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Uute nakkushaiguste epidemioloogia

Oskar Nõmm1, 2 

Uute, inimkonnale varem tundmatute nakkushaiguste (edaspidi uued nakkushaigused) 
esilekerkimine on tõestanud, et inimkonna võitlus nakkushaigustega ei ole kaugeltki 
läbi. Inimkonnale tõsist ohtu kujutavad uued ja taaslevivad nakkushaigused ning nende 
põhjustatud suremus, kaotatud tervena elatud eluaastad ning sotsiaal-majanduslikud 
tagajärjed on tõsiseks väljakutseks ühiskonna praegustele ja tulevastele põlvkondadele. 
Valdav osa uutest nakkushaigustest on zoonoosid (nt HIV/AIDS, Ebola-viirusnakkus ja 
COVID-19) ning nende ilmnemise põhjused on suuresti seotud viimase sajandi inimte-
gevuse intensiivistumisega. Lisaks tänapäeva tugevale seiresüsteemile võib bioloogiline 
mitmekesisus ja eluslooduse kaitsmine mängida olulist rolli inimeste kaitsmisel uute 
nakkushaiguste eest.

Nakkushaigused, sõjad ja nälg on läbi 
ajaloo olnud inimarengu ja ellujäämise 
peamised ohustajad (1). Ka eelmise sajandi 
50. aastate optimism, et võitlus patogee-
nide ja nende põhjustatud haiguste vastu 
on peaaegu lõppenud ning võitja on inim-
kond, on osutunud põhjendamatuks (2). 
Veelgi enam, tänapäeval on mikroorganis-
mide põhjustatud nakkushaiguste ohtu 
süvendamas uued, seni varem tundmatud 
nakkushaigused ja varem teadaolevate 
tõsiste nakkushaiguste taaslevimine (3). 
Valdav osa sellistest nakkushaigustest on 
zoonootilise päritoluga ehk liikidevahelise 
ülekande järel inimesi nakatavad loomade 
nakkushaigused (3, 4).

Uute patogeensete mikroorganismide 
põhjustatud haiguspuhanguid ja epidee-
miaid on inimajaloo vältel ilmnenud silma-
paistvalt palju ning nad on tek itanud 
inimkonnale olul ist kahju (2). Sel l ised 
nakkushaigused on maailmas ühed surma-
vamad: nende surmavusmäär varieerub 
10–80% vahel (5). Täpsemalt jagunevad 
nad kahte kategooriasse: uued nakkus-
haigused (ingl newly emerging infectious 
diseases) ja taaslevivad nakkushaigused 
(ingl re-emerging infectious diseases) (3). 
Kui uued nakkushaigused on alles hiljuti 
tähelepanu pälv inud ning teadaolevalt 
varem tundmatu päritoluga (6), siis taas-
levivad nakkushaigused on põhjustanud 
varem tuntud, kuid suureneva või suure-
nenud esinemissagedusega patogeenid (7, 
8). Mõiste „uued nakkushaigused“ sai oma 
nimetuse 1987. aastal Joshua Lederbergi, 
Robert B. Shope'i ja Mary Wilsoni poolt (3). 

Uued nakkushaigused sattusid ühis-
konna tähelepanu keskmesse 1980. aastate 
suuremate epideemiate tulemusel (3). 
Sel l iste nakkusha iguste markantseks 
näiteks on 1980ndatel vallandunud inimese 
immuunpuudulikkuse viiruse (HIV) põhjus-
tatud omandatud immuunpuudulikkuse 
sündroomi (AIDS) pandeemia (7). Institute of 
Medicine ehk IOM (uue nimetusega National 
Academy of Medicine) avaldas 1992. aastal 
aruande, milles on rõhutatud uute nakkus-
haiguste ohtlikku mõju rahvatervishoiule 
Ameerika Ühendriikides. See aruanne tõi 
uute nakkushaiguste uurimise erinevate 
riikide ning rahvusvaheliste organisatsioo-
nide tähelepanu alla (3). 

Lurie jt 2013. aastal New England Journal 
of Medicine ’is avaldatud artiklis eristub 
lisaks teiste, rahvastiku tervist ohtu sead-
vate tegurite (nt sõjad ja looduskatastroofid) 
kõrval selgelt nakkushaiguste, sh eriti uute 
nakkushaiguste puhangute, epideemiate 
ja pandeemiate olulisus (9). Joonis 1 illust-
reerib inimestele ohtu kuulutavate uute 
ja taaslevivate nakkushaiguste esinemisi 
viimase kahekümne aasta jooksul. Üks osa 
joonisel välja toodud nakkushaigustest (nt 
Ebola ja Lassa viirusnakkused ning SARS ja 
MERS-CoV-nakkus) kuuluvad ka nn kiiret 
uurimist ning teadus- ja arendustegevust 
vajavate nakkushaiguste loetelu hulka (10). 

UUTe NaKKUSHaIGUSTe 
ePIdeMIOlOOGIa
21. sajandil on ilmnenud palju uusi, suurt 
tähelepanu pälvinud nakkushaigusi. Jonesi 
jt hinnangul on ajavahemikul 1940–2004 
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Joonis 1. Inimestele ohtu kujutavate uute ja taaslevivate nakkustehaiguste ning patogeensete 
mikroorganismide ilmnemise, leviku ja puhangute ajakava maailmas 1997–2019 (9, 11).

H5N1 – A-gripiviiruse alatüüp H5N1 (üks linnugripi viirustest); A/H7N2 – A-gripiviiruse alatüüp H7N2 (üks linnugripi viirustest); HTVL3, 4 – inimese 
T-lümfotroopse viiruse tüübid 3, 4 (human T-cell lymphotropic virus type 3, 4); EBLV2 – Euroopa nahkhiirte lüssaviiruse tüüp 2 (European bat lyssavirus type 2);  
SFTS– trombotsütopeenilise kõrge palaviku sündroomi viirus (Severe Fever with Thrombocytopenia Syndrome virus); H1N1 – A-gripiviiruse alatüüp H1N1 
(üks seagripi viirustest); H3N2v – inimestele nakkav A-gripiviiruse alatüüp H3N2 (üks seagripi viirustest); MERS-CoV – Lähis-Ida respiratoorse sündroomi 
koroonaviirus (Middle East respiratory syndrome coronavirus); VSBV – Variegated Squirrel Bornavirus; H5N6 – A-gripiviiruse alatüüp H5N6 (üks linnugripi viirustest); 
H7N9 – A-gripiviiruse alatüüp H7N9 (üks linnugripi viirustest); HLJ – Colpodella spp. Heilongjiangi tüvi; COVID-19 – koroonaviirushaigus-19 (ägeda raske 
respiratoorse sündroomi koroonaviirus 2 ehk SARS-CoV-2 poolt põhjustatud haigus)
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teadaolevalt esile kerkinud 335 uut nakkus-
haigust, millest üle poole (54%) on põhjus-
tanud bakterid. Ligikaudu 60% kõigist seni 
inimeste hulgas tuvastatud ja 75% viimase 
30 aasta jooksul inimesi tabanud uutest 
nakkushaigustest on zoonootilise päritoluga. 

Enamiku (71%) zoonoot i l iste uute 
nakkushaiguste puhul paikneb patogeeni 
peremeesorganism või looduslik reservuaar 
varem inimeste poolt asustamata metsikutel 
loodusaladel (4, 7). Metsikust loodusest 

pärinevate uute nakkushaiguste levik on 
kasvuteel ning zoonootil ise päritoluga 
nakkushaigused on üle maailma tõsiseks 
ohuks rahvatervishoiule (7). Siiski tuleb 
nentida, et enamik metsloomade hulgas 
levivatest patogeenidest ei ole võimelised 
põhjustama inimeste hulgas haigusi (12). 
Uued ja taaslevivad nakkushaigused kulgevad 
tavaliselt puhangutena (13), mis tähendab, 
et teatud ajaperioodil ületab haigusjuhtude 
esinemine oodatust kõrgema taseme (14).
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Liigihüpe ehk liigibarjääri ületamine
Patogeenid on arenenud täitma teatud 
ökoloogilist nišši ning üldjuhul ei levi nad 
lihtsalt enda peamisest peremeesorganis-
mist väljapoole. Liigibarjääri ületamist 
takistavad tõkked on olulised ning selleks, 
et patogeen jääks uues liigis püsima, peab 
see olema suuteline nakatama ja paljunema 
uues populatsioonis (15). 

Eduka liikidevahelise ülekande toimumi-
seks on vajalik kokkupuude uue patogeeniga. 
Võrreldes patogeenide nakkavust haigusega 
kohanenud peremeespopulatsioonis ja uues 
populatsioonis, on patogeenid uute liikide 
suhtes üldjuhul vähem nakkavad. Uude pere-
meesorganismide liiki levimiseks ja esialgse 
nakkuse põhjustamiseks vajalik mikroobide 
hulk on üldjuhul kordades suurem nakkuse 
põhjustamisest patogeeniga kohanenud 
organismides. Järgmisena on olul iseks 
patogeeni ja uue organismi nn ühilduvuse 
tõenäosus, s.t patogeeni suutelisus tekitada 
uues organismis nakkust ning väga kriiti-
liseks patogeeni edasine levikusuutlikkus 
uue populatsiooni organismide vahel (16). 
Kui need protsessid on edukad, siis pato-
geen kohaneb ja areneb ning võib muutuda 
liigispetsiifiliseks. Ebaõnnestumise puhul 
sureb patogeen uues liigis välja (15). Seega 
võib nakkushaiguste teket käsitleda kahe-
etapilise protsessina: patogeeni levimine 
uude populatsiooni ja kohanemine ning levik 
uue populatsiooni organismide vahel (8). 

Patogeenide ülekandepotentsiaali saab 
väljendada ka nakatumiskordajaga (R0). 
Uute nakkushaiguste põhjustatud puhangu 
eeldatav suurus sõltub esmastest nakkus-
juhtudest ja patogeeni ülekandevõimekusest 
uues populatsioonis. Nakatumiskordaja 
väärtusest sõltuvalt saab uude populat-
siooni sisenevad patogeenid jaotada kahte 
kategooriasse: piiratud levikuvõimekusega 
patogeenid (R0 < 1) ja suurema epideemilise 
potentsiaaliga patogeenid (R0 > 1). Peamine 
erinevus kahe eelneva uude populatsiooni 
sisenevate uute patogeensete mikroorganis-
mide kategooria vahel seisneb nakatumiste 
päritolus: R0 < 1 puhul toimub suurem osa 
patogeeni ülekannetest uude populatsiooni 
otse reservuaarist või läbi vahelülina käituva 
organismi; R0 > 1 puhul toimub suurem osa 
ülekannetest uue populatsiooni isendite 
vahel. Kui R0 = 1 või on sellega ligilähedane, 
on puhangu suurus väga tundlik ülekande-
potentsiaalis toimuvate väikeste muutuste 
suhtes (16).

Liigihüpe ehk liigibarjääri ületamine (ingl 
cross-species transmission; spillover event) 
illustreerib mitmete tingimuste tulemusel 
toimunud patogeeni edukat liikidevahelist 
ülekandumist (17), mille käigus on varem 
võõras mikroob kohanenud uues popu-
latsioonis ja saavutanud levikuks vajaliku 
nakatamisvõime (18). Liigihüppe mõistmi-
seks tuleb arvesse võtta hüppega seonduvaid 
bioloogilisi protsesse (16). Kohanemist ja 
levikut mõjutavad mikroobides toimuvad 
spetsiifilised protsessid (nt geenimutat-
sioon ja geneetiline rekombinatsioon) (3), 
mikroobide ja keskkonna vahel toimuvad 
ökoloogilised protsessid (7), sotsiaal-majan-
duslikud ja demograafilised tegurid (8) ning 
inimorganismi geneetilised, füsioloogilised 
ja immunoloogilised omadused (18). 

Uute nakkushaiguste tekke mõistmisel 
võib ol la kasul ikuks kontseptuaalseks 
raamistikuks mikroobide liikuvuse püra-
miid (vt joonis 2), kus iga tasand esindab 
erinevat koostoimet patogeenide ja inimeste 
vahel alates ekspositsioonist kuni epideemia 
tekke ja endeemil ise lev ikuni. Mõned 
mikroobid suudavad l i ikuda tasandite 
vahel edasi, liikudes alumiselt tasandilt 
ülemisele (tähistatud nooltega) ning teiste 
puhul takistavad üleminekut bioloogilised 
või ökoloogilised tõkked (6). 

Wolfe jt liigitasid inimestele üle kandunud 
zoonoosid oma ülekandevõimekuse tõttu 
viide kategooriasse, alustades n-ö surnud ringi 
(dead end) patogeenidest (vt joonis 2: 2. kast), 
kuni jõudsid inimestele üle kanduvate (3.–4. 
kast) ning ainult inimeste hulgas levivate 
patogeenideni (5. kast). Teise ja kolmandasse 
kasti kuuluvaid patogeene iseloomustab 
tõhusate ülekandemehhanismide puudulik-
kuse tõttu suutmatus põhjustada inimeste 
hulgas järjepidevat nakatumist (19). Neli 
joonisel olevat näidet on progresseerumise 
protsessi käigus jõudnud eri etappidesse: 
näiteks marutõve viirus levib inimestele 
ainult loomadelt (R0 < 1) ning HIV-1 peamiselt 
inimeselt inimesele (R0 > 1) (6).

Patogeenid võivad levida ka inimeste taht-
liku tegevuse tagajärjel. Selliste patogeenide 
kasutuse eesmärgistus on kahju tahtlik teki-
tamine: terroriseerimine või bioloogilise sõja 
pidamine (3). Näiteks II Hiina-Jaapani sõja ajal 
(1937–1945) pommitasid jaapanlased Hiina 
linnu muhkkatku tekitaja Yersinia pestis’ega. 
Relva katsetamiste ning pommitamiste 
tagajärjel tekkinud epideemiates nakatus ja 
hukkus tuhandeid tsiviilisikuid (21). Lisaks 
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toimus Ameerika Ühendriikides 2001. aastal 
esimene teadaolev bioloogiline rünnak, mille 
taga oli Siberi katku ehk antraksit põhjus-
tava bakteri Bacillius anthracis’t sisaldavad 
postikirjad (22, 23). 

Haiguste ilmnemise taga on keerukas 
terviklik süsteem, mis ei puuduta ainult 
eluslooduse ja inimeste vahelist suhet. 
Bioloogiline mitmekesisus on sotsiaalse 
ja ökoloogilise vastupidavuse lahutamatu 
osa. Loomadelt inimestele liigihüppe teinud 
patogeensete organismide levikusagedus on 
märkimisväärselt suurenenud tänapäeva 
maailmas loodusvarade kasvava jätkusuut-
matu kasutuse ulatuse tõttu (24). Haiguste 
ilmnemist soodustavaks tõsiseks teguriks 
on kliima muutumise tagajärjel muutuvad 
klimaatilised parameetrid, mis mõjutavad 
patogeenide, vektorite ja peremeesorga-
nismide säilimist, paljunemist, arvukust ja 
nende levikut (24), ning muutused ökoloogi-
lises keskkonnas, mille tõttu on suurenenud 
inimkokkupuude paljude patogeenide reser-
vuaariks olevate närilistega (3).

Seega on võtmetähendusega patogee-
nide, organismi ning keskkonna vaheline 
keeruline koostoime (3). Inimtegevuse tule-
musel häirunud ökoloogiline keskkond võib 
suurendada kokkupuuteriski patogeenidega 
ning majandusest tingitud olud soodustavad 
inimeste ja töötajate massilist liikumist 
maapiirkondadest linnadesse (8). Nakkust 
põhjustava patogeeni esilekerkimine ja edasi-
kandumine inimeste hulgas järgib kindlat 
rada, kus kokkupuudet patogeeni loodusliku 

elupaiga (reservuaari) ja uue populatsiooni 
(allika) vahel soodustavad vektorid või vahe-
lülidena käituvad organismid (3).

UUTe NaKKUSHaIGUSTe TeKeT Ja 
levIKUT MÕJUTavad TeGURId 
Kui zoonooti l ise päritoluga metsikust 
loodusest pär inevate nakkushaiguste 
esinemissagedus on seotud inimasustuse 
tiheduse suurenemise, inimeste arvu kasvu, 
seni inimkasutuses mitte olnud uute alade 
hõivamise ning loodusliku l i igirikkuse 
vähenemisega, siis ravimiresistentsete, 
geneetiliselt muundunud tüvedega patogee-
nide esinemissagedus on tingitud eelkõige 
sotsiaal-majanduslikest teguritest. Kokku-
võtlikult saab öelda, et uute nakkushaiguste 
esinemine on suuresti inimtekkeline (7). 

Uute nakkushaiguste neli põhilist esine-
mist soodustavat tegurit on
1) inimasustuse tiheduse suurenemine;
2)  uute inimelualade hõivamine;
3)  ü lei lmastumine (sh tootmise ja 

toiduturu üleilmastumine);
4)  keskkonna saastatus (19).

Uute nakkushaiguste levikut võimalda-
vate tegurite hulka kuuluvad
1)  rahvaarvu kasv;
2)  levik tervishoiuasutustes;
3)  vananev rahvastik;
4)  rahvusvaheline reisimine;
5)  vektorite levik ja elupaikade muutu-

mine (19).

Joonis 2. Patogeenide liikuvuse püramiid (6, 20).

Endeemiline inimeste 
hulgas

Ainult 
inimestelt

Loomadelt ja 
inimestelt

Loomadelt ja 
inimestelt

Loomadelt

Puudub

Epideemiline levik

Ülekanne inimestele

Puhang

Eksponeeritus patogeenile

Patogeenide reservuaar

Ebola 

viir
usnakkus

M
aru

tõve 

viir
us

Dengue

viir
us

HIV
-1



228

üleva ade

Eesti Arst 2021; 100(4):224–231

Patogeenide kohanemis- ja levimisvõime 
suurenemist soodustavate tegurite loetelu 
on pikk ning mitmekesine. Metsastunud ala 
vähenemine, põllumajanduse laienemine 
ning moderniseerumine, loodusõnnetused, 
asustustiheduse suurenemine, elatustaseme 
halvenemine, infrastruktuuri kehvenemine 
ning majanduse langus, reisimine, sõjalised 
konf liktid ning sotsiaalne ebastabiilsus 
võivad anda oma panuse muutuste tekkimi-
sesse mikroobsetes ökoloogilistes niššides, 
soodustades omakorda kohanemisvõimekust 
uutes organismides (3). Näiteks on Rift 
Valley palaviku viiruse leviku suurenemise 
põhjuseks põllumajanduse ja irrigatsioo-
nisüsteemide laiendamine ning borre-
lioosi puhul inimasustatud elupiirkondade 
ümbruses taasmetsastumisega kaasnev 
patogeeni levitava vektori (puukide) ja seda 
edasi kandvate peremeesorganismide (näri-
liste) levimuse ja arvukuse suurenemine (8).

Üksikutes inimrühmades leviv, kuid 
isoleerituse tõttu märkamatuks jäänud 
lokaliseerunud nakkushaigus võib levida 
hõredamalt asustatud piirkonnast tiheda-
malt asustatud piirkondadesse rahvastiku 
liikumise tõttu. Ülekoormatud taristu ja 
ülerahvastatus kiiresti kasvavates linnades 
võib aeglustada rahvatervishoiu sekkumis-
strateegia rakendamist, muutes sisse toodud 
nakkushaiguse tuvastamise raskemaks. 
Tihedalt asustatud piirkonda sisse toodud 
nakkushaigus võib edasi kanduda teistesse 
tihedamalt asustatud piirkondadesse mööda 
linnadevahelisi transporditeid (maanteed, 
raudteed ja õhuteed). Dengueviiruse leviku 
suurenemise taga on kaubatransport, reisi-
mine, migratsioon ning urbaniseerumine; 
B- ning C-hepatiidi viiruse ja HIVi puhul aga 
seksuaalkäitumine, vereülekanded, elundi-
siirdamine ning süstitavate narkootikumide 
tarvitamine (8). 

Inimeste arvu kasvuga kaasneb suurenev 
nõudlus valgurikkama toidu järele. Kasvav 
nõudlus loomset päritolu toiduainete järele 
stimuleerib põllumajanduse intensiivistu-
mist ning karjakasvatuses uute, tootliku-
mate, kuid geneetiliselt homogeensemate 
loomade aretamist. Selliste geneetiliselt 
homogeensete liikide hulgas on nakkushai-
guste levimus suurem (24). Oluliseks on ka 
eksootiliste ja metsikute loomade jahtimine, 
nende liha ning muude saaduste tarbimine 
(3). Kui metsikute loomade jahtimine ja 
saaduste tarbimine on rikkama eliidi hulgas 
staatuse sümbol, siis vaesema elanikkonna 

jaoks on sellise tegevuse eesmärk elatise 
teenimine või toitainete saamine (24). Kõik 
need tegurid soodustavad kontakti suure-
nemist patogeenidega ja selle tulemusel 
nakatumise tõenäosust (3). Mikroobivas-
taste ainete laialdase kasutamise tagajärjel 
tekkinud resistentsete mikroorganismide 
suurenenud levimus keskkonnas on hea 
evolutsiooniline näide mikrobioloogilise 
kohanemise suutlikkuse ja loodusliku valiku 
võimsuse kohta (8). 

UUTe NaKKUSHaIGUSTe 
eNNeTaMISe STRaTeeGIad
Vastutus zoonooside ennetamise ja kontrolli 
eest langeb mitmesse sektorisse: keskkond, 
põllumajandus, tervishoid, majandus ja 
kaubandus. Edu saavutamiseks tuleb tege-
leda nakkushaiguste ilmnemist põhjusta-
vate ja levikut soodustavate teguritega, mis 
omakorda nõuab inimeste ökosüsteemidega 
seonduva tegutsemise ja käitumise muut-
mist. Ühinenud Rahvaste Organisatsiooni 
(ÜRO) hiljuti avaldatud raportis „Preventing 
the next pandemic“ on kirjeldatud, kuidas 
praegu tegeletakse suuresti koroonaviiruse 
SARS-CoV-2 (COVID-19) pandeemia ja selle 
põhjustatud tagajärgede lahendamisega ning 
kahjuks vähem uute zoonootiliste haiguste 
põhjustatud puhangute ennetamisega tule-
vikus. Ühe zoonootilise patogeeni põhjustatud 
haiguspuhang võib endaga kaasa tuua inim-
kannatusi ja majanduslikku kahju triljonites 
USA dollarites (24). Haiguste Ennetamise ja 
Tõrje Euroopa Keskuse (ECDC) 2020. aasta 
septembri lõpu andmete põhjal oli SARS-CoV-2 
(COVID-19) pandeemia tõttu kaotanud elu 
peaaegu miljon ning haigestunud u 32 miljonit 
inimest (25). Arvestades uute nakkushaiguste 
puhangutega seotud suremust ning suurt 
majanduslikku kahju, on nende ennetamine 
märkimisväärselt kulutõhusam, kui seda on 
ainult puhangule reageerimine (24).

Uute nakkushaiguste ennetuse, tõrje ja 
patogeensete mikroorganismide põhjustatud 
kahjude vähendamise strateegiate hulka 
kuuluvad epideemilise või pandeemilise 
potentsiaaliga patogeenide varajane ja kiire 
tuvastamine, seire ning puhangu esinemiste 
ennustamine (12). 2015. aastal koostas ja 
avaldas ekspertidest koosnev Maailma Tervi-
seorganisatsiooni töörühm loetelu kiiret 
reageerimist, teadus- ja arendustegevust 
vajavatest, pandeemilist ja rahvatervishoiule 
potentsiaalset ohtu kujutavatest nakkushai-
gustest, mille ennetamise meetmed ja ravi 
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on puudulikud või ebapiisavad. Loetelusse 
kuuluvad ka uute koroonaviiruste põhjus-
tatud haigused MERS ja SARS (26).

Epideemilise või pandeemilise 
potentsiaaliga patogeenide varajane 
ja kiire tuvastamine
Ellwanger jt on arutanud oma artiklis siht-
rühmade üle, kelle jälgimist ja testimist 
oleks liikidevahelise ülekande tuvastamise 
ja patogeenide levimuse hindamiseks vaja 
prioriseerida. Uute, inimesi nakatavate ja 
loomade seas nakkushaigusi põhjustavate 
mikroorganismide tuvastamine loomade 
hulgas on uute nakkushaiguste vastases 
võitluses tuntud, kuid piiratud ressursside 
puhul oma kalliduse tõttu pigem ebatõhus 
strateegia. Nakkushaiguste tuvastamine, 
esinemiste ennustamise ja puhangute prog-
noosimise muudab keeruliseks ja kohati 
ebatõhusaks looduses levivate mikroobsete 
patogeenide mitmekesisus ja fakt, et valdav 
osa (mets)loomade seas ringluses olevaid 
patogeene ei suuda inimeste hulgas kunagi 
haigust põhjustada (12).

Inimestega tihedalt lähikontaktis ja 
nakkusahela vahelülina käituvate loomade 
testimise prioriseerimine võib eespool 
mainitud strateegiat tõhustada ja toimet 
soodustada (12). Näiteks kasutatakse uute 
nakkushaiguste tuvastamise analüüsis 
putukate ja putuktoiduliste väljaheide-
test leiduvate patogeenide fülogeneetilise 
analüüsi andmeid (27). Kuna vaktsineeri-
misel põhinevad nakkushaiguste kontrolli 
strateegiad on uute nakkushaiguste tõrjes 
puudulike vaktsiinide ja uute väljatöötamise 
ning efektiivsuse kinnitamise ajakulukuse 
tõttu ebaefektiivsed (13), võib tundmatu 
mikroorganismi genoomijärjestuse varasem 
kindlakstegemine aidata kaasa või kiiren-
dada uute nakkushaiguste vastaste vaktsii-
nide või ravistrateegiate väljatöötamist (12). 

Seire
Piiratud ressursside korral on tõhusam 
uurida ja testida inim- ja loompopulatsioonis 
levivate ning varem liigibarjääri ületanud 
patogeensete mikroorganismide levimust. 
Lisaks on sellise seire tulemusena lihtsam 
ka ennustada, millal ja kus võivad selliste 
patogeenide põhjustatud haiguspuhangud 
aset leida. 

Tõhusaks strateegiaks on tihedalt looma-
dega kontaktis olevate sihtrühmade (nt 
jahimehed, põllumehed ja veterinaararstid) 

testimine ja seiramine. Sellised sihtrühmad 
käituvad liigibarjääri ületavate nakkussünd-
muste puhul nn vahimeestena (ingl sentinel). 
Uuringus osalevate inimeste bioloogilistes 
proovides võib kohati leida väiksel arvul 
eduka liigihüppe sooritanud zoonootilisi 
patogeene. Vahimeeste seire tulemusena 
on võimalik varakult tuvastada liigihüppe 
sooritanud patogeen. Liigihüppe sooritanud 
ning varakult tuvastatud patogeeni uurimise 
ja tundmaõppimise tulemusel on tulevikus 
võimalik ennetada sellise patogeeni põhjus-
tatud potentsiaalseid puhanguid. 

Üldrahvastiku tasandil on üheks uute 
nakkushaiguste varajase tuvastamise stra-
teegiliseks lähenemiseks rahvastiku sõel-
uurimine ning regulaarne diagnoosimine 
(12). Reoveeuuringud võivad tõhustada uude 
rahvastikku sisenenud patogeenide varajast 
tuvastamist ning nakkushaiguste levimuse 
trendide jälgimist ajas (28). Hiljutises 
uuringus, kus uuriti COVID-19-pandeemia 
algjärgus SARS-CoV-2 levikut reovees kuue 
Hollandi linna ja ühe lennujaama näitel, 
tuvastati SARS-CoV-2 RNAd reovees kolm 
nädalat enne esimese COVID-19-sse haiges-
tunu kinnitamist (29). Ellwanger jt on oma 
artiklis maininud, et „uute nakkushaiguste 
ennetamise arvelt ei saa tähelepanuta jätta 
vektorite olulisust puhangute püsimisel ja 
patogeenide edasikandumisel loomadelt 
inimestele“ (12). Selle tõttu on olulisel kohal 
ka vektoritõrje meetodid (2). 

Uute nakkushaiguste esilekerkimise 
etteaimamatuse tõttu on otsustavaks 
strateegiaks varajane hoiatussüsteem, 
mil le toimimise eelduseks on tugev ja 
hästi töötav ülemaailmne patogeenide 
ja nende põhjustatud haiguste esinemise 
seire süsteem (5). Nakkushaiguste kiire 
tuvastamise ja hindamise tähtsust ei ole 
võimalik ülehinnata: sageli on epideemia 
ulatust mõjutav ainus suurim tegur reagee-
rimise kiirus (16).

Viimasena, kuid üliolulisena tuleb rõhu-
tada nõuetekohaste hügieeni- ja sanitaar-
tingimuste tähtsust nakkushaiguste leviku 
pärssimisel (2). Igal aastal sureb puhta vee 
ja hügieenivõimaluste puudumise ning kana-
lisatsioonisüsteemide puudulikkuse tõttu 
madala ja keskmise sissetulekuga riikides  
u 827 000 inimest. 60% sellistest surmajuh-
tudest on seotud kõhulahtisust põhjusta-
vate patogeenidega (30). Vektorite kaudu 
levivate haiguste ennetamiseks on võimalik 
kasutada vektoreid tapvaid või lev ikut 
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takistavaid tõrjemeetmeid. Rahvatervishoiu 
sekkumised, mis hõlmavad nakkushaiguste 
leviku pärssimist patogeeni eemaldamise 
kaudu selle reservuaarist, on näiteks puhta 
vee tagamine, reovee puhastamine, toidu-
ohutus ning loomade vaktsineerimine (2). 
Maailma Terviseorganisatsiooni andmetel 
puudub ligikaudu kahel miljardil inimesel 
ligipääs käimlale ning arvatavasti tarbib 
u 10% maailma rahvastikust heitveega 
kasvatatud toitu (30). 

Uute patogeenide põhjustatud haiguste 
ilmnemist ennustavate meetmete väljatöö-
tamisel on oluline rõhutada inimeste ja 
loomade vahelist kontakti suurendavate 
tegurite mõistmist. Puhangute vähene-
misel võib mängida suurt rolli loodusalade 
säil itamine ning aktiivse inimtegevuse 
vähendamine mitmekesiste ja liigirikaste 
loodusalade läheduses (7). Suurem liigiline 
mitmekesisus võib tagada madalama naka-
tumise määra nakkusele vastuvõtlike orga-
nismide hulgas. Sellist efekti nimetatakse 
lahjendusefektiks (ingl dillution effect) (31). 
Lahjendusefekti tõttu võib olla patogeenide 
edasikandlus liigirohketes populatsioonides 
väiksem (24).

vÄlJaKUTSed Ja SOOvITUSed
Nakkushaiguste ilmnemise vastu võitle-
miseks vajalikud ning reaalseks kasutami-
seks eraldatud ressursid on üle maailma 
halvasti jaotunud. Suurem osa teadus-
uuringutest toimub hea seire ning tugeva 
tervishoiusüsteemiga riikides, kust pärineb 
kõige väiksema tõenäosusega järgmine 
uute patogeensete mikroorganismide 
põhjustatud haiguspuhang (7). Ressursside 
puuduse tõttu on patogeenide põhjustatud 
uute nakkushaiguste mõju arengumaades 
suurim. Tugev rahvaterv ishoiusüsteem 
on üheks eelduseks patogeenide ja nende 
põhjustatud haiguste vastases võitluses. 
Samas võivad suuremad, epideemilist mõõtu 
puhangud koormata kergesti üle ka tugeva 
tervishoiusüsteemiga riigid. Sellepärast 
on hädavajalik tugevdada ja süsteemselt 
ette valmistada nakkushaiguste levikut 
pärssivaid süsteeme ning luua valmisolek 
nakkushaiguste põhjustatud haiguskoor-
muse vähendamiseks (4, 32).

Enamikul juhtudest on patogeenide 
põhjustatud haiguste vastu võitlemisel 
olemas välja töötatud vahendid (ravimid, 
vaktsiinid ning vektorite tõrje meetodid). 
Uute ja taaslevivate nakkushaiguste vastased 

ravi- ja tõrjemeetodid on üldjuhul puudu-
likud või ebapiisavad (2). Erinevate viirus-
nakkuste ühiseid omadusi ärakasutavad nn 
laia toimespektriga viirusevastased ravimid 
(ingl broad-spectrum antiviral agents) võivad 
täiendada uute viirusnakkuste ravi võima-
lusi. Selliste ravimite baasist võib leida uute 
nakkushaiguste vastase kiiresti toimiva 
ravimi või ravimikombinatsiooni (33). 

Kontrollistrateegiate väljatöötamisel on 
vaja tundma õppida nakkustsüklit, mille 
kaudu oleks võimalik tuvastada nakkusahela 
kõige kergemini mõjutatav lüli (2). Uute 
nakkushaiguste patogeneesi uurimine ja 
tulemuste kasutamine raviainete ja vaktsii-
nide kiireks arenguks on väga olulisel kohal 
(34). Selletõttu on teadustööl väga oluline 
koht nakkushaiguste-vastases võitluses. 
Uute ennetusstrateegiate ja vastumeetmete 
väljatöötamine nõuab tugevdatud koostööd 
erinevate teadusharude vahel (1). Nakkus-
haiguste vältimise soovitused üldsusele 
saavad võimalikuks alles pärast haiguse 
ilmnemist rakendatud sekkumismeetmete 
efektiivsuse tõendamist (2). 

Oluline on tegeleda ka haiguspuhangu-
tega kaasnevate või nende teket soodusta-
vate struktuuriprobleemidega (nt vee- ja 
toidukvaliteet, inim- ja loomatervishoid ning 
puudulikud seiresüsteemid), mis põhjus-
tavad loomade ja inimeste hulgas pandee-
miate kordumist. Vaja on suuremat tuge 
vastupidavate, eluslooduse olulisi elupaiku 
kaitsvate ning toidu tootmisel looduslikku 
sünergiat ja bioloogilist mitmekesisust 
kasutavate agroökoloogiliste toidusüstee-
mide loomiseks (24). Looduskatastroofid ja 
rahvatervise hädaolukorrad on tihtipeale 
paratamatud. Uute katastroofide vältimise ja 
nendele kiiremat reageerimist soodustavate, 
teaduslikult tõestatud meetodite väljatoo-
tamine ja rakendamine aga sihiteadlikud 
tegevused (9). 

Patogeenid ja nende põhjustatud uued 
nakkushaigused kujutavad tänapäeval suurt 
ohtu rahvatervisele, sest nad on võimelised 
tekitama tõsise doominoefekti, mille tule-
musel võivad üle maailma kannatada ühis-
konna mitmed sektorid. Lisaks puhanguga 
kaasnevale haigestumusele ja suremusele 
toovad nakkushaiguste puhangute vastased 
meetmed endaga kaasa muud terviseprob-
leemid (nt isolatsioonist, karantiinist ja 
sotsiaalsest distantseerumisest tekkinud 
vaimse tervise häired). Tervishoiusüsteemi 
suurema koormuse puhul jäävad üldjuhul 
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varju ka muude, nii kroonil iste kui ka 
ägedate haigustega inimesed. 
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Wars, famine and infectious diseases have 
endangered human progress and survival 
for centuries. The emergence of previously 
unknown infectious diseases have proved to 
unfound the optimism that the fight against 
pathogens and the diseases they cause is over. 
Most „new“ infectious diseases that have 
affected humans over the past 30 years are 
known to be of zoonootic origin. The causes 
of their occurance are largely related to the 
intensification of human activity in the last 
century. The increase in the impact of human-
made factors together with the ongoing 
evolution of viral and microbial variants 
suggests that new infectious diseases will 
continue to emerge. In addition to a modern 
effective monitoring system, biodiversity and  
protection of wildlife can play an important 
role in defending humans from emerging 
and re-emerging infectious diseases.

The aim of the article was to provide 
an overview of emerging and re-emerging 
infectious diseases, as well as to describe 
the epidemiological and ecological factors 
that affect their emergence.
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