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H5N1-ndytelman Hamlet-kysymys:
Alkaako pandemia Aasiasta, Euroopasta

vai Afrikasta?

asiassa vuoden 2003 lopulta asti hairikoi-

neet H5N1-virukset ilmestyiviat Mustalle-

merelle lokakuussa 2005. Virusta loydet-
tiin Turkista, Romaniasta ja Kroatiasta, pian
myo6s Ukrainan Krimiltd. Siipikarja ja joutsenet
sairastuivat. Ensimmadiset ihmisen tapaukset
tammikuun alussa 2006 jiiviat Bosporin sal-
men itdpuolelle. Eurooppa huokaisi. Yhdessd
viikossa Turkista kertyi 12 WHO:n varmista-
maa tapausta. Yhdeksan tapausta, joista mo-
net luultavasti diagnosoitiin Turkissa oikein, jai
varmistamatta. [hmistautitapausten loppuminen
alkuunsa ei johtunut siitd, etta HSN1-virus oli-
si onnistuttu havittimain Turkin siipikarjasta.
Viela kaksi kuukautta myohemmin siipikarjan
epidemiapesikkeitd osoitettiin viikon seuranta-
jakson aikana 35 kylastd kahdeksalla hallinto-
alueella, ja epidemia naytti jatkuvan (OIE, www.
oie.int/eng/en_index.htm).

Thmisen H5NT1-infektioiden loppumisen Tur-
kissa saattoi pitkalle selittda hyva tiedonkulku —
niin tiedotusvalineiden aktiivisuus kuin tiedon ja
huhujenkin levidminen suusta suuhun, suuressa
osassa maata kiannykasta kannykkain. Tieto li-
saa tuskaa ja tekee noyraksi. HSN1-virus ei tar-
tu ihmiseen helposti. Tartuntoja oli mahdollista
verraten helposti valttdd, ja se opittiin Itd-Tur-
kin koyhid kurdiseutuja myo6ten. Tiedotuksen
rumputuli kithtyy Euroopan maissa sitdi mukaa
kuin HS5N1-virusta 16ytyy luonnonvaraisista
linnuista tai siipikarjasta. Luulisi, ettd Euroo-
passa ihmistartunnoilta voidaan vilttya. Mutta
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kaiken, minkd voi oppia, voi myos unohtaa. Jos
varovaisuudesta tingitdan, ihmistapaukset voi-
vat palata Turkkiin ja niitd saattaa alkaa ilmetd
Euroopassa.

IThmisestd ihmiseen tarttuvaksi pandemia-
virukseksi HSN1-virus ei opi lisddantyessdan
linnuissa. Riski liittyy viruksen lisidntymiseen
ihmisessd (Pyhdld 2006). Vuonna 2004 riski-
alueita olivat Vietnam ja Thaimaa (taulukko).
Jo vuonna 2005 tilanne helpottui Thaimaas-
sa. Tdna vuonna ihmisen H5N1-tapauksia ei
ole osoitettu kummassakaan maassa. Kehitys-
td — jonka jatkumiseen ei valttamatta voi luot-
taa — selittaa lisaantynyt panostus siipikarjan
H5N1-epidemioiden torjuntaan. Samaan aikaan
tamédn myonteisen kehityksen kanssa siipikarjan
epidemiat ja raportoidut ihmistapaukset ovat li-
sdantyneet Kiinassa ja Indonesiassa. Uusia uhka-
kuvia on nousemassa Afrikassa ja Intiassa, jon-

TAULUKKO. Virologisesti varmistetut ihmisen H5N1-infektiot:
tilanne 10.3.2006 (paivitettava tietoldhde: www.who.int/csr/
disease/avian_influenza/en/).

2003-2004 2005 2006 Yhteensa
Vietnam 32 61 93
Thaimaa 17 5 22
Kambodza 4 4
Indonesia 17 1 28
Kiina 8 7 15
Turkki 12 12
Irak 2 2
Yhteensa 49 95 32 176

745



—— Hongkong/486/97 (ihminen)

Hongkong/483/97 (ihminen)

= Hongkong/76.1/01 (hanhi)

-I_ Hongkong/SF203/01 (viiridinen)

Hebei/326/05 (kana)

Fujian/1042/05 (kana)

Hunan/999/05 (kana)

——— Guangxi/601/05 (kana)

Italia/179/06 (joutsen)
Mongolia/1/05 (tiibetinhanhi)

Kurgan/3/05 (kana)

Nigeria/641/06 (kana)
Indonesia/5/05 (ihminen), ROKOTE

Thaimaa/CK-160/05 (kana)

Thaimaa/2(SP-33)/04 (ihminen)

Vietnam/1194/04 (ihminen)

Vietnam/1203/04 (ihminen), ROKOTE

KUVA 1. H5N1-virusten tartuntaproteiinin (1 247 nukleotidin jakso, sekvenssit ISD-tietokannasta) sukulaisuutta osoittava sukupuu.
Valitut virukset edustavat muuntelua vuosina 1997-2006. Kaksi viimeista numeroa virusten nimissa osoittavat eristysvuoden. Sukupuu
on tuotettu Phylip/DNAML-ohjelmalla. Vaakasuorien janojen pituudet ovat verrannollisia mutaatioiden kertymiin.

ne H5N1-virus rantautui helmikuussa 2006. Jos
virusta 16ytyisi Bangladeshista, ihmistartuntojen
estaminen olisi sielld yhtd lailla vaikeaa. Pan-
demian synnyn riski kasvaa tasatahtia ihmisen
HS5N1-tartuntojen lisddntymisen kanssa.
Julkisista sekvenssipankeista 1oytyy tietoja la-
hes kuudensadan H5N1-viruksen geeneista. Se
on pieni osa niistd sekvensseistd, jotka odottavat
julkaisua tutkijoiden yksityisten tietokoneiden
uumenissa. OIE ja FAO kaipaavat avoimem-
paa toimintaa. Tutkijoiden toivotaan lihettavin
sekvenssinsi yleisen edun nimissd vapaapdisyi-
seen OFFLU-tietokantaan (www.offlu.net/Home/
tabid/68/Default.aspx) ennen tieteellisiin meriittei-
hin tdhtaavien julkaisujen ilmestymistd. Kuvan 1
sukupuuhun on poimittu HSN1-virusten tartun-
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taproteiinin sekvensseistd otos, jossa kymmenen
uusinta sekvenssid on perdisin vuosien 2005 ja
2006 viruksista. Vietnamin ja Thaimaan kehi-
tyshaara (kuvassa punainen), johon ns. malli-
rokotteen (Hovi 2006) Vietnam/1203/04-virus
kuuluu, oli vuonna 2005 yhi »hengissa». Kiinan
eri osissa virukset ovat eriytyneet useiksi tastd
poikkeaviksi kehityshaaroiksi (mustia). Myos In-
donesiaan levinnyt kehityshaara (sininen) poik-
keaa Vietnam-viruksista, samoin Eurooppaan ja
Afrikkaan yltanyt (vihred) kehityshaara.
Viimeksi mainitun kehityshaaran juuret on
jaljitetty Kaakkois-Kiinan Poyangjarvelle (Chen
ym. 2006). Toukokuussa 2005 samat markke-
rit omaava virus aiheutti lantisen Keski-Kiinan
Qinghaijarvelld (Kiinan suurin jirvi, »Sininen
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meri») epidemian, joka surmasi yli 6000 intian-
hanhea ja muuta vesilintua. Myohemmin kesal-
14 virusta loydettiin vesilinnuilta Mongoliassa ja
seitsemastd oblastista Vendjan Siperiasta sekd
vesilinnuilta etta siipikarjalta. Vuoden 2006
alussa viruksen todettiin levinneen vesilintuihin
laajalla alueella Euroopassa ja pian sen jilkeen
siipikarjaan Nigeriassa. On mahdollista, etta sii-
nd missd useimmat muut H5N1-virusten kehi-
tyshaarat ovat adaptoituneet siipikarjan viruk-
siksi, Qinghai-viruksena tunnettu kehityshaara
on sopeutunut joidenkin luonnonvaraisten lintu-
lajien virukseksi.

Huomattava osa HSN1-virusten tartunta-
proteiinin muuntumisista on johtanut antigeeni-
eroihin. Tuntuvia antigeenieroja on osoitettu
mm. mallirokotteen virukseksi alun perin vali-
tun Vietnam/1203/04-viruksen ja muihin kehi-
tyshaaroihin kuuluvien virusten vililla (Chen
2006). Kuva 2 esittaa Vietnam/1203/04-viruksen
ja Qinghai-haaran virusten konsensussekvenssin
vilisid aminohappoeroja tartuntaproteiinissa.

Antigeeniseen monimuotoisuuteen johtaa vas-
ta-aineiden aiheuttama valintapaine. Useiden ke-
hityshaarojen esiinmarssi Kiinassa samalla, kun
Kiinasta maailmalle levinneen Qinghai-haaran
virusten muuntelu on ollut vahaista, viittaa vah-
vasti siihen, ettd immunologinen valintapaine
on ollut Kiinassa erityisen voimakas. Voidaan
pelata, ettid Kiinan tavoite rokottaa lihiaikoina
5-15 miljardia siipikarjalintuaan lisid antigee-
nista kirjavoitumista entisestaan. WHO:n vas-
taveto on tuottaa rokotteiden valmistukseen so-
pivia prototyyppiviruksia kaikista merkittavasti
poikkeavista H5N1-viruksen kehityshaaroista,
jotka on eristetty ihmisistd. Helmikuussa 2006
valmistui Indonesia/5/05-viruksesta (kuva 1)
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KUVA 2. H5N1-virusten tartuntaproteiinin (H) karkiosa. Pu-
naiset numeroidut rakenteet (numerointi kuten: Protein Data
Bank, ljsm) osoittavat aminohapot, joiden osalta mallirokotteen
Vietnam/1203/04-virus ja Eurooppaan ja Afrikkaan levinneen
Qinghai-haaran konsensusvirus (kuva 1) eroavat toisistaan. Mo-
lekyylin karkeen reseptoritaskun l&heisyyteen paikantuvat erot
murentavat immuunisuojaa.

valmistettu rokotevirus. Lisdid on tulossa. Toi-
veet, ettd mallirokote sattuisi sisdltimddn juuri
sen kehityshaaran virusta, josta pandemiavirus
kehittyy, eivat ole kovin suuret. Mutta haudattu
ei ole sitikdan toivetta, ettd H5N1-viruksen tie
pandemiavirukseksi olisi niin ohdakkeinen, etta
se pystyttaisiin katkaisemaan.
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