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RESUMEN.— La Influenza Aviar Altamente Patógena se ha diseminado rápidamente desde 2003
en países de Asia, Europa y África, con serias consecuencias para la industria avícola, la salud
pública y la salud de especies silvestres. El rol de las aves silvestres en el mantenimiento y disper-
sión geográfica de la enfermedad se mantiene incierto. Existe muy poca información sobre la
presencia y la ecología de los virus de Influenza de tipo A en aves de América del Sur. En los
últimos años, ocho subtipos virales no patógenos han sido aislados de aves acuáticas (Anseriformes
y Charadriiformes) en Argentina, Perú, Chile y Brasil. Se desconocen los mecanismos involucrados
en la perpetuación de tales virus, su potencial mutagénico hacia cepas patógenas y las conse-
cuencias de su circulación en la región. Este trabajo resume los aspectos más sobresalientes de la
información científica disponible sobre la ecoepidemiología de la Influenza Aviar que resultan
de utilidad para comprender el impacto que esta enfermedad puede tener en la salud y en la
conservación de la avifauna silvestre del Neotrópico.
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ABSTRACT. AVIAN INFLUENZA AND ITS IMPLICATIONS FOR THE HEALTH OF SOUTH AMERICAN WILD BIRDS.—
Since 2003, Avian Influenza has spread rapidly throughout countries of Asia, Europe and Africa,
resulting in serious consequences for the poultry industry, public health and the health of wild
species. The role of wild birds in the maintenance and geographical expansion of the disease is a
matter of uncertainty. There is very little information about the occurrence and ecology of
Influenza A viruses in South American birds. In recent years, eight low pathogenic viral subtypes
have been isolated from waterbirds (Anseriformes and Charadriiformes) in Argentina, Peru, Chile
and Brazil. The mechanisms involved in their maintenance, the potential to evolve into highly
pathogenic strains and the consequences of their circulation in the region are unknown. This
article reviews aspects of current scientific knowledge about the eco-epidemiology of Avian
Influenza, which may be useful for understanding the impact that this disease could have on the
health and conservation of Neotropical wild avifauna.
KEY WORDS: Avian Influenza, eco-epidemiology, South America, wild birds.
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La Influenza Aviar es una enfermedad infec-
ciosa aguda y altamente transmisible de las
aves que ha sido considerada en los últimos
años como la enfermedad animal más impor-
tante por sus consecuencias sobre la salud
pública y la industria avícola (Capua y
Alexander 2007, 2009, Gauthier-Clerc et al.
2007). Descripta por primera vez en 1878 en
aves de corral, la Influenza Aviar Altamente
Patógena o HPAI (del inglés, “Highly Patho-

genic Avian Influenza”) se ha manifestado de
manera ocasional durante más de un siglo en
diferentes países del mundo, la mayoría de las
veces con consecuencias relativamente leves
(Alexander y Brown 2009). Sin embargo, la
emergencia en 1996 de una cepa muy viru-
lenta del subtipo H5N1 en el sudeste de Asia
modificó notablemente las características
ecológicas y epidemiológicas de la enferme-
dad conocidas hasta ese momento. Desde 2003
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la enfermedad se expandió a 62 países de Asia,
Europa y África en el lapso de unos escasos
tres años, causando la muerte de 262 personas
y de cientos de millones de aves domésticas,
y pérdidas económicas catastróficas en la
industria alimentaria (Capua y Alexander
2007, Alexander y Brown 2009, World Health
Organization 2009).

Si bien existen sólidas evidencias de que el
comercio legal e ilegal de aves vivas ha sido la
principal causa de la expansión global del
virus H5N1, las aves silvestres migratorias
fueron incriminadas como responsables de su
introducción primaria en determinadas áreas
(Kilpatrick et al. 2006, Gauthier-Clerc et al.
2007). El desconocimiento sobre el rol de las
aves migratorias en la dispersión geográfica
del virus, sumado a la amenaza del salto de
especie y de la transmisión interhumana con
características pandémicas, resultaron en la
activación de numerosos programas de
monitoreo de poblaciones silvestres, tanto en
países afectados por la enfermedad como en
regiones indemnes.

En América del Sur hay muy poca informa-
ción sobre infecciones por virus de Influenza
Aviar en poblaciones silvestres y en aves
domésticas. Numerosas investigaciones
serológicas realizadas para evaluar el estado
sanitario de aves marinas en la Patagonia
(Argentina), Perú y las islas Galápagos (Ecua-
dor) no han podido demostrar evidencias de
infección (Karesh et al. 1999, Padilla et al. 2003,
Uhart et al. 2003, Travis et al. 2006a, 2006b,
D’Amico et al. 2007, Escudero et al. 2008, Smith
et al. 2008). Solo un brote de Influenza Aviar
Altamente Patógena en pollos y pavos (en
Chile en 2002) ha sido investigado en profun-
didad. Se ha propuesto que la introducción
de la cepa H7N3 ocurrió por la migración
hacia el sur de especies silvestres del género
Anas (Spackman et al. 2006). Recientemente,
algunos aislamientos realizados en Argentina
(Pereda et al. 2008), Perú (Ghersi et al. 2009),
Brasil (Rebelo Pessamilio y Urruth do Amaral
2009) y Chile (Jeria 2009) han confirmado la
circulación de virus de Influenza Aviar de
subtipos levemente patógenos entre Anseri-
formes y Charadriiformes migratorios y resi-
dentes. Aunque el subtipo H5N1 asiático no
ha sido hasta el momento registrado en el con-
tinente americano, existen cepas levemente
patógenas del mismo subtipo circulando en
poblaciones de anátidos en EEUU (Deliberto

et al. 2009) y Canadá (Parmley et al. 2009), así
como también virus del subtipo H5N9 en
poblaciones de gaviotas en Chile (Jeria 2009).
La transformación de las cepas americanas en
altamente patógenas, o bien el ingreso de
virus exóticos al continente, son situaciones
que representan serios riesgos para la salud
pública y de las especies animales susceptibles.

En este trabajo se presenta una revisión de
la información científica disponible sobre
Influenza Aviar y su relación con la avifauna
silvestre. El objetivo es brindar conocimien-
tos elementales que permitan comprender el
rol de las especies silvestres en el manteni-
miento ecológico de los virus de Influenza
Aviar en América del Sur y cuál podría ser el
impacto potencial de la enfermedad sobre la
salud y la conservación de la avifauna de la
región.

LOS VIRUS DE INFLUENZA AVIAR

De los cinco géneros de virus existentes en
la familia Orthomyxoviridae, las aves silves-
tres y domésticas son susceptibles exclusiva-
mente a la infección por los de Influenza de
tipo A (Webster et al. 1992, Alexander 2000).
En todo el mundo se han identificado 16
subtipos diferentes (H1–H16) de virus de
Influenza de tipo A, según la presencia de una
glicoproteína de superficie, la hemoaglutinina
(HA). Esta glicoproteína se asocia en cada
virión con una de las nueve diferentes molé-
culas de neuraminidasa existentes (N1–N9),
formando todas las posibles combinaciones de
subtipos virales (e.g., H1N1, H16N3) (Olsen
et al. 2006).

Los virus de Influenza de tipo A pueden ser
altamente patógenos o levemente patógenos,
según su capacidad de producir enfermedad
en aves domésticas. Los altamente patógenos
son aquellos que presentan un índice de
patogenicidad intravenosa superior a 1.2 en
pollos de seis semanas de edad o causan la
muerte de al menos el 75% de los infectados.
Los virus muy virulentos afectan los sistemas
digestivo, respiratorio y nervioso. Hasta la
fecha, solo algunas cepas de los subtipos H5 y
H7 han sido aisladas en brotes epizoóticos de
Influenza Aviar Altamente Patógena en aves
domésticas (Olsen et al. 2006, Capua y
Alexander 2007) y, en menor frecuencia, en
aves silvestres (Ellis et al. 2004). Los virus
menos virulentos, en cambio, producen una
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enfermedad respiratoria más leve o simple-
mente inaparente, llamada Influenza Aviar
Levemente Patógena o LPAI (del inglés, “Low
Pathogenicity Avian Influenza”), que es
común en aves domésticas y muy frecuente
en poblaciones silvestres, principalmente
acuáticas (Webster et al. 1992). El cambio de
patogenicidad de un virus levemente pató-
geno hacia uno altamente patógeno está aso-
ciado a mutaciones puntuales en la secuencia
génica del precursor de la molécula de
hemoaglutinina (HA0), el cual debe ser escin-
dido luego de la transcripción para que el virus
sea infeccioso (Alexander 2000). Los virus leve-
mente patógenos presentan dos aminoácidos
básicos en el sitio de clivaje del precursor y
son escindidos por proteasas extracelulares
similares a la tripsina, presentes solo en algu-
nos tejidos (e.g., tractos respiratorio e intesti-
nal). En los virus altamente patógenos, en
cambio, la molécula del precursor presenta
múltiples aminoácidos básicos en el sitio de
clivaje y es escindida por endoproteasas intra-
celulares presentes en muchos órganos vitales
de las aves, permitiendo la multiplicación viral
masiva y el daño de tejidos (Capua y Alexan-
der 2007).

Se considera que los virus de Influenza Aviar
Altamente Patógena emergen secundaria-
mente de precursores levemente patógenos
de origen silvestre, una vez introducidos y
adaptados a poblaciones de aves domésticas
de corral (Widjaja et al. 2004, Capua y
Alexander 2007). Las aves acuáticas silvestres,
principalmente de los órdenes Anseriformes
y Charadriiformes, son consideradas como los
reservorios naturales y la fuente de origen
ancestral de todos los virus de Influenza de
tipo A (Ellis et al. 2004, Widjaja et al. 2004,
Spackman et al. 2005, Sturm-Ramírez et al.
2005, Olsen et al. 2006). Sin embargo, hasta el
momento no ha sido posible confirmar cuál
es el reservorio silvestre de los virus de
Influenza Aviar Altamente Patógena, dado
que los aislamientos de los mismos han sido
generalmente asociados a eventos de enfer-
medad y mortandad (Olsen et al. 2006,
Gauthier-Clerc et al. 2007). Algunas eviden-
cias experimentales y de campo respaldan la
hipótesis de una mayor resistencia adaptativa
en ciertas especies de anátidos, que actuarían
como potenciales reservorios y disemina-
dores. Se han mostrado escasos signos clínicos
y ausencia de mortalidad en individuos de

Anas platyrhynchos experimentalmente inocu-
lados con cepas de H5N1 de origen asiático
(Sturm-Ramírez et al. 2005). Además, se ha
comprobado la infección con cepas de H5N2
en individuos sanos y de vida libre de
Dendrocygna viduata y Plectropterus gambensis
en programas de vigilancia en Nigeria (Gaidet
et al. 2008).

Aves silvestres y virus de
Influenza Aviar Altamente Patógena

El primer aislamiento de virus de Influenza
Aviar Altamente Patógena (subtipo H5N3) fue
en 1961 en Sudáfrica, a partir de un brote
epizoótico que causó la muerte de 1300 Sterna
hirundo (Alexander 2000). Aunque se sucedie-
ron 18 brotes epizoóticos de Influenza Aviar
Altamente Patógena en establecimientos
avícolas en el mundo, recién en 2000 se señaló
nuevamente un caso (subtipo H7N1) en Falco
cherrug en Italia (Ellis et al. 2004). Más tarde,
en diciembre de 2002, se registraron nume-
rosas muertes de aves acuáticas silvestres y
cautivas por virus H5N1 en parques natura-
les y zoológicos en Hong Kong (Ellis et al.
2004). En mayo de 2005 se registró la mayor
mortandad por Influenza Aviar en aves silves-
tres en el Lago Qinghai (China), donde murie-
ron 3282 Anser indicus, 1302 Phalacrocorax carbo,
929 Larus ichthyaetus, 570 Larus brunnicephalus,
145 Tadorna ferruginea y un pequeño número
de Cygnus cygnus y Grus nigricollis (Liu et al.
2005, BirdLife International 2006). En agosto
del mismo año, más gansos y cisnes migrato-
rios murieron en Mongolia (World Organisa-
tion for Animal Health 2011c). A partir de ese
momento se registraron mortandades por
virus H5N1 genéticamente relacionados en
más de 75 especies de aves silvestres en países
de Asia Occidental, Europa y África (Gilbert
et al. 2006b, Rappole y Hubálek 2006, Gaidet
et al. 2008, World Organisation for Animal
Health 2011a).

El subtipo H5N1 de origen asiático no ha sido
hasta el momento registrado en el continente
americano. Sin embargo, se han producido
brotes epizoóticos de Influenza Aviar Alta-
mente Patógena en aves domésticas en EEUU
(H7 en 1924,  H5N2 en 1983 y 2004), en Canadá
(H5N9 en 1966, H7N3 en 2004 y 2007), en
México (H5N2 en 1994) y en Chile (H7N3 en
2002) (Rappole y Hubálek 2006, Deliberto et
al. 2009, Parmley et al. 2009, World Organisa-
tion for Animal Health 2011b). Hasta el
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momento, tampoco se han registrado en Amé-
rica eventos de mortandad o enfermedad por
virus de Influenza de tipo A en aves silves-
tres. Sin embargo, a raíz de algunos focos
epizoóticos causados en varias reservas natu-
rales, parques urbanos y zoológicos en Asia,
se ha podido confirmar y describir la suscep-
tibilidad de especies americanas a infecciones
por virus de Influenza Aviar Altamente
Patógena H5N1 (Ellis et al. 2004), entre ellas
Dendrocygna viduata, Sarkidiornis melanotos,
Amazonetta brasiliensis, Anas bahamensis, Anas
platalea, Anas sibilatrix, Anas versicolor, Callonetta
leucophrys, Netta peposaca, Coscoroba coscoroba,
Cygnus melanocorypha y Phoenicopterus ruber.
Las aves afectadas presentaron una amplia
gama de signos clínicos de enfermedad, vin-
culados a la severa afección de los pulmones,
de los intestinos y del sistema nervioso central,
mayormente con desenlace mortal.

La ecología de los virus de Influenza Aviar
Altamente Patógena presenta un gran interro-
gante en relación con las especies reservorio.
Solo a nivel experimental se ha podido com-
probar la capacidad de especies del género
Anas de infectarse y no sucumbir ante la enfer-
medad (Sturm-Ramírez et al. 2005, Brown et
al. 2006), aunque este hecho en la naturaleza
debe ser todavía comprobado. Recientemente
ha sido posible aislar un virus H5N2 con perfil
genético compatible con cepas altamente
patógenas de individuos africanos de Dendro-
cygna viduata capturados en buen estado de
salud durante programas de vigilancia en
Nigeria, motivo por el cual dicha especie ha
sido indicada como potencial reservorio en ese
continente (Gaidet et al. 2008). De confirmarse
esta hipótesis, resultará interesante analizar
cómo podrían comportarse las poblaciones
americanas de Dendrocygna viduata, ya que
siendo una especie monotípica (Scott y Rose
1996) podría actuar como modelo biológico
equivalente.

Aves silvestres y virus de
Influenza Aviar Levemente Patógena

De acuerdo con lo descripto, las aves acuáti-
cas silvestres son los reservorios naturales de
todos los virus de Influenza de tipo A. Los
virus de Influenza Aviar Levemente Patógena
han sido aislados de al menos 105 especies de
aves silvestres de 26 familias diferentes, inclu-
yendo, en orden decreciente de prevalencia,
a patos, gansos, cisnes, gaviotas, gaviotines,

gallaretas, petreles y cormoranes (Olsen et al.
2006). Los subtipos H3, H4 y H6 son mayor-
mente prevalentes en patos, siendo menos
aislados en aves playeras, gaviotas y gavio-
tines (Olsen et al. 2006). En contraposición, los
subtipos predominantes en aves playeras y
gaviotas (H1, H2, H5, H7, H9, H11 y H13)
representan solo una minoría de los aislamien-
tos en patos (Webster et al. 1992, Olsen et al.
2006).

La mayoría de los virus de Influenza de tipo
A aislados de aves silvestres no son patogé-
nicos para patos ni pollos domésticos y, como
ya se ha descripto, no producen enfermedad
en poblaciones silvestres (Friend y Franson
1999). La naturaleza subclínica de las infeccio-
nes por virus de Influenza Aviar Levemente
Patógena en los patos puede ser el resultado
de la adaptación viral durante siglos a tales
huéspedes (Donis et al. 1989, Sturm-Ramírez
et al. 2005). En sus reservorios silvestres, los
virus realizan muchos menos cambios en sus
secuencias de aminoácidos que cuando infec-
tan a especies domésticas (e.g., pollos), en las
cuales se desencadena una rápida acumula-
ción de mutaciones (Widjaja et al. 2004). En
Anseriformes, estos virus replican preferente-
mente en células del tracto gastrointestinal,
siendo excretados en altas concentraciones
con las heces (hasta 10 8.7 unidades de virus/g,
capaces de infectar al 50% de los huevos
embrionados inoculados; Webster et al. 1992).
Los virus han sido aislados de deyecciones
frescas recién depositadas por aves sanas y
también a partir del agua no concentrada de
algunos lagos, constituyendo fuertes eviden-
cias para considerar a la vía fecal-oral como
un mecanismo de transmisión muy eficiente
en la naturaleza (Webster et al. 1992, Rebelo
Pessamilio y Urruth do Amaral 2009). Sin
embargo, se ha demostrado que algunos patos
silvestres infectados experimentalmente con
el virus altamente patógeno asiático H5N1
eliminan mayor cantidad de virus a nivel oro-
faríngeo que cloacal (Sturm-Ramírez et al.
2005, Brown et al. 2006).

Las aves migratorias pueden transportar
agentes patógenos a través de largas distan-
cias, especialmente aquellos que no afectan en
gran medida su estado de salud (Olsen et al.
2006). Varios estudios han puesto en evidencia
que determinadas especies de Anseriformes
y Charadriiformes que realizan largas migra-
ciones regulares pueden diseminar virus de
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Influenza Aviar Levemente Patógena entre
continentes (Gilbert et al. 2006b, Olsen et al.
2006). Durante las migraciones, poblaciones
de diferente origen se superponen en sitios
de descanso e invernada donde las altas densi-
dades pueden favorecer la transmisión de los
virus. Algunos estudios filogenéticos reali-
zados en América del Norte demostraron que
existe una marcada recombinación genética
viral entre patos y aves playeras en la natura-
leza, siendo éste un aspecto normal de la
ecología de la Influenza Aviar en las aves acuá-
ticas.

Ecología de los virus de Influenza Aviar
Levemente Patógena: perpetuación

en aves acuáticas

Los 16 subtipos de virus de influenza de tipo
A se perpetúan en las aves silvestres acuáti-
cas a través de un comportamiento cíclico
anual (estacional) en el que intervienen nume-
rosas especies migratorias. En poblaciones de
patos del Hemisferio Norte, los virus predo-
minan en aves juveniles en el período agosto-
septiembre (fin del verano); estas aves se
infectan mientras se reúnen en altas densida-
des en las áreas de muda (e.g, en Canadá),
donde hasta el 30% de los individuos nacidos
en un año llegan a eliminar virus sin signos
clínicos de enfermedad (Webster et al. 1992).
Durante su migración invernal hacia el sur de
Estados Unidos, las aves continúan eliminan-
do virus, aunque en menores cantidades,
registrándose tasas de prevalencia mucho más
bajas en enero en las áreas de invernada
(0.01–2.00%), y valores mínimos durante la
migración de regreso al norte (Webster et al.
1992, Ito et al. 1995, Krauss et al. 2004). El ciclo
comienza nuevamente con la introducción
masiva de juveniles susceptibles (sin memo-
ria inmunológica) en áreas de cría y de muda
(Ito et al. 1995).

En Europa y Asia se repite el mismo esquema
de ciclo epizoótico anual observado en Amé-
rica del Norte. Estudios sistemáticos realiza-
dos en poblaciones de patos que nidifican en
las áreas bajas de Siberia Occidental y Escandi-
navia, y que invernan en humedales de la
cuenca mediterránea, han revelado variacio-
nes en la prevalencia desde 20% (en áreas de
muda) hasta 3–5% (en áreas de invernada) (De
Marco et al. 2003, 2004, Gilbert et al. 2006b,
Terregino et al. 2007). Durante el invierno, la
mayoría de los individuos de una población

quedan inmunizados contra el subtipo de
virus predominante. Existe una marcada
tendencia hacia la extinción viral en la pobla-
ción, sugerida tanto por estudios de campo
(De Marco et al. 2003) como por modelos
epidemiológicos de simulación de la infección
(Guberti et al. 2007). La extinción del virus en
una población puede explicarse en base a un
mecanismo de interferencia sistemática entre
cepas competitivas, por el cual la infección
contra un subtipo de virus A puede generar
inmunidad cruzada contra diferentes subtipos
virales A en infecciones secundarias. De esta
manera, la cantidad de virus eliminado en el
ambiente disminuye, no estando disponible
para infectar otros huéspedes (Webster et al.
1992). Sin embargo, aunque los virus de
Influenza Aviar Levemente Patógena desapa-
recen completamente de algunas áreas, logran
mantenerse activos en ciertas metapobla-
ciones evitando la extinción (Guberti et al.
2007). Algunos subtipos de virus pueden
predominar en poblaciones de patos de un
determinado corredor migratorio y variar de
año a año, siendo características vinculadas a
la aparición de nuevos subtipos virales en
algunos humedales (Webster et al. 1992). El
surgimiento de un virus nuevo ocurre cuando
un huésped susceptible se infecta con dos o
más cepas virales simultáneamente (co-
infección); este fenómeno resulta altamente
probable en aves jóvenes de diferentes
metapoblaciones de origen, antes de la migra-
ción de otoño (Widjaja et al. 2004, Spackman
et al. 2005, Guberti et al. 2007).

En contraste con los hallazgos verificados en
poblaciones de patos, las aves playeras reve-
laron altas tasas de aislamiento de virus
durante la primavera en el noreste de EEUU
(14.2%), en su última etapa de migración
desde el Hemisferio Sur hacia las áreas de cría
en el Ártico (Krauss et al. 2004). Tales eviden-
cias condujeron a pensar que diferentes fami-
lias de aves acuáticas estarían involucradas en
la perpetuación de estos virus en la naturaleza,
sugiriendo un rol importante para especies de
Scolopacidae, Charadriidae, Laridae y Stern-
idae en el transporte hacia las áreas de cría de
patos en la primavera boreal (Kawaoka et al.
1988, Krauss et al. 2004, Widjaja et al. 2004).
De hecho, algunos virus aislados de aves
playeras y gaviotas han podido infectar
experimentalmente a especies de anátidos
(Kawaoka et al. 1988). La mayoría de las espe-
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cies de gaviotas y gaviotines crían en colonias,
con altas densidades de juveniles y adultos
en condiciones propicias para la transmisión
de virus. Esto se contrapone con la dinámica
de infección en patos silvestres, los cuales no
crían regularmente en colonias y en los cuales
la transmisión viral sería más eficiente durante
los agrupamientos en el período de muda,
migración o invernada (Olsen et al. 2006).

Un interrogante de la ecoepidemiología de
los virus de Influenza Aviar es cómo logran
perpetuarse en las poblaciones acuáticas del
mundo. Se han sugerido cuatro hipótesis para
explicar este hecho: (1) circulación viral cíclica
en especies acuáticas, el cual responde al
modelo epizoótico de transmisión explicado
en los párrafos anteriores; (2) circulación viral
entre diferentes familias de aves, que supone
la transmisión estacional entre aves playeras,
gaviotas y gaviotines (mayores prevalencias
en primavera) y patos (mayores prevalencias
en otoño) (Webster et al. 1992); (3) persisten-
cia viral en agua o hielo, que propone la
preservación viral en lagos durante el invierno
y la reinfección de los patos al comienzo de la
primavera (Webster et al. 1992, Zhang et al.
2006); y (4) circulación viral continua en regio-
nes tropicales y subtropicales, que sugiere la
presencia escasa pero permanente de virus de
Influenza Aviar Levemente Patógena en patos
de zonas tropicales y subtropicales (Webster
et al. 1992).

DISPERSIÓN GEOGRÁFICA

La rápida expansión geográfica del virus
asiático H5N1 en Eurasia y África motivó la
realización de numerosos análisis de riesgo en
otras regiones, en un intento por cuantificar
sus probabilidades de ingreso y perpetuación.
Para el continente americano, se han postu-
lado tres modelos de ingreso del virus: (1) la
migración intercontinental regular, (2) la
dispersión accidental y (3) el comercio legal e
ilegal de aves vivas (Gilbert et al. 2006b,
Kilpatrick et al. 2006, Rappole y Hubálek 2006).
Las características detalladas de cada uno de
ellos se exponen a continuación.

Migración intercontinental regular:
patrones y magnitud

América del Norte se encuentra conectada
con Eurasia a través de dos sistemas geográ-
ficos interhemisféricos de migración, los que

presentan algunas diferencias según se trate
de aves playeras o de anátidos: (1) noreste de
América del Norte–Europa occidental y (2)
Asia oriental–Alaska/oeste de Canadá y EEUU
(Canevari et al. 2001, Boere y Stroud 2006,
Rappole y Hubálek 2006). Las áreas endémi-
cas de Asia, Europa y África son atravesadas
por corredores migratorios usados por aves
paleárticas que podrían superponerse en
determinados sitios con poblaciones de distri-
bución en América del Norte (Boere y Stroud
2006). Tanto las aves playeras como los
anátidos podrían compartir humedales
durante sus desplazamientos migratorios, con
posibilidades de intercambiar agentes infec-
ciosos. Resulta notable el número de aves que
utilizan anualmente estos corredores. Se ha
estimado que unas 4 197 000 aves playeras
migran entre Groenlandia y las islas británicas
al final de la temporada de reproducción
(European Food Safety Authority 2006). Varias
especies de anátidos migran regularmente
entre la costa noreste de Canadá, las islas britá-
nicas y el noroeste continental de Europa (e.g.,
más de 20000 individuos al año de Branta
bernicla hrota; Scott y Rose 1996, Kilpatrick et
al. 2006). Solo entre Groenlandia y las islas
británicas se desplazan unos 450000 gansos y
cisnes al final de la temporada de cría
(European Food Safety Authority 2006). Con
respecto al sistema migratorio de Asia oriental–
noroeste de América del Norte, se estima que
unos 200000–400000 anseriformes pertene-
cientes a 13 especies de patos, gansos y cisnes
migran anualmente entre ambos hemisferios
(Kilpatrick et al. 2006). Además, estudios
recientes con seguimiento de poblaciones
mediante radar han estimado que por lo
menos dos millones de charadriiformes (prin-
cipalmente aves playeras, gaviotines y escúas)
migran entre Siberia y Alaska a través del
Océano Ártico; este sistema de migración se
conecta a su vez con diferentes sistemas que
conducen hacia América en un hemisferio y
hacia Asia y Oceanía en el otro (Alerstam et
al. 2007, Peterson et al. 2007).

Evidencias genéticas de comunicación
intercontinental

Hasta el momento no se ha verificado activi-
dad viral por H5N1 en poblaciones del noreste
de Siberia, ni tampoco en humedales de
Irlanda o Islandia. Este hecho sirve de sustento
a algunos análisis predictivos que han consi-
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derado bajas a las probabilidades de transmi-
sión viral entre poblaciones migratorias
euroasiáticas y americanas (Kilpatrick et al.
2006, Rappole y Hubálek 2006). Sin embargo,
existen evidencias genéticas de comunicación
intercontinental en algunos corredores. Varios
estudios filogenéticos han demostrado la
circulación de tres linajes diferentes de virus
de Influenza de tipo A en el mundo: el Norte-
americano, el Euroasiático y, más reciente, el
Sudamericano (Donis et al. 1989, Widjaja et
al. 2004, Spackman et al. 2006, Pereda et al.
2008). Se ha demostrado que existe transmi-
sión de genes entre virus norteamericanos y
euroasiáticos en poblaciones de aves playeras,
gaviotas y patos, indicando una recombi-
nación de segmentos de genomas entre regio-
nes y continentes (Makarova et al. 1999, Liu
et al. 2004, Widjaja et al. 2004, Spackman et al.
2005, Munster et al. 2006), aunque con fre-
cuencias bajas (menores a 0.6%; Krauss et al.
2007). A pesar de este hecho, hasta el momento
se desconoce por qué y cómo ocurre dicho
cruzamiento de genes entre ambos linajes en
la naturaleza.

Diseminación hacia América del Sur

La separación física de los continentes por
los grandes océanos representa un gran
obstáculo a la migración directa desde Asia y
Europa hacia América del Sur (Welty 1982).
Sin embargo, una vez ingresado el virus exó-
tico H5N1 a América del Norte, no sería ilógico
pensar en la posibilidad de su dispersión
geográfica hacia el Neotrópico mediante mi-
graciones regulares o desplazamientos opor-
tunistas de poblaciones silvestres (Kilpatrick
et al. 2006, Rappole y Hubálek 2006). Este fenó-
meno de expansión de una enfermedad nueva
en un continente ha podido ser comprobado,
por ejemplo, con la Encefalitis del Nilo Occi-
dental, enfermedad causada por el virus West
Nile, que hasta hace una década era exótica
en América y que, en el lapso de 5 años, se
expandió sin pausa desde EEUU hasta el
centro de Argentina mediante desplazamien-
tos de aves silvestres (Komar y Clarck 2006,
Owen et al. 2006, Díaz et al. 2008, 2011).

Especies migratorias neárticas y
rutas hacia el Neotrópico

En el continente americano existen corredo-
res migratorios relativamente bien definidos
para Charadriiformes y Anseriformes neár-

ticos, los cuales siguen cuatro rutas latitudi-
nales entre las áreas de cría e invernada. Ellos
son conocidos (de este a oeste) como: (1)
Corredor Atlántico, (2) Corredor del Missi-
ssippi, (3) Corredor Central (o de las Grandes
Llanuras) y (4) Corredor del Pacífico Ameri-
cano (Welty 1982, Boere y Stroud 2006). Un
total de 40 especies (entre chorlos, playeros,
gaviotas y gaviotines) realizan migraciones
regulares anuales entre Canadá-EEUU y Amé-
rica del Sur (Canevari et al. 2001, Narosky e
Yzurieta 2003, Lesterhuis y Blanco 2007,
Remsen et al. 2011). Algunas especies como
Calidris melanotos, Calidris mauri y Limnodromus
scolopaceus, que se reproducen en las costas
árticas de América del Norte, han extendido
su rango de dispersión hacia el norte de
Siberia (hasta la península de Taimyr); en
otoño, estas poblaciones viajan a través del
estrecho de Bering hacia Alaska, donde se
reúnen con sus pares americanos para em-
prender su migración hacia América del Sur
(Welty 1982, Canevari et al. 2001, Rasmussen
y Anderton 2005). Con respecto a los anátidos
neárticos, se estima que más de cuatro millo-
nes de individuos de por lo menos cuatro
especies (entre patos, gansos y cisnes) migran
regularmente desde América del Norte hacia
América Central, el Caribe y el norte de Amé-
rica del Sur (Kilpatrick et al. 2006). Sin
embargo, en contraposición a lo que sucede
con los Charadriiformes, es muy pobre la
conexión migratoria entre América del Norte
y el sur de América del Sur a través de
anátidos; solo una especie, Anas discors, puede
llegar ocasionalmente hasta el centro de
Argentina y Uruguay (Narosky e Yzurieta
2003, Olsen et al. 2006).

La mayoría de las aves acuáticas migratorias
de América del Norte utilizan los humedales
de Colombia, Venezuela y Surinam durante
sus viajes anuales. Estos humedales, represen-
tados por pantanos, lagunas y costas de mar,
son sitios de congregación de poblaciones resi-
dentes y migratorias en los cuales se pueden
alcanzar recuentos espectaculares (e.g.,
1500000 playeros en Surinam; Canevari et al.
2001, Lesterhuis y Blanco 2007). Una secuen-
cia de contagios en América del Sur podría
tener lugar inicialmente en los humedales del
norte del subcontinente, donde las aves infec-
tadas irían dispersando la enfermedad local y
regionalmente en su contacto con poblacio-
nes residentes y migratorias, colonizando
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humedales a lo largo de los corredores aus-
trales de migración.

En el norte de América del Sur, los charadrii-
formes neárticos presentan patrones diferen-
ciales de migración en su desplazamiento
hacia el sur. Algunos playeritos (e.g., Calidris
fuscicollis) continúan desde Surinam por la
costa atlántica hasta la desembocadura del río
Amazonas, donde ingresan en el área conti-
nental y prosiguen por dos corredores (Ama-
zonas Central y Amazonas Occidental) hasta
alcanzar las áreas de invernada en costas y
humedales internos del sur de Brasil, Uruguay
y centro-sur de Argentina (Blanco et al. 2008j).
Otros escolopácidos (e.g., Tringa flavipes)
siguen por la costa atlántica y por los valles
de los grandes ríos a través de tres corredores
continentales (Central de Brasil, Amazonas
Central y Amazonas Occidental), alcanzando
las áreas de invernada en humedales del
centro-este de Argentina, Paraguay y Perú
(Blanco et al. 2008k). La vertiente occidental,
en cambio, es alcanzada desde Colombia;
algunas especies, como Steganopus tricolor,
migran por el corredor del Pacífico y de los
Andes hasta alcanzar sus áreas de invernada
en lagunas salobres altoandinas en Ecuador,
Perú, Chile, noroeste de Bolivia y Argentina,
y en lagunas salinas de llanura en Paraguay y
el centro de Argentina, en las cuales se han
registrado poblaciones máximas de hasta
500000 individuos (Mar Chiquita, Córdoba;
Scott y Carbonell 1986, Blanco et al. 2008c).

Especies migratorias australes y comunicación
entre humedales de América del Sur

En América del Sur se encuentra un total de
46 especies de anátidos con distribución a lo
largo y ancho del subcontinente, incluyendo
especies migratorias neárticas, migratorias
australes, migratorias patagónicas, residentes
y otras que realizan desplazamientos oportu-
nistas (Remsen et al. 2011). Existen especies
muy gregarias y numerosas, con mayor o
menor comportamiento migratorio, aunque la
mayoría de las que crían en América del Sur
no se desplazan fuera del subcontinente. En
Brasil, por ejemplo, Netta peposaca, Dendro-
cygna viduata y Dendrocygna bicolor han repre-
sentado más del 40% del total de las aves
acuáticas censadas en 2006 (Lesterhuis y
Blanco 2007).

Los anátidos migratorios neotropicales
siguen un complejo sistema de rutas escasa-

mente documentado. Las poblaciones migra-
torias de Dendrocygna viduata y Dendrocygna
bicolor del centro y norte de Argentina se
desplazan en otoño-invierno por el corredor
Central de Argentina hasta las áreas de
invernada en Uruguay y sur de Brasil, forman-
do muchas veces grupos mixtos de miles de
individuos (Blanco et al. 2008l, 2008m). Pobla-
ciones de Netta peposaca que crían en la Pata-
gonia y el centro de Argentina migran durante
el invierno hacia el norte de Argentina, Uru-
guay, Paraguay, este de Bolivia y sur de Brasil,
utilizando los corredores Central y Este de
Argentina, registrándose grandes poblaciones
(más de 10000 individuos) en algunos sitios
(Blanco et al. 2008i, Menegheti et al., datos no
publicados). Si bien las migraciones latitudina-
les (norte-sur) resultan ser las más numerosas,
no son las únicas en América del Sur. Algunas
poblaciones de Netta peposaca que invernan en
el centro-norte de Argentina (Santiago del
Estero) se desplazan en sentido sudeste hacia
sitios de cría en el sur de Brasil (Rio Grande
do Sul) (Blanco et al. 2008i). Poblaciones
andinas de Anas flavirostris oxyptera realizan
desplazamientos altitudinales durante el
invierno, desplazándose desde lagunas a
4000 msnm en el norte de Chile hacia tierras
bajas en la costa del Pacífico en Perú (Blanco
et al. 2008e). Especies como Anas platalea, Anas
sibilatrix, Anas georgica, Anas flavirostris y
Cygnus melanocorypha realizan migraciones en
otoño desde las áreas de cría en el sur de la
Patagonia, a través de cuatro corredores
(Andes Patagónicos, Central, Este y Oeste de
Argentina), alcanzando áreas de invernada en
el norte de Argentina y Chile, Uruguay, Para-
guay, sudeste de Brasil, llegando algunas
poblaciones hasta el sur de Perú, con abun-
dancias importantes (más de 10000 indivi-
duos). Existen poblaciones que no migran y
permanecen todo el año en los mismos sitios,
aunque otras, con distribución más meridio-
nal, tienden a desplazarse hacia el centro de
Chile y Argentina en el invierno; del mismo
modo, otras poblaciones también pueden rea-
lizar desplazamientos oportunistas en función
de la rigidez de las condiciones ambientales
(Blanco et al. 2008b, 2008e, 2008f, 2008g,
2008h). Con respecto a las migraciones
patagónicas, son de destacar las que realizan
Chloephaga picta y Chloephaga poliocephala en
invierno, que se desplazan en grandes núme-
ros desde Tierra del Fuego y el sur de la
Patagonia hasta el sur de la provincia de
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Buenos Aires, Argentina (Narosky e Yzurieta
2003, Blanco et al. 2008a).

Los chorlos, playeros, gaviotas y gaviotines
del Neotrópico se desplazan entre humedales
continentales y a lo largo de las franjas costeras
oceánicas. Algunas poblaciones migran entre
el sur y centro de Argentina, Uruguay y sur
de Brasil por el Atlántico (e.g., Larus cirro-
cephalus, Charadrius falklandicus); otras conec-
tan el sur y el norte de Chile por el Pacífico
(e.g., Charadrius modestus) y el sur de Perú con
Ecuador (e.g., Sterna hirundinacea) (Canevari
et al. 2001, Silva Rodríguez et al. 2005, Blanco
et al. 2008d). Considerando lo descripto para
los ciclos de transmisión viral entre aves acuá-
ticas del Hemisferio Norte, resulta razonable
pensar que la compleja trama de conexiones
migratorias entre humedales de América del
Sur, en los cuales se superponen poblaciones
numerosas de diferente origen y taxón, podría
ser un componente fundamental para la per-
petuación ecológica y el surgimiento de nue-
vos virus de Influenza Aviar en la región (Scott
y Carbonell 1986, Beldomenico y Uhart 2008).

Dispersión accidental

La dispersión accidental es una modalidad
de desplazamiento geográfico por largas dis-
tancias determinado principalmente por las
condiciones climáticas y que carece de periodi-
cidad. El número de aves dispersas es de unos
pocos individuos por década, por lo cual ha
sido considerada como una vía poco proba-
ble de ingreso de virus exóticos al continente
(Kilpatrick et al. 2006, Rappole y Hubálek
2006). Algunas aves playeras paleárticas pue-
den aparecer ocasionalmente en el Neotrópico
durante la temporada de huracanes del
Océano Atlántico, de junio a noviembre
(Rappole y Hubálek 2006). Ejemplos de tales
especies son Charadrius hiaticula, Calidris
ferruginea, Limosa lapponica, Limosa limosa y
Philomachus pugnax (Canevari et al. 2001,
Remsen et al. 2011); esta última ha sido inclui-
da en una lista de 15 especies migratorias con-
sideradas de alto riesgo para la diseminación
geográfica de H5N1 en Eurasia (European
Food Safety Authority 2006).

Comercio legal e ilegal de aves vivas

Existen fuertes evidencias en Europa, Asia y
África de que la mayor parte de la dispersión
del virus asiático H5N1 habría seguido las

rutas comerciales de aves de corral; sin
embargo, las migraciones de aves silvestres
también fueron involucradas (Gauthier-Clerc
et al. 2007). El riesgo que representa el movi-
miento internacional de aves vivas está vin-
culado a la existencia de controles sanitarios
eficientes. Por ejemplo, se estima que 1500000
aves ornamentales (de captura silvestre y naci-
das en cautiverio) son comercializadas legal-
mente en el mundo, pero que una cifra por lo
menos similar sería comercializada de manera
ilegal, escapando de la posibilidad de garan-
tizar su estado sanitario (Waller 2009). Algu-
nas especies de aves importadas (e.g., Mesia
argentauris, Spizaetus nipalensis) fueron detec-
tadas infectadas por el virus asiático H5N1
durante el desarrollo de cuarentenas y de
incautaciones en las fronteras (Dimmock 2005,
Van Borm et al. 2005), mientras que individuos
de Francolinus francolinus vendidos en merca-
dos asiáticos como aves ornamentales también
fueron detectados infectados por este virus
(Karesh et al. 2007).

DISCUSIÓN

Antes de la aparición del subtipo asiático
H5N1, los eventos de mortandad y de enfer-
medad por Influenza Aviar en la avifauna sil-
vestre habían sido sumamente raros (Friend
y Franson 1999). En general, la enfermedad
en aves silvestres ha sido asociada con brotes
epizoóticos simultáneos en aves domésticas de
corral, durante los cuales existió alguna vía de
contacto directo o indirecto entre especies
susceptibles (Ellis et al. 2004). El cambio en la
capacidad de algunos virus de producir enfer-
medad en especies silvestres se debe a la
acumulación de mutaciones puntuales, oca-
sionadas luego de la circulación durante un
tiempo en poblaciones domésticas (Capua y
Alexander 2007). Sin embargo, muchos episo-
dios de mortandad de aves silvestres no
pudieron ser relacionados de manera causal
con brotes en aves de corral. Una explicación
podría ser la existencia de individuos silves-
tres que actúan como portadores sanos de
virus altamente patógenos, en los cuales se
habrían activado mecanismos de resistencia
adaptativa que impedirían el desarrollo de
enfermedad grave, aunque sus efectos viru-
lentos se harían evidentes al infectar a otros
individuos susceptibles. Esto ha sido demos-
trado experimentalmente en individuos de
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Anas platyrhynchos infectados con cepas asiá-
ticas de H5N1, que mostraron mínimos signos
clínicos y una total recuperación luego de la
infección, mientras lograban contagiar eficaz-
mente a las aves convivientes (Sturm-Ramírez
et al. 2005).

Existen opiniones encontradas con respecto
al rol de las aves silvestres en la expansión
geográfica de virus de Influenza Aviar Alta-
mente Patógena. Las evidencias presentadas
por algunos autores indican que la disemina-
ción intercontinental del virus H5N1 ocurrida
entre Asia, Europa y África habría seguido las
rutas comerciales, legales e ilegales, de aves
domésticas vivas y productos de la avicultura
industrial (Gauthier-Clerc et al. 2007). Sin
embargo, algunos investigadores han presen-
tado evidencias de diseminación viral a través
de los desplazamientos de aves migratorias
(Gilbert et al. 2006b). Varios estudios predic-
tivos han intentado cuantificar los riesgos de
ingreso del virus asiático H5N1 en el conti-
nente americano a través de una conexión
intercontinental por aves migratorias o bien a
través de dispersiones accidentales trans-
oceánicas (Kilpatrick et al. 2006, Rappole y
Hubálek 2006), concluyendo que los riesgos
por ambas vías resultan de baja probabilidad
debido a las características de ambos tipos de
desplazamientos geográficos y la susceptibi-
lidad extrema de la mayoría de las aves a las
infecciones por virus altamente patógenos.
Por ello, la modalidad de ingreso más proba-
ble sería a través del comercio legal e ilegal de
aves vivas (Kilpatrick et al. 2006, Roberton et
al. 2006, Karesh et al. 2007). Además de un
hipotético ingreso de virus exóticos en Amé-
rica, merecen consideración los resultados
obtenidos en estudios recientes sobre pobla-
ciones silvestres de EEUU y Canadá en los
cuales se ha demostrado la circulación de
cepas virales levemente patógenas del subtipo
H5N1 de origen americano (Deliberto et al.
2009, Parmley et al. 2009). Este hecho subraya
la importancia de conocer su ecología, la diná-
mica de las especies reservorio y las posibilida-
des de su expansión dentro del continente.
Además, es necesario comprobar si existen
formas no patogénicas de H5N1 también en
América del Sur, donde su falta de descrip-
ción hasta el momento podría responder, en
realidad, a la ausencia de estudios.

La dispersión de cepas de virus de Influenza
Aviar Altamente Patógena en humedales de

Eurasia ha representado una seria amenaza
para la conservación de especies migratorias.
En 2005 más de 6000 aves acuáticas murieron
en el lago Qinghai (China), entre ellas el 6%
de la población mundial de Anser indicus (Liu
et al. 2005). Además de los posibles impactos
directos por el virus H5N1, el mayor peligro a
nivel mundial se ha asociado con las propues-
tas de algunos gobiernos y sectores avícolas
de controlar su diseminación mediante matan-
zas masivas de aves silvestres, la destrucción
de sus hábitats y su desplazamiento de los
sitios de reproducción y descanso (BirdLife
2007). En ese marco, resulta razonable pensar
que la presencia de subtipos virales potencial-
mente patógenos en América debería ser un
tema de preocupación, principalmente si se
piensa en los efectos de su circulación en sitios
críticos para la conservación de especies acuá-
ticas. La pérdida de los hábitats utilizados por
las aves migratorias y la existencia de enferme-
dades altamente transmisibles aumenta las
probabilidades de efectos negativos sobre las
poblaciones de especies amenazadas (Rober-
ton et al. 2006, Di Giacomo et al. 2007).

La activación de proyectos regionales a largo
plazo en América del Sur permitirá descifrar
interrogantes de suma importancia sobre la
ecología viral y el rol de las especies neotropi-
cales en la perpetuación de virus patógenos
para humanos y animales. Los conceptos ele-
mentales a conocer se pueden resumir en las
siguientes preguntas: ¿cuántos y qué tipos de
virus circulan en humedales sudamericanos?,
¿son esos virus pasibles de mutar hacia cepas
altamente patógenas?, ¿cuáles son las especie
reservorio?, ¿qué especies podrían diseminar
virus a través de largas distancias?, ¿existe un
intercambio y amplificación viral vinculado a
la llegada de aves migratorias neárticas? Las
respuestas a estos interrogantes son induda-
blemente complejas y deben ser aún descu-
biertas. Se ha sugerido que la ecología de los
virus de Influenza Aviar en aves acuáticas de
América del Sur podría seguir un modelo
equivalente al propuesto para el sur de África,
en el cual las aves playeras provenientes de
Eurasia excretan virus en los humedales
locales infectando a especies simpátricas de
varios órdenes, principalmente patos. Estos
anátidos actúan, a su vez, como reservorio de
virus y como agentes diseminadores dentro
del continente, gracias a su desplazamiento
por largas distancias (Abolnik et al. 2006). Para
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América del Sur se han descripto desplaza-
mientos migratorios de patos en forma latitu-
dinal y longitudinal. La superposición de
poblaciones migratorias y residentes en hume-
dales sudamericanos (e.g., Surinam en el
norte, Brasil en el centro y Argentina en el sur)
podría ser una excelente oportunidad para la
diseminación de los virus a través de un mo-
delo de dispersión secuencial (Fig. 1).

Recientemente se están obteniendo los
primeros resultados de programas de vigilan-
cia de poblaciones silvestres de América del
Sur, promovidos por el interés de los servi-
cios veterinarios oficiales, de organismos inter-
nacionales (Organización de las Naciones
Unidas para la Agricultura y la Alimentación,
Organización Mundial de Sanidad Animal) y
de instituciones no gubernamentales vincu-
ladas a la conservación de la fauna silvestre
(e.g., Wildlife Conservation Society, Wetlands
International) (Beldomenico y Uhart 2008).
Con actividades dirigidas a la captura viva de
aves, piezas de caza y muestras ambientales,
se ha logrado aislar y caracterizar molecular-
mente ocho subtipos de virus de Influenza
Aviar Levemente Patógena (H13N9, H6 y H9
en Argentina; H13N2 y H5N9 en Chile;
H10N9, H3N8, H4N5, H13N2 en Perú; H3 en
Brasil; Tabla 1). Los análisis filogenéticos rea-
lizados sobre virus aislados de individuos de
Anas cyanoptera en Bolivia (Spackman et al.
2006) y de Larus dominicanus en Argentina
(Pereda et al. 2008) sugieren la existencia de
un linaje regional separado de los de América
del Norte. Esto podría indicar el grado de
conexión existente entre los humedales del
Neotrópico a través de las aves migratorias.
Los mismos estudios filogenéticos han reve-
lado altas homologías con virus aislados de
aves acuáticas en América del Norte, sugirien-
do que en algún punto existe un intercambio
viral entre el norte y el sur del continente
(Spackman et al. 2006).

La notificación de eventos de enfermedad y
mortandad en aves acuáticas reviste suma
importancia para la detección de Influenza
Aviar y de otras enfermedades altamente
transmisibles (Friend y Franson 1999). Existe
un gran vacío de información sobre los agen-
tes de enfermedad que circulan en la mayoría
de los humedales de América del Sur. Muchos
eventos de mortandad en poblaciones silves-
tres pasan desapercibidos o directamente no
son comunicados a tiempo, dificultando enor-

Figura 1. Conexión entre humedales de América
del Sur a través de anátidos y aves playeras, en
una secuencia hipotética de transmisión de virus
de Influenza de tipo A. Los óvalos blancos repre-
sentan las áreas de contacto entre especies
neárticas (Anatidae, Scolopacidae, Charadriidae)
y especies neotropicales en el norte de América
del Sur. Los grises representan los grandes
humedales centrales (e.g., Pantanal do Mato
Grosso) donde crían abundantes poblaciones de
anátidos (migrantes parciales y residentes). Los
óvalos rayados representan áreas de cría e
invernada de anátidos migrantes australes, los que
tienen punteado grueso las áreas de cría e
invernada de anátidos patagónicos y el óvalo que
tiene un punteado fino representa humedales
altoandinos donde crían anátidos migrantes par-
ciales. Todas las áreas son utilizadas también como
sitios de descanso o de invernada por aves playe-
ras neárticas durante su migración. Las flechas
discontinuas indican corredores migratorios conti-
nentales de aves playeras neárticas, mientras que
las continuas representan los desplazamientos de
anátidos australes. Los márgenes costeros oceá-
nicos y algunos de los corredores referenciados
para anátidos australes son rutas de migración de
charadriiformes neárticos y neotropicales. Adap-
tado de Scott y Carbonell (1986) y de Blanco et al.
(2008a, 2008b, 2008c, 2008d, 2008e, 2008f, 2008g,
2008h, 2008i, 2008j, 2008k, 2008l, 2008m).
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memente el diagnóstico e imposibilitando la
implementación de medidas de intervención.
Algunos países afectados han adoptado medi-
das elementales como respuesta a la circula-
ción de virus en poblaciones silvestres,
tendientes a disminuir la transmisión de la
enfermedad hacia aves domésticas y a prote-
ger las poblaciones silvestres receptivas. Un
ejemplo de tales medidas son las adoptadas
en Europa (Unión Europea 2006): (1) prohibir
la caza y captura de aves silvestres, (2) prohibir
la liberación de aves cautivas en el foco, (3)
remover aves muertas por personal idóneo, y
(4) sensibilizar a cazadores y observadores de
aves para que denuncien eventos de mortan-
dad. En países de Asia y Europa, la aplicación
de medidas de bioseguridad en granjas aví-
colas industriales y de traspatio que limitan el
contacto entre aves domésticas y silvestres ha
sido la estrategia más eficaz para reducir la
diseminación de la enfermedad (Gilbert et al.
2006a, Pittman et al. 2007, Leong et al. 2008).
En un marco de sospecha de presencia de la
enfermedad en América del Sur, resultaría
razonable aplicar medidas equivalentes en los
países de la región. Será necesario mantener
una vigilancia sistemática a largo plazo en los

humedales de riesgo, enfatizando la impor-
tancia de las aves jóvenes en la amplificación
y surgimiento de nuevos virus, así como en el
estudio de los desplazamientos regionales de
sus potenciales huéspedes reservorios. Será
relevante promover estudios sobre abundan-
cia y tamaño poblacional, mantener registros
de anillado de aves acuáticas, comunicar la
recuperación o la cacería de individuos
anillados y denunciar eventos de mortandad
y enfermedad en la avifauna silvestre. Del
mismo modo, será de utilidad aprovechar a
los zoológicos y a los centros de rehabilitación
de vida silvestre como fuentes de material
diagnóstico adicional.

El impacto que los virus de Influenza Aviar
pueden tener en la conservación de especies
silvestres del Neotrópico solo podrá ser esti-
mado a través de estudios ecológicos sosteni-
dos en el tiempo. Será importante, en este
sentido, que la información producida por los
distintos grupos de investigación sea compar-
tida y publicada sin sufrir restricciones injus-
tificadas, considerando que la detección de
aves silvestres infectadas, inclusive con virus
altamente patógenos, no modificará en abso-
luto el estatus sanitario avícola de un país.

Tabla 1. Subtipos de virus de Influenza de tipo A aislados y caracterizados a partir de aves acuáticas
silvestres en América del Sur (período 2005–2008).

Subtipo Especies a Localidad Referencia 

H3N8 Anas bahamensis (MAP), 
Anas cyanoptera (MAP) 

Puerto Viejo, Lima, Perú Ghersi et al. (2009) 

H3N (?) Actitis macularia (MN),  
Larus dominicanus (R), 
Calidris pusilla (MN) 

Salinópolis, Pará, Brasil Rebelo Pessamilio y 
Urruth do Amaral (2009) 

H4N5 Anas cyanoptera (MAP), 
Anas bahamensis (MAP), 
Pelecanus occidentalis (R) 

Medio Mundo, Lima, Perú Ghersi et al. (2009) 

H5N9 Larus dominicanus (R) Río Aconcagua, Valparaíso, Chile Jeria (2009) 
H6 (?) Netta peposaca (MAP) San Javier, Santa Fe, Argentina Pereda et al. (datos no 

publicados) 
H9 (?) Netta peposaca (MAP) San Javier, Santa Fe, Argentina Pereda et al. (datos no 

publicados) 
H10N9 Arenaria interpres (MN), 

Haematopus palliatus (R) 
Puerto Viejo, Lima, Perú Ghersi et al. (2009) 

 
H13N2 Numenius phaeopus (MN), 

Larus dominicanus (R) 
El Paraíso, Lima, Perú Ghersi et al. (2009) 

H13N2 Larus pipixcan (MN) Tranque Arenillas, Atacama, Chile Jeria (2009) 
H13N9 Larus dominicanus (R) Bahía Blanca, Buenos Aires, Argentina Pereda et al. (2008) 
a Estatus migratorio. MN: migrante neártico, MAP: migrante austral parcial, R: Residente. 
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