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La influenza o gripe aviar es una
de las enfermedades mas devas-
tadoras en sanidad animal y supo-
ne una amenaza constante para
la industria avicola y para la fauna
silvestre. La actual epidemia no
tiene precedentes, ha afectado a
millones de aves en todo el mun-
do y también se ha extendido a
mamiferos. Esta situacion plan-
tea nuevos desafios en el control
de la enfermedad, no sélo por las
dificultades para prevenir y con-
trolar el avance de la enfermedad
en las aves sino también por el
riesgo potencial en otros sectores
incluida la salud publica. Para po-
der hacer frente a este gran reto
sanitario es imprescindible aplicar
la estrategia One Health, promo-
viendo una colaboracién fluida y
estable entre los profesionales de
sanidad animal, salud humana y
medioambiente.

Aunque generalmente hablamos
del virus influenza, en realidad de-
beriamos hacerlo en plural porque
no nos referimos a un Unico virus,
sino que son muchos virus (de
distintos géneros y subtipos), que
comparten algunas caracteristi-
cas pero que son muy variables
en cuanto a patogenicidad, rango
de hospedadores, potencial zoo-
nético, etc.

Existen cuatro géneros de influen-
za (A, B, C y D), pero son los virus
pertenecientes al género A los
gue mas importancia tienen tanto
para la salud humana como para
sanidad animal. Todos los virus
de influenza A derivan ancestral-
mente de virus de aves.

Los virus de influenza aviar
(VIA) pertenecen a la familia Or-

thomyxoviridae y se clasifican
dentro del género influenza virus
tipo A. En su superficie exhiben
dos tipos de glicoproteinas, la
hemaglutinina (HA) y la neurami-
nidasa (NA), que desempefian un
papel fundamental tanto en la ad-
hesion y entrada en la célula del
hospedador como en la liberacién
de las particulas virales. Ademas,
contienen los sitios principales
de reconocimiento antigénico por
parte del sistema inmunitario del
hospedador.

Existen 18 subtipos de HAy 11 de
NA aunque los subtipos H17, H18,
N10y N11 son exclusivos de mur-
ciélagos. En aves silvestres se han
identificado 16 subtipos de HA
(H1-H16) y 9 de NA (N1-N9), pu-
diendo encontrarse en cualquier
combinacién. Los subtipos de los
VIA se denominan HXNY siendo X
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Figura 1. Notificaciones anuales de influenza aviar altamente patégena en todo el mundo desde 2005 hasta

mayo de 2024.



el subtipo de HA e Y el subtipo de
NA. Dentro de cada subtipo exis-
te una considerable diversidad
genética, antigénica y fenotipica,
por lo que cepas pertenecientes a
un mismo subtipo pueden diferir
notablemente en patogenicidad,
rango de hospedador, transmisi-
bilidad, etc. (Pérez-Ramirez et al.,
2019).

Los VIA se clasifican no solo por
su subtipo (combinacién de HA
y NA), sino también por su capa-
cidad patogénica o patotipo. Asi
podemos diferenciar los virus
de baja patogenicidad (VIABP)
y los virus de alta patogenicidad
(VIAAP). Ambos tienen capacidad
de infectar, pero solo los de alta
patogenicidad producen enferme-
dad grave con altas tasas de mor-
talidad en las aves de corral. Salvo
raras excepciones, solamente los
subtipos H5 y H7 son capaces de
generar cepas de alta patogenici-
dad. Este proceso tiene lugar por-
que los virus de los subtipos H5 o
H7 tienden a mutar en una regién
del gen HA que codifica el sitio de
procesamiento proteolitico de la
hemaglutinina, denominado HAO.
Cuando un VIABP infecta a aves
domésticas sufre un proceso de
adaptacion que provoca mutacio-
nes a nivel del HAO, aumentando
el nimero de residuos aminodci-
dos basicos en esa region de la
proteina. Esta modificaciéon hace
que el virus pueda ser procesado
por un rango mas amplio de pro-
teasas menos especificas y mas
ubicuas, de forma que el virus
acaba accediendo a una gran can-
tidad de tejidos del hospedador,
provocando una infeccién mas
generalizada y mas grave.

Los virus influenza A presentan
una gran variabilidad genética
que se debe a dos fendémenos
muy caracteristicos de los virus
influenza. Por un lado, la “deriva
antigénica” o “antigenic drift” que
es la acumulaciéon de mutacio-
nes en los genes que codifican

La actual epidemia no tiene precedentes, ha
afectado a millones de aves en todo el mundo
y también se ha extendido a mamiferos. Esta
situacion plantea nuevos desafios en el control de
la enfermedad.

las proteinas HA y NA y que pue-
den inducir cambios graduales
en su estructura, dificultando en
algunos casos el reconocimiento
por el sistema inmunolégico del
hospedador. Por otro, el “despla-
zamiento antigénico” o “antigenic
shift" que provoca cambios mas
drasticos en las proteinas HA y
NA. El desplazamiento antigénico
se produce cuando varios tipos
de virus de influenza co-infectan
una célula e intercambian seg-
mentos de su genoma, lo que se
denomina redistribucidn genética.
Este proceso es el que ha estado
detras de la aparicién de algunas
de las variantes de gripe zoonoti-
ca que mas impacto han tenido en
salud humana, como por ejemplo
la gripe pandémica HTN1 de 2009
que surgié en cerdos por un pro-
ceso de redistribucion genética
entre virus de influenza aviar, hu-
manay porcina. Precisamente ese
fenémeno es la razén por la que
debemos intensificar la vigilancia
virolégica en los hospedadores
que son susceptibles a diversos
virus influenza. Estas especies
se denominan “cocteleras viricas”
porque pueden sufrir co-infeccio-
nes que den lugar a nuevas varian-
tes con propiedades bioldgicas
diferentes y mayor capacidad de
salto de especie. Los cerdos son
los animales que histéricamente
han tenido un papel mas relevante
como generadores de virus de gri-
pe pandémica. Sin embargo, los
visones tienen también una eleva-
da susceptibilidad tanto a la gripe
aviar como a la humana. Otras es-
pecies que pueden actuar como
cocteleras viricas son los huro-
nes, las focas y en menor medida

perros, gatos y varias especies
de aves de corral como gallinas,
pavos o codornices. Todas ellas
disponen tanto de receptores vi-
rales de aves (alfa 2-3) como de
humanos (alfa 2-6) (Abdelwhab
et al., 2023). Por esta razoén, las
personas que por motivos profe-
sionales tienen un contacto es-
trecho con estos animales deben
estar sometidas a una vigilancia
sanitaria mas estricta que la po-
blacién general. Por ejemplo, se
recomienda que los trabajadores
de las granjas porcinas, avicolas y
de visones se vacunen cada afio
de gripe estacional, para reducir
asi el riesgo de que se produzcan
infecciones simultaneas de gripe
humana y aviar/porcina en estos
animales susceptibles.

Epidemias cada vez mas
frecuentes y mas graves
en aves de corral

La incidencia de la influenza aviar
en aves domésticas se ha incre-
mentado de forma alarmante en
los dltimos 20 afos, con brotes
cada vez mas frecuentes, mas
graves y con mayor extensién geo-
grafica. Las olas epidémicas mas
importantes se han producido en
2005-2007, 2015-2017 y la mas
reciente que comenz6 a finales de
2020. Estos eventos han provoca-
do la muerte de millones de aves
de corral como consecuencia di-
recta de la infeccion o debido a
los sacrificios que hay que apli-
car en las explotaciones cuando
se detecta un animal infectado
para intentar evitar la expansién
de la enfermedad. Una de las ra-
zones que explican este aumento
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en el nimero de brotes es la gran
intensificacion que ha sufrido la
industria avicola a nivel mundial.
En los dltimos 50 afos, la pobla-
cion mundial de aves de corral se
ha multiplicado por seis, pasando
de 5,7 a 35 billones. Cada vez es
mayor la densidad y la agregacion,
con explotaciones que albergan

provocada por el subtipo altamen-
te patégeno H5N8 en Europa en
2016-17 se produjeron en granjas
de patos, mientras que sélo el 9%
se detecté en explotaciones de
pollos (Napp et al., 2018). Esta
epidemia tuvo un enorme impacto
econémico y sanitario en Europa,
provocando la muerte de casi sie-

Entre 2021 y 2024 este virus ha provocado la
muerte de mas de 311 millones de aves de corral,
con un pico sin precedentes de 141 millones de
aves en 2022 (OMSA, 2024). En total, mas de 100

paises se han visto afectados.

millones de aves, lo cual favorece
la emergencia de cepas de VIAAP
que son muy dificiles de controlar
y erradicar.

El periodo de incubacién de los
VIAAP en aves de corral es nor-
malmente de 3 a 7 dias, depen-
diendo de la cepa implicada, la
especie y la edad del ave. En la
mayoria de los casos los animales
aparecen muertos repentinamen-
te sin signos previos de enferme-
dad. Solo en algunas ocasiones
se observan signos clinicos como
depresion e inapetencia, disminu-
cion o cese de puesta de huevos,
plumas erizadas, diarrea, cresta y
barbillas tumefactas y ciandticas,
edema en la cabeza, secrecion
mucosa en narinas y cavidad oral,
areas de hemorragia y edema di-
fuso en las patas y dificultad res-
piratoria. La muerte suele ocurrir
en las primeras 48 horas desde la
aparicién de los sintomas y pue-
de afectar entre el 50 y el 100%
de los animales. Sin embargo, los
VIAAP no provocan los mismos
sintomas en todas las especies
y ademas hay marcadas diferen-
cias en cuanto a susceptibilidad
dependiendo de la cepa virica im-
plicada. Por ejemplo, el 91% de los
brotes declarados en la epidemia

te millones de aves de corral en
30 paises. En aquel momento se
trataba de la epidemia mas grave
ocurrida en el continente. Des-
graciadamente, estos numeros
han quedado ensombrecidos por
la epidemia causada por el virus
H5N1 (del clado 2.3.4.4b) desde
finales de 2020, tal como explica-
remos en los siguientes aparta-
dos.

La influenza aviar en aves
silvestres

Las aves silvestres y especial-
mente las asociadas a los am-
bientes acuaticos constituyen
el reservorio natural de los VGA.
Este papel lo desempefian prin-
cipalmente las anatidas (patos,
gansos y cisnes), las gaviotas y
otras aves acudticas como las
limicolas. Hay algunos subtipos
concretos que se encuentran casi
exclusivamente en las gaviotas,
como los H13-H16, lo que sugiere
la existencia de rutas de transmi-
sion independientes entre anati-
das y gaviotas, con intercambios
limitados entre ambos grupos.

El hecho de que muchas de estas
especies de aves sean migrato-
rias otorga a los VIA una gran ven-

taja para su expansion geografica.
Cada afio, estas aves recorren lar-
gas distancias desde sus dareas
de cria a sus areas de invernada
(y al revés) y de esta forma los vi-
rus consiguen llegar a nuevos te-
rritorios con otros hospedadores
disponibles en los que iniciar nue-
vos ciclos de replicacion y trans-
mision.

Aunque las aves acuaticas son las
protagonistas en cuanto al man-
tenimiento y la transmisidn, los
VIA se han detectado también en
otras especies mas relacionadas
con ambientes terrestres como
gorriones, estorninos, mirlos,
etc. Aunque la presencia de VIA
en estas aves es mucho menos
frecuente, es muy importante in-
cluirlas en los planes de vigilancia
sanitaria porque pueden actuar
como “puente” entre los ambien-
tes acuaticos y las aves de corral,
transportando el virus desde los
humedales hasta las granjas avi-
colas (Sanchez-Cano et al., 2024).

Historicamente se consideraba
que los VIA eran una grave ame-
naza para las aves de corral pero
que tenian poco o ningun impacto
en la fauna silvestre porque has-
ta 2002 solo se habia descrito
un brote que afectara a aves sil-
vestres. Ocurrié en Sudafrica en
1961 y provocé la muerte de 1300
charranes comunes (Sterna hirun-
do) (Becker, 1966). La primera evi-
dencia de que se habia producido
un cambio tuvo lugar, como se ha
indicado, en el afio 2002. El virus
altamente patdgeno H5N1, que
habia sido detectado por prime-
ra vez en gansos domesticos en
China en 1997, provocd la muerte
de numerosas aves silvestres en
dos parques de Hong Kong. En
los siguientes afios se notificaron
mas muertes sobre todo en aves
rapaces y carrofieras. A partir de
2004, los brotes en aves silvestres
empezaron a aumentar y a exten-
derse geograficamente llegando,
por ejemplo, al lago Qinghai en



China donde murieron en 2005
mas de 6000 aves acuaticas, prin-
cipalmente ansares indios (Ansar
indicus), llegando a desaparecer
en pocos dias el 10% de su pobla-
cién mundial. Esta fue la primera
gran evidencia de que el virus era
capaz de causar elevadas mortali-
dades también en aves silvestres.

El cuadro clinico que desarro-
llan las aves silvestres tras la in-
feccién por un VIAAP depende
de la cepa viral implicada y de la
especie afectada. En general, se
observan signos tempranos de
debilidad y letargia que progre-
san rapidamente a sintomatologia
neurolégica como parélisis, tem-
blores, marcha en circulos, dificul-
tad para volar o nadar y finalmente
la muerte.

Desde 2005 ha continuado la
deteccion del virus en aves sil-
vestres enfermas o muertas. Sin
embargo, en Europa la incidencia
no fue muy alta hasta la tempora-
da 2016-2017 en la que un nuevo
subtipo de VIAAP, en este caso
H5N8, causd casi 1000 brotes
(Napp et al., 2018). Ente 2017 y
2020 apenas se declararon casos
en animales silvestres, pero a fi-
nales de 2020 empez6 una nueva
oleada que esta teniendo conse-

cuencias devastadoras tanto en la
industria avicola como en la fauna
silvestre.

A partir de 2020, las notificaciones
de influenza aviar de alta patoge-
nicidad (IAAP) en aves domés-
ticas y silvestres incrementaron
significativamente. En un princi-
pio, el virus que causaba el mayor
numero de brotes era H5N8, pero
a partir de 2021 el subtipo H5NT,
perteneciente al clado genético
2.3.4.4b, se hizo predominante en
todo el mundo y asi se ha man-
tenido hasta la actualidad. Entre
2021 y 2024 este virus ha provo-
cado la muerte (por enfermedad o
sacrificio) de mas de 311 millones
de aves de corral, con un pico sin
precedentes de 141 millones de
aves en 2022 (OMSA, 2024). En to-
tal, mas de 100 paises se han vis-
to afectados. En muchos de ellos
ha habido un impacto directo en
el coste de los productos avicolas
con un incremento importante en
el precio de los huevos o la carne
de ave.

La IAAP representa una amenaza
constante en Europa. De hecho, en
esta ultima ola epidémica, ha sido
la regiéon mas afectada con mas
del 65% del total de notificaciones
de brotes en todo el mundo. Entre
2021 y 2023 el virus provocé la
muerte de mas de 100 millones de
aves de corral y mas de 400.000
aves silvestres. Se trata de la ma-
yor epidemia jamas registrada en
el continente con una extension
geografica nunca vista desde el
sur de Portugal hasta el norte de
Noruegay el este de Ucrania.

La enfermedad también ha tenido
graves consecuencias en Espa-
fia, especialmente en el afio 2022
cuando se declararon 184 focos
en 32 provincias, lo que supuso
un incremento de diez veces en
el nimero de brotes en compara-
cion con el periodo 2005-2021. En
2023 el numero de casos en aves
de corral disminuy6 considerable-
mente, con un solo foco notifica-
do en febrero en una granja de pa-
vos en Lleida que fue rdpidamente
controlado. Las aves silvestres,
sin embargo, sufrieron ese afio un
impacto mucho mayor de la enfer-
medad con mas de 70 casos, des-
tacando el brote en la Albufera de
Valencia que caus6 la muerte de

Notificaciones mensuales de influenza aviar altamente patogena en Espania 2006-mayo 2024
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Figura 2. Notificaciones mensuales de IAAP en Espafia entre 2006 y mayo 2024 en aves domésticas y silvestres.
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Los cambios en la dinamica temporal del virus,
unidos a una mayor susceptibilidad de las aves
silvestres contribuyen a que circule mayor cantidad
de virus y durante mas tiempo, lo que facilita una

gran expansion geografica.

mas de 500 charranes patinegros
(Thalasseus sandvicensis), ade-
mas de otras especies de charra-
nes, pagazas y gaviotas.

En los dltimos tres afios y medio
el virus H5N1, y en concreto, el
clado 2.3.4.4b, ha sufrido una se-
rie de cambios epidemiolégicos
muy relevantes que nunca antes
se habian observado, tal y como
se detalla a continuacion.

El virus se mantiene acti-
vo todo el ano

Un aspecto especialmente preo-
cupante de este virus es que ha
perdido su caracteristico patrén
estacional y ha ocasionado brotes
importantes durante todo el afio.
Histéricamente, la IAAP era una
enfermedad estacional asociada
a los meses frios, como ocurre
con la gripe humana. Los brotes
en Europa se limitaban a los me-
ses de otofio e invierno, coinci-
diendo con el paso migratorio de
las aves hacia sus zonas de inver-
nada. Sin embargo, desde 2020
se ha observado la presencia del
virus también durante la prima-
vera y el verano. El virus ha ad-
quirido caracter endémico en las
poblaciones de aves silvestres,
de forma que el salto a las aves
domeésticas se puede producir en
cualquier momento del afio. Esta
variacioén en la estacionalidad po-
dria deberse a una combinacion
de factores como cambios en las
rutas migratorias de las aves afec-
tadas, variaciones climaticas glo-
bales y una mayor resistencia del
virus frente a diversas condicio-
nes ambientales. Estos cambios

en la temporalidad de la enferme-
dad tienen repercusiones muy im-
portantes tanto a nivel econémico
como sanitario, y resaltan la nece-
sidad urgente de adaptar las es-
trategias convencionales de con-
troly prevencién de la enfermedad
a la nueva situacion epidemiolégi-
ca. El riesgo de introduccion de la
enfermedad ya no se limita a unos
meses, sino que ahora se extiende
a practicamente todo el afio.

Estos cambios en la dinamica
temporal del virus, unidos a una
mayor susceptibilidad de las aves
silvestres, contribuyen a que cir-
cule mayor cantidad de virus y du-
rante mas tiempo, lo que facilita
una gran expansion geografica.
El virus es ahora capaz de llegar a
zonas donde nunca antes lo habia
hecho. Por ejemplo, la inusual pre-
sencia del virus en Norteamérica
durante la primavera y el verano
de 2022 favorecio la difusién de la
enfermedad a Centro y Sudamé-
rica a través de las migraciones
norte-sur de las aves silvestres
que se inician a final del verano.

Enorme extension
geografica

El virus H5N1 ha alcanzado una
distribucién mundial en apenas
tres afios. A fecha de junio de
2024 el virus esta presente en to-
dos los continentes excepto en
Oceania. En Australia se ha de-
clarado recientemente un caso
humano de H5N1 pero no es del
clado 2.3.4.4b ni es un caso au-
téctono, sino que se trata de un
nifo que se infectd en la India 'y
viajé con su familia a Australia,

donde fue diagnosticado. El pais
ha declarado también en las ul-
timas semanas varios brotes de
IAAP en aves de corral, pero no
han sido causadas por el subtipo
H5N1 sino por el subtipo H7N3.
Asi que, por el momento, Ocea-
nia es el Gnico continente oficial-
mente “libre” de influenza aviar
H5NT.

Tras provocar miles de brotes en
Europa, este virus fue capaz de
cruzar el océano Atlantico a fina-
les de 2021 y llegar hasta Norte-
ameérica causando estragos en el
sector avicola y en las aves sil-
vestres en Canada, Estados Uni-
dos y México. Desde alli, el virus
ha seguido extendiéndose hasta
el sur del continente afectando a
practicamente todos los paises
sudamericanos, desde Peru hasta
el extremo mas austral de Chile y
Argentina.

Desafortunadamente el virus
ha conseguido, por primera vez,
llegar a la Antartida, tal como
confirmaron investigadores es-
pafioles del Centro de Biologia
Molecular Severo Ochoa, que
identificaron por primera vez la
presencia del virus en pagalos
subantarticos (Stercorarius an-
tarcticus) que aparecieron muer-
tos cerca de la base antartica
argentina “Primavera”. Poste-
riormente, estos investigadores
participaron en la expedicién
internacional “Australis” por el
norte del Mar de Weddel y pudie-
ron confirmar que el virus habia
llegado a otras islas antarticas
en las que se habian producido
brotes de mortalidad en pagalos.
Por el momento no se ha detec-
tado el virus en pingiiinos en te-
rritorio antartico, pero el impacto
podria ser inmenso por la eleva-
disima densidad de estas aves
en las colonias de cria y porque
no han tenido contacto previo
con el virus lo que les hace mas
susceptibles a sufrir mortalida-
des masivas.



Impacto devastador en
las aves silvestres

Como hemos explicado antes, los
brotes de influenza aviar en aves
silvestres eran muy poco frecuen-
tes y solo afectaban a algunas
especies altamente susceptibles.
Ademas, estos brotes solian pro-
ducirse en areas determinadas
conuna elevada presencia de aves
de corral. Sin embargo, el VIAAP
H5N1 ha conseguido replicarse
masivamente en aves silvestres,
provocando mortalidades sin pre-
cedentes en una enorme variedad
de especies. De hecho, el virus se
ha detectado en 383 especies de
aves pertenecientes a 52 familias
y 25 érdenes diferentes (Sacristan
et al, 2024). Los brotes afectan
ahora a aves silvestres en loca-
lizaciones remotas, como la An-
tartida, a miles de kilometros de
areas habitadas.
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Las aves mas afectadas han sido,
por un lado, las coloniales mari-
nasy por otro, las rapaces y carro-
fleras. En estas especies se han
producido tasas de mortalidad
sin precedentes que han estado a
punto de causar el colapso de al-
gunas poblaciones amenazadas.
El impacto sobre la avifauna sil-
vestre ha sido enorme en paises
como Pery, Chile, Reino Unido, Ca-
nada, Francia, Noruega, Senegal o
Sudafrica. En Peru se calcula que
unas 220.000 aves silvestres su-
cumbieron a la enfermedad entre
octubre de 2022 y marzo de 2023.
El virus provocd en menos de 5
meses la muerte de aproximada-
mente el 20% de todos los pelica-
nos del pais (Gamarra-Toledo et
al., 2023). En Reino Unido el virus
fue letal para mas de 20.000 aves
marinas en 2022, muchas de ellas
pollos, lo cual tiene un enorme im-
pacto en la supervivencia de es-
tas especies, que ya de por si se

enfrentan a otros grandes retos
como la contaminacién, el cambio
climatico y la pérdida de habitats
de cria. Ademas, hay que tener
en cuenta que la mortalidad en el
caso de la fauna silvestre siempre
es una infraestimacion porque la
mayoria de los cadaveres nunca
se encuentran o no se notifican.

Para poder evaluar de forma pre-
cisa el impacto a largo plazo de
esta panzootia en las aves sil-
vestres y en los ecosistemas na-
turales es imprescindible realizar
un seguimiento exhaustivo de la
enfermedad en la fauna silvestre.
Para ello, es preciso mejorar los
sistemas que permiten recopilary
compartir sin restricciones estos
datos a nivel internacional entre
investigadores y agencias guber-
namentales.

Frente a la creencia popular que
a menudo culpa a las aves mi-
gratorias de causar los brotes de

Outbreaks IAAP last year
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Figura 3. Situacién mundial de la IAAP en el Gltimo afio (junio 2023-junio 2024). Los brotes se visualizan como
puntos blancos en aves domésticas, rojos en silvestres y amarillos en granjas de peleteras y zooldgicos. Este
cuadro de mandos actualizado semanalmente y con varias pantallas interactivas esta disponible en DashFLU-
board y ha sido desarrollado por el grupo de Epidemiologia y Sanidad Ambiental del CISA-INIA, CSIC.
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influenza aviar, se ha demostrado
que las aves silvestres son tam-
bién victimas de esta enfermedad
que en los ultimos afios se ha con-
vertido en una enorme amenaza
para la conservacién de la biodi-
versidad.

Saltos cada vez mas
frecuentes a mamiferos
silvestres

Uno de los cambios epidemioldgi-
cos del virus H5N1 que mas preo-
cupan es su capacidad para saltar
a diversas especies de mamiferos
tanto silvestres como domésti-
cos.

En el pasado se han producido
contagios esporadicos de mami-
feros silvestres tras contacto es-
trecho con aves enfermas o muer-
tas. Los animales mas afectados
solian ser los zorros y también
algunos mamiferos marinos, prin-
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cipalmente focas. Sin embargo,
desde 2021 el virus ha incremen-
tado de manera alarmante su ran-
go de hospedadores, llegando a
infectar a mas de 50 especies de
mamiferos, desde osos, nutrias o
mofetas hasta elefantes mari-
nos, delfines y morsas. El 80% de
las especies afectadas han sido
carnivoros, pero también se han
identificado casos en omnivoros
e incluso en herbivoros, incluyen-
do varias especies amenazadas y
en peligro critico de extincién. La
distribucién geogréfica de los bro-
tes en mamiferos también se ha
ampliado enormemente, pasando
de 10 paises con casos declara-
dos entre 2003 y 2019 a 26 paises
entre 2020 y 2023 (Plaza et al.,
2024). Aunque Europa y Estados
Unidos han sufrido numerosos
brotes en mamiferos silvestres,
la region mas afectada ha sido
Sudamérica, especialmente Perd,
Chile y Argentina donde han muer-
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to decenas de miles de leones y
elefantes marinos. Un ejemplo del
impacto catastréfico de la enfer-
medad lo encontramos en el gran
brote que se produjo en la costa
patagonica de Argentina donde
murieron entre octubre y noviem-
bre de 2023 unas 17.400 crias de
elefante marino (Mirounga leoni-
na), lo que supone un 96% del to-
tal de la poblacion de ese afio en
la region (Campagna et al., 2023).

La via de contagio mas probable
en estos casos de mamiferos ma-
rinos es el contacto estrecho con
aves enfermas, pero, consideran-
do el caracter colonial de estas
especies y la gran cantidad de in-
dividuos infectados, es altamente
probable que se haya producido
también transmision horizontal
entre mamiferos, especialmente
en los grandes brotes en leones
marinos (Otaria flavescens) en
Peru y Chile.
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Figura 4. La escalera del riesgo zoonético del VIAAP H5N1. En la imagen se muestran los distintos escenarios
de riesgo por los que el virus ha ido avanzando desde finales de 2020. En cada escalén, una nueva oportunidad
de adaptacion a los mamiferos y por tanto mayor posibilidad de “acercarse” al ser humano. Desconocemos si
el salto definitivo (y la adaptacién) al ser humano llegara a producirse, si lo hara desde las vacas o si tendremos
que afiadir nuevos escalones intermedios con otras especies afectadas. Con flecha azul se muestran los casos
donde se ha producido transmision entre mamiferos.



Brotes en granjas
peleteras

En la escalera del riesgo zoondti-
co (Figura 4) avanzamos un esca-
I6n mas cuando se empezaron a
producir brotes de enfermedad en
visones y otras especies en gran-
jas peleteras. Ya no se trataba
de mamiferos silvestres con los
que apenas tenemos contacto,
sino que en este caso hablamos
de animales muy susceptibles a
diversos virus respiratorios, que
ademas se crian en altas densida-
des y que tienen una interaccion
mucho mayor con el ser humano.

En octubre de 2022 se declar6 un
brote de influenza aviar en una
granja peletera en Galicia que obli-
g6 a sacrificar a los 50.000 viso-
nes americanos (Neovison vison)
que se alojaban en ella. En este
caso no solo se produjo el salto
del virus de aves silvestres a ma-
miferos, sino que por las carac-
teristicas genéticas de los virus
aislados en los visones y por la
forma en la que la enfermedad se
extendio dentro de la granja, pare-
ce evidente que el virus consiguio
adaptarse en tiempo récord a la
transmisién entre visones. Este
hecho fue muy preocupante por-
qgue supuso la primera evidencia
en todo el mundo de que un VIAAP
podia transmitirse de forma eficaz
entre mamiferos. Ademas, en los
virus aislados en los visones se
identificé una mutacién poco fre-
cuente que aumenta la capacidad
de este virus para reconocer y
unirse a los receptores de las cé-
lulas humanas. Esta misma muta-
cion estaba presente también en
el virus de gripe pandémica H1N1
de 2009 (Agtiero et al., 2023).

Afortunadamente, los servicios
veterinarios actuaron rapido iden-
tificando y controlando el brote y
no hubo ningun trabajador de la
granja afectado. Probablemente
la obligatoriedad del uso de equi-
pos de proteccidn individual que
se impuso tras los multiples bro-

tes de COVID-19 en granjas pele-
teras, impidié que los trabajado-
res se contagiaran.

En el verano de 2023 se produje-
ron nuevos brotes de IAAP H5N1
en granjas peleteras en Finlandia,
uno de los principales produc-
tores europeos de peleteria. En
un primer informe se notificaron
brotes en 20 explotaciones (Lindh
et al.,, 2023), pero cuando los pro-
gramas de vigilancia virolégica se
extendieron a todo el pais, se aca-
bé confirmando la presencia del
virus (por PCR) o de anticuerpos

2023). Ademds, como ya se ex-
puso en apartados anteriores, el
visén es una especie “coctelera”
donde se pueden producir even-
tos de redistribucién genética en-
tre distintos virus de influenza que
den lugar a nuevas variantes con
mayor capacidad para infectar a
las personas. Teniendo en cuen-
ta todos los riesgos virolégicos
(SARS-CoV-2, influenza aviar, etc.)
asociados a la cria de este tipo
de animales, seria apropiado eva-
luar si los beneficios generados
por esta industria compensan los

El virus altamente patdgeno de origen aviar no
solo se ha adaptado a las vacas, sino que, desde
este nuevo hospedador, se esta transmitiendo de
vuelta a las aves y también a otros mamiferos.

especificos (por serologia) en 71
granjas. Los casos positivos se
han encontrado mayoritariamente
en vison americano, pero también
en zorro artico y en perro mapa-
che. Como en el caso de Galicia,
la fuente de contagio fue el con-
tacto estrecho con aves silvestres
infectadas que, por la baja biose-
guridad de este tipo de explota-
ciones, pueden acceder hasta la
zona donde esta la comida de los
animales. También en Finlandia
se constatoé la transmisién entre
visones, aunque afortunadamente
no se ha identificado ningun caso
de contagio a los trabajadores.

Es esencial tomar medidas pre-
ventivas para evitar que la in-
fluenza aviar llegue a este tipo de
granjas donde el virus tiene dis-
ponibles miles de individuos de
especies altamente susceptibles.
Es un caldo de cultivo perfecto
para que un virus aviar “ensaye”
su adaptacion a mamiferos y, por
tanto, se acerque cada vez mas al
ser humano (Peacock y Barclay,

grandes costes sanitarios y ecolé-
gicos que suponen.

Influenza aviar en gatos
domeésticos

En el pasado se han producido
algunos casos aislados de in-
fluenza aviar H5N1 en gatos do-
mésticos que se infectaban por
tener contacto estrecho o ingerir
aves enfermas o muertas. La ele-
vada susceptibilidad de los gatos
a la infeccién y su capacidad de
transmitirse el virus entre ellos
se ha demostrado también expe-
rimentalmente (Rimmelzwaan et
al., 2006). Sin embargo, hasta el
verano de 2023 nunca se habia
notificado un brote masivo en
esta especie. En el mes de junio
se empezaron a producir muertes
inusuales de gatos domésticos
en distintas regiones de Polonia.
En poco tiempo, los servicios ve-
terinarios confirmaron que estos
brotes se debian al VIAAP H5NT1.
El andlisis genémico de los virus
aislados en los gatos confirmé
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