róka és 1 szlovén görény esetből izolált vírus genetikai elmzése azt mutatta, hogy a róka izolátumokban humán adaptációs markereket lehetett azonosítani (pl. PB2 E627K). Ezen kívül az összes jelenlegi H5N1 vírus tartalmazza a hemagglutinin fehérjében az S137A mutációt, mely a humán receptorhoz való kötődést segíti elő.
Ezek alapján indokoltnak tartjuk a H5N1 kitörések során potenciálisan fertőződött személyek szerológiai vizsgálatát.
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HPAI H5N1 40 millio allat ledlése
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HPAI H5N1
2021

Ai Geographical distribution

HZNE LPA Human
HZ LPA] Bird/Environment

HS HPAl Bird fEnvironment
HSMN1 HPA Bird/Emdronmment
H5MN2 HPA Birds/Environmnent
H5M3 HPAI Bird /Ervronment
H5M5 HPA Bird JEnvironmental
H5MNE HPAl Human case

H5NE HPAI Bird [Emvironment
M HT LPA] BirdfEmvdronment

A H7NZ HPAI Bird jErironment
@ HIN2 LPA] Bird fEmvironment
= ® HINZ LPA] Human
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01 October 2021 - 25 May 2022
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FSvarosi Allat- és Novénykert
2 pelikan elhullas 58-bol

108 madar (pelikan, vadréce, egyéb fajok) . w © oo
Fogsagban tartott , : , : , 2 o PRI S S
maddr esetek Karantén (megfigyelés, mintavétel)
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Bbbitas bukd, fekete hattyu (3), S i R e
kanadai lud, szlirke fej asélud,
Uj-zélandi asélud, azsiai selyemtyuk W T S | e LR

LeOlés

Bacs-Kiskun, magan allomany
3 vandorsdlyom elhullas 5-bél
Karantén (megfigyelés, mintavétel)
Tisza-tavi 6kocentrum

Pelikan, butykos hattyu




Hazibaromfi
esetek

5 megye
Bacs-Kiskun, Békés, Csongrad-Csanad, Hajdu-Bihar, Szabolcs-Szatmar-Bereg
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Diagnosztikai

vizsgdlatok
2021-22

____ Megye | Tetem | Tampon | _ Osszesen

Bacs-Kiskun
Baranya
Bekés
Borsod-Abauj-Zemplén
Csongrad-Csanad
Fejér
Gy6r-Moson-Sopron
Hajdu-Bihar
Heves
Jasz-Nagykun-Szolnok
Komarom-Esztergom
Négrad
Pest
Somogy
Szabolcs-Szatmar-Bereg
Tolna
Vas
Zala
Total

Szekvenalas
60 HA, N (Sanger), 30 teljes genom (NGS)

1167 79 073
39 70
73 8 693
33 102
399 23785

9 50

5 77
112 4 352
20 56
66 1481
25 42
13

24 729
84 4
183 6 368

9 50
105 43
138 12

2504 124 987

80 240
109
8766
135
24 184
59
82
4 464
76
1547
67
13
753
88
6 551
59
148
150

127 491




64 | A/chicken/Tyumen/47-85V/2021 | A/chicken/Tyumen/47-85V/2021 :|E|56 eset ]
28 46785 nagy lilik Sumony Baranya
94 | Alturkey/Poland/H1910-T3/2021 | A/turkey/Poland/H1910-T3/2021
Alturkey/Italy/21VIR8817-1/2021 | A/turkey/Italy/21VIR8817-1/2021
48031 hazityuk Patroha Szabolcs Szatmar Bereg
92 50 | 48997 kacsa Csengele Csongrad Csanad
56 49418 kacsa Balmazujvaros Hajdu Bihar
86 51053 butykos hattyu Domsod Pest
5 1633 vandorsolyom Kecskemet Bacs Kiskun
H5N1 — A/Wild goose/ltaly/21VIR10193/2021 | A/Wild goose/Italy/21VIR10193/2021
70 — 50554 kacsa Csolyospalos Bacs Kiskun Genotipus 3
[ [ [ 70 , 50923 pulyka Szarvas Bekes
f ’quen,e t’kal 52 — 659 fllesbagoly Szentes Csongrad
VlzsgalatOk 38 149750 mulard kacsa Csengele Csongrad Csanad
z L 56 4{ 50717 kacsa Kiskunfelegyhaza Bacs Kiskun
MagyafOfSZag 24 ” 51048 mulard kacsa Jaszszentlaszlo Bacs Kiskun
- 49928 pelikan Budapest
2021/2022 48706 kacsa Balotaszallas Bacs Kiskun
51166 mulard kacsa Tazlar Bacs Kiskun
70 | 1255 butykos hattyu Raskamaz Szabolcs-Szatmar-Bereg
36 48915 kacsa Ujkigyos Bekes
83 1987 butykos hattyu Rakamaz Szabolcs Szatmar Bereg

64_|7 Alchicken/Italy/IZSLT-122448 21VIR9218-1/2021 | A/chicken/Italy/|IZSLT-122448 21VIR9218-1/2027
A/Cygnus olor/Romania/16381 21VIR10306/2021 | A/Cygnus olor/Romania/16381 21VIR10306/2021
47297 kacsa Csaszartoltes Bacs Kiskun
47314 kacsa Kelebia Bacs Kiskun
47395 kacsa Kisszallas Bacs Kiskun
49749 |ud Pusztaszer Csongrad Csanad
48034 kacsa Nyiradony Hajdu Bihar
48206 kacsa Balotaszallas Bacs Kiskun
47581 lud Melykut Bacs Kiskun
47719 lud Tompa Bacs Kiskun
47721 kacsa Tompa Bacs Kiskun
47799 pulyka Janoshalma Bacs Kiskun Genotipus 7
47843 lud Ujkigyos Bekes P
47901 gyongytyuk Kisszalas Bacs Kiskun
47802 pulyka Csaszartoltes Bacs Kiskun
47303 lud Jaszszentlaszlo Bacs Kiskun
34, 48741 hazityuk Csengele Csongrad Csanad
49897 mulard kacsa Kompoc Bacs Klskun
50093 Iud Kiskunmajsa Bacs Kiskun
44{ 50985 mulard kacsa Kiskunfelegyhaza Bacs Kiskun
47394 kacsa Melykut Bacs Kiskun
49474 |ud Pusztaszer Bacs Kiskun

28

36

v 50

22

44

50856 lud Kiskunfelegyhaza Bacs Kiskun
46 I 50998 pulyka Zsana Bacs Kiskun



Előadó megjegyzései
Bemutató megjegyzései
A magyarországi törzsek szekvenálása alapján legalább három különböző behurolás történt vadmadarak által (kék színnel jelölve)


Hazibaromfi

esetek 4 megye

Bacs-Kiskun, Békés, Csongrad-Csanad,
Szabolcs-Szatmar-Bereg ) W T P Sk iy
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Osszefoglalds

Magyarorszag (magas kockazatu terilet)

Vadmadar vonulasi utvonalak keresztezodése

Vizes él6helyek magas aranya (BK: 30 000 hektar)

Magas hazibaromfi slir(iség
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(Virus varians ismételt megjelenése)

Eurdpa

LSWs
S

Rovid jarvanymentes id6szak (9-rél 3 hdnap)
Magas genetikai diverzitas (csoport, genotipus)

Endémidssa valas?




e
Monitoring (vadmadar, hazibaromfi) Baromfi kategéria___léllat __|szdma
Virus evolucié (genotipusok) nyomon kovetese Broiler 286 686
Uj behurcolasok megallapitasa L
. , ; ) L, . L. ., , ., Tenyésztyuk 4,9 154
Osszefoglalds (Allat)egészségligyi szempontbdl jelentés mutaciok
azon05|tésa Tenyészkacsa 1,2 24
Jarvanytani nyomozas tdmogatdsa T(i”";leteg vadmadar o s
, yukfélé ;
Vad maqa r ) . ] Tenyésztett vadmadar
Aktiv monitoring (fajok) (vizibaromfi) 029 13
Ha2|ba.1-romf| . . , Hizékacsa 7,3 305
Kornyezeti mintak
Hizolud 1,6 455
Hazibaromfi jarvanyok elleni védekezés Hizépulyka 49 277
Behurcolas megakadalyozasa (vizes él6helyek) Sabadiarias oo (Cle1s NN B2
Helyi .saja.ltossagok,na,k melzlgfelelo intézkedések Tenyészlid 0e -
Kiterjesztett zonak, tizfal -
Allattartdk és hatdsagok egyuttmiikodése Tojatydk i
(Vakcinézés) Tenyészpulyka 0,38 21
Diagnosztikai kapacitas fejlesztése Haztaji 3,7 183000
Osszesen 60,423




K6szonom a figyelmet!
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