Tracing viral disease dissemination in aquaculture: an interdiciplinary

approach between molecular virology and dispersal modelling

Ingress/innledning

Fremveksten av det som kan betegnes som en lokal epidemi av Infeksigs lakseanemi (ILA) i
Troms har gitt nyttig kunnskap om spredning av ILA-virus. Et omfattende
prevetakingsprogram i tilknytning til denne epidemien, med genetisk karakterisering av ILA-

virus funn, viser at smitte sprer seg mellom nzrliggende lokaliteter.

Bakgrunn og mal
ILA er en smittsom og alvorlig sykdom for oppdrettslaks som forarsakes av ILA-virus.
Praktisk talt alle lakseproduserende land har erfart starre epidemier med ILA, med betydelige

tap og reduksjon i produksjon som fglge.

| Norge bekjempes ILA etter et relativt strengt regelverk som tar sikte pa a fjerne smittekilder
ved a fjerne ILA syk fisk og bandlegge smittede lokaliteter. Dette er fundert pa tidligere
erfaring for at lokaliteter som ligger neert til lokaliteter med ILA syk fisk, eller nart til
slakterier, hadde stgrre risiko for a bli smittet. Med andre ord, at ILA-virus smitter fra
smittekilder med syk fisk eller annet kontaminert materiale til mottakelig fisk i nseromradene.
De viktigste smitteveiene til ILA-virus blir imidlertid diskutert. Det har veert hevdet at ILA-
viruset hovedsakelig smitter vertikalt fra foreldrefisk til avkom. Dersom dette er dominerende
smittevei ma ILA smitte forst og fremst bekjempes i stamfiskpopulasjonene, mens

eksisterende regelverk er lite hensiktsmessig.

Malet med dette prosjektet har veert a bruke slektskap mellom gensekvenser fra ILA-virus for
a sannsynliggjgre ulike smitteveier for ILA-viruset. Slektskapsanalysene bygger pa virus
isolert fra norske bestander av oppdrettslaks innsamlet i perioden januar 2007 til august 2009.
| denne perioden ble det stadfestet 30 utbrudd av ILA i Norge, og det ble i tilegg tatt praver

fra naerliggende lokaliteter til lokaliteter med ILA, til sammen 28 risikolokaliteter.

Resultater
Statistisk analyse av hvilke faktorer som forklarer neert slektskap mellom ulike ILA-virus

viste at kort sjgavstand mellom lokaliteter der virus ble isolert har starst forklaringskraft. Det



var for eksempel en hgy grad av likhet mellom arvestoffsekvenser fra ILA-virus isolert innen
den lokale epidemien i Troms, noe som tyder pa at smitten har spredd seg mellom disse
lokalitetene. Vi fant ogsa at ILA-virus var hyppig forekommende i fisk pa risikolokalitetene,

hvor en stor andel viste seg a veere en variant av viruset som tydeligvis ikke farer til sykdom.

En mulig forklaring pa hvordan ILA utbrudd oppstar er at varianter av ILA-viruset som i
utgangspunktet ikke er forbundet med sykdom kan endre seg og bli sykdomsfremkallende.
Avhengig av beliggenheten til den rammede lokaliteten og oppdrettsaktiviteten i naeromradet,
kan en da fa et enkeltstdende utbrudd, eller en lokal epidemi der smitte sprer seg mellom
naboanlegg. En slik dynamikk forklarer godt det utbruddsmgnsteret av ILA vi har sett i Norge
i de senere arene. Vi tror at det relativt lave antallet av ILA utbrudd som har veert registrert
per ar siden 1993 skyldes at myndighetene har iverksatt hensiktsmessige tiltak ved
sykdomsutbrudd, det vil si tiltak som reduserer risiko for videre smittespredning i
naromradene. Det er imidlertid mange ILA utbrudd som ikke kan forklares gjennom smitte
fra neeromradet, og videre forskningsaktivitet bar fokuseres mot varianten av ILA-virus som
ikke er sykdomsfremkallende for a fa gkt kunnskap om hva infeksjon av denne varianten

betyr med tanke pa risiko for a fa utbrudd av ILA.

Nytteverdi og anvendelse

@kt kunnskap og forstaelse av ILA-virus dynamikk og smitteveier er viktige bidrag for at
naring og forvaltning skal kunne iverksette effektive tiltak for & bekjempe spredning av ILA-
virus. Dette prosjektet har vist at nar fisk pa en lokalitet far ILA, sa gker risikoen for at
narliggende lokaliteter ogsa blir smittet. Det er derfor viktig a opprettholde en

bekjempelsesstrategi som tar sikte pa a begrense lokal smittespredning.
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