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GLOSARIO

Amplificacion
ecolégica

Analisis

filogenético

Arbol filogenético

Bootstrap

Clado

Distancia genética

Genoma completo

Genotipo

Hospedador puente

Proceso mediante el cual, tras la introduccion de un agente
infeccioso en una determinada region o poblacion, su
circulacion se extiende entre diferentes especies o
comunidades que comparten ambientes y recursos, lo que
aumenta las oportunidades de transmisién y exposicion.

Analisis de las relaciones evolutivas entre secuencias
genéticas que permite evaluar el grado de proximidad entre
virus e identificar grupos genéticamente relacionados.

Representacion grafica de las relaciones evolutivas entre
secuencias genéticas que permite visualizar agrupamientos
y relaciones de ascendencia comun entre los virus
analizados.

Medida estadistica que permite evaluar el grado de respaldo
de los agrupamientos observados en un arbol filogenético.
Los valores mas elevados indican un mayor respaldo para
un determinado agrupamiento.

Grupo de virus genéticamente relacionados que comparten
un ancestro comun. En este informe, los virus H5N1
detectados pertenecen al clado 2.3.4.4b.

Medida de las diferencias entre secuencias genéticas que
permite evaluar el grado de similitud o divergencia entre
virus.

Conjunto completo del material genético de un organismo o
virus. En el virus de la influenza A, corresponde a los ocho
segmentos de ARN viral.

Clasificacion basada en la combinacién de los segmentos
gendmicos que componen un determinado virus de la
influenza. Los virus pertenecientes al mismo clado pueden
presentar diferentes genotipos.

Especie capaz de establecer una conexion epidemioldgica
entre poblaciones o ambientes que normalmente mantienen
un contacto limitado, lo que favorece la transmisién del
agente infeccioso.



Interfaz ecolégica

Inteligencia
epidemiolégica

Linaje viral

Marcador
molecular

Mutacion

NGS (Next-
Generation
Sequencing)

Reordenamiento
genético
(reassortment)

Secuenciacion
gendmica

Similitud genética

Spillover

Situacion o ambiente en el que diferentes especies o
poblaciones comparten espacios, recursos u otras
condiciones que posibilitan la exposicion directa o indirecta
al agente infeccioso.

Proceso de integracion, analisis e interpretacion de datos
procedentes de diferentes fuentes para generar informacion
que respalde la evaluacion de riesgos y la toma de
decisiones del SVO.

Grupo de virus genéticamente relacionados que comparten
una historia evolutiva comun.

Alteracion o caracteristica genética identificable que puede
estar asociada con una determinada caracteristica
biolégica, como la adaptacion a hospedadores, Ia
patogenicidad o la sensibilidad a los antivirales.

Alteracion en la secuencia genética del virus que puede o
no provocar cambios en sus caracteristicas biologicas.

Secuenciacion genética de nueva generacién; Conjunto de
tecnologias que permiten determinar simultaneamente una
gran cantidad de secuencias genéticas y obtener, entre
otras aplicaciones, el genoma completo del virus.

Proceso caracteristico de los virus con genoma
segmentado, como el virus de la influenza A, en el que los
segmentos genomicos de distintos virus pueden
combinarse cuando infectan simultdneamente a un mismo
hospedador, lo que da origen a una nueva constelacion
gendmica.

Proceso de determinacion de la secuencia del material
genético viral que permite caracterizar los segmentos
genomicos y realizar analisis comparativos, filogenéticos y
de mutaciones.

Grado de semejanza entre las secuencias genéticas de dos
o mas virus. Una elevada similitud genética puede respaldar
hipétesis epidemioldgicas, pero no demuestra por si sola la
transmision directa.

Evento de transmision de un agente infeccioso de una
especie o0 poblacion hospedadora a otra especie.
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Sigla
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CVP
DSA
FAO
1A
IAAP
LFDA
MAPA

MMA

OMSA
(WOAH)

OFFLU
PANAFTOSA
PNSA
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SvVo

SVE

Significado
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INTRODUCCION

La influenza aviar altamente patdgena (IAAP) representa una de las principales
amenazas sanitarias para la avicultura mundial, lo que exige sistemas de vigilancia
capaces de detectar tempranamente la circulacion viral, comprender su dinamica
epidemioldgica y respaldar respuestas rapidas y basadas en evidencias.

Desde 2020, ante la intensificacion de la circulacion mundial de los virus de la
IAAP, impulsada por la propagacion del virus HS del clado 2.3.4.4b, y el consiguiente
aumento de la presién de infeccion en las poblaciones de aves silvestres, el Ministerio
de Agricultura y Ganaderia (MAPA) ha fortalecido en Brasil la vigilancia
epidemioldgica, la capacidad de diagndstico de laboratorio, la investigacién de
sospechas y focos y la preparacion ante emergencias zoosanitarias.

Paralelamente, la incorporacién de la gendmica a la vigilancia de la influenza
aviar permitio ampliar los conocimientos sobre el origen, la evolucién y la diversidad
genética de los virus circulantes. Mas alla de la caracterizacion genética de los virus,
la experiencia brasilefia demostrd el potencial de integrar la epidemiologia y la
genomica para respaldar las evaluaciones de riesgos, orientar las estrategias de
vigilancia basada en riesgos y fortalecer la preparacion ante emergencias sanitarias.
Esta integracion también se convirtié en una herramienta importante para apoyar la
toma de decisiones del Servicio Veterinario Oficial (SVO).

Este informe reune la experiencia brasileia y los principales hallazgos de la
vigilancia oficial derivados de la integracion de datos epidemioldgicos y gendmicos
entre mayo de 2023 y julio de 2026. Presenta los resultados de este enfoque, sus
aplicaciones y su potencial para comprender la dinamica de la IAAP y fortalecer la
actuacion del SVO. También analiza las perspectivas para mejorar la vigilancia, en
consonancia con los principios de Una Sola Salud.

Asimismo, los datos presentados en este informe ponen de manifiesto el
compromiso del MAPA con la innovacion, la excelencia técnica y el fortalecimiento
continuo del SVO. Se espera que la informacién recopilada contribuya no solo a
mejorar las acciones nacionales, sino también a fomentar el intercambio
interinstitucional de conocimientos y consolidar la cooperacién internacional para
hacer frente a la influenza aviar y otras enfermedades transfronterizas de los
animales.
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CAPITULO 1

Sistema de vigilancia de la influenza
aviar

1.1 Introduccion

Brasil cuenta con uno de los mayores sistemas de produccion avicola del
mundo y ocupa una posicion destacada en la produccion y exportacion de carne de
pollo y productos avicolas. Mantener la condicidén sanitaria de la avicultura nacional
requiere un sistema de vigilancia capaz de detectar tempranamente enfermedades
de importancia econdémica y para la salud publica, implementar medidas de respuesta
oportunas y demostrar continuamente la ausencia de circulacion de agentes
patogenos de notificacidon obligatoria en la produccion comercial.

Entre estas enfermedades, la IAAP representa uno de los principales desafios
para el SVO debido a su elevada capacidad de propagacion, la amplia variedad de
hospedadores susceptibles y las repercusiones sanitarias, econdomicas, ambientales
y comerciales derivadas de su aparicion.

Ademas de proteger la avicultura, la vigilancia de la IAAP reviste importancia
estratégica para la salud publica, la conservacion de la biodiversidad, la proteccion
ambiental y el mantenimiento del comercio internacional. En este contexto, la
vigilancia de la influenza aviar constituye uno de los principales instrumentos
nacionales de prevencion, preparacion y respuesta, y se fundamenta en la integracion
de la vigilancia epidemiolégica, de laboratorio, genémica y ecoldgica.

El Programa Nacional de Sanidad Avicola (PNSA), que forma parte de la
estructura del Departamento de Sanidad Animal (DSA), se organiza en torno a
estrategias complementarias de vigilancia basada en riesgos, diagndstico de
laboratorio, investigacion epidemioldgica, aplicacion de medidas de bioseguridad y
respuesta rapida ante emergencias zoosanitarias. La actuacion coordinada del
MAPA, los Servicios Veterinarios Estatales (SVE) [de los estados federados de
Brasil], la red oficial de laboratorios y el sector productivo constituye uno de los pilares
para mantener la condicion sanitaria de la avicultura brasilefia y preservar la
credibilidad del pais ante los mercados internacionales.

Los siguientes apartados presentan la organizacién del sistema de vigilancia
de la influenza aviar, incluida su estructura institucional, las estrategias de vigilancia
pasiva y activa, la red oficial de laboratorios y la incorporacién de la genémica a las
actividades de vigilancia. La actuacion integrada de estos componentes fortalece la
capacidad del SVO para detectar tempranamente la circulacion viral, monitorear la
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situacion epidemioldgica, investigar eventos sanitarios, caracterizar los virus
circulantes y generar evidencias que respalden la evaluacion de riesgos, la toma de
decisiones y la formulacion de politicas publicas orientadas a la prevencion,
preparacion y respuesta ante emergencias zoosanitarias.

1.2 Programa nacional de sanidad avicola

Creado en 1994, el PNSA constituye uno de los principales instrumentos de la
politica nacional de sanidad animal y establece directrices para la prevencion,
vigilancia, control y respuesta frente a las principales enfermedades que afectan a la
avicultura brasilefia.

Desde su creacion, el programa ha experimentado mejoras continuas y ha
consolidado una estructura integrada de vigilancia epidemioldgica, monitoreo
sanitario, diagnostico de laboratorio, certificacion sanitaria, medidas de bioseguridad
y preparacion ante emergencias zoosanitarias. Esta evolucién permitié fortalecer la
capacidad del SVO para prevenir la introduccion y propagacion de enfermedades
sujetas a control oficial, preservar el patrimonio avicola nacional y garantizar la
credibilidad sanitaria de Brasil ante los mercados internacionales.

Entre sus principales objetivos destacan:

e Prevenir y controlar las enfermedades de interés para la avicultura y la salud
publica;

e Definir acciones que permitan la certificacion sanitaria de la poblacion avicola
nacional;

e Favorecer la obtencion de productos avicolas saludables para los mercados
interno y externo.

Las principales enfermedades sujetas a control oficial por el PNSA son:

71 Influenza aviar - Pais libre, con un unico foco en aves comerciales en mayo
de 2025;

1 Enfermedad de Newcastle - Pais libre, con el ultimo foco en aves
comerciales registrado en junio de 2024;

"1 Salmonellas — Salmonella Gallinarum, Salmonella Pullorum, Salmonella
Enteritidis, Salmonella Typhimurium y salmonelas monofasicas;

) Micoplasmas — Mpycoplasma gallisepticum, Mycoplasma synoviae y
Mycoplasma meleagridis (pavos).

Las acciones del PNSA se desarrollan mediante la actuacion conjunta del
MAPA, responsable de coordinar las politicas y directrices técnicas nacionales, y los
SVE, encargados de ejecutar las actividades de vigilancia, atender las sospechas,
realizar investigaciones epidemiologicas, tomar muestras, implementar medidas
sanitarias y llevar a cabo acciones de inspeccion y verificacion oficial en campo.

12



1.3 Organizacion del sistema nacional de vigilancia

La vigilancia de la influenza aviar se organiza de manera descentralizada e
integrada, mediante la actuacién coordinada del MAPA y los SVE en los diferentes
niveles de ejecucion del SVO.

En el ambito federal, corresponde al DSA coordinar técnicamente las acciones
nacionales, elaborar normas y directrices, realizar evaluaciones de riesgos, coordinar
las respuestas ante emergencias sanitarias y, entre otras funciones, representar al
pais ante organismos internacionales.

Las Superintendencias Federales de Agricultura y Ganaderia desempefian
funciones de coordinacién regional, seguimiento de las actividades que realizan los
estados y articulacion entre el nivel central y los SVE.

Los SVE constituyen la estructura operativa del sistema y se encargan de
ejecutar las actividades en campo, entre estas:

¢ vigilancia pasiva;

¢ vigilancia activa;

¢ investigacion epidemioldgica;

e toma de muestras;

e inspeccién y verificacion oficial;

e aplicacion de medidas sanitarias;
e atencion de las notificaciones;

e educacion sanitaria.

La integracion de estos componentes permite detectar rapidamente los
eventos sanitarios y aplicar las medidas de respuesta de manera coordinada.

1.4 Plan Nacional de Vigilancia de la Influenza Aviar

En 2022, el Departamento de Sanidad Animal (DSA) del MAPA realizé una
revision técnica y epidemiologica de las estrategias nacionales de vigilancia de la
influenza aviar y la enfermedad de Newcastle (ENC). Como resultado, se establecio
el nuevo Plan Nacional de Vigilancia, disefiado para fortalecer la capacidad de
deteccion temprana, el monitoreo continuo, la prevenciéon de la introduccion y la
respuesta ante la propagaciéon de estas enfermedades en el territorio nacional.

El Plan Nacional se organiza en diferentes componentes de vigilancia que
abarcan las aves domésticas comerciales, las aves de traspatio, las aves silvestres y
los compartimentos avicolas certificados, 10 que permite orientar las estrategias de
vigilancia segun el riesgo epidemiologico de cada poblacidn objetivo.
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La vigilancia de la influenza aviar se fundamenta en la integracién de la
vigilancia pasiva y activa, el diagndstico de laboratorio, la vigilancia gendmica y la
evaluacion de riesgos. Este enfoque permite analizar de manera complementaria la
informacion procedente de diferentes fuentes, ampliar los conocimientos sobre la
dinamica epidemioldgica de la enfermedad y respaldar la toma de decisiones basadas
en evidencias.

1.4.1 Vigilancia pasiva

La vigilancia pasiva constituye el principal mecanismo de deteccion temprana
de la IAAP en Brasil y comprende el Componente 1 — Vigilancia de aves
domésticas y el Componente 2 — Vigilancia de aves silvestres del Plan Nacional
de Vigilancia de la Influenza Aviar y la ENC.

La vigilancia pasiva es una estrategia basada en eventos que consiste en
identificar e investigar situaciones sanitarias inusuales, como el aumento de la
mortalidad, las alteraciones clinicas u otras manifestaciones compatibles con la
influenza aviar.

Esta estrategia se basa en la notificacion inmediata de sospechas clinicas o
epidemioldgicas por parte de productores, médicos veterinarios, organismos
ambientales, instituciones de investigacion, laboratorios y otros actores involucrados
en la cadena productiva y la vigilancia de la fauna silvestre.

El SVO investiga todas las sospechas mediante procedimientos
estandarizados que incluyen la investigacion epidemioldgica, la inspeccion clinica, la
toma de muestras, su envio al laboratorio oficial y la adopcion de las medidas
sanitarias correspondientes.

Al abarcar tanto las aves domésticas como las silvestres, la vigilancia pasiva
constituye el componente de mayor sensibilidad para identificar eventos sanitarios
inesperados, especialmente aquellos asociados con el aumento de la mortalidad o la
aparicion de signos clinicos compatibles con el sindrome respiratorio y nervioso de
las aves (SRN). De acuerdo con el enfoque sindromico adoptado, las notificaciones
que cumplen los criterios de sospecha se investigan para detectar influenza aviar y
ENC mediante pruebas de diagndstico de laboratorio simultdneas para ambas
enfermedades, lo que permite confirmarlas o descartarlas en el marco de una misma
investigacion.

Los procedimientos para atender las sospechas estan estandarizados en la
Ficha Técnica de la Influenza Aviar, disponible en
https://sisbravet.agro.gov.br/ficha-tecnica/publica/consultar.
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Para garantizar la transparencia y difundir la informacion generada por la
vigilancia pasiva, el MAPA pone a disposicion el Panel de Vigilancia de la Influenza
Aviar y la Enfermedad de Newcastle https://mapa-
indicadores.agricultura.qov.br/publico/extensions/SRN/SRN.html, que reune y
presenta datos actualizados sobre las investigaciones y los focos confirmados de
estas enfermedades en el pais, lo que permite realizar un seguimiento de su
distribucion temporal y geografica, asi como de las poblaciones y especies afectadas.
La informacion disponible en este panel constituye una fuente oficial de consulta
publica sobre la aparicién de influenza aviar en Brasil y se utiliz6 como una de las
fuentes de datos para elaborar los analisis epidemioldgicos y gendémicos presentados
en este informe.

1.4.2 Vigilancia activa

La vigilancia activa complementa la vigilancia pasiva mediante la toma
sistematica y planificada de muestras en poblaciones previamente definidas, lo que
permite monitorear continuamente la circulacién viral incluso en ausencia de signos
clinicos.

En Brasil, las acciones incluyen el monitoreo sanitario de establecimientos
avicolas comerciales de produccion industrial y a pequefia escala, aves de traspatio
y compartimentos avicolas certificados, con criterios epidemioldégicos para
seleccionar los establecimientos y las unidades de muestreo.

La adopcién de metodologias de vigilancia basada en riesgos permite
concentrar los esfuerzos en areas geograficas, sistemas de produccién y poblaciones
con mayor probabilidad de exposicion al virus, o que aumenta la eficiencia operativa
y la sensibilidad del sistema para la deteccién temprana.

Entre 2022 y 2026, la vigilancia dio lugar a mas de 320 mil analisis de
laboratorio para la IAAP y la ENC, lo que demuestra la solidez de la vigilancia oficial
y su capacidad para monitorear continuamente la situacion sanitaria de la avicultura
brasilefa.

1.5 Red oficial de laboratorios

La red oficial de laboratorios para el diagnéstico de la influenza aviar esta
integrada por los Laboratorios Federales de Defensa Agropecuaria (LFDA) y los
laboratorios acreditados por el MAPA, que trabajan de manera coordinada para
apoyar las acciones de vigilancia, monitoreo y respuesta ante emergencias
zoosanitarias.

Los LFDA se encargan del diagnostico oficial, la confirmacion y la
caracterizacion de los agentes etiolégicos mediante pruebas de laboratorio, que
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incluyen pruebas moleculares, aislamiento viral, caracterizacion antigénica y
genética, asi como secuenciacion gendémica de los virus de la influenza aviar en el
marco de la vigilancia pasiva y activa. Por su parte, los laboratorios acreditados
realizan unicamente pruebas de tamizaje en el marco de la vigilancia activa (las
pruebas confirmatorias se realizan en los LFDA) y desempefian un papel fundamental
en la certificacion de los compartimentos avicolas y el cumplimiento de los requisitos
sanitarios para la exportacion.

El LFDA de Sao Paulo (LFDA-SP) es un Centro de Referencia de la
Organizacion de las Naciones Unidas para la Alimentacién y la Agricultura (FAO) y
también un Laboratorio de Referencia de la Organizacién Mundial de Sanidad Animal
(OMSA/WOAH) para la influenza aviar. Por lo tanto, el LFDA-SP desempefia un papel
estratégico en la vigilancia y se encarga de la confirmacion diagndstica, la
caracterizacion de los virus circulantes, la secuenciacion genomica y el apoyo técnico-
cientifico a las investigaciones epidemiolégicas.

En el marco de la vigilancia gendmica, durante el primer afio de la emergencia
sanitaria, el LFDA de Goias (LFDA-GO) también participé en distintas etapas del
protocolo de secuenciacidn gendmica, en coordinacion con la red oficial de
laboratorios. Con la ampliacidon y consolidacion de la capacidad instalada,
actualmente el LFDA-SP y el Laboratorio Federal de Defensa Agropecuaria de Minas
Gerais (LFDA-MG) realizan integramente el proceso de secuenciacion del genoma
viral y los analisis bioinformaticos, lo que permite obtener genomas completos y
caracterizar molecularmente los virus detectados.

La ampliacion de la capacidad de diagnédstico y analisis gendmico de la red
oficial de laboratorios durante los ultimos afos incrementd la generacién de
informacion estratégica para el SVO, lo que contribuyé a las investigaciones
epidemioldgicas, la caracterizacion de las introducciones virales, la comprensién de
los patrones de circulacion y dispersion del virus y las evaluaciones de riesgos.

Con la incorporacion y el avance de las herramientas de diagnéstico y
caracterizacion molecular en las actividades oficiales habituales, la secuenciacién
completa del genoma viral se consolidé como una herramienta complementaria para
la investigacion epidemioldgica. La estructura de la vigilancia gendmica y sus
aplicaciones en el marco de la vigilancia nacional de la influenza aviar se presentan
detalladamente en el capitulo 3.

1.6 Integracién de la vigilancia

Aunque en este documento se describen por separado con fines didacticos, la
vigilancia pasiva y la activa de la influenza aviar son componentes que actuan de
manera integrada para lograr una deteccion temprana. La deteccidon de sospechas en
campo, la investigacion epidemioldgica, el diagnéstico de laboratorio, la
caracterizacion gendémica y la evaluacion de riesgos constituyen etapas
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complementarias de un mismo proceso de generacion de inteligencia epidemiologica.
Esta integracion permite ampliar la capacidad del SVO para comprender la dinamica
de la enfermedad, reducir la incertidumbre en las investigaciones y respaldar
decisiones técnicas y estratégicas orientadas a la prevencidén, preparacion y
respuesta ante emergencias zoosanitarias.
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CAPITULO 2

Vigilancia genomica de la influenza
aviar en Brasil: implementacion y
aplicaciones

2.1 Introduccion

La confirmacién de los primeros focos de IAAP en Brasil, en mayo de 2023,
representd un hito para la vigilancia de la sanidad animal y puso de manifiesto la
necesidad de ampliar la capacidad del SVO para comprender la dinamica
epidemioldgica del virus introducido en el pais. Aunque la investigacion
epidemioldgica tradicional proporciona informacion esencial sobre la aparicion de
focos, las especies afectadas, la ubicacién geografica y los posibles factores de
riesgo, diversas cuestiones relacionadas con el origen de los virus, los eventos de
introduccidén y su evolucion genética solo pueden responderse mediante la vigilancia
gendmica.

A diferencia del uso de la secuenciacidén genética exclusivamente con fines de
caracterizacion molecular, la estrategia adoptada por el MAPA se bas6 en la
integracion de la gendmica y la epidemiologia, con el propédsito de incorporar los
hallazgos de laboratorio a la interpretacién de los eventos sanitarios y ampliar los
conocimientos sobre los posibles origenes, las relaciones epidemioldgicas y la
dinamica de dispersion de los virus detectados en el pais.

2.2 Justificaciéon para implementar la vigilancia genémica

La actual panzootia causada por el virus H5N1 del clado 2.3.4.4b se caracteriza
por una elevada diversidad genética, multiples eventos independientes de
introduccién entre continentes y frecuentes procesos de reordenamiento genético, por
lo que el uso exclusivo de la informacion epidemioldgica tradicional resulta insuficiente
para comprender su dinamica de circulacion.

La complejidad epidemioldgica de la enfermedad, asociada con la amplia dispersion
del virus por las aves migratorias, su capacidad de adaptacion a diferentes especies
hospedadoras y la aparicién de casos en mamiferos silvestres y domésticos, hizo necesario
utilizar herramientas de gendémica y bioinformatica para abordar cuestiones estratégicas para
el SVO, tales como:

e ;Los virus detectados estan relacionados con un mismo evento de introduccién o
representan eventos independientes?
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o ; Existen evidencias de propagacion secundaria entre establecimientos o regiones?
e ;Cual es el origen probable de los virus detectados?
e ;Como evolucionan los virus a lo largo del tiempo?
e ;Circulan nuevos linajes en América del Sur?

o ;lLos virus detectados estan asociados con diferentes especies hospedadoras?

e ;Como puede contribuir esta informacioén a las evaluaciones de riesgos y orientar la

vigilancia?

La vigilancia gendmica se incorpord precisamente para ayudar a responder estas

preguntas y aportar evidencias adicionales a las investigaciones epidemioldgicas.

Cuadro 1. Aplicaciones de la vigilancia genémica para apoyar la investigacion
epidemioldgica y la toma de decisiones del Servicio Veterinario Oficial.

Pregunta

epidemiolégica

Contribucion de la vigilancia
genoémica

Aplicacion para el
Servicio Veterinario
Oficial

Los analisis filogenéticos y la

¢ De dénde provino el
virus?

¢El virus experimenté
mutaciones
relevantes?

¢El foco representa
una nueva
introduccién o un
evento relacionado
con otro foco?

¢ Podria haberse
producido una
propagacién entre
establecimientos?

comparacion con secuencias
nacionales e internacionales
permiten identificar el origen
probable del virus y su relacion con
los linajes circulantes en otros
paises.

La comparacion de genomas
completos permite identificar
mutaciones, deleciones, inserciones
y otros eventos evolutivos.

Comparacién de genotipos, arboles
filogenéticos y distancias genéticas
entre los virus.

Elevada similitud genética entre
virus, interpretada junto con
informacién epidemioldgica,
temporal y espacial.

Apoya la identificacion
de posibles vias de
introduccion y respalda
las evaluaciones de
riesgos.

Permite monitorear la
evolucion viral e
identificar alteraciones
con posibles
repercusiones en la
adaptacion a nuevos
hospedadores, la
patogenicidad, la
transmision y la
sensibilidad a los
antivirales, lo que
contribuye a la
evaluacién de riesgos
en el contexto de Una
Sola Salud.

Ayuda a diferenciar las
introducciones
independientes de
posibles eventos de
propagacion
secundaria.
Complementa la
investigacion
epidemioldgica y
refuerza las
conclusiones sobre
posibles cadenas de
transmision.
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¢, Coémo evoluciona el
virus a lo largo del
tiempo?

¢Circulan nuevos
linajes o genotipos?

¢Los diferentes focos
estan relacionados
epidemiolégicamente?

¢ Es necesario ajustar
las estrategias de
vigilancia?

Secuenciaciéon completa del
genoma, analisis de variantes,
analisis filogenéticos y monitoreo
continuo de los linajes circulantes.

Monitoreo gendmico continuo y
comparacion con bases de datos
internacionales.

Integracion de la distancia genética,
la posicion filogenética, la cronologia
de los eventos y la ubicacion
geografica.

La integracion de informacion
genomica, epidemioldgica y
ecoldgica permite adoptar un
enfoque de vigilancia que tiene en
cuenta los riesgos, las rutas de
propagacion espacial y los patrones
de circulacion viral.

2.3 Objetivos de la vigilancia genémica

Permite realizar un
seguimiento de los
cambios evolutivos y
actualizar las
evaluaciones de
riesgos.

Detecta tempranamente
nuevas introducciones y
respalda las estrategias
de vigilancia 'y
preparacion.

Apoya la reconstruccion
de la dinamica de
propagaciony la
interpretacion de las
investigaciones sobre el
terreno.

Orienta la vigilancia
basada en riesgos y la
seleccién de areas vy, si
es necesario, de
especies prioritarias.

La vigilancia gendmica se implementd con los siguientes objetivos:

¢ complementar la vigilancia epidemiolégica mediante la caracterizacion del virus y la
reconstruccion de la dinamica de propagacion, asi como orientar la respuesta ante los
eventos sanitarios;

e caracterizar genéticamente los virus detectados en Brasil;

¢ identificar los posibles origenes y vias de introduccioén del virus;

e evaluar la relacion entre diferentes focos y eventos de infeccion;

¢ monitorear la evolucién genética de los linajes circulantes, asi como la introduccién de
nuevas variantes virales;

¢ identificar cambios genéticos asociados con la adaptacién a diferentes hospedadores;

o detectar eventos de reordenamiento genético y la aparicién de nuevos genotipos;

e integrar la informacidn gendmica en las investigaciones epidemioldgicas;

e respaldar las evaluaciones de riesgos;

o fortalecer la vigilancia basada en evidencias e integrada en el enfoque de Una Sola
Salud.

2.4 Flujo operativo de la vigilancia genoémica

La vigilancia gendmica se estructurdé como una extension del proceso de investigacion
epidemioldgica. Asi, en el flujo operativo, tras la confirmacion de laboratorio de la infeccién
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por el virus de la IAAP, las muestras que cumplen los criterios de calidad se someten a la
secuenciacién completa del genoma viral.

Los datos obtenidos de la secuenciacién se procesan mediante analisis
bioinformaticos, como el ensamblaje del genoma, la identificacion de los segmentos virales,
la determinacion del genotipo, la realizacion de analisis filogenéticos y la comparacion con
secuencias disponibles en bases de datos internacionales.

Posteriormente, los resultados gendomicos se integran con la informacién
epidemioldgica, que incluye:

e especie hospedadora;

e ubicacién geografica;

o fecha de deteccidn;

e caracteristicas del foco;

e factores de riesgo identificados;
e antecedentes epidemiolégicos.

Esta integracién permite interpretar de manera mas amplia la dinamica de
introduccion, circulacion y evolucion de los virus.

Figura 1. Modelo conceptual de la integracion de la vigilancia epidemioldgica y gendmica
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CAPITULO 3

Vigilancia epidemiologica de la
influenza aviar en Brasil: resultados

3.1 Introduccion

La confirmacion de los primeros focos de IAAP en Brasil marco el inicio de una nueva
etapa para el SVO, caracterizada por la necesidad de monitorear continuamente la circulacién
viral en un territorio de dimensiones continentales que alberga una de las mayores
poblaciones avicolas del mundo. Desde entonces, la vigilancia consolidé una amplia variedad
de informacion procedente de las notificaciones y las investigaciones realizadas en aves
silvestres y domésticas. Estos datos han permitido realizar un seguimiento de la evolucién
temporal y espacial de la enfermedad, identificar cambios en el perfil de las especies y los
ambientes afectados y ampliar los conocimientos sobre la dinamica ecologica vy
epidemioldgica del virus en el territorio nacional.

Durante el periodo analizado, se observé que el patron epidemiolégico de la IAAP en
Brasil no permaneci6 estatico. La fase inicial de la emergencia se caracteriz6 principalmente
por la aparicion de focos en aves acuaticas migratorias y otras aves silvestres asociadas a
ambientes costeros. Posteriormente, se observé una distribucion geografica mas amplia de
los focos, con un aumento de las detecciones en aves terrestres, zonas rurales y aves
domeésticas, lo que dio lugar a un escenario epidemioldgico cada vez mas complejo.

3.2 Introduccion del virus en el territorio nacional

La IAAP se confirmé por primera vez en Brasil el 15 de mayo de 2023, lo que marcé
la introduccion del virus de la influenza A(H5N 1) de alta patogenicidad en el territorio nacional.
Hasta entonces, la enfermedad se consideraba exdtica en el pais.

Las primeras detecciones se produjeron en dos aves de la especie Thalasseus
acuflavidus (patinegro americano) y en un ave de la especie Sula leucogaster (piquero pardo),
encontradas en la region costera del estado de Espirito Santo. Estos registros fueron
compatibles con el patrén observado durante la expansion del virus H5N1 por América del
Sur, asociado principalmente al desplazamiento de aves silvestres y a la circulacion viral en
ambientes naturales y costeros.

3.3 Evolucion cronoldégica de los focos
La distribucion anual de los focos muestra que el mayor impacto

epidemioldgico se produjo durante el primer ano de deteccion del virus en el pais,
como se muestra en la Figura 2.

22



Figura 2. Evolucién anual del numero de nuevos focos de influenza aviar altamente
patdgena en Brasil
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En 2023, se confirmaron 151 focos de IAAP. En los afios siguientes, se registraron 15
focos en 2024, 20 focos en 2025 y cinco focos entre enero y julio de 2026.

Estos datos muestran una reduccion considerable del nimero anual de nuevos focos
en comparacion con el periodo inicial de la emergencia sanitaria. Sin embargo, esta reduccién
no significa que se haya eliminado el riesgo de nuevas introducciones o de propagacion del
virus, dada su dispersidén en poblaciones de aves silvestres, su amplia distribucion geografica
mundial y la posibilidad de exposicién recurrente de las aves domésticas.

3.4 Situacion epidemiolégica durante el periodo analizado

Entre el 15 de mayo de 2023 y finales de julio* de 2026, se confirmaron 191 focos de
IAAP en Brasil, distribuidos en 14 unidades federativas y 91 municipios.

Los focos afectaron a 35 especies distintas, entre ellas aves silvestres de vida libre,
aves silvestres mantenidas en cautiverio, aves de traspatio, aves de produccion comercial,
aves ornamentales y mamiferos silvestres. Esta diversidad pone de manifiesto la amplia
variedad de hospedadores susceptibles y de contextos epidemioldgicos en los que se produjo
la exposicion al virus durante el periodo analizado.

Durante el mismo periodo, se investigaron 4.346 sospechas de sindrome respiratorio
y nervioso de las aves (SRN), de las cuales 1.333 se clasificaron como casos probables y se
sometieron a los procedimientos de investigacion epidemioldgica y diagndstico de laboratorio
previstos por el Sistema Nacional de Vigilancia.

La mayoria de los focos se produjo en aves silvestres de vida libre, con 172 registros,
equivalentes al 90,1% del total. Este resultado refleja el papel central de estas poblaciones
en la introduccién, dispersion y mantenimiento de la circulacion viral en ambientes naturales.
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Aunque fueron menos frecuentes, se registraron 16 focos en aves de traspatio. Estos
sistemas presentan un mayor potencial de contacto con aves silvestres debido al acceso
frecuente al ambiente exterior y a la posibilidad de compartir agua, alimentos y otros recursos,
por lo que constituyen una importante interfaz que debe considerarse al evaluar las posibles
vias de introduccion del virus.

El 15 de mayo de 2025 se confirmé el primer foco de IAAP en aves de produccién
comercial en Brasil, en un establecimiento de reproductoras comerciales ubicado en el
municipio de Montenegro, Rio Grande do Sul. El episodio se considero aislado y se aplicaron
de inmediato las medidas de contencién y erradicacion previstas en el Plan Nacional de
Contingencia, entre estas la interdiccion del establecimiento, la eliminacién de las aves, la
limpieza y desinfeccion, la vigilancia en las areas establecidas y la investigacion de los
posibles vinculos epidemioldgicos. Tras concluir las medidas sanitarias en el establecimiento,
confirmar la ausencia de nuevos focos en aves comerciales y cumplir los requisitos aplicables,
Brasil recupero su condicion de pais libre de IAAP en aves de produccion comercial mediante
una autodeclaracion presentada ante la Organizacién Mundial de Sanidad Animal (OMSA) el
18 de junio de 2025.

En conjunto, estos resultados demuestran que la epidemiologia de la IAAP en Brasil
evolucioné durante el periodo analizado. Tras una fase inicial caracterizada por un elevado
numero de focos asociados a la introduccion del virus en aves silvestres, se observo una
reduccién del numero anual de nuevos focos y un cambio gradual en el perfil epidemiolégico
de los eventos detectados. Para comprender esta dinamica, es necesario integrar los analisis
temporales, espaciales, ecoldgicos y genodmicos que se presentan en las siguientes
secciones, lo que permite identificar patrones de introduccion, dispersién y evolucion viral.

*Fecha de referencia: 27 de julio de 2026

3.5 Evolucién temporal

La distribucién temporal de los focos muestra que la introduccion de la IAAP en Brasil
se produjo en un periodo compatible con la llegada de aves migratorias a través de las
principales rutas migratorias de América del Sur, lo que respalda las evidencias de que estas
especies desempefiaron un papel fundamental en la introduccion del virus en el continente.
Sin embargo, segun lo observado por la OMSA y OFFLU, la aparicién de focos en los afios
posteriores demuestra que la epidemiologia de la enfermedad no puede explicarse
exclusivamente por los movimientos migratorios de larga distancia. Aunque la distribucién
temporal de los focos sigue asociada con los periodos de mayor movimiento de aves
migratorias, se registraron casos en diferentes épocas del ano, lo que indica que el riesgo de
aparicion de la enfermedad resulta de la interaccion de diversos factores ecoldgicos y
epidemiologicos.

Este escenario refuerza la necesidad de mantener sistemas de vigilancia
epidemiolégica continuos y sensibles, capaces de detectar tempranamente cambios en el
patrén temporal de aparicién de la enfermedad e identificar modificaciones en el perfil
epidemioloégico de los focos para respaldar evaluaciones de riesgos permanentemente
actualizadas.
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La Figura 3 presenta la distribucion mensual de los focos confirmados de IAAP en
Brasil entre mayo de 2023 y julio de 2026.

Figura 3 - Distribucion mensual de los focos de influenza aviar altamente patégena en Brasil
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Durante el primer afio de la emergencia sanitaria (2023), se observé un aumento
considerable del numero de focos entre junio y octubre, periodo que corresponde a la
introduccion del virus en el territorio nacional y a los primeros registros en aves silvestres,
principalmente en la franja costera brasilefa.

En 2024, se registré una marcada reduccion del nimero de focos, concentrados entre
febrero y julio, lo que indica un escenario epidemiologico diferente del observado durante la
fase inicial de introduccion del virus.

En 2025, se observé un nuevo aumento del numero de focos entre mayo y julio,
periodo en el que se confirmd el primer foco en aves de producciéon comercial de Brasil,
ademas de registros en aves de traspatio, aves silvestres y mamiferos silvestres.

En 2026, hasta julio, los focos presentaron una distribucién temporal compatible con
el periodo de mayor movimiento de aves migratorias, I0 que demuestra que el riesgo de
nuevas introducciones sigue siendo mas elevado durante ese periodo.

En términos generales, los datos ponen de manifiesto una marcada influencia
estacional asociada con los movimientos migratorios de las aves silvestres, sin descartar la
contribucién de otros factores ecolégicos y epidemiolégicos a la aparicién de los focos
registrados. Estos resultados refuerzan la importancia de mantener las actividades de
vigilancia durante todo el afio e intensificar las acciones en los periodos de mayor riesgo
epidemioldgico.
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3.6 Distribucion geografica

La distribucion geografica de los focos de IAAP en Brasil muestra una evolucion
gradual del patrén espacial observado desde la introduccién del virus en el pais. Entre mayo
de 2023 y julio de 2026, se confirmaron focos en 14 unidades federativas y 91 municipios,
que abarcan diferentes biomas, ecosistemas y sistemas de produccién. El analisis espacial
muestra que los focos se produjeron en distintos contextos epidemiolégicos durante el
periodo, lo que refleja la diversidad de especies susceptibles, ambientes ecoldgicos e
interfaces entre aves silvestres y domésticas.

Los primeros focos se registraron principalmente en la franja costera de las regiones
Sudeste y Sur, y afectaron a aves marinas y costeras, especialmente charranes (Thalasseus
spp. y Sterna spp.), piqueros pardos (Sula leucogaster) y otras especies asociadas a
ambientes costeros. La concentraciéon de los primeros focos de IAAP en la region costera
brasilefia coincide con areas reconocidas por su importancia para las aves migratorias, que
las utilizan habitualmente como rutas de paso y lugares de parada, descanso, alimentacion y
reproduccion. Estas areas concentran individuos procedentes de diferentes poblaciones
migratorias y favorecen la interaccion entre aves migratorias y residentes, lo que aumenta las
oportunidades de exposicion al virus y su dispersion a lo largo de las rutas migratorias.

La distribucién geografica de los focos registrados en 2023 y 2024 presentdé una
marcada concentracion a lo largo de la franja costera brasilena (Figura 4), compatible con el
predominio de las detecciones en aves silvestres asociadas con ambientes costeros vy
marinos durante ese periodo.

Figura 4 - Distribucion geografica de los focos de alta patogenicidad en 2023 y 2024
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Este comportamiento también concuerda con las evaluaciones de la OMSA, la
FAO/OFFLU y la Autoridad Europea de Seguridad Alimentaria (EFSA, por sus siglas en
inglés, European Food Safety Authority), que reconocen el papel de las aves migratorias en
la introduccion del virus en nuevos territorios y, al mismo tiempo, destacan que la distribucion
espacial observada después de su introduccion comienza a reflejar una dinamica ecoldgica
mas compleja, que involucra diferentes especies silvestres, ambientes naturales e interfaces
ecoldgicas y que no puede explicarse exclusivamente por los movimientos migratorios de
larga distancia.

Durante 2023, se observé una distribucion practicamente continua de focos a lo largo
del litoral de los estados de Espirito Santo, Rio de Janeiro, Sao Paulo, Parana, Santa
Catarina, Rio Grande do Sul y el sur de Bahia. La elevada concentracion de registros en estas
areas coincide con importantes zonas de alimentacién, descanso y reproduccién de aves
acudticas y marinas, ademas de extensos ambientes costeros reconocidos
internacionalmente como lugares de mayor riesgo de introduccién de los virus de la influenza
aviar.

Desde una perspectiva epidemiolégica, estos ambientes pueden actuar como
importantes interfaces ecolégicas para la introduccién y dispersion del virus, ya que la elevada
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densidad de aves, el uso compartido de areas de alimentacién y descanso y la permanencia
temporal de individuos infectados favorecen la transmision entre diferentes especies
silvestres. Este proceso puede contribuir a posteriores eventos de spillover hacia aves
residentes y, eventualmente, hacia aves domésticas cuando existan interfaces
epidemioldgicas favorables.

En los anos siguientes, especialmente en 2025, se observd una mayor dispersiéon
geografica de las detecciones, con registros en areas continentales, que incluyeron aves
acuaticas residentes y aves de traspatio. Este patrén también se describié en paises de
Europa y América, donde, tras la introduccion inicial del virus, se observé un aumento de la
diversidad de especies afectadas y de los ambientes en los que se produjeron las
detecciones.

Figura 5 - Distribucion geografica de los focos de alta patogenicidad entre 2025 y julio
de 2026
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Los focos en aves de traspatio presentaron una distribucion geografica mas
dispersa y se registraron en diferentes estados de las regiones Centro-Oeste,
Sudeste, Sur, Nordeste y Norte, incluidos Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Goias,
Espirito Santo, Minas Gerais, Sdo Paulo, Santa Catarina, Rio Grande do Sul, Ceara
y Para. Este patron demuestra que la interfaz entre aves silvestres y explotaciones
avicolas de traspatio puede presentarse en diferentes contextos ecologicos y
productivos, independientemente de la proximidad al litoral.

En contraste, durante todo el periodo analizado, se confirmé un unico foco en
un establecimiento avicola comercial, ubicado en el estado de Rio Grande do Sul, que
el SVO control6 rapidamente. La aparicién de un unico foco en la avicultura comercial,
en comparacion con el numero de detecciones en aves silvestres, demuestra que la
circulacién del virus en la fauna silvestre no necesariamente provoca su introduccion
en los sistemas comerciales, especialmente cuando se mantienen medidas eficaces
de bioseguridad y prevencion.

En términos generales, la evolucién de la distribucion geografica de los focos
en Brasil muestra un patron compatible con el descrito internacionalmente para la
IAAP: introduccion inicial en aves silvestres asociadas con ambientes costeros,
seguida de la identificacibn de focos en una mayor diversidad de especies y
ambientes. Esta expansion espacial debe interpretarse como un reflejo de la
diversidad de hospedadores susceptibles, las caracteristicas ecoldgicas de los
diferentes ambientes y la intensificacién de las actividades de vigilancia realizadas
por el SVO.

Estos resultados refuerzan la importancia de mantener sistemas de vigilancia
distribuidos por todo el territorio nacional, que abarquen tanto las areas costeras y los
humedales utilizados por las aves migratorias como los ambientes continentales
donde exista una interfaz entre la fauna silvestre y las aves domésticas, lo que permite
detectar tempranamente nuevas introducciones y aplicar rapidamente las medidas de
respuesta sanitaria.

3.7 Distribucion por especies

La distribucion de los focos por especies también muestra una evolucion del
perfil epidemiolégico de la IAAP en Brasil. Durante el periodo analizado, se
identificaron 41 especies de aves y 2 especies de mamiferos afectadas por la IAAP.
Como se menciond anteriormente, durante los dos primeros afos de la emergencia
sanitaria, mas del 90% de las detecciones se produjeron en aves acuaticas,
principalmente en especies migratorias asociadas a ambientes costeros, con
predominio de los charranes (Thalasseus acuflavidus y Thalasseus maximus), que
concentraron la mayor parte de los registros confirmados. También se identificaron
focos en otras aves marinas y costeras, como charranes (Sterna spp.), piqueros
pardos (Sula leucogaster), gaviotas, fragatas y cormoranes.
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Sin embargo, la evolucion de los focos revel6 cambios importantes en la
diversidad de especies afectadas. Se observé un aumento del numero de detecciones
en aves acuaticas residentes, aves terrestres de vida libre, aves de traspatio v,
posteriormente, aves de produccion comercial. Se registraron focos en especies como
el siriri pampa (Dendrocygna viduata), el suiriri piquirrojo (Dendrocygna autumnalis),
el siriri colorado (Dendrocygna bicolor), el hornero (Furnarius rufus), garzas, carancho
(Caracara plancus), gavilanes, gallinas (Gallus gallus domesticus), gallinas de Guinea
(Numida meleagris) y pavos (Meleagris gallopavo), entre otras, ademas de mamiferos
marinos, como el lobo marino sudamericano (Otaria flavescens).

La Tabla 1 presenta la distribucion de los focos segun el orden taxonémico y la
especie afectada durante el periodo evaluado.

Tabla 1: Distribucion de los focos de influenza aviar altamente patégena segun el
orden taxonémico y la especie afectada

Orden Especie Nidmero de focos

Accipitriformes Rupornis magnirostris (gavilan pollero) 1
Urubitinga urubitinga (gavilan cangrejero 1
grande)

Anseriformes Dendrocygna viduata (siriri pampa)
Cygnus atratus (cisne negro)
Anatidae (pato)
Coscoroba coscoroba (capororoca)
Cygnus melancoryphus (cisne de cuello
negro)
Dendrocygna autumnalis (suiriri piquirrojo)
Dendrocygna bicolor (siriri colorado) 1

Carnivora Otaria flavescens (lobo marino 5
sudamericano)

Charadriiformes Thalasseus acuflavidus (charran patinegro 61
americano)
Thalasseus maximus (charran real) 51
Sterna hirundo (charran comun) 12
Sterna hirundinacea (charran 8
sudamericano)
Chroicocephalus cirrocephalus (gaviota de 1
capucho gris)
Chroicocephalus maculipennis (gaviota de 1
capucho marroén)
Pluvialis dominica (chorlito dorado 1
americano)
Vanellus chilensis (tero comun)

1

Falconiformes Carcara plancus (carancho) 1

Galliformes Meleagris gallopavo (pavo) 1
Numida meleagris (gallina de Guinea) 1
Gallus gallus (gallina) 15

=S A alN DN

BN
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Passeiformes Furnarius rufus (hornero)
Pelecaniformes Ardea alba (garceta grande)
Ardea cocoi (garza cuca)
Egretta thula (garceta nivea)
Nycticorax nycticorax (martinete comun)
Plegadis chihi (morito cariblanco)
Procellariiformes Puffinus puffinus (pardela chica)
Procellaria aequinoctialis (petrel negro)
Pachyptila desolata (pato petrel antartico)
Strigiformes Megascops choliba (autillo chéliba)
Suliformes Sula leucogaster (piquero pardo)

Nannopterum brasilianum (cormoran
neotropical)
Fregata magnificens (fragata)

N W =_a2laN DN Aaaaaaaa

—

Nota: Datos obtenidos de la base de datos del panel publico de influenza aviar, considerando
Unicamente las especies principales identificadas en la investigacién epidemiolégica de los focos.

Esta diversificacion de hospedadores es compatible con el proceso descrito
por la EFSA como amplificacién ecolégica (ecological amplification), en el que, tras la
introduccién inicial del virus en una region, aumenta el numero de detecciones en
diferentes comunidades de fauna silvestre que comparten habitats, areas de
alimentacion y lugares de descanso.

La literatura internacional también destaca la importancia de determinadas
especies como posibles hospedadores puente (bridge hosts), capaces de utilizar tanto
ambientes naturales como areas de produccion animal. Estas especies pueden
favorecer la interfaz epidemiolégica entre las aves acuaticas, que constituyen el
principal reservorio natural de los virus de la influenza A, y las aves domésticas, lo
gue aumenta las oportunidades de exposicién. En Brasil, la identificacién de focos en
aves acuaticas residentes, aves terrestres sinantrépicas, aves rapaces y aves
domésticas refuerza la importancia de considerar estas interfaces ecolégicas en las
estrategias de vigilancia basada en riesgos.

La diversidad de especies afectadas durante el periodo se presenta en la
Figura 6, elaborada a partir de los registros de especies principales y no principales
asociados a los focos de IAAP (panel de influenza aviar).
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Figura 6. Diversidad taxondémica de las aves afectadas por la influenza aviar altamente patégena, Brasil, 2023-2026
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Nota: Para elaborar la imagen, se consideraron todos los registros de especies asociados a los focos de IAAP, incluidos aquellos clasificados en la base de datos
(panel de influenza aviar) como especie principal y especie no principal. La base comprende 218 registros, de los cuales 191 corresponden a focos que incluyen
las especies principales y 27 a registros de especies no principales. Una misma investigacion puede incluir mas de una especie afectada; por lo tanto, el nimero de
registros de especies no corresponde necesariamente al niumero de focos.
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Aunque la diversidad de especies afectadas aumentdé durante el periodo
analizado (Figura 1), las aves acuaticas continuaron siendo el principal grupo
epidemioldgico afectado. La ampliacion de la diversidad de especies afectadas pone
de manifiesto la necesidad de contar con programas de vigilancia que abarquen no
solo las aves migratorias, sino también las aves residentes, las especies
sinantropicas, las aves depredadoras, las especies carrofieras y otras especies que
puedan establecer conexiones epidemiologicas entre ambientes naturales y sistemas
de produccién.

La Tabla 2 resume los principales grupos taxondémicos identificados, sus
caracteristicas ecoldgicas y los ambientes predominantes en los que se encuentran.

Tabla 2 - Caracterizacidon ecolégica y ambiental de los principales grupos
taxondmicos afectados por la influenza aviar altamente patégena en Brasil

Orden Principal caracteristica Ambiente

(eJe] [eTe  [ox:] predominante
Charadriiformes | Charranes, gaviotas, correlimos | Acuatico costero
Anseriformes Patos, cercetas, cisnes, siriris Acuatico continental
Suliformes piqueros, cormoranes Acuatico
Pelecaniformes Garzas, martinetes Areas humedas
Procellariiformes | Petreles, pardelas Marino oceanico
Galliformes Gallinas, pavos, gallina de Terrestre (domeéstico)

Guinea
Accipitriformes Gavilanes Terrestre (depredadores)
Falconiformes Carancho Terrestre
(depredador/oportunista)

Passeriformes Hornero Terrestre
Strigiformes Buhos Terrestre
Carnivora Leones marinos Marino

Durante el periodo analizado, se confirmé la IAAP en especies pertenecientes
a 11 ordenes taxondmicos. Inicialmente, los focos se concentraron en 6rdenes
taxondmicos tipicamente asociados con ambientes acuaticos y costeros,
especialmente Charadriiformes, Suliformes, Procellariiformes y Anseriformes.
Posteriormente, se observd una expansion hacia ordenes predominantemente
terrestres, como Accipitriformes, Falconiformes, Passeriformes, Strigiformes vy
Galliformes, ademas de registros en mamiferos marinos (Carnivora). Este patron
coincide con la evolucion observada en diversos paises de Europa y América, donde
la persistencia de la circulacion viral comenz6 a afectar a un numero creciente de
especies y érdenes taxondmicos.

A pesar de esta diversidad, se observé una marcada concentracion de focos
en el orden Charadriiformes, con 136 registros, equivalentes a aproximadamente el
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71% del total. Entre las especies afectadas, destaco el charran patinegro americano
(Thalasseus acuflavidus), que presenté el mayor numero de registros.

Tabla 3 - Sintesis de la diversidad taxonémica de las especies afectadas por la
influenza aviar altamente patégena en Brasil

Indicador Valor

Numero total de especies afectadas 35
Numero de 6rdenes taxonémicos 11
Orden mas frecuente Charadriiformes (136 focos; ~71%)
Especie mas afectada Thalasseus acuflavidus
Especie doméstica mas afectada Gallus gallus
Primeros grupos afectados Aves acuaticas y marinas

Entre las especies domésticas, Gallus gallus presenté el mayor numero de
focos (Tabla 1). Cabe destacar que el aumento del numero de focos o de especies
afectadas no constituye, por si solo, evidencia de transmision sostenida ni de
persistencia del virus en estas poblaciones, ya que las detecciones pueden deberse
a eventos independientes de introduccion asociados a la exposiciéon a fuentes
externas de infeccion, especialmente aves silvestres infectadas o ambientes
contaminados por ellas.

La presencia del virus en hospedadores pertenecientes a diferentes nichos
ecologicos y niveles troficos pone de manifiesto multiples oportunidades de
exposicion al agente infeccioso, mediante mecanismos como el uso compartido de
ambientes acuaticos, el contacto directo o indirecto con aves infectadas, la exposicién
a ambientes contaminados, la depredacién y el consumo de cadaveres de animales.
Por lo tanto, aunque los focos siguieron concentrandose principalmente en aves
acuaticas y marinas, la diversificacion taxonomica observada durante la emergencia
demuestra la capacidad del virus para alcanzar diferentes interfaces ecologicas.
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CAPITULO 4

Vigilancia genomica de la influenza
aviar en Brasil: resultados

4.1 Introduccion

Desde la primera deteccion de IAAP en Brasil, en 2023, la secuenciacion de
los virus identificados en diferentes especies de aves y regiones del pais ha permitido
ampliar los conocimientos sobre su diversidad genética, sus relaciones filogenéticas
y la dinamica de introduccion y dispersion en el territorio nacional.

Sin embargo, el analisis gendmico debe interpretarse de manera integrada con
la informacion epidemioldgica. La similitud genética entre virus no demuestra, por si
sola, la transmision directa entre hospedadores o establecimientos, del mismo modo
que la identificacion de mutaciones o marcadores moleculares no implica
necesariamente cambios fenotipicos ni adaptacion a un determinado hospedador. En
este sentido, los datos gendmicos constituyen una fuente adicional de evidencia para
formular y evaluar hipétesis epidemiolégicas.

Este capitulo presenta los principales resultados de la vigilancia genémica de
los virus de IAAP A/H5N1 detectados en Brasil entre 2023 y 2026, incluidos los
procedimientos de secuenciacion y caracterizacion genética, los genotipos
identificados, las relaciones filogenéticas y el origen probable de los virus, asi como
la aparicion de eventos de reordenamiento genético y de marcadores moleculares de
interés. La integracion de estos resultados con los datos de la vigilancia
epidemioldgica contribuye a comprender la dinamica de la IAAP en el pais y a mejorar
las estrategias de vigilancia y evaluacion de riesgos.

4.2 Secuenciacion de los virus detectados

La secuenciacion gendmica de los virus de influenza aviar detectados en Brasil
se realizé en el marco de la vigilancia oficial, a partir de muestras procedentes de las
investigaciones realizadas por el SVO. Las muestras obtenidas se enviaron
inicialmente al LFDA-SP, que es el laboratorio de referencia de la OMSA y centro de
referencia de la FAO para la influenza animal en la regién. La confirmacién de las
muestras positivas para influenza A/H5 se realizd mediante RT-gqPCR,
complementada con la subtipificacion y la secuenciacion parcial mediante el método
de Sanger. Posteriormente, las muestras seleccionadas para la secuenciacion del
genoma completo se enviaron al LFDA-MG, donde se realizé la secuenciacion de
nueva generacion (NGS) mediante la plataforma lllumina MiSeq.
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La seleccion de las muestras para NGS se baso en criterios epidemiologicos y
de laboratorio, con el objetivo de maximizar la representatividad de los focos
registrados en el territorio nacional. Se priorizaron las muestras con un valor de Ct
(cycle threshold) [umbral de ciclo] inferior a 25, indicativo de una mayor carga viral,
asi como las muestras representativas de diferentes especies y regiones geograficas,
con el fin de ampliar la diversidad epidemiolégica contemplada en los analisis.

La secuenciacion se realiz6 mediante la tecnologia de secuenciacién por
sintesis (sequencing-by-synthesis), con la plataforma Illumina MiSeq, tras la
extraccion del ARN viral, la sintesis de ADNc y la amplificacién de los ocho segmentos
del genoma del virus de la influenza A. El proceso incluy6 controles especificos para
evaluar la eficiencia de la extracciodn, la preparacién de las bibliotecas y el rendimiento
de las corridas de secuenciacion. El bacteriéfago MS2 se utilizé como control del
proceso de extraccion, mientras que PhiX se incluy6 en las corridas para monitorear
el rendimiento de la secuenciacion.

El procesamiento bioinformatico incluyé el filtrado y recorte (trimming) de las
lecturas, la evaluacion de la calidad, la eliminacién de contaminantes y de secuencias
del hospedador, el ensamblaje de novo [de novo assembly], la inspeccidén de los
genomas Y la anotacion de las secuencias. Los parametros obtenidos demostraron
una elevada calidad de las secuencias, con una cobertura media superior a 1.000x,
valores de Q30 superiores al 90% y mas del 85% de las lecturas aprobadas en el
control de calidad (passing filter).

De las 63 muestras procedentes de los focos evaluados (Anexo 1), 50 (79,4%)
contaron con secuenciacion del genoma completo, mientras que 13 (20,6%) contaron
con secuenciacién parcial. Por lo tanto, se observa una elevada proporcion de
genomas completos entre las muestras analizadas, especialmente en los afilos mas
recientes, lo que amplia la capacidad de caracterizacion gendmica de los virus
detectados.

4.3 Caracterizacion genética

La caracterizacion genética de los virus detectados confirmé la presencia del
subtipo de influenza A/H5N1 de alta patogenicidad, perteneciente al clado 2.3.4.4b,
linaje responsable de la reciente expansiéon de la IAAP en América. En las muestras
con secuenciacion del genoma completo, el analisis abarcé los ocho segmentos que
componen el genoma del virus de la influenza A (PB2, PB1, PA, HA, NP, NA, M y
NS), lo que permitid evaluar de manera integrada su composicion genética y las
relaciones filogenéticas entre los virus detectados.
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4.4 Origen probable de los virus

Los analisis filogenéticos y filogeograficos de los virus de IAAP A/H5N1
detectados en Brasil indican que la dinamica de introduccion del virus en el pais no
fue uniforme durante el periodo analizado, ya que existen evidencias de diferentes
rutas de introduccion entre 2023 y 2026.

Los virus caracterizados durante el periodo 2023-2024 pertenecian al clado
2.3.4.4b y se clasificaron sistematicamente como genotipo B3.2, con una elevada
similitud genética respecto de los virus detectados previamente en Chile, Uruguay y
Argentina. El analisis filogeografico sugiere una dispersion desde el hemisferio norte
hacia América del Sur, a través de América Central y la regién andina, con una
posterior dispersion hacia el sur de Brasil y otras regiones del pais. Este patrén se
asoci6 principalmente con la ruta migratoria del Pacifico, teniendo en cuenta también
la conectividad entre las poblaciones de aves vinculadas a las rutas del Pacifico y del
Atlantico mediante desplazamientos intrarregionales.

Figura 7. Analisis filogenético de los virus de influenza aviar altamente patdgena
detectados en Brasil en 2023 y 2024

[ H.koNG
[[] usa

[] mMExico
|| coLomela
[] PERU

[ ] cHLE

[ ARGENTINA
[] urucuAY
|| BrAZIL

37



OR381636.1 A Backyard chicken Uruguay 127-M1 2023 H5N1

LDDV-2023-0807-0003 OR857854 A Sula leucogaster Sao Francisco do Sul 2122-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0001 PP768660 A Pluvialis dominica BertiogaBR 2252-N 20239 H5N1
LDDV-2024-0418-0010 PP780174 A Thalasseus acuflavidus BertiogaBR 0291-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0007 PP778505 A Thalasseus maximus PraiaGrandeBR 2339-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0015 PP785021 A Sterna hirundo RiodasOstrasBR 0721-N 2024 H5N1
~LDDV-2024-0418-0011 PP780446 A Sterna hirundo PiumaBR 0448-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0014 PP782339 A Sterna hirundo Cabo FrioBR 0613-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0009 PP779330 A Sterna hirundo MacaeBR 0177-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0013 PP782205 A Sterna hirundo SaoFranciscodeltabapoanaBR 0481-R 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0008 PP779060 A Sterna hirundo ItapemirimBR 0155-N 2024 H5N1 A
LDDV-2024-0001-0005 PP390166 A Thalasseus maximus S o Jose do Norte 2177-N 2024 H5N1
~LDDV-2024-0418-0005 PP776752 A Thalasseus acuflavidus MatinhosBR 2277-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0003 PP769614 A Sterna hirundo PenhaBR 2261-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0004 OR860361 A Thalasseus maximus Itapoa 1941-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0002 OR853751 A Thalasseus maximus Ubatuba 1546-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0510-0002 OR420092.1 A Fregata magnificens RJ 1532-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0006 PP777458 ATl idus lIhaC i 2280-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0001-0001 PP386940 A Sterna hirundo Pima 1455-N 2024 H5N1
LDDV-2023-0787-0001 OR853704 A Megascops choliba Serra 1409-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0006 OR878088 A Thalasseus maximus Antonina 1775-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0007 OR889491 A Buteogallus urubitinga Itapemirim 1630-SC 2023 H5N1
LDDV-2023-0382-0002 OR269887.1 A Thalasseus acuflavidus EspiritoSanto 1339 N2 2023 H5N1

|: OR125175.1 A chicken Nuble 239136 2023 H5N1
OR910282.1 A chicken Maule 242947-1 2023 H5N1
ORS10487.1 A great grabe Nuble 244226-1 2023 H5N1
OR381612.1 A Backyard chicken Uruguay 047-M1 2023 H5N1
OR381604.1 A Backyard chicken Uruguay 040-M7 2023 H5N1
OR381596.1 A Backyard chicken Uruguay 040-M5 2023 H5N1
OR381620.1 A Backyard chicken Uruguay 047-M3 2023 H5N1 B
OR910275.1 A chicken Nuble 242159 2023 H5N1
. I: OR381652.1 A Backyard chicken Uruguay 144-M3 2023 H5N1
- LDDV-2023-0787-0005 OR881253 A Numida meleagris Maracaja 1843-N3 2023 H5N1
™ ~LE OR381676.1 A Black-necked swan Uruguay 078-M2 2023 H5N1

OR381588.1 A Black-necked swan Uruguay 014-M3 2023 H5N1
B OR910474.1 A chicken Maule 242133-1 2023 H5N1

LDDV-2024-0418-0004 A Procellaria i ialis L 2271-N 2023 HEN1

LDDV-2024-0418-0002 PP768250 A Procellaria aequinoctialis SaoSebastiaoBR 2258-N 2023 H5N1

OR912294.1 A seabird Uruguay P25 41023 2023 H5N1
PP0394671.1 A South American sea lion Brazil OF-358 4 2023 H5N1
LDDV-2023-0807-0004 ORB44540 A Otaria flavescens RioGrande 2148-N 2023 H5N1 C
PP094679.1 A South American sea lion Brazil OF-359 4 2023 H5N1
- L[ LDDV-2023-0807-0005 ORB52415 A Otaria flavescens Torres 2165-S0 2023 H5N1
*— LDDV-2023-0807-0001 OR84000 A Gallus gallus Bonito 2108-SN52 2023 HSN1
OR912284.1 A pinniped Uruguay P7 6923 2023 H5N1
OR912282.1 A pinniped Uruguay P5 6923 2023 H5N1
OR912286.1 A pinniped Uruguay P10 8923 2023 H5N1
OR912295.1 A pinniped Uruguay P26 21023 2023 H5N1
= V[ORS‘\Z?BU 1 A seabird Uruguay P16 14926 2023 H5N1
N OR912292.1 A pinniped Uruguay P18 14923 2023 H5N1

Leyenda: La filogenia de las secuencias de hemaglutinina H5 se reconstruyé mediante el método de
maxima verosimilitud, utilizando IQ-TREE multicore v.1.6.12. Las secuencias se alinearon mediante el
programa MAFFT en el software Geneious Prime® 2024.0.3, y el arbol filogenético se generé en el
mismo software y se editd con la herramienta iTOL. El modelo evolutivo de mejor ajuste se seleccion6
mediante el criterio de informacién bayesiano (BIC), y la robustez de la topologia del arbol se evalud
mediante 1.000 réplicas de bootstrap. El color verde indica el agrupamiento de las secuencias
brasilefias, incluidas las secuencias de este estudio, identificadas con la sigla “LDDV”. Se utilizaron
como grupo externo (outgroup) virus procedentes de Eurasia que no pertenecen al linaje
goose/Guangdong. Los agrupamientos destacados en A, B y C comparten un ancestro comin mas
reciente con linajes virales identificados en Chile, Uruguay y Argentina entre 2022 y 2024, con valores
de soporte de bootstrap de entre el 82% y el 92%, lo que respalda una mayor proximidad filogenética
con las secuencias de América del Sur.

Por lo tanto, la elevada proximidad filogenética entre las secuencias brasilenas y las
procedentes de otros paises sudamericanos refuerza la hipétesis de que las primeras
detecciones en Brasil formaron parte del proceso de dispersion regional del H5N1 que ya se
producia en el continente, mediado principalmente por los desplazamientos de aves
silvestres.

Sin embargo, a partir de 2025 se observa un cambio importante en este patrén. A
diferencia de la relativa homogeneidad genética observada en 2023-2024, las secuencias
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brasilefias analizadas en 2025 se distribuyeron en dos agrupamientos filogenéticos distintos,
lo que indica la existencia de multiples introducciones del virus.

El primer agrupamiento incluyé virus detectados en Rio Grande do Sul, tanto en el
establecimiento de aves de produccién de Montenegro como en aves silvestres de Sapucaia
do Sul. Estos virus presentaron una elevada identidad genética con los virus detectados en
Argentina y Bolivia en 2025, lo que respalda la hipétesis de conectividad epidemioldgica
regional en el Cono Sur, posiblemente mediada por aves migratorias.

El segundo agrupamiento reunié virus detectados en las regiones Nordeste, Centro-
Oeste y Sudeste de Brasil, que presentaron una mayor proximidad filogenética con los virus
de América del Norte. Como ya describieron RIVETTI JUNIOR et al. (2025), este
agrupamiento es compatible con una introduccion independiente, no relacionada con los
eventos identificados en el sur del pais, lo que refuerza la existencia de mas de una via de
entrada y dispersién del HS5N1 en el territorio brasilefo.

Figura 8. Analisis filogenético de los virus de influenza aviar altamente patdégena
detectados en Brasil en 2025

EFISLLE ( SLIMA AW FERTANIUS WAgUS FETW LIV SULIJENT 1IDL LY/ DLSL0A T MO
} EF14237242|HAJA/Southamerican temiArgentina/267-2/2023|EP1 ISL 19823065)A / H5N1
. 571-002 PVEE0435|HA|A/Cygnus melancoryphus/SapucaiaSulBR/1246-N7-2026/2025 HSN1
19.5| 571-001 PVE59826|HAJA/CYgnus atratus/SapucaiaSulBR/1246-N5-2025/2025 HSN1
[ 643-001 PV796403|HAJNFumarius rufus/MontenegroBR/1355-N-2025/2025 HSN1
| 572-001 PV660442|HAA/Gallus gallus/MontenegroBR/1245-N3-2025/2025 H5N1
@ 1 EP14237234|HA|AChicken/Arigentina/516-572025|EP1 ISL 19823064]A | HSN1
9'9 EP14237254|HA|A/Chicken/Argentina/h16-6/2025|EP1 ISL 19823067]A / HSN1
. EP14237205|HA|A/DuckiArgentina/516-3/2025|EP1 ISL 18823059|A / HSN1
g EPI4237222/HAJA/CIcken/Argentina/516-8/2025/EP1 ISL 10823062/A / HSN1
EP14237258|HAJA/Chicken/Argentina/516-9/2025|EP1 ISL 19823068A / HSN1
EP14237217|HAJA/Chicken/Argentina/516-7/2025(EP! ISL 1982306 1A/ HSN1
‘ EF14237226/HAJA/Chicken/Argentina/516- 10/2025|EPI ISL 19823063)A / H5N1
‘ EP14237212|HA|AChicken/Argentina/516-4/2025|EP1 ISL 19823060{A / HSN1
EPI4023871|HAJA/chicken/Chaco/516-4/2025(EPI ISL 19752381/A 1 HSN1
EPI4612877|HAJA/CalUSAD20884-001/2025|EPI ISL 20128726|A/ H5N1
e EP14610078|HA|A/dairy cow/California/036208-001-R2/2024|EP1 ISL 20126807]A / HSN1
[ Y, EPI4612996HA|A/dairy cowlUSAD20773-003/2025/EPI ISL 20128743JA ] HSN1
100 EPH4613002]HA|A/dairy cowlUSA20773-002/20251EP1 ISL 20128744 1A/ HNL
W | EPI4612990|HAJA/dairy cow/USAND20773-004/2025|EPI ISL 20128742JA/ HSN1
- 807-001 PX120165HA|A/Gallus gallus/QuixeramobimBR/2086-N-2025/2025 HSN1
| 645-001 PVT9657T|HA|NGallus gallus/CampinapolisBR/1529-N2-2025/2015 HSN1
| 644-002 PVB51415|HAJADromaius novaehollandiae/BrasiliaBR/1706-N-2025/2025 HSN1
1007 [99]" 644-001 PVB4G9BOIHANDeNdrOCYgNa viduala/BrasikaBRI1480-N1-2025/2025 HSN1
678-001 PVB51445|HA|A/Gallus gallus/SanioAntoniodaBarraBR/1611-N3-2025/2025 HSN1
~ EPI4542268|HA|A/goose/Barueri/L EIALSB03/2025(EP| ISL 20078350)A / HSN1
5] 804-001 PX121558|HA|A/Dendrocygna viduata/SaoMateusBR/1834-N-2025/2025 HSN1
808-001 PX121550]HAJA/Numida meleagris/Riode JaneiroBRI2148-N-2025/2025 HSN1
‘| 806-001 PX119932{HA|AGallus gallus/SaoPauloBRI2000-N2-2025/2025 HSN1
~809-001 PX120421|HA|NGallus gallusMonteAzulPaulistaBR/2168-N-2025/2025 HSN1
[g6) EP14508916/HAJA/Dendrocygna viduata/Sao Paulo/CUT3B2025(EPI ISL 20100727JA 1 HSNL
613-001 PV740313|HAJA/Cygnus alratus/MateusLemeBR/1369-T-2025/2025 HSN1
E&&lZ-Oﬂl PV740254|HAJNCygnus atratus/MateusLemeBR/L367-N-2025/2025 HSN1

Leyenda: El arbol filogenético se construyd mediante el método de maxima verosimilitud, con 1Q-
TREE y el modelo de sustitucién nucleotidica K3Pu + F + G4, y se editd en iTOL. Las secuencias
brasilefias de 2025 y sus respectivas ubicaciones (B) se destacan en verde para el clado
filogenéticamente relacionado con las secuencias de Argentina y en azul para el clado relacionado
con las secuencias procedentes de bovinos lecheros de Estados Unidos.
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Ademas, el analisis de los ocho segmentos gendmicos revel6 eventos de
reordenamiento genético en 2025, con segmentos relacionados con linajes de
América del Sur, América del Norte y Eurasia. En Rio Grande do Sul, se identificd un
patrén similar al descrito en Argentina en 2025, mientras que otro conjunto de virus
presentd segmentos genéticamente relacionados con virus norteamericanos y
colombianos. Estos hallazgos demuestran que la dinamica observada a partir de 2025
implica no solo diferentes introducciones, sino también una mayor complejidad en la
composicién gendmica de los virus circulantes en América.

Los analisis de las muestras de 2026 evidenciaron la persistencia de la
diversidad genética de los virus A(H5N1) detectados en Brasil e indicaron relaciones
filogenéticas distintas entre los eventos analizados, compatibles con diferentes
conexiones con virus circulantes en América.

Por ejemplo, el virus detectado en Coqueiros do Sul/RS, en una gallina de
traspatio (Gallus gallus), presentd una mayor proximidad filogenética con virus
identificados previamente en gallinas de Chile y en un ganso (goose) de Argentina.
Este agrupamiento sugiere una relacién con virus circulantes en el Cono Sur y es
compatible con la conectividad regional ya observada entre los virus de |IAAP
identificados en los paises del sur de América del Sur.

Por otro lado, el virus detectado en Guaira/SP, en un ejemplar de siriri pampa
(Dendrocygna viduata), presentd una mayor proximidad filogenética con el virus
identificado en Santa Vitéria do Palmar/Rio Grande do Sul (RS), en un ejemplar de
capororoca. Este ultimo, a su vez, presentdé una mayor similitud con un virus
identificado en un ganso canadiense (cackling goose) en Colorado, Estados Unidos
(Figura 8). Este patron sugiere una conexion filogenética distinta de la observada en
la muestra de Coqueiros do Sul y apunta a la posible participacion de virus
relacionados con linajes circulantes en América del Norte.

El analisis de los ocho segmentos gendmicos complementa estos hallazgos y
muestra que las muestras de Guaira/Sao Paulo (SP) y Coqueiros do Sul/Rio Grande
do Sul presentan constelaciones gendmicas compatibles con eventos de
reordenamiento genético. En ambas muestras, los segmentos HA, NA, PA y MP
presentaron una mayor proximidad con el linaje euroasiatico, mientras que PB2, PB1,
NP y NS se relacionaron con linajes de aves silvestres americanas. A pesar de esta
composicion similar, sus diferentes relaciones filogenéticas refuerzan la necesidad de
evaluar los segmentos individualmente y no solo la clasificacién genotipica general
de los virus.
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Figura 9. Analisis filogenético de los virus de influenza aviar altamente patdégena
detectados en Brasil en algunas de las muestras de 2025 y 2026
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£

Leyenda: En el arbol filogenético circular, las secuencias brasilefias se destacan en verde en los
extremos de las ramas, mientras que los colores internos indican diferentes clados y linajes
evolutivos. Se observan dos patrones distintos, evidenciados por la separacion de los clados.

En conjunto, los hallazgos de 2026 sugieren la existencia de al menos dos
patrones filogenéticos entre los virus analizados, aunque la cantidad de secuencias
estudiadas todavia no permite establecerlo con certeza: uno relacionado con virus
detectados previamente en el Cono Sur, representado por la muestra de Coqueiros
do Sul/RS, y otro relacionado con la secuencia de Santa Vitéria do Palmar/RS vy, de
manera mas distante, con virus de América del Norte, representado por la muestra de
Guaira/SP. Estos resultados son compatibles con la persistencia de diferentes vias
de introduccion y dispersion viral en el continente, potencialmente asociadas con la
conectividad entre poblaciones de aves silvestres. Cabe destacar que los datos
disponibles hasta el momento no permiten establecer conclusiones definitivas sobre
las rutas y los origenes de los virus, por lo que los resultados presentados deben
interpretarse como un panorama basado en la informacion actualmente disponible.

4.5 Genotipos identificados

El analisis de las secuencias obtenidas durante el periodo indica cambios en el
perfil genémico de los virus de influenza aviar detectados en Brasil. En la fase inicial
de las detecciones, se observé un predominio del genotipo B3.2, identificado en
diferentes especies y regiones geograficas durante 2023 y también en muestras
obtenidas durante el primer semestre de 2024. Este patron demuestra la amplia
distribucion de dicho genotipo durante el periodo inicial de deteccion del virus en el
pais. Sin embargo, después de 2024 no se registraron nuevas identificaciones del
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genotipo B3.2 entre las secuencias presentadas, lo que sugiere un cambio en el perfil
de los virus detectados en el territorio nacional.

A partir de 2025, se identificaron nuevos genotipos, incluidos K.8 y N.1
(ANEXO). El genotipo K.8 se identificd en una muestra de cisne negro en Rio Grande
do Sul, mientras que N.1 se detectdé en muestras procedentes del Distrito Federal,
Minas Gerais y Mato Grosso, correspondientes a diferentes especies. Estos hallazgos
demuestran la presencia de virus genéticamente distintos de los que predominaban
en la fase inicial de las detecciones.

Ademas de los tres genotipos ya identificados (B3.2, K.8 y N.1), existen
muestras con genoma completo cuya clasificacion genotipica aun no consta en la
base de datos, incluidos registros de 2025 y 2026. Por lo tanto, la interpretacion de la
diversidad gendmica observada durante el periodo podra ampliarse a medida que
estas secuencias se clasifiquen y se incorporen a los analisis filogenéticos.

En conjunto, los resultados muestran un cambio temporal en la composicidn
genética de los virus detectados en Brasil, caracterizado por el predominio inicial del
genotipo B3.2 durante los primeros afnos de la emergencia sanitaria. Posteriormente,
se observd una mayor diversidad de genotipos, con la identificacion de K.8 y N.1,
ademas de virus que todavia no cuentan con una clasificacion genotipica. Este
escenario pone de manifiesto una dinamica gendmica cada vez mas diversa,
potencialmente relacionada con nuevos eventos de introduccién y con la circulacién
de diferentes variantes virales en América del Sur, lo que refuerza la importancia de
mantener una vigilancia genémica continua para realizar un seguimiento de estos
cambios.

4.6 Mutaciones genéticas y marcadores de adaptacion

Las mutaciones PB1-F2 N66S y PA N383D estan presentes en todas las
secuencias analizadas durante todo el periodo histérico de vigilancia en el pais (48
genomas en total).

El analisis del perfil genético del virus en 2026 permitié identificar alteraciones
adicionales en tres proteinas: en HA (que afecta la capacidad de unién a las células
del hospedador), en NS1 (relacionada con la respuesta del sistema inmunitario) y en
M1 (asociada con la patogenicidad del virus). Por otro lado, el virus sigue sin presentar
las mutaciones clasicas de adaptacién a mamiferos (como PB2 Q591K y D701N), que
caracterizaron el grupo de casos de 2023.
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Tabla 4. Frecuencia y distribucion temporal de mutaciones y marcadores moleculares de interés identificados en los virus de
influenza aviar altamente patégena A(H5N1) en Brasil, 2023-2026

Mutacion /
PB2 PB2 Q591K 5(23,8%) 10(0%) 0 (0%) 0 (0%) Confiere una capacidad eficiente de replicacion viral en células de mamiferos.
Potencia el transporte nuclear y la transmision entre mamiferos (marcador
PB2 PB2 D701N 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) zoondtico clave).
Aumenta la actividad de la polimerasa y la replicacion en células de mamiferos y
PB2 PB2 K389R / V598T 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) ratones.
Marcador clasico de adaptacion a mamiferos (ausente en todas las muestras
PB2 PB2 E627K 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) brasilefias; se conserva PB2 627E).
Asociada con una mayor virulencia y la inhibicion de la respuesta inmunitaria innata
PB1 PB1-F2 N66S 21 (100%) |7 (100%) 16 (100%) 4 (100%) en mamiferos.
Aumenta la actividad de la polimerasa y la eficiencia de replicacién en células de
PB1 PB1 D3V / D622G 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) aves y mamiferos.
Conservada en linajes aviares; mantiene una elevada eficiencia de la polimerasa
PA PA N383D (383D) 21 (100%) |7 (100%) 16 (100%) 4 (100%) viral en aves y mamiferos.
Marcador de adaptacién a mamiferos asociado con una mayor virulencia (presente
PA PA M86I 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) en el agrupamiento de 2023).
PA PA S37A / N409S 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Aumento de la actividad de la ARN polimerasa y de la cinética de replicacion.
HA HA1/HA2 S107R + T108lI 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Aumento del pH de fusion y de la virulencia en modelos animales.
S133A/S154N / Aumento de la afinidad de union a receptores de tipo humano/mamifero (alfa2,6-
HA HA1/HA2 T156A 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) sialilo).
HA HA1/HA2 K218Q + S223R 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Modulacién de la afinidad de unién dual (alfa2,3 y alfa2,6).
HA HA1/HA2 K64E (HA2) 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Estabilidad de la hemaglutinina y modulacién del umbral de fusién de membranas.
Modulacion de la respuesta al interferon y de la actividad del complejo
NP NP A184K / K198R 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) ribonucleoproteico (RNP).
Polimorfismos
NA NA puntuales — — — Presentes Variaciones estructurales secundarias sin impacto en la actividad catalitica.
Marcadores moleculares asociados con un aumento de la patogenicidad y la
MP M1 N30D / 143M / T215A |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) virulencia en aves y ratones.
NS NS1 D26K 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) Adaptacién a mamiferos y evasién inmunitaria (agrupamiento de 2023).
P42S /1106M / Supresion de la respuesta inmunitaria innata mediante la atenuacién de la
NS NS1 C138F / V149A 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) respuesta al interferén (IFN) y la facilitacion de la replicacion viral en las células.
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Tabla 5. Marcadores moleculares de resistencia a los antivirales identificados en los virus de IAAP A(H5N1) analizados en Brasil,
2023-2026.

Principales marcadores

Clase de antiviral Farmaco evaluado investigados Perfil de sensibilidad consolidado
0% con
0% con 0% con 0% con mutaciones 100% sensible (sin resistencia detectada en
NA H275Y, N2958S, 1223V mutaciones  mutaciones |mutaciones |(sensible) ninguno de los afos).
Inhibidores de la 0% con 0% con 0% con
neuraminidasa (NAI) Oseltamivir V203M mutaciones  |mutaciones |mutaciones |1 (25%) Inhibicion reducida por oseltamivir
0% con
Inhibidores de la 0% con 0% con 0% con mutaciones
neuraminidasa (NAI) Zanamivir NA E119V, T438I, R292K mutaciones  |mutaciones |mutaciones |(sensible) 100% sensible.
0% con
Inhibidores de la 0% con 0% con 0% con mutaciones
neuraminidasa (NAI) Peramivir NA H275Y, T438I mutaciones  mutaciones |mutaciones |(sensible) 100% sensible.
0% con
Inhibidor de la endonucleasa 0% con 0% con 0% con mutaciones 100% sensible (ausencia de mutaciones en el
(PA) Baloxavir marboxilo  |PA I138T/F/M, E23G/K, E199G |mutaciones  |mutaciones |mutaciones |(sensible) sitio activo de la polimerasa PA).
0% con
Amantadina / 0% con 0% con 0% con mutaciones Sensible (ausencia de mutaciones clasicas que
Adamantanos Rimantadina M2 S31N, V27A, L26F mutaciones  mutaciones |mutaciones |(V271/S31S) bloquean el canal M2).
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Ademas de las diferencias relacionadas con los genotipos y el origen de los
segmentos gendmicos, el analisis de las secuencias de los virus A/H5N1 detectados
en Brasil permitié identificar sustituciones de aminoacidos en proteinas virales de
interés para evaluar la adaptacién a diferentes hospedadores, la transmisibilidad y el
potencial zoonético.

En las muestras analizadas entre 2023 y 2024, se identificaron mutaciones en
la proteina de superficie del virus (hemaglutinina - HA), con alteraciones en sus dos
regiones principales (HA1 y HA2) y un total de 12 cambios genéticos puntuales
relevantes (SNP).

Por otro lado, en las muestras brasilefias se identificaron las sustituciones PB2-
D701N y PB2-Q591K, ambas descritas en la literatura como marcadores asociados
con una mayor eficiencia de replicacion y/o adaptacién del virus de la influenza A en
hospedadores mamiferos. Estas alteraciones se detectaron en cinco de las muestras
evaluadas y también estaban presentes en virus filogenéticamente relacionados
detectados en Argentina, Uruguay y Chile.

La presencia de estos marcadores merece atencion desde la perspectiva de la
salud publica, pero no debe interpretarse de forma aislada como evidencia de
adaptacion del virus a los mamiferos ni de un aumento de la transmision entre estos
hospedadores.

También se identificaron marcadores relacionados con la resistencia a los
antivirales inhibidores de la neuraminidasa. En las muestras brasilefias no se
detectaron las sustituciones NA-N295S, NA-H275Y y NA-T438I, previamente
asociadas con una menor sensibilidad o resistencia al oseltamivir, zanamivir y/o
peramivir. Asimismo, las proteinas M1 y M2 no presentaron marcadores asociados
con la adaptacién a mamiferos en el conjunto de muestras analizadas.

Por lo tanto, los resultados disponibles demuestran que el monitoreo genémico
debe considerar conjuntamente las mutaciones puntuales, los marcadores
moleculares de adaptacién y resistencia a los antivirales, asi como los eventos de
reordenamiento genético. Aunque se identificaron sustituciones de interés,
especialmente en PB2, los datos no demuestran, por si solos, una adaptacién
sostenida del H5N1 a los mamiferos en Brasil, lo que refuerza la necesidad de realizar
un seguimiento continuo de estos marcadores mediante la vigilancia genomica.
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CAPITULO 5

Integracion de datos
epidemiologicos y genomicos
5.1 Introduccién

En Brasil, la incorporacion de la vigilancia gendmica a las investigaciones
epidemioldgicas permitié profundizar en la interpretacién de los eventos observados
durante la emergencia de la IAAP y aportdé evidencias adicionales sobre posibles
introducciones independientes, eventos de dispersion, cambios en la composicidn
genética de los virus y posibles interfaces ecoldgicas involucradas en la circulacién
viral.

Sin embargo, es importante reconocer que la interpretacion de estos datos
presenta limitaciones inherentes a la naturaleza dinamica de la epidemiologia de la
IAAP. La circulacion viral en multiples hospedadores, la aparicién continua de nuevas
introducciones, la evolucidn genética de los virus y las lagunas en el muestreo
permiten formular hipdtesis epidemioldgicas cada vez mas sodlidas a partir de las
evidencias disponibles, aunque estas no siempre permitan establecer conclusiones
definitivas. En este contexto, la generacidén continua de datos epidemioldgicos, de
laboratorio y gendmicos, junto con su monitoreo a lo largo del tiempo, resulta
fundamental para mejorar progresivamente los conocimientos sobre la dinamica de la
enfermedad.

En los siguientes apartados se analizan las principales contribuciones de la
integracion de datos epidemioldgicos y genomicos a la interpretacién de la
emergencia de la IAAP en Brasil. Los resultados presentados deben entenderse como
evidencias complementarias que fortalecen las hipotesis epidemioldgicas y reducen
la incertidumbre, lo que contribuye a mejorar continuamente la vigilancia y la
evaluacion de riesgos, sin pretender establecer conclusiones definitivas sobre todos
los mecanismos involucrados en la introduccién y dispersion del virus.

5.2 Estructura de la integracién de datos

Cada foco de IAAP genera diferentes conjuntos de informacién que, cuando se
analizan de manera conjunta, permiten una interpretacion mas amplia del evento.

Desde el punto de vista epidemioldgico, se consideran, entre otros elementos,
la ubicacion geografica, la fecha de aparicion, la especie afectada, la cronologia del
evento, los vinculos epidemioldgicos, los movimientos de animales, productos,
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personas y vehiculos, los factores de riesgo identificados y las caracteristicas
ambientales.

Desde el punto de vista del laboratorio y la gendmica, se consideran la confirmacién
diagnéstica, la secuencia gendmica, la clasificacion del subtipo y del clado, el genotipo viral,
la posicion filogenética, las relaciones genéticas con virus identificados previamente y la
presencia de alteraciones genéticas de interés epidemiolégico.

La interpretacion integrada también debe incorporar informacién ecoldgica y espacial,
como las rutas migratorias, la distribucion de las especies silvestres, los ambientes acuaticos,
la densidad avicola, la ubicacion de los establecimientos susceptibles y la conectividad entre
unidades productivas.

La contribucion relativa de cada fuente de informacidén varia segun la pregunta
epidemiolégica que se pretende investigar. Mientras que algunas cuestiones pueden
aclararse principalmente mediante los datos epidemioldgicos o gendmicos, otras requieren el
analisis conjunto de multiples evidencias para aumentar la confianza en la interpretacion.

El Cuadro 2 sintetiza la contribucién de la epidemiologia, la genédmica y la integracion
de estas evidencias para responder a las principales preguntas relacionadas con el origen, la
propagacion y la evolucién de los focos de IAAP.

Cuadro 2 — Contribucion de los datos epidemioldgicos y gendmicos a la
interpretacion de los focos de IAAP

Integracion de

Gendomica ) .
las evidencias

Pregunta epidemiolégica

Epidemiologia

¢Doénde se produjo el foco? Alta Baja Alta

¢ Cuando se produjo? Alta Baja Alta

z,Que.espegles animales Alta Baja Alta

estuvieron involucradas?

z,.Cua’I)es el origen probable del Moderada Alta Muy alta

virus?

_z,Se trata _de una introduccion Moderada Alta Muy alta

independiente?

?ol:::l:)??en estar relacionados dos Moderada Alta Muy alta

¢Hubo propagacion lateral? Moderada Moderada Mayt_)r
confianza

g,_l-lub;) persistencia local del Moderada Alta Mayc_)r

virus? confianza

¢ Cambié el genotipo viral? Baja Alta Alta

z,Hupc_: reordenamiento Baja Alta Alta

genético?

¢Cuales son las vias de Alta Moderada @ Muy alta

propagacion mas plausibles?
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5.3 Origen y eventos de introduccién

Los primeros focos registrados en Brasil, en 2023 y 2024, presentaron una
fuerte asociacion temporal, espacial y ecolégica con las aves silvestres,
especialmente con las especies migratorias y los ambientes costeros, o que configura
un patron compatible con la dispersién del H5N1 del clado 2.3.4.4b observada en
América. Los analisis gendmicos corroboraron este patron epidemioldgico al revelar
una elevada homogeneidad genética entre los virus caracterizados durante ese
periodo, con predominio de un mismo genotipo entre las muestras procedentes de los
diferentes focos analizados.

Los virus identificados en 2025 comenzaron a presentar una mayor diversidad
gendmica. Los analisis demostraron que los virus brasilefios se agruparon en dos
clados principales: uno genéticamente relacionado con los virus detectados en
Argentina en 2025, compatible con la propagacion regional de nuevos virus con
reordenamiento genético en América del Sur, y otro agrupado con virus de América
del Norte.

Ademas, la identificaciéon de virus genéticamente relacionados con linajes
detectados previamente en otras regiones, junto con la ausencia de vinculos
epidemioldgicos entre determinados focos, es compatible con la aparicion de
eventos independientes de introduccion en Brasil, posiblemente asociados con la
circulacién y los desplazamientos de aves silvestres infectadas.

5.4 Dispersidon del virus e interfaces ecolégicas

Tras los multiples eventos iniciales de introduccién del virus en el territorio
nacional, para comprender su dinamica de dispersidn es necesario considerar no solo
los desplazamientos de las aves migratorias y la ubicacion de los focos, sino también
la conectividad ecolégica entre diferentes poblaciones de aves y los ambientes que
comparten.

En este contexto, la informacion presentada en el Informe de Areas de
Concentracion de Aves Migratorias en Brasil — 4.2 edicion, elaborado por el Centro
Nacional de Investigacion y Conservacion de Aves Silvestres (CEMAVE), constituye
un importante aporte para interpretar la dinamica espacial de la IAAP en Brasil. El
informe identifica las principales rutas migratorias y cartografia las areas utilizadas
habitualmente por las aves migratorias como lugares de parada, descanso,
alimentacion y reproduccion a lo largo de la costa y en las regiones continentales del
pais. Estos ambientes forman parte de una red de areas ecoldgicamente conectadas,
donde puede producirse una superposicion espacial y temporal entre aves migratorias
y aves silvestres residentes.
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La literatura internacional demuestra que las areas de concentracién de aves
pueden constituir zonas de gran importancia ecolégica para los virus de la influenza
aviar. La concentracion de diferentes especies y el uso compartido de ambientes
acuaticos y terrestres aumentan las oportunidades de exposicidén y transmision entre
hospedadores. Por lo tanto, la dispersiéon viral puede involucrar no solo
desplazamientos de larga distancia asociados con las rutas migratorias, sino también
movimientos regionales y locales y sucesivos eventos de transmision entre diferentes
poblaciones de aves que utilizan ambientes ecolégicamente conectados.

Este mecanismo es compatible con los patrones epidemiologicos observados
en Brasil. En conjunto, los hallazgos sugieren que, tras eventos independientes de
introduccién del virus, la dispersion regional de la IAAP puede haber estado influida
por la interaccion entre aves migratorias y residentes y por la conectividad ecologica
entre las areas utilizadas por estas poblaciones. La superposicion espacial y temporal
de diferentes especies en areas de alimentacién, descanso, reproduccién y
concentracion puede favorecer la transmision interespecifica y la exposicion de
especies con diferentes grados de susceptibilidad y participacién en la dinamica de
mantenimiento y dispersion del virus. Sin embargo, la aparicién de focos en estas
especies que no son reservorios naturales del virus no constituye, por si sola,
evidencia de mantenimiento, persistencia viral o transmision sostenida en dichas
poblaciones.

Esta dinamica también puede ampliar las interfaces entre aves silvestres y
domésticas. El riesgo tiende a ser especialmente relevante en las explotaciones
avicolas de traspatio, los sistemas de pequefia escala y otros establecimientos con
menores niveles de bioseguridad, donde el acceso de las aves domésticas al
ambiente exterior, la proximidad a areas de concentracion de aves silvestres y el uso
compartido de agua, alimentos u otros recursos ambientales pueden aumentar las
oportunidades de exposicion y favorecer la transmision del virus de las aves silvestres
a las domésticas.

Figura 9: Dinamica de introduccion y dispersion del virus de la influenza aviar

49



RUTAS MIGRATORIAS

y ¥ - AREA DE CONCENTRACION DE AVES SILVESTRES
. X *  (ruta de paso [ parada [ descanso [ alimentacién [ | reproduccion

¥
M ,
* INTRODUCCION DEL VIRUS H5N1 (IAAP)

7 2 )
( | INTERACCION ENTRE AVES MIGRATORIAS Y
\ L_g y RESIDENTES

£ *‘
! | v » AMPLIFICACION DE LA CIRCULACION VIRAL LOCAL
%)
£ i “
I_f Q o g DISPERSION ENTRE AREAS ECOLOGICAMENTE

_&. CONECTADAS

— +

— SALTO INTERESPECIFICO HACIA DIFERENTES
ESPECIES HOSPEDADORAS

£
.

\u/

g

’k 4 AMPLlAClON DEL ESPECTRO DE ESPECIES AFECTADAS )
_,... ?) 1‘ '4' Y 1 )

&
||—"rE.~_ ‘ INTERFAZ CON EXPLOTACIONES DE TRASPATIO Y
AVES DE PRODUCCION COMERCIAL

5.5 Relacién entre la diversidad genémicay el
comportamiento epidemiolégico

Otro beneficio importante de la vigilancia genémica integrada es la posibilidad
de realizar un seguimiento de los cambios en la composicion genética de los virus a
lo largo del tiempo.

Los virus de la influenza poseen un genoma segmentado, lo que permite que
se produzcan eventos de reordenamiento genético cuando diferentes virus infectan
simultdneamente a un mismo hospedador. Por lo tanto, los virus pertenecientes a un
mismo clado pueden presentar diferentes combinaciones de segmentos gendémicos y
constituir genotipos distintos.
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La identificacion de diferentes genotipos y eventos de reordenamiento genético
durante la emergencia sanitaria en Brasil demuestra que los virus H5N1 del clado
2.3.4.4b continuaron evolucionando genéticamente durante su circulacidon en
América. Sin embargo, hasta el momento no existen evidencias de que los cambios
genotipicos identificados en Brasil hayan estado acompafados de alteraciones
consistentes en el comportamiento epidemiolégico o fenotipico de los virus, como
cambios en el espectro de especies afectadas, la presentacion clinica, la
patogenicidad o la capacidad de transmision entre aves domésticas.

La literatura internacional indica que la ampliacién del numero de especies
afectadas observada durante la actual panzootia esta relacionada principalmente con
la elevada presion de infeccion ambiental, la expansién de la circulacién viral en aves
silvestres y el aumento de las interfaces ecoldgicas entre diferentes hospedadores,
mas que con la aparicion de un genotipo especifico. Asimismo, las mutaciones
asociadas con la adaptacion a mamiferos se han descrito principalmente después de
eventos de salto interespecifico hacia estas especies, por lo que no constituyen
evidencia de una alteracion fenotipica generalizada de los virus circulantes en aves.
Por lo tanto, la interpretacién epidemiologica de los cambios gendmicos debe
considerar conjuntamente las evidencias filogenéticas, epidemiologicas y ecoldgicas
y, cuando estén disponibles, los estudios fenotipicos, sin inferir alteraciones bioldgicas
unicamente a partir de la identificacion de nuevos genotipos.

5.6 Reduccion de la incertidumbre

La investigacion epidemiolégica de los focos de IAAP suele contemplar
multiples hipétesis plausibles de introduccidn o propagacion. En determinadas
situaciones, la informacion sobre desplazamientos, proximidad geografica o
exposicidn a aves silvestres puede ser insuficiente para distinguir entre hipotesis
alternativas.

La incorporacion de datos gendmicos permite afadir una nueva fuente de
evidencia a la investigacion. Cuando los resultados gendmicos concuerdan con la
cronologia, la ubicacion y los vinculos epidemiologicos, aumenta la confianza en la
hipotesis formulada. Cuando no concuerdan, pueden indicar la necesidad de revisar
la investigacion o considerar hipotesis alternativas.

Sin embargo, reducir la incertidumbre no significa eliminarla. La ausencia de
secuencias de determinados hospedadores o periodos, las diferencias en la
intensidad de la vigilancia y las limitaciones en la representatividad de las muestras
pueden impedir la reconstruccion completa de las cadenas de transmision.
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CAPITULO 6

Aplicaciones y perspectivas de la
integracioén de la vigilancia epidemiologica
y genomica para el fortalecimiento del
Servicio Veterinario Oficial

6.1 Introduccion

Mas alla de ampliar los conocimientos sobre los eventos ocurridos, el analisis
integrado de la informacién epidemioldgica y gendmica ofrece nuevas posibilidades
de aplicacion en la vigilancia oficial, especialmente en la investigacion epidemiologica,
la identificacion de posibles vias de introduccion y dispersion viral, la evaluacion de
riesgos y la definicion de poblaciones y areas prioritarias para la vigilancia.

La integracion de estos datos con la informacion de laboratorio, espacial y
ecologica permite obtener una vision mas amplia de la dinamica de la IAAP y
transformar los resultados de la vigilancia en informacién util para la planificacion y la
toma de decisiones del SVO. Al mismo tiempo, permite identificar lagunas de
conocimiento y nuevas oportunidades para mejorar las estrategias de prevencion,
deteccion temprana y respuesta.

Este capitulo analiza las contribuciones observadas y potenciales de la
integracion de datos epidemioldgicos y gendmicos para comprender la dinamica de
la IAAP en Brasil, asi como sus posibles aplicaciones para mejorar las estrategias
adoptadas por el SVO.

6.2 Integracion de evidencias y mejora de la vigilancia

Los conocimientos generados por la vigilancia epidemiolégica y gendmica de
la IAAP se incorporaron progresivamente a las actividades del SVO, lo que permitio
ajustar las estrategias, ampliar las poblaciones e interfaces consideradas en la
vigilancia y mejorar la identificacion y priorizacidon de situaciones de mayor riesgo. La
integracion de estos hallazgos con informacién sobre la distribucion de aves silvestres
y domésticas, las rutas migratorias, los movimientos de animales y los factores
ambientales permitié transformar datos procedentes de diferentes fuentes en
conocimientos aplicables a las acciones de prevencion, investigacion, vigilancia y
respuesta.
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Este enfoque se enmarca en el concepto de inteligencia epidemioldgica, que
comprende la recopilacion, integracion, analisis e interpretacion sistematica de
informacion procedente de diferentes fuentes para identificar y evaluar riesgos
sanitarios y respaldar la toma de decisiones del SVO. En el contexto de la emergencia
de IAAP en Brasil, su aplicacién dio lugar a adaptaciones concretas de las estrategias
de vigilancia a medida que surgieron nuevas evidencias epidemiologicas, gendmicas
y ecoldgicas.

Una de estas aplicaciones fue la mejora de la vigilancia basada en riesgos. La
incorporacion de informacion sobre las areas de concentracidon de aves silvestres, las
rutas migratorias, la distribucion espacial de los focos y los resultados de las
investigaciones epidemioldgicas permiti6 mejorar las evaluaciones de riesgos,
identificar regiones con mayor probabilidad de introduccion del virus y perfeccionar la
priorizacidn de municipios y areas donde intensificar las acciones de vigilancia y
bioseguridad.

La evolucion de la emergencia también demostrd la necesidad de adaptar
continuamente la vigilancia a los cambios en el perfil epidemiolégico de la
enfermedad. Inicialmente, la vigilancia pasiva en aves silvestres se concentraba
principalmente en especies de los 6rdenes Anseriformes y Charadriiformes,
reconocidas internacionalmente como importantes reservorios de los virus de la
influenza aviar. Sin embargo, durante la emergencia, la deteccién de la infeccién en
especies pertenecientes a diferentes 6rdenes taxondmicos, incluidas aves silvestres
residentes, puso de manifiesto la ampliacién del espectro de hospedadores. Algunas
de estas especies pueden actuar como hospedadores puente y favorecer la conexiéon
entre aves migratorias infectadas y otras poblaciones de aves silvestres, periurbanas
y domeésticas. Ante este escenario, se amplié la vigilancia pasiva para incluir aves
silvestres de diferentes especies como poblacion objetivo, siempre que cumplieran
los criterios de caso sospechoso establecidos por el SVO, lo que aumenté la
capacidad del sistema para detectar cambios en el perfil epidemioldgico de la IAAP.

La ampliacién del espectro de hospedadores observada durante la emergencia
no se limité a las especies aviares. La aparicion de infecciones por el virus H5N1 en
diferentes especies de mamiferos domeésticos y silvestres en otros paises puso de
manifiesto la posibilidad de eventos de salto interespecifico y la necesidad de prestar
mayor atencion a las especies no aviares potencialmente expuestas. Ante esta
evolucion del escenario epidemioldgico, la estrategia de vigilancia en Brasil también
se adapté progresivamente para contemplar estas interfaces, especialmente en
situaciones de focos de IAAP en aves domésticas. En estos eventos, comenzé a
considerarse la evaluacion de riesgos para los mamiferos domésticos (bovinos y
porcinos) presentes en la unidad epidemioldgica afectada, especialmente cuando
existia la posibilidad de contacto directo o indirecto con aves infectadas o materiales
potencialmente contaminados. Segun el riesgo identificado, la investigacion puede
incluir la toma de muestras, lo que contribuye a detectar posibles eventos de
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transmision entre especies y a realizar un seguimiento de los cambios en el espectro
de hospedadores del virus.

La vigilancia gendmica afadio otra dimension a esta interpretacion y comenzé
a incorporarse sistematicamente a las investigaciones y a la evaluacion del escenario
epidemioldgico. Su integracion con los datos epidemioldgicos ha contribuido a evaluar
las relaciones entre los focos, investigar posibles vias de introduccién y dispersion
viral e identificar cambios en el perfil de los virus detectados en el pais.

De este modo, la integracién de informacion epidemiologica, genémica y
ecologica ha permitido incorporar nuevos hallazgos a la vigilancia oficial y adaptar
progresivamente sus estrategias a los cambios observados en el perfil epidemioldgico
de la IAAP, lo que contribuye a definir prioridades y mejorar la vigilancia basada en
riesgos.

6.3 Perspectivas

La rapida evolucion de la IAAP y la creciente diversidad y cantidad de
informacion generada por la vigilancia refuerzan la necesidad de desarrollar
continuamente la capacidad del SVO para integrar, procesar y analizar datos de
diferentes fuentes. En este contexto, una perspectiva estratégica para Brasil consiste
en avanzar en la incorporacion de sistemas de inteligencia epidemioldgica orientados
a la integracion y el analisis de datos, capaces de reunir de manera sistematica y
oportuna informacién epidemiolégica, de laboratorio, gendmica, ecologica, ambiental
y productiva.

Este proceso debe abarcar tanto el nivel central, para fortalecer la capacidad
nacional de analisis, evaluacion de riesgos y definicion de estrategias, como los SVE,
responsables de generar gran parte de los datos y ejecutar las acciones de vigilancia
sobre el terreno. El fortalecimiento de esta capacidad en los diferentes niveles del
SVO podra favorecer una mayor interoperabilidad entre sistemas, la estandarizacion
y la calidad de los datos, la automatizacién de los analisis y la generacion oportuna
de informacién estratégica.

La consolidacion de esta estructura permitira pasar de sistemas orientados
principalmente al registro y seguimiento de los eventos a modelos capaces de integrar
y analizar continuamente diferentes fuentes de informacion, lo que favorecera la
identificacion temprana de cambios en el perfil epidemioldgico, la priorizacion de
areas y poblaciones de mayor riesgo y la orientacion mas oportuna de las acciones
de vigilancia.

Otro avance importante consiste en integrar las bases de datos que
actualmente generan diferentes instituciones. La informacion procedente de la
vigilancia epidemioldgica oficial, la vigilancia activa de aves silvestres asintomaticas
realizada por instituciones ambientales y de investigacion, el monitoreo de la fauna y
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los datos ambientales debe analizarse de manera integrada para ampliar
considerablemente la capacidad de comprender los determinantes ecoldgicos de la
circulacién viral. Este enfoque permitiria identificar con mayor precision las areas
prioritarias para la vigilancia, las posibles rutas de dispersion, las interfaces entre aves
migratorias, residentes y domésticas y los factores ambientales asociados con el
mantenimiento y la propagacion del virus, ademas de funcionar como un sistema de
alerta de focos para la avicultura industrial.

La integracion de estas evidencias también debera contribuir al desarrollo de
modelos capaces de identificar areas con mayor concentracion de eventos (hotspots),
estimar las zonas con mayor probabilidad de introduccion y dispersion viral y
respaldar la actualizacién continua de las estrategias de vigilancia basada en riesgos
para la avicultura industrial del pais.

Ademas, la ampliacion de la vigilancia gendmica podra permitir un seguimiento
mas sistematico de la diversidad viral, las mutaciones, los eventos de reordenamiento
genético y los marcadores moleculares de interés. Cuando se combinan con las
evidencias epidemioldgicas y, cuando estén disponibles, fenotipicas, estos datos
pueden contribuir a evaluar cambios relacionados con la adaptacion a los
hospedadores, la transmisibilidad y otras caracteristicas relevantes. En escenarios
donde se consideren estrategias de vacunacion, la caracterizacion genética y
antigénica de los virus circulantes también podra aportar informacién para evaluar y
seleccionar posibles cepas vacunales.

Por ultimo, la consolidacion del enfoque de Una Sola Salud representa una de
las principales perspectivas para fortalecer la vigilancia de la IAAP. La integracion de
la sanidad animal, la salud humana, el medio ambiente y la conservacion de la fauna
permitira comprender de manera mas amplia las interfaces ecoldgicas involucradas
en la circulaciéon de los virus de la influenza, detectar tempranamente eventos de
transmision entre especies y mejorar la capacidad de respuesta frente a las
enfermedades transfronterizas.
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CAPITULO 7
Consideraciones finales

La experiencia acumulada desde la introduccién de la IAAP en Brasil, en 2023,
demostro la solidez y la capacidad de adaptacion del sistema nacional de vigilancia,
sustentado en la actuacion integrada del MAPA, los SVE, la red oficial de laboratorios,
el sector productivo y los diferentes actores involucrados en la vigilancia y respuesta
a las emergencias zoosanitarias. La estructura establecida permitié detectar e
investigar focos en diferentes especies y contextos epidemioldgicos, ampliar la
capacidad diagnodstica e implementar oportunamente medidas de prevencion, control
y respuesta.

Al mismo tiempo, los resultados presentados en este informe demuestran que
la epidemiologia de la IAAP sigue siendo dinamica y esta sujeta a cambios continuos.
La ampliacién de la distribucion geografica y del espectro de hospedadores, junto con
la identificacion de diferentes genotipos, eventos de reordenamiento genético y
posibles introducciones independientes, pone de manifiesto que el riesgo sanitario no
se limita a los periodos o areas donde se produjeron las primeras detecciones. En
este escenario, la disminucion del numero de focos a lo largo del tiempo no debe
interpretarse como una menor necesidad de vigilancia, sino que refuerza la
importancia de mantener un sistema continuo, sensible y basado en riesgos, capaz
de detectar tempranamente cambios en el patron epidemiologico y orientar las
acciones hacia las poblaciones aviares, areas e interfaces de mayor riesgo.

La incorporacion de la vigilancia gendmica representd un avance importante
en este proceso. Su integracion con la informacién epidemioldgica, de laboratorio,
espacial y ecologica amplié la capacidad de interpretar los eventos detectados,
formular y evaluar hipotesis sobre posibles vias de introduccion y dispersion viral,
realizar un seguimiento de la evolucion de los virus y orientar la mejora de las
estrategias de vigilancia. Sin embargo, los resultados demuestran que los datos
gendmicos deben seguir integrados en las investigaciones epidemioldgicas de campo
y servir como fuente complementaria de informacién para fundamentar las
conclusiones del SVO.

La experiencia brasilefia también demuestra que la solidez de un sistema de
vigilancia no depende unicamente de su capacidad para responder a los focos, sino
también de su capacidad para aprender y adaptarse continuamente a los cambios del
escenario epidemiolégico. La ampliacion de las especies consideradas en la
vigilancia, la incorporacion de nuevas interfaces epidemioldgicas, el fortalecimiento
de la capacidad de laboratorio y el uso creciente de informacion gendémica son
ejemplos de esta adaptacion durante la emergencia.
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Para los proximos anos, resulta estratégico consolidar estos avances y
fortalecer la capacidad de inteligencia epidemioldgica en los niveles central y estatal,
mediante una mayor integracion e interoperabilidad entre los datos epidemioldgicos,
de laboratorio, genémicos, ecoldgicos, ambientales y productivos. Los sistemas de
analisis mas sélidos podran permitir que el gran volumen de informacion generado
por la vigilancia se transforme, de manera cada vez mas oportuna, en conocimientos
aplicables a la evaluacion de riesgos, la alerta temprana y la definicion de las
prioridades del SVO. Esta necesidad ya se sefala en las perspectivas del propio
informe.

De este modo, los resultados consolidados en este informe demuestran que
Brasil cuenta con una estructura de vigilancia amplia y técnicamente consolidada,
capaz de detectar, investigar y caracterizar los eventos de IAAP y responder a ellos.
Sin embargo, mantener esta capacidad requiere inversiones continuas en vigilancia,
capacidad diagnéstica, calidad de la informacién, integracion entre instituciones e
incorporacion de nuevas herramientas analiticas. Paralelamente, ante el caracter
dinamico de la IAAP, la diversidad de hospedadores involucrados y las multiples
interfaces que pueden favorecer la introduccion y propagacion del virus, la
implementacion de medidas de bioseguridad en los establecimientos avicolas
adquiere una importancia cada vez mayor como componente fundamental de la
prevencion. El fortalecimiento continuo de estas medidas, junto con la vigilancia
basada en riesgos y la deteccion temprana, constituye una de las principales
estrategias para reducir la probabilidad de introduccién del virus en las poblaciones
de aves de produccién comercial.

Mas alla de responder a la emergencia iniciada en 2023, el desafio consiste en
consolidar una vigilancia permanente, integrada y basada en riesgos, capaz de
realizar un seguimiento de la evolucion de la IAAP en Brasil y el mundo, anticipar
cambios relevantes en el escenario epidemioldgico y contribuir a la proteccion de la
avicultura nacional y la salud publica.
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ANEXOS

Tabla 1. Muestras secuenciadas e identificacion de genotipos resultantes de la
vigilancia oficial del virus de la influenza aviar altamente patégena en Brasil

Municipio

Especie

Fecha de
deteccion

Genotipo

Cobertura de la
secuenciacion

1 | ES | Cariacica Charran patinegro 15/05/2023 Parcial
americano
2 | ES | Cariacica Charran patinegro 15/05/2023 B3.2 Genoma completo
americano
3 | ES | Cariacica Piquero pardo 15/05/2023 — Parcial
4 | ES | Serra Adtillo choliba 26/05/2023 — Parcial
5 | ES | Serra Autillo choliba 26/05/2023 B3.2 Genoma completo
6 RJ | Niteroi Fragata 03/06/2023 B3.2 Genoma completo
7 SP | Ubatuba Charran real 05/06/2023 — Parcial
8 | SP | Ubatuba Charran real 05/06/2023 B3.2 Genoma completo
9 | BA | Caravelas Charran real 06/06/2023 — Parcial
13 | SC | ltapoa Charran real 25/07/2023 B3.2 Genoma completo
14 | SC | — Gallina de Guinea 15/07/2023 B3.2 Genoma completo
15 | PR | Antonina Charran real 23/06/2023 B3.2 Genoma completo
16 | ES | Itapemirim Gavilan cangrejero | 07/06/2023 B3.2 Genoma completo
grande
17 | MS | Bonito Gallina 22/09/2023 B3.2 Genoma completo
19 | SC | Séo Francisco Piquero pardo 27/09/2023 B3.2 Genoma completo
do Sul
20 | RS | Rio Grande Leon marino de la 03/10/2023 B3.2 Genoma completo
Patagonia
21 | RS | Torres Ledn marino de la 11/10/2023 B3.2 Genoma completo
Patagonia
23 | ES | Piima Charran comun 27/05/2023 — Parcial
24 | SC | Penha Tero comdn 29/08/2023 — Parcial
25 | SP | Bertioga Pardela chica 18/09/2023 — Parcial
27 | RS | S&o José do Charran real 13/10/2023 B3.2 Genoma completo
Norte
28 RS | — Lobo marino 06/10/2023 — Parcial
sudamericano
30 | SP | Bertioga Chorlito dorado 08/11/2023 — Parcial
americano
31 | SP | Bertioga Chorlito dorado 08/11/2023 B3.2 Genoma completo
americano
32 | SP | S3o Sebastido Petrel negro 09/11/2023 B3.2 Genoma completo
33 | SC | Penha Charran comun 09/11/2023 B3.2 Genoma completo
34 SP | Ubatuba Petrel negro 10/11/2023 B3.2 Genoma completo
35 PR | Matinhos Charran patinegro 14/11/2023 B3.2 Genoma completo
americano
36 | SP | llha Comprida Charrén patinegro 16/11/2023 B3.2 Genoma completo
americano
37 | SP | Praia Grande Charran real 13/12/2023 B3.2 Genoma completo
38 | ES | ltapemirim Charran comun 02/02/2024 B3.2 Genoma completo
39 | RJ | Macaé Charran comun 09/02/2024 B3.2 Genoma completo
40 | SP | Bertioga Charran patinegro 22/02/2024 B3.2 Genoma completo
americano
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41
42

43

44
45
48

51
52

56
57

58
59
60
61
62
63
64
65

67
69
70
7
72

74
75
76

7
78

79

80

ES
RJ

RJ

RJ
RJ
ES

RJ
RJ

RS
RS

RS
MG
MG
RS
MT
DF
DF
GO

ES
SP
CE
RJ
SP

MG
MT
MT

MT
RS

SP

RS

Piuma

Sao Jodo da
Barra

Sao Francisco
de Itabapoana
Cabo Frio

Rio das Ostras
Vitéria
Macaé
Sao Francisco

de Itabapoana
Sapucaia do Sul

Sapucaia do Sul

Montenegro
Mateus Leme
Mateus Leme
Montenegro
Campinapolis
Brasilia
Brasilia

Santo Antonio
da Barra
Sao Mateus

Sao Paulo
Quixeramobim
Rio de Janeiro

Monte Azul
Paulista
Mateus Leme

Cuiaba

Acorizal

Cuiaba

Santa Vitéria do
Palmar

Guaira

Coqueiros do
Sul

Charran comdn

Charran comun
Charran comun

Charran comun
Charran comun

Charran patinegro
americano
Charran patinegro
americano
Charran comun
Cisne negro

Cisne de cuello
negro
Gallina

Cisne negro
Cisne negro
Hornero
Gallina

Siriri pampa
Emu

Gallina

Siriri pampa
Gallina

Gallina

Gallina de Guinea

Gallina

Ganso
Pavo

Gallina

Gallina

Capororoca
Siriri pampa

Gallina

02/03/2024
02/03/2024

02/03/2024

09/03/2024
15/03/2024
26/04/2024

12/04/2024
05/04/2024

15/05/2025
15/05/2025

15/05/2025
25/05/2025
25/05/2025
28/05/2025
07/06/2025
03/06/2025
14/06/2025
13/06/2025

27/06/2025
11/07/2025
17/07/2025
22/07/2025
23/07/2025

25/05/2025
23/12/2025
16/01/2026

23/12/2025
03/03/2026

15/07/2026

17/07/2026

B3.2

B3.2

B3.2
B3.2
B3.2

B3.2
B3.2
K.8

Genoma completo
Parcial

Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Parcial

Parcial (HA, NP, NA,

MP y NS)
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
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