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RESUMEN 

La influenza aviar, causada por cepas altamente patógenas del virus de la influenza 

tipo A, ha sido objeto de preocupación global debido a su capacidad para infectar a 

aves de corral y vida silvestre, así como a su potencial para transmitirse a los seres 

humanos. En este artículo de revisión, se examinan los datos y la información 

proporcionada por los Centros para el Control y la Prevención de Enfermedades 
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(CDC), Organización mundial de Sanidad Animal (OMSA), Departamento de 

Agricultura (USDA-APHIS) y la Biblioteca Nacional de Medicina (PubMed) de los 

Estados Unidos, sobre la influenza aviar. Se abordan aspectos clave de la 

enfermedad, incluyendo su epidemiología, mecanismos de transmisión, 

manifestaciones clínicas, diagnóstico, prevención y control. Además, se exploran 

los últimos avances en la investigación y se discuten las perspectivas futuras en el 

campo de la influenza aviar. 

Palabras clave: Aves silvestres, Gripe aviar, Mutación, Patogenicidad, Zoonosis. 

ABSTRACT 

Avian influenza, caused by highly pathogenic strains of influenza A virus, has been 

the subject of global concern due to its ability to infect poultry and wildlife, as well as 

its potential for transmission to humans. This review article examines data and 

information provided by the Centers for Disease Control and Prevention (CDC), 

World Organization for Animal Health (WOAH), Department of Agriculture (USDA-

APHIS), and the National Library of of Medicine (PubMed) of the United States, on 

avian influenza. Key aspects of the disease are addressed, including its 

epidemiology, transmission mechanisms, clinical manifestations, diagnosis, 

prevention, and control. In addition, the latest research advances are explored and 

future perspectives in the field of avian influenza are discussed. 

Keywords: Avian influenza, Wild birds, Mutation, Pathogenicity, Zoonoses. 

RESUMO 

A gripe aviária, causada por cepas altamente patogénicas do vírus da gripe A, tem 

sido motivo de preocupação a nível mundial devido à sua capacidade de infetar 

aves de capoeira e animais selvagens, bem como ao seu potencial de transmissão 

aos seres humanos. Neste artigo de revisão, são examinados os dados e 

informações fornecidos pelos Centros de Controlo e Prevenção de Doenças (CDC) 

dos EUA, pela Organização Mundial de Saúde Animal (OMSA), pelo Departamento 
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de Agricultura (USDA-APHIS) e pela Biblioteca Nacional de Medicina (PubMed) 

sobre a gripe aviária. São abordados os principais aspectos da doença, incluindo a 

sua epidemiologia, os mecanismos de transmissão, as manifestações clínicas, o 

diagnóstico, a prevenção e o controle. Além disso, são explorados os últimos 

avanços na investigação e são discutidas as perspectivas futuras no domínio da 

gripe aviária. 

Palavras-chave: Aves selvagens, Gripe aviária, Mutação, Patogenicidade, 

Zoonose. 

INTRODUCCIÓN 

La influenza aviar, también conocida como gripe aviar, es una enfermedad viral 

altamente contagiosa que afecta principalmente a las aves, pero que también puede 

transmitirse a los seres humanos (Imai et al., 2013). A lo largo de los años, la 

influenza aviar ha causado brotes devastadores en las poblaciones de aves de 

corral en todo el mundo, con importantes consecuencias económicas y en la salud 

pública. Es crucial comprender en profundidad los aspectos clave de esta 

enfermedad para desarrollar estrategias eficaces de prevención y control (OMSA, 

2023).  

La influenza aviar es causada por cepas del virus de la influenza tipo A, que se 

clasifican según sus proteínas de superficie, hemaglutinina (H) y neuraminidasa (N) 

(Kanaujia et al., 2022). Las aves acuáticas migratorias son consideradas reservorios 

naturales del virus, y la transmisión a aves de corral y otros animales ocurre a través 

del contacto directo con aves infectadas, secreciones respiratorias y heces 

contaminadas (CDC, 2023e). La transmisión de la influenza aviar de aves a 

humanos es poco común, pero ha habido casos documentados de transmisión 

limitada y es motivo de preocupación por el potencial de una pandemia (CDC, 

2023a). 
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En las aves, la influenza aviar puede manifestarse en formas alta y bajamente 

patógenas. Las aves afectadas muestran síntomas como letargo, disnea, diarrea, 

edema facial y alta mortalidad (Kanaujia et al., 2022). En los seres humanos, la 

infección por influenza aviar puede presentarse con síntomas similares a los de la 

gripe estacional, pero también puede llevar a complicaciones graves y 

potencialmente mortales, como el síndrome de distrés respiratorio agudo (CDC, 

2023e). El diagnóstico de la influenza aviar se basa en pruebas de laboratorio, como 

la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) y el cultivo viral (OMSA, 2023). El 

objetivo de esta revisión es dar un conocimiento conceptual y evolutivo sobre la 

influenza aviar, entender sus orígenes y como este ha afectado diferentes especies 

de mamíferos e identificar el impacto por medio de los casos actualizados hasta la 

fecha, así como los últimos avances científicos en pro de prevenir y disminuir el 

impacto a la salud pública mundial. 

METODOLOGÍA 

La revisión de literatura se realizó mediante búsquedas en bases de datos como 

Centros para el Control y la Prevención de Enfermedades (CDC), Organización 

mundial de Sanidad Animal (OMSA), Departamento de Agricultura (USDA-APHIS) 

y la Biblioteca Nacional de Medicina (PubMed) de los Estados Unidos. Utilizando 

como palabra clave principal: influenza aviar en español e inglés.  

La información colectada se organizó en tres subtítulos, así: 1. Generalidades y 

antecedentes de la influenza aviar, 2. Evolución epidemiológica de influenza aviar 

en el mundo, y 3. Saltos interfaces de la influenza aviar (zoonosis y 

antropozoonosis). 

Generalidades y antecedentes de la influenza aviar 

La influenza aviar, también conocida como gripe aviar es una de las enfermedades 

más comunes a nivel mundial; su importancia radica en las duras consecuencias 

que puede generar en la industria avícola por la muerta de los animales, que 

impacta de manera directa en la seguridad alimentaria y en significativas pérdidas 
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económicas (Kanaujia et al., 2022; Ravikumar et al., 2022); también al ser una 

enfermedad zoonótica (transmisión de animales a humanos), esta enfermedad 

puede cursar  desde leves síntomas respiratorios hasta la muerte; lo anterior 

sumado a su alto potencial  pandemiogeno, la convierte en una enfermedad de 

elevada importancia para la salud pública (Cheng et al., 2022; OMS, 2018; World 

Organisation for Animal Health, n.d.; Yago, 2016). 

Esta patología es causada por el virus Influenza tipo A, que pertenece a la familia 

de los Orthomixovirus, cuenta envoltura y es pleomórfico, tiene un tamaño que va 

desde los 80 a 120 nm, de RNA  monocateriano sentido negativo fragmentado en 

ocho, con el cual codifica un mínimo de 10 proteínas indispensables para su 

replicación, esta característica en su genoma permite que tenga una alta capacidad 

de mutación y reordenamiento, que es la mezcla de estos segmentos entre 

diferentes cepas y linajes, resultando en alta adaptabilidad y habilidad de evadir el 

sistema inmune del hospedero. Esta variabilidad genética también complica el 

desarrollo de test moleculares; así mismo, puede ser de ayuda epidemiológica para 

establecer geográficamente los diferentes linajes como se nombran a continuación 

Norteamericano o de “Nuevo Mundo”, Euroasiático “Viejo Mundo”, Oceánico o Sur 

Americano   (Cheng et al., 2022; Spackman & Sitaras, 2020).  

Aunque la influenza tipo A (AVI) se replica en diferentes tipos de aves y mamíferos, 

las aves acuáticas pertenecientes a los órdenes Anseriformes y Charadriiformes 

son los nichos ecológicos, que actúan como reservorios naturales del virus; así 

como, transmisoras de todos los genes para el AVI (Kanaujia et al., 2022; Spackman 

& Sitaras, 2020). Las cepas se clasifican serológicamente según el tipo de proteínas 

que se encuentran en la superficie de la membrana y que son conocidas como 

Hemaglutinina (HA) y Neuroaminidasa (NA), se han reportado hasta el momento 18 

subtipos de HA (H1-H18) y 11 subtipos de NA (N1-N11), aunque H17, H18, N10 y 

N11 se han identificado basado en la secuencia genética de AVI en murciélagos 

(Cheng et al., 2022; Kanaujia et al., 2022; Spackman & Sitaras, 2020).  
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Este virus se clasifica en dos pato-tipos basado en la intensidad de la enfermedad 

en las aves de corral (gallinas), conocidos como Influenza Aviar altamente 

patogénica (HPIA) e Influenza aviar bajamente patogénica (LPAI); existen 198 

posibilidades de combinaciones de HA y NA que se pueden establecer, muchas de 

las combinaciones han sido encontradas en los reservorios naturales de AVI, sin 

embargo, este virus tiene una capacidad multifactorial de cruzar la barrera entre 

especies, generando un hospedador intermedio como los cerdos; esto ha 

posibilitado el surgimiento de diferentes cepas que han generado varias pandemias 

como la H1N1 de 1918 conocida como la gripe española, H2N2 Influenza asiática, 

H3N2 Influenza de Hong Kong, H5N1reportada en humanos y con alta mortalidad, 

H7N9 una cepa que comenzó siendo LPIA en sus primeros cuatro brotes, pero que 

ha adquirido características de ser HPIA, confiriéndole un alto potencial zoonótico 

(Kanaujia et al., 2022; Ravikumar et al., 2022; Spackman & Sitaras, 2020).   

La sintomatología que presentan las aves infectadas con este virus puede variar, y 

oscilan entre reducción en la postura, disminución o pérdida del apetito, lagrimación 

excesiva, sintomatología respiratoria, estertores, piel sin plumas cianótica, hasta 

presentar depresión severa, signos neurológicos, edema en cabeza, lesiones 

hemorrágicas en cresta, patas, que también pueden estar inflamadas y finalmente 

la muerte. En humanos el periodo de incubación del virus es de 2 a 4 días y pueden 

presentar síntomas como fiebre, escalofríos, dificultad respiratoria, dolor de cabeza, 

vomito, dolor abdominal, diarrea, en casos severos falla multiorgánica y la muerte 

(Kanaujia et al., 2022; Spackman & Sitaras, 2020). 

Para hablar de la capacidad evolutiva que tiene AVI, existen diferentes factores y 

procesos ecológicos por los cuales las diferentes linajes de influenza pueden 

competir o coexistir dentro de un hospedero y a través del tiempo en un espacio 

geográfico (Cheng et al., 2022).  AVI se enfrenta a dos tipos de barreras ecológicas, 

una es la geográfica que tiene un rol fundamental en el origen y evolución de nuevas 

especies o subespecies reduciendo la competencia de diferentes linajes, lo que 

conlleva a una reducción del flujo de genes entre linajes y cepas; sin embargo, la 
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alta capacidad de movilidad humana por medio de trenes y aviones que permiten 

trasladarse grandes distancias en poco tiempo permite que esta barrera geográfica 

no tenga ningún efecto sobre el virus (Cheng et al., 2022). 

La segunda barrera es la del hospedero, debido a que diferentes tipos de cepas 

tienen distintos hospederos, se sugiere que hay barreras obvias entre diferentes 

especies que limitan la transmisión interespecífica (Cheng et al., 2022), esta barrera 

en el caso de AVI está ligada a las proteínas de membrana (ej., HA) que tiene el 

virus, lo que impide que una cepa que afecta a aves infecte a  humanos, ya que 

estas HA que se ligan a los receptores de ácido siálico en la superficie de la 

membrana para después fusionarse y liberal el genoma vírico al citoplasma de la 

célula infectada (Cheng et al., 2022; Kanaujia et al., 2022). 

Mientras que, la cepa de AVI para humanos está adaptada a ligarse a los receptores 

de α-2,6 de las células epiteliales de la tráquea, la cepa aviar está adaptada a unirse 

a los receptores α-2,3  abundantes en las células epiteliales del intestino del ave, es 

acá donde entra el cerdo como hospedero intermedio el cual posee estos dos 

receptores (α-2,6 y α-2,3) en el epitelio traqueal lo que facilita una frecuente co-

infección con la cepas humanas y aviares, sirviendo este hospedero como un 

recipiente de mezclado, dando lugar a nuevas cepas producto de la capacidad del 

virus de reordenarse y recombinarse (Cheng et al., 2022; Kanaujia et al., 2022; 

Yago, 2016). 

Evolución epidemiológica de influenza aviar en el mundo 

De acuerdo al historial de la AVI específicamente de H5N1, su primera aparición se 

llevó a cabo en 1996 en aves acuáticas en China, al año siguiente se vieron 

afectadas aves de corral tanto en este país como en Hong Kong (CDC, 2023a); una 

segunda reaparición se da en el año 2003 en Asia, donde afectó principalmente 

aves de corral, pero en el 2005 aves silvestres trasmiten el virus a aves de corral, 

viéndose afectadas las producciones en Europa, Oriente medio y África y para este 

tiempo el virus se diversifica en el gen HA y se generan diferentes clados, que hasta 
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la fecha se conocen 7 subtipos (1-2-3-5-7-8) y en el transcurso del tiempo el clado 

2 es el que ha predominado en mayor diversificación (Sonnberg et al.,2013; Le et 

al.,2014). 

Para principios del año 2014 de acuerdo al intercambio genético entre aves 

silvestres y de corral, surgen dos subtipos de virus el H5N6 y H5N8 agrupados en 

el clado 2.3.4.4., aunque el virus H5N8 se identificó por primera vez en un pato en 

China en el 2010, compartiendo gran similitud con el H5N1 identificado en años 

anteriores (Zhao et al., 2013; Bui et al., 2021). El  virus H5N8  llamo la atención en 

su momento debido a las olas panzooticas que género y al potencial pandémico que 

tienen debido a su rápida trasmisión entre aves tanto de corral como silvestres, 

afectando también mamíferos como gatos, cerdos y humanos con casos 

esporádicos como el H5N6, los cuales han generado muertes en humanos (Bi et al., 

2019), aunque se ha identificado que el H5N8 posee una baja replicación ineficiente 

en células pulmonares humanas, podrían indicar que el riesgo de zoonótico es bajo, 

pero posee una alta replicación viral en ratones (Blaurock et al., 2021). 

En años posteriores se ve afectado el continente asiático, europeo y africano con la 

diversificación del H5NX en el clado 2.3.4.4.b, donde el H5N8 tiene una mayor 

presentación para el año 2020-2021 con un valor aproximado de 1000 brotes en 

aves de corral y alrededor de 500 brotes en aves silvestres (OMSA, 2023); para 

enero-febrero de 2020, empieza aparecer brotes del virus H5N1 en china, 

acompañado de H5N2, H5N5 y H5N6 en aves de corral que se presumen nacen del 

reordenamiento del virus H5N8 del clado 2.3.4.4.b con otros virus euroasiáticos en 

aves silvestres, generando que el H5N1 tenga una modificación en el gen NA 

adaptándose a las aves silvestres (figura 1A) (Sangong et al., 2022; Pohlmann et 

al., 2022).  

Para marzo-abril de 2020, el H5N1 aparece en un primer brote en aves silvestres 

en India y de allí hasta finalizar el 2021 se identifican alrededor de 600 brotes en 

aves de corral y 800 brotes en aves silvestres entre Asia, África y Europa con la 

mayoría de brotes (Gu et al., 2022; OMSA, 2023). Este comportamiento viral nos 
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indica que las aves silvestres se han comportado como un reservorio natural y han 

sido importantes para la trasmisión del virus a otras especies susceptibles por tener 

una actividad migratoria, se ha identificado la capacidad de poder transportar el virus 

a largas distancias y principalmente en temporadas de invierno, además de las 

actividades de comerciales de estas mismas (Newman et al., 2012; Feare, 2007). 

De acuerdo a los informes de la Organización Mundial de Sanidad Animal (OMSA) 

que registran información a partir de Diciembre de 2019 hasta el 1 de Junio de 2023, 

para el año 2022, los casos por H5N8 en aves tanto de corral como silvestres 

disminuyen pero se acrecientan los casos por H5N1, donde a partir del 9 de 

diciembre de 2021 se identifican 4 brotes por primera vez en aves silvestres y luego 

en enero-febrero 2022 se identifican los  3 primeros brotes en aves de corral en 

América del Norte (OMSA, 2023b). Para octubre se identifica el H5N1 pero clado 

2.3.4.4.b tanto en aves de corral como silvestres específicamente a nivel de las 

Américas, donde también se registran nuevos brotes en Canadá, Estados Unidos, 

México y Colombia primero en aves silvestres y luego en Canadá en aves de corral, 

finalmente desde diciembre hasta febrero se registraron nuevos brotes en 

Venezuela, Chile, Panamá y Perú en aves silvestres, y Ecuador y Bolivia en Aves 

de corral (OPS, 2023).  

Desde enero de 2022 hasta mayo 2023 se registran un total de brotes de influenza 

en aves silvestres de 3719 y en aves de corral de 3485, datos donde más del 90% 

corresponden a brotes por H5N1 y están mayormente afectados el continente 

europeo y americano, cabe mencionar que desde diciembre de 2019 hasta mayo 

de 2023 se han generado alrededor de 115 millones de pérdidas en aves de corral 

a nivel mundial. 

Saltos interfaces de la influenza aviar (zoonosis y antropozoonosis) 

La exposición en mamíferos inicia con los primeros reportes en Europa (Países 

Bajos y Estonia), luego en Asia y América del Norte asociando los  zorros (Vulpes 

vulpes) con H5N1 clado 2.3.4.4.b, que presentaron sintomatología nerviosa y en 
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histopatología el virus fue concentrado específicamente en cerebro, no se encontró 

relación de contagio entre la misma especie pero genéticamente estaba relacionado 

con aves silvestres, identificándose una mutación en el gen PB2 posición 627k a 

partir de la variante 627e de aves,  que aumenta la actividad de replicación del virus 

en líneas celulares de los mamíferos es decir aumenta la actividad de polimerasa 

(figura 1B)(OMSA, 2023b; Bordes et al., 2023).  

Un estudio subsiguiente identificó la misma mutación vista en zorros en 14 

mamíferos carnívoros: zorro rojo (Vulpes vulpes), el turón (Mustela putorius), la 

nutria (Lutra lutra) y el tejón (Meles meles), y en estas especies no se identificaron 

mutaciones significativas (Vreman et al., 2023).  Por consiguiente, se identificó una 

muerte masiva de lobos marinos (Otaria flavescens) en Perú con un total de 3487 

casos registrados hasta el 2 de marzo de 2023, algunos casos ya fueron 

identificados por infección de H5N1 presentando encefalopatía aguda y neumonía. 

Adicionalmente,  uno de los países suramericanos mayormente afectado es Chile, 

que hasta el 25 de mayo han fallecido alrededor de 9000 mamíferos, con 7.654 

ejemplares de lobos marinos, 1.186 pingüinos de Humboldt, 25 chungungos, 19 

marsopas, 12 delfines chilenos y 1 huillín (Gamarra et al., 2023; Sernanp, 2023; 

Semana,2023). De las especies de mamíferos mencionadas anteriormente, se 

suma a la lista 13 especies más de mamíferos afectadas por H5N1 clado 2.3.4.4.b 

y referente a las Américas van alrededor de 17 países afectados información 

incluida en el último informe de la Organización panamericana de Salud (PAHO), 

donde menciona que, en Colombia según reporte del Instituto Colombiano 

Agropecuario (ICA), van 349 brotes entre aves de corral y aves silvestres (USDA, 

2023a; Abbasi, 2023; PAHO, 2023).  

En lo que respecta a caninos y felinos domésticos, hasta la fecha solo se ha 

identificado el caso de un canino en Canadá que se infectó tras morder un ganso 

salvaje y falleció al desarrollar sintomatología respiratoria; respecto a los felinos hay 

6 reportes en Estados Unidos, un reporte en Francia confirmado el 27 de Diciembre 

de 2022, de una gata que convivía cerca de una granja de cría de patos y que 
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eutanasiaron debido a la gravedad de los síntomas neurológicos y respiratorios, otro 

gato y perro que convivían con el animal salieron negativos a la enfermedad (Briand 

et al.,2023). 

Hasta el 28 de Junio de este año, hay 16 brotes confirmados en Polonia, se 

sospecha alrededor de 70 casos más, según el director Veterinario del país 

menciona que se están desarrollando análisis al material genético pero que se 

excluye que tengan relación con las gaviotas afectadas recientemente, lo que 

sugiere que podría haber una nueva mutación y que posiblemente se esté dando 

una infección de gato a gato, lo que es preocupante ya que a partir de estas 

mutaciones se puede dar una infección directa al humano a partir de esta especie 

(PAHO, 2023; OIV, 2023).   

Cabe resaltar que las infecciones en estas especies no han reportado mutaciones 

de preocupación, a diferencia del caso de la granja  de visones reportados en 

Octubre de 2022 en España, donde inicialmente se reportó 409 animales fallecidos 

(mortalidad del 0,77 % que subió hasta 4,3%), cerca de la ubicación se había 

reportado aves silvestres enfermas y fallecidas, generando una posible sospecha 

de la infección por este virus, los animales afectados mostraron signos de 

disminución de  apetito, sialorrea, depresión, sangre en el hocico y manifestaciones 

neurológicas como ataxia y temblores de aves silvestres. 

Respecto al genotipo del virus, mostro diferencias entre 8 y 9 aminoácidos en los 

genes PB2, PB1, PA, NA, NS2, M2 y PB1-F2, la mutación de interés se identificó en 

la presencia de una Alanina en la posición 271 del gen PB2, que aumenta la 

actividad polimerasa, es decir aumenta la capacidad de replicación, presumiendo 

que entre visones pudo darse la trasmisión directa entre ellos, aunque no hubo 

casos de Humanos infectados, esta mutación se ha presentado en H1N1 de origen 

porcino pandémico del año 2009 (Zhang et al., 2009), respecto a las otras 

mutaciones se desconoce su impacto biológico, el antecedente viral se identificó de 

un reordenamiento de los genes PA-NP y NS con virus del subtipo H13 adaptado a 

gaviotas (figura 1c) (Bussey et al.2010; Agüero et al.2023).  
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Desde que resurgió el virus en el año 2003 hasta 2023 en humanos se han 

reportado 876 casos con 458 muertes es decir más del 50% de los casos han 

fallecido (OMS, 2023a), de acuerdo al H5N1 clado 2.3.4.4.b el primer caso en 

humanos, se dio en Inglaterra en un hombre de 80 años de edad aproximadamente 

en Enero 2022, criador de patos que habían sido infectados en diciembre de 2021, 

el genotipo viral presenta mutación en los genes PB2-75-220, PB1-1481  y PA-485-

162, (figura 1D) (Oliver et al., 2022). 

Más tarde, en abril 2022, en Estados Unidos se notifica el primer caso en un hombre 

que trabaja directamente en el área de sacrificio de aves de corral, dando como 

único síntoma fatiga (CDC, 2023b). Hacia finales de 2022 se notificaron dos casos, 

uno en Vietnam de una niña de 8 años que estuvo expuesta al virus al comer 

animales enfermos y otro caso en una mujer expuesta a aves de corral en China 

que lamentablemente falleció (CDC, 2023c).  

En Enero de 2023 se reportaron dos casos, un caso Ecuador en un niño que estuvo 

expuesto a aves de corral infectadas y el otro caso en China con una mujer de 53 

años que fue hospitalizada y que tenía antecedentes de exposición con aves de 

corral infectadas, el 29 de marzo se registró un caso en Chile siendo el más reciente 

(OMS, 2023c; UMN, 2023a). Hasta la fecha se han reportado un total de 9 casos de 

H5N1 clado 2.3.4.4.b, más 2 casos de H5N1 clado 2.3.2.1c en Camboya con una 

persona fallecida pero que al parecer este clado no representa un peligro potencial 

de pandemia (CDC, 2023d), adicionalmente se han registrado más de 100 casos en 

humanos con los virus H3N8, H5N6, H5N8, H9N2 y H10N3  (CDC, 2023c).  
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Figura 1.  Origen del virus H5N1 clado 2.3.4.4.b y saltos interespecie con sus 

respectivas mutaciones significativas. EA: Euroasiático. 

Perspectivas futuras 

La investigación científica sobre la AVI continúa avanzando y proporcionando 

nuevas perspectivas en la comprensión de la enfermedad. Desde hace más de 10 

años se viene evaluando la preparación de vacunas que generen inmunidad de 

amplio espectro contra H5N1, que desde el mismo tiempo este virus se ha 

distinguido por tener carácter de potencial pandémico (Haque et al., 2007). Se están 

desarrollando vacunas mejoradas y estrategias de control más efectivas, en abril 

del presente año la USDA-APHIS informó que se están probando cuatro vacunas 

(subtipos HA, H5N1, H5N3 y H5N9), una de Zoetis, una de Merck Animal Health y 

dos del servicio de investigación agrícola de Estados Unidos, pero aún no está 

aprobada para la Cepa H5N1 clado 2.3.4.4.b, para crear una vacuna específica 

contra esta cepa se presume que tardaría alrededor de un año (UMN, 2023b; USDA, 

2023b). 

La prevención y el control de la influenza aviar se desarrolla en varias estrategias, 

estas incluyen la vigilancia activa de las poblaciones de aves, la aplicación de 

medidas de bioseguridad en granjas avícolas, la vacunación de aves de corral, la 
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restricción del comercio de aves infectadas y el manejo adecuado de casos 

humanos. Los CDC y otras organizaciones de salud pública desempeñan un papel 

crucial en la detección temprana, la vigilancia y la respuesta a los brotes de influenza 

aviar. Además, los estudios genéticos y de evolución viral ayudan a monitorear la 

aparición de nuevas cepas y evaluar su potencial pandémico (CDC, 2023f). El 

desarrollo de terapias antivirales más eficaces y el fortalecimiento de la capacidad 

de respuesta global son áreas de interés clave para futuras investigaciones. 

Así mismo, recientemente se publicó un excelente ejemplo de implementación de 

un enfoque de salud para la evaluación conjunta de riesgos en la interfaz humano 

–animal - medio ambiente para la influenza aviar en Jordania (Abutarbush et al., 

2022); donde representantes de sectores involucrados en la investigación, control, 

vigilancia y evaluación de riesgos de brotes de enfermedades zoonóticas en este 

país, fueron capacitados en la ejecución de la “Herramienta operacional para la 

evaluación conjunta de riesgos” (Joint risk assessment operational tool - JRA OT) 

de la rabia y la influenza aviar bajo una adopción de un enfoque multisectorial "Una 

Salud", utilizando esta herramienta operacional de la Guía tripartita OMS, FAO y  

OMSA para hacer frente a las enfermedades zoonóticas.  

Esta herramienta puede consultarse en línea 

(https://www.who.int/initiatives/tripartite-zoonosis-guide/joint-risk-assessment-

operational-tool), el uso de esta permite a los países crear un sistema para realizar 

evaluaciones de riesgo cualitativas conjuntas de 10 pasos, que podría proporcionar 

información importante para la toma de decisiones frente a amenazas con 

enfermedades zoonóticas. Eventualmente, esta herramienta conducirá a la 

comunicación de políticas y el apoyo a la mitigación de riesgos, y a una mejor 

planificación y preparación para las enfermedades zoonóticas, y esto contribuirá a 

la seguridad sanitaria a nivel nacional, regional y mundial. 

Por último, los autores recomiendan la consulta del documento “Capacidades en el 

ámbito de «Una sola salud» para los epidemiólogos de campo: el marco de 

competencias de la FAO, la OMS y la OMSA” 
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(https://bulletin.woah.org/?panorama=03-3-2023-1_field-epidemio&lang=es), 

documento que ayuda a los profesionales de la salud humana, animal y ambiental 

a desarrollar capacidades de colaboración aplicables en los niveles básico, 

intermedio y avanzado de experiencia en epidemiología, para fortalecer las 

capacidades nacionales de vigilancia sanitaria, de investigación epidemiológica y 

de preparación y respuesta ante los brotes epidémicos. 

RECOMENDACIONES  

La influenza aviar sigue siendo una preocupación importante para la salud pública 

global debido a su capacidad de causar brotes devastadores en aves de corral y su 

potencial para infectar a los seres humanos. La vigilancia activa, la detección 

temprana, la implementación de medidas de bioseguridad y la colaboración 

internacional son fundamentales para prevenir y controlar la propagación de esta 

enfermedad. A medida que la investigación avanza, se espera que se logren 

avances significativos en la prevención, diagnóstico y tratamiento de la influenza 

aviar, brindando una mayor protección tanto a las aves como a los seres humanos. 
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