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Abstract. Avian influenza, is a highly contagious viral disease which over the last decades
has provoked increased interest in scientific research and veterinary surveillance. Avian
influenza viruses that affect birds fall into two distinct categories: highly pathogenic
avian influenza (HPAI) and low pathogenic avian influenza (LPAI) viruses. At present,
only viruses of subtypes H5 and H7 have been shown to cause HPAI infections. In recent
years, outbreaks of HPAI have occurred in poultry in Europe, caused by the H5N1 HPAI
virus, which has spread to poultry and wildlife, encompassing Asia, Europe and Africa.
The study presents an analysis of the epidemiology, ecology and evolution of the avian
influenza virus in the context of poultry-wildlife interactions and conclusions based on
the associated risk assessment in Europe.
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Rezumat. Influenta aviara este o boala virala, foarte contagioasa, care pe parcursul ulti-
milor decenii a condus la un interes sporit in domeniul de cercetare stiintifica si supra-
veghere sanitar-veterinara. Virusurile gripei aviare care afecteaza pasarile se clasifica
in doua categorii distincte: virusurile influentei aviare Tnalt patogene (HPAI) si cele slab
patogene (LPAI). S-a stabilit ca, doar virusurile din subtipurile H5 si H7 produc infectii
nalt patogene HPAI. Tn ultimii ani, in Europa la pasarile de curte s-au inregistrat foca-
re provocate de virusul H5N1, care s-a raspandit la pasarile de curte si cele din fauna
salbaticd, cuprinzand Asia, Europa si Africa. In studiul prezentat, se contine o analiza
al aspectelor epidemiologice, ecologice si evolutia virusului gripei aviare, in contextul
interactiunii dintre pasarile de curte si cele salbatice, precum si concluzii bazate pe
evaluarea riscurilor asociate in Europa.

Cuvinte-cheie: Pasdri de curte; Virus al gripei aviare; Subtipuri; Epidemie; Focar de boala.

INTRODUCERE

Virusul gripei aviare are o structura complexa, care contine opt segmente de ARN,
in care se codifica zece proteine supuse unui risc crescut de mutatie, dependente la
replicare de ARN polimeraza. Mutatiile pot aparea si prin recombinarea celulelor simul-
tan infectate cu doua combinatii virale, care fiind plasate intr-o nucleocapsida in celula
infectata, fac schimb de segmente de ARN, dand posibilitatea la formarea de noi virusi
(Alexander, 2000). Virusii influentei aviare de tipul A se caracterizeaza prin antigenele
nucleoproteice si proteina matrix, manifestand o patogenitate inalta si avand capacita-
tea de a infecta concomitent o gama larga de gazde, inclusiv oameni si pasari (Swayne,
et al. 2003). Subtipizarea virusului gripei aviare se realizeaza pe baza caracteristicilor

109


mailto:oxana.groza@doctorat.utm.md

Oxana GROZA, Nicolae STARCIUC

glicoproteinelor hemaglutinina (HA) si neuraminidaza (NA), situate pe suprafata externa
a invelisului viral. Pana in prezent, au fost identificate 16 subtipuri de HA si 9 subtipuri
de NA (Swayne et al., 2003; Fouchier et al., 2005).

Pentru prima data, virusul gripal H5N1 a fost izolat in 1996 dintr-un efectiv de gas-
te bolnave din provincia Guangdong din China, raspandindu-se ulterior in Asia, Europa
si Africa (A/Goose/Guangdong/1/96) (Xu et al., 1999).

Primul caz de boala cu o rata ridicata de mortalitate la pasarile salbatice cauzat
de subtipul H5 a fost raportat Tn 2005, pe lacul Qinghai din China (subtipul 2.2, Chen
et al., 2005). Cateva luni mai tarziu, noi focare au fost inregistrate la pasari salbatice si
domestice in Asia, Siberia, Orientul Mijlociu, Europa si Africa. in acelasi an, primul focar
cu virusul H5 Tn Europa a fost identificat, marcand inceputul epidemiei pe continent.

Tn 2009, o noua varianta HPAI H5 GsGd a provocat o mortalitate ridicata la pasa-
rile salbatice de pe lacul Qinghai, fiind asociata cu subtipul 2.3.2, urmata de focare la
pasarile domestice si salbatice in Asia, reprezentand predecesorii virusurilor HPAI H5,
subtipul 2.3.21¢, identificate in Europa de Est in perioada 2010-2015.

Tn 2014, 0 noua varianta a subtipului H5 GsGd (subtipul 2.3.4.4) a provocat multiple
focare la pasarile salbatice din Asia de Sud-Est, Siberia, Orientul Mijlociu, Europa, Africa
si America de Nord (Cui et al., 2020).

Transmiterea virusurilor HPAI H5 GsGd de la pasarile domestice la cele salbatice,
precum si raspandirea acestora in Asia, Orientul Mijlociu, Africa, Europa si America de
Nord, au confirmat rolul pasarilor salbatice in raspandirea geografica a acestor virusuri
(Lycett et al., 2016; Pohlmann et al., 2016). Acest aspect a stat la baza initierii si dezvol-
tarii unor programe internationale de monitorizare a virusului gripei aviare, avand ca
obiectiv detectarea precoce a noilor virusuri HPAI H5 in diferite regiuni geografice si
identificarea rolului pasarilor salbatice in transmiterea acestora.

MATERIALE S| METODE

Materialul si rezultatele prezentate in articol se bazeaza pe studiul si analiza pu-
blicatiilor diferitilor autori la nivel mondial, axate pe cercetari epidemiologice, clinice si
investigatii de laborator realizate de cercetatori din diverse tari europene, fundamen-
tate pe date provenite din investigatii virusologice, serologice si moleculare, utilizate
pentru confirmarea diagnosticului de gripa aviara, precum si pe statistici privind inci-
denta focarelor de boala la pasarile domestice si salbatice, atat la nivel global, cat si pe
teritoriul Uniunii Europene.

Rezultatele selectate din literatura stiintifica au fost sistematizate evolutiv, in
functie de raspandirea serotipurilor inalt patogene ale virusului gripei aviare, de la pri-
mele focare Tnregistrate pana in anul 2024.

REZULTATE $I DISCUTII

Tncepand cu anul 2013, virusurile HPAI H5 din subtipul 2.3.4.4, care includ diverse
subtipuri de neuraminidaza (H5N1, H5N6, H5N8 etc.), au fost depistate Tn Asia de Sud-
Est. In noiembrie 2014, virusul HPAI H5NS, apartinand subtipului 2.3.4.4a, a fost identifi-
cat atat la pasarile salbatice, cat si la cele domestice din Europa. Primele cazuri au fost
raportate la o ferma de curcani din nord-estul Germaniei (Harder et al., 2015), la fermele
de pasari din Olanda (Bouwstra et al., 2015) si Marea Britanie (Seekings et al., 2015). Vi-
rusuri cu o structura antigenica similara au fost identificate si la rate salbatice aparent
sanatoase, precum (Anas crecca) in Germania (Harder et al., 2015) si (Mareca penelope)
in Olanda (Verhagen et al., 2015).
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Ulterior, virusul din subtipul 2.3.4.4a a fost izolat la o ferma de curcani din Italia
in decembrie 2014, la ratele domestice din Ungaria in februarie 2015 (WOAH, 2024) si la
lebede mute Tn Suedia Tn perioada februarie - martie 2015 (Globig et al., 2016). Incepand
cu luna martie 2015, s-a inregistrat o reducere semnificativa a incidentei virusurilor din
acest subtip pe continentul european.

La sfarsitul lunii octombrie 2016, virusurile HPAI H5 din subtipul 2.3.4.4b au fost
identificate la pasarile domestice din Ungaria, iar ulterior si la ratele cu creasta (Aythya
fuligula) Tn Germania, precum si 1n alte tari, fiind confirmate in total in cel putin 31 de
tari europene (WOAH, 2024).

Dupa identificarea virusului H5N8 din subtipul 2.3.4.4b Tn perioada 2016-2017, s-a
constatat un fenomen extensiv de recombinare cu virusurile LPAI la pasarile domestice
si salbatice, ceea ce a condus la aparitia virusurilor HPAI H5N5 in mai multe tari euro-
pene (WOAH, 2024).

Incepand cu luna decembrie 2017, virusul HPAI subtipul 2.3.4.4b H5N6 a fost iden-
tificat in Europa, la o ferma de rate din Olanda si la pasarile salbatice, inclusiv la lebada
(Beerens et al., 2018) si lopatarul comun (Aythya ferina) in Germania (King et al., 2020).
Focarele initiale, situate in nord-vestul Europei, s-au extins ulterior in cel putin 11 tari
europene. Rezultatele privind raspandirea focarelor de gripa aviara in tarile europene
sunt prezentate in tabelul 1.

Tabelul 1. Incidenta focarelor de gripa aviara cu patogenitate inalta H5 GsGd
in perioada anilor 2005-2021

Varianta 2.2 2.3.21 2.3.4.4
Subtipul 2.21 222 2.2 2.3.21¢ 2.3.2.1c 2.3.4.4a 2.3.4.4b 2.3.4.4b 2.3.4.4b 2.3.4.4b
Perioada 2005-2006 | 2005-2006 | 2006-2009 2010 2015 2014-2015 | 2016-2019 | 2017-2019 | 2019-2020 | 2020-2021
H5N1
Tipurile H5N5 H5N3
identificate H5N1 H5N1 H5N1 H5N1 H5N1 H5N8 H5N6 H5N6 H5N8 H5N4
H5N8 H5N5
H5N8
Tipul gazdei S C S C S C S C S C S C S C S C S C S C
Tara
Albania
Andorra
Armenia
Austria - -
Azerbaijan
Belarus
Belgia
Bosnia
Hertegovina

Bulgaria

Croatia

Cipru
Cehia
Danemarca

Estonia

Finlanda

Franta

Georgia

Germania

Grecia

Ungaria

Islanda

Irlanda

m
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Kosovo

T

Letonia

Lituania
Luxemburg
Malta

Moldova

Monaco

Muntenegru
Olanda

Macedonia

Norvegia

Polonia

Portugalia

Romania

Rusia

San Marino

Serbia

Slovacia

Slovenia

Spania

Suedia

Elvetia

Turcia

Ucraina

Marea Britanie

£ kb

C - pasari de curte; S — pasari salbatice; Verde - virusuri detectate la pasarile sal-
batice; portocaliu - virusuri detectate la pasarile de curte; verde deschis - virusurile
variantei 2.2 detectate la pasarile salbatice si subtipul necunoscut; portocaliu deschis
- virusurile variantei 2.2 detectate la pasarile de curte si subtipul necunoscut

Sursa: WOAH, 2024

Dinamica evolutiei serotipului H5 la efectivele de pasari salbatice si domestice

Diverse surse stiintifice au demonstrat ca segmentele interne ale noilor tulpini de
virusuri cu patogenitate ridicata HPAI H5 GsGd 1si au originea in virusurile cu patogeni-
tate scazuta H9N2, raspandite la pasarile de curte din Asia de Sud-Est (Cui et al., 2020).
Acest aspect indica rolul pasarilor de curte ca donatori de segmente genomice integra-
te in noile tulpini HPAI H5. Tn acelasi timp, genele NA ale virusurilor HPAI H5 din China
provin din virusurile H3N2, H6N6 si H3N8 (Cui et al., 2020), care sunt subtipuri comune
de HA la pasarile acvatice.

Arealul si momentul introducerii virusului HPAI H5 GsGd depind de migratia si dis-
ponibilitatea habitatului pentru speciile gazda. In acest context, au fost stabilite patru
cai majore de introducere a virusului HPAI Tn Uniunea Europeana prin intermediul pa-
sarilor migratoare: Nord-Est, Est, Sud-Est si Nord-Vest (Delany et al., 2006; Waldenstrom
et al., 2017). Zonele Nord-Estica (Finlanda/Ucraina) si Estica (Ucraina/Cipru) prezinta un
interes special pentru raspandirea virusului HPAI in UE, fiind principalele rute de migra-
tie ale ratelor salbatice, gastelor, lebedelor, pescarusilor etc. (Waldenstrom et al., 2017).

Introducerea virusului inalt patogen H5 in fermele de pasari de catre pasarile sal-
batice

Variatia sezoniera, asociata cu prezenta ratelor salbatice si a zonelor acvatice, a
fost legata de introducerea virusului HPAI H5 GsGd 1n unele ferme de pasari. Un studiu
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axat pe speciile gazda ale virusului HPAI H5 sau pe grupurile de specii receptive la viru-
sul gripal (rata fluieratoare, rata motatd, alte palmipede, pescarusi) a relevat ca, in pe-
rioadele cu densitate crescuta a starchilor cenusii sau altor palmipede in jurul fermelor
de pasari infectate cu virusul HPAI H5 din Olanda (de exemplu, noiembrie-februarie), a
coincis cu aparitia virusului HPAI H5N8 la pasari, in mod preponderent in sezonul rece
al anului 2016 (Velkers et al., 2016; Venkatesh et al., 2020).

In fermele comerciale, introducerea virusului prin material contaminat de la pa-
sarile salbatice, echipamente si utilaje comune, precum si lipsa filtrelor sanitare, a fost
cea mai probabila cauza a aparitiei virusului HPAI H5N8 in Germania in 2014 (Ssema-
timba et al., 2013, Hauck et al., 2017). De asemenea, s-a demonstrat ca sursa de apa
subterana joaca un rol important Tn transmiterea virusului gripei aviare ntre pasarile
de curte si cele salbatice, aspect confirmat in timpul aparitiei unor noi focare de boala
cu virusul HPAI H5 Tn vestul SUA (Borchardt et al. 2017).

in Federatia Rusa, eliminarea cadavrelor de pasari contaminate in mediul inconju-
rator a dus la infectarea cu virusul HPAI H5 atat a pasarilor salbatice, cat si a celor din
fermele avicole (Volkov et al. 2018).

Unele specii de pasari, precum vrabia de casa, graurul eurasiatic si alte specii
salbatice, au fost mentionate ca vectori naturali ai virusului gripei aviare (Elbers et
al., 2020). Prezenta rozatoarelor in apropierea fermelor de pasari ar putea contribui la
transmiterea virusurilor HPAI la pasari, iar raspandirea prin aer sau vant ar putea influ-
enta dispersia virusurilor HPAI H5 pe distante scurte (Guinat, C. et al. 2018).

Supravegherea activa si reducerea consecintelor infectiei cu virusul gripei aviare

In Europa, efectivele de pasari de curte sunt monitorizate constant pentru detec-
tarea anticorpilor specifici sau a virusului gripei aviare (European Commission, 2024).
Tn plus, utilizarea oualor in diagnosticul gripei aviare, in locul serului, s-a dovedit a fi
o alternativa eficienta si mai usor de aplicat pentru detectarea timpurie a anticorpilor
specifici LPAI, comparativ cu metodele traditionale bazate pe ser (Gonzales et al., 2021).
Totusi, pentru identificarea timpurie a noilor virusuri HPAI H5, supravegherea pasiva
trebuie completata cu supravegherea activa.

in prezent, la nivel global, sunt dezvoltate si recomandate diverse masuri pentru
reducerea riscului de introducere a virusurilor inalt patogene ale gripei aviare in ferme-
le avicole (Shriner et al., 2016). Aceste masuri se bazeaza partial pe dovezi care atesta
eficienta strategiilor de biosecuritate implementate. Masurile bazate pe date concrete
includ reducerea procentuala a riscului, un factor care poate influenta motivatia fermi-
erilor de a le adopta (Delpont et al., 2021).

Fiecare regiune a lumii are caracteristici de productie distincte, ceea ce impune
necesitatea unor strategii specifice de reducere a riscului, adaptate la particularitatile
locale, dar in acelasi timp, este recomandat, ca noile ferme de pasari sa nu fie amplasa-
te n apropierea altor ferme sau Tn apropierea habitatelor pasarilor acvatice salbatice.
Fermele de pasari deja existente ar trebui sa exploreze modalitati de a face mediul din
jurul fermei mai putin atractiv pentru pasarile acvatice (Bestman et al., 2017).

Biosecuritatea efectivelor de pasari domestice ar trebui sa fie integrata cu supra-
vegherea activa a pasarilor salbatice, avand ca scop detectarea virusului la speciile-tin-
ta, In situri prioritare de-a lungul cailor de migratie, pana la perioada lor de reprodu-
cere initiala.

Programele de monitorizare a pasarilor salbatice si domestice trebuie sa includa
identificarea speciilor-gazda de pasari salbatice si integrarea aspectelor legate de eco-
logia aviara, pentru a imbunatati detectarea timpurie si supravegherea noilor virusuri
HPAI H5. Aceste programe de monitorizare pe termen lung servesc pentru a intelege
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mai bine ecologia si dinamica prevalentei si diversitatii virusurilor, contribuind astfel la
anticiparea incursiunilor virale in timp si spatiu. De asemenea, ele pot fi extinse pentru
a include alti patogeni emergenti asociati cu pasarile salbatice.

Atata timp cat practicile agricole actuale raman neschimbate, exista probabilitate
sa apara noi virusuri, precum HPAI H5, care s-ar putea raspandi rapid, reprezentand un
risc pentru sdndtatea animalelor si a oamenilor la nivel global. In cele din urma, cel mai
eficient mod de a aborda provocarea globala One Health in contextul gripei aviare este
gestionarea riguroasa a bolilor aviare si sprijinirea unei productii alimentare sigure si
sustenabile, ceea ce ar reduce atat amenintarea pentru fauna salbatica, cat si riscul
zoonotic pentru oameni pe termen lung.

Intelegerea ecologiei si evolutiei gripei aviare la pasarile salbatice este un element
fundamental al unui viitor cadru global pentru abordarea One Health, care ar trebui sa
integreze masuri bazate pe dovezi stiintifice in domeniile securitatii alimentare, sanata-
tii animale si dezvoltarii socio-economice, contribuind astfel la prevenirea si controlul
bolilor infectioase emergente.

CONCLUZII

1. Incursiunile repetate ale virusului HPAI H5 GsGd in Europa, in perioada 2005-2021,
evidentiaza diversitatea genetica semnificativa a acestuia, demonstrand un poten-
tial ridicat de a provoca boli severe atat in efectivele de pasari domestice, cat si in
cele salbatice. Dezvoltarea intensiva a industriei avicole la nivel global, alaturi de
circulatia continua a virusurilor HPAI H5 la pasarile migratoare, constituie un risc
constant pentru aparitia unor noi combinatii inalt patogene ale virusului gripal.

2. Pentru detectarea rapida a noilor tulpini de virus gripal inalt patogene H5 pe teri-
toriul statelor europene, sistemul actual de supraveghere pe termen lung include
atat supravegherea pasiva, cat si cea activa a populatiilor de pasari domestice si
salbatice. Aceasta masura reprezinta principalul instrument de detectare a virusu-
lui la speciile-tinta, incepand cu caile de migratie a pasarilor salbatice si continu-
and pana la perioada lor initiala de reproducere.

3. Pentru o monitorizare mai eficienta a virusurilor gripale Tnalt patogene H5, pro-
gramele de supraveghere a pasarilor salbatice si domestice trebuie sa includa
identificarea speciilor-gazda din randul pasarilor salbatice, facilitand astfel detec-
tarea timpurie si monitorizarea noilor combinatii antigenice ale virusului gripal.
De asemenea, aceste programe trebuie sa contribuie la o intelegere mai profunda
a prevalentei virusurilor gripale in timp si spatiu, inclusiv prin imbunatatirea stra-
tegiilor de supraveghere a diferitelor combinatii virale.
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