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INTRODUCCIÓN

La Influenza Aviar de Alta Patogenicidad (IAAP) es una de las enfermedades más relevantes que afectan 
a aves domésticas y silvestres debido a su impacto económico, sanitario, ecosistémico y de salud 
pública. La IAAP es ocasionada por algunas cepas de los subtipos H5 y H7 del Virus de Influenza tipo A 
(Género: Alphainfluenzavirus; Familia: Orthomyxoviridae), que a través de la adquisición de mutaciones 
en la Hemaglutinina (HA), pueden establecer infecciones productivas de forma sistémica en diferentes 
órganos y tejidos de las aves (1). La infección sistémica resulta en mortalidades masivas además de 
síndromes neurológicos, hemorrágicos y viscerales (2). Aunque estas infecciones en humanos y otros 
mamíferos son poco frecuentes,, los virus de alta patogenicidad pueden ocasionar enfermedades graves 
con mortalidades cercanas al 50% (3). 

La IAAP está clasificada como una enfermedad de control oficial por la Organización Mundial de 
Sanidad Animal (OMSA), la cual recomienda como medida de control la erradicación de brotes 
mediante el sacrificio de aves enfermas y expuestas (2). Dado que los virus de alta patogenicidad 
suelen  emerger en poblaciones de aves domésticas, las medidas de erradicación y control de focos 
han demostrado ser eficaces para lograr la eliminación de la mayoría de éstos (4). No obstante, la 
situación fue diferente en el caso de virus del subtipo H5N1 que emergieron en Asia en 1996, los cuales 
alcanzaron poblaciones de aves silvestres dando así origen al linaje A/goose/Guandong/1/1996-like (A/
Gs/Gd/1996-like) y favoreciendo su diseminación a través de rutas migratorias por Asia, Europa y África. 
Como consecuencia de lo anterior, los virus descendientes del linaje fueron evolucionado a través 
de la acumulación de mutaciones y reordenamientos con virus de baja patogenicidad dando origen 
a múltiples clados y subtipos de H5Nx (Boletín Técnico #1). Aunque a lo largo del siglo XXI, múltiples 
clados del linaje A/Gs/Gd/1996-like han sido causantes de epidemias graves en aves en regiones 
geográficamente limitadas, sin embargo, en 2021, virus del clado H5 2.3.4.4b en particular empezaron 
a diseminarse alrededor del mundo alcanzando todos los continentes. Una vez los virus de este clado 
se diseminaron en nuevas regiones, se reordenaron y adquirieron nuevas propiedades tales como 
una aparente mayor capacidad de infección en mamíferos, lo que ha llevado al estatus de panzootia. 
Actualmente, el mundo continúa enfrentando desafíos para contener y controlar la diseminación del 
virus tanto en aves domésticas y silvestres como en mamíferos, incluidos los seres humanos.

EMERGENCIA Y CIRCULACIÓN DEL CLADO 2.3.4.4B
El clado de H5 2.3.4.4 apareció por primera vez en China a finales de los 2000s en aves domésticas 
(5). En la primera mitad de los 2010s, aparecieron virus reordenados en otros países de Asia siendo 
detectados posteriormente en Europa, África y Norteamérica (5–7). Debido a su amplia diseminación 
y circulación, el clado evolucionó de forma divergente dando origen a nuevos clados que fueron 
nombrados con letras (a-d). Las epidemias por el grupo 2.3.4.4b fueron reportados por primera vez en 
Corea del sur en 2014 a partir de virus del subtipo H5N8 que habían sido detectados previamente en 
China (8). El clado circuló principalmente en Asia oriental hasta 2016 cuando se reordenó con virus de 
baja patogenicidad y se diseminó hacia el norte del continente y luego hacia Europa (Figura 1A) (9). 

El ingreso de virus del clado 2.3.4.4b a África, su evolución en ese continente y su posterior 
reintroducción a Eurasia resultó en la aparición de virus H5N8 y H5N1 que han ocasionado múltiples 
epidemias desde 2020 (Figura 1B) (9,10). La aparición de virus H5N1, como consecuencia de 
reordenamiento del H5N8 con virus de baja patogenicidad europeos mejoró su capacidad infectiva 
resultando en su dominancia en la región de Eurasia y África (10). Entre 2021 y2022, el subtipo H5N1 
logró ingresar a Norteamérica atravesando el estrecho de Bering  mediante una ruta transatlántica, 
dando lugar a la introducción de dos variantes del virus: una europea y una asiática (Figura 1C) (11,12). 
Pese a lo anterior, solo el virus de origen europeo parece haberse diseminado en la región y haberse 
reordenado con virus de baja patogenicidad locales. Estos reordenamientos dieron origen a nuevas 
variantes americanas que se diseminaron hasta alcanzar toda la región centro y suramericana (13). 
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Desde allí, el 
virus ha logrado 
incursionar por 
primera vez en 
el continente 
Antártico 
donde se ha 
reportado en 
aves y mamíferos 
silvestres (14).

CLADO 2.3.4.4B 
EN EUROPA

El clado 
2.3.4.4b ha sido 
responsable 
de al menos 
cuatro oleadas 
epidémicas 
en Europa. 
La primera 
coincide con 
la introducción 
del virus del 
subtipo H5N8 
proveniente de 
Rusia y Mongolia, 
que alcanzó 
aves domésticas 
y silvestres de 
Alemania e Italia en 2016 (15,16). La introducción y posterior diseminación de este virus afectó a más de 
20 países y ocasionó más de 2600 brotes (17). 

La segunda ola fue la de 2020-2021, como resultado de la introducción de virus H5N8 de África que, 
una vez en Europa, sufrieron reordenamientos con virus de baja patogenicidad dando origen a diversos 
subtipos H5Nx. Como resultado de estos reordenamientos, emergió el H5N1 que se haría dominante en 
la siguiente ola estacional y las posteriores (10). La ola de 2020-2021 afectó a más de 30 países y resultó 
en la muerte de casi 23 millones de aves domésticas (17).

La ola epidémica que ocurrió entre octubre de 2021 y septiembre de 2022 (2021-2022) se considera 
una de las más grandes de los últimos años, ya que se generó una amplia diseminación del virus 
tanto intra como intercontinental, ocasionando hasta el doble de brotes en comparación a las olas 
anteriores. Adicionalmente, debido a ésto, el virus sufrió una considerable diversificación genética (18). 
Esta epidemia se caracterizó por picos de enfermedad en aves silvestres seguidos de brotes en aves 
domésticas, los cuales ocurrieron en diciembre, marzo y agosto (19). Durante este periodo se sacrificaron 
cerca de 50 millones de aves y los principales países afectados fueron del centro de Europa. De los más 
de 2.300 brotes, cerca del 60% se centraron en Francia. Otros países afectados fueron: Italia, Países 
Bajos, Alemania, Reino Unido e Irlanda (19–21). En aves silvestres, la mayoría de los casos ocurrieron 
en la región báltica con reportes en Dinamarca, Suecia y Alemania (19–21). Se considera que el H5N1 
que circuló durante esta tercera ola se estableció de forma endémica en aves silvestres, cambiando el 
panorama epidemiológico del virus en este continente.  Adicionalmente, se observó que este virus del 
subtipo H5N1 adquirió una mayor capacidad de saltar la barrera inter-especie, afectando frecuentemente 
mamíferos silvestres y domésticos al igual que humanos (Figura 2).

Figura 1. Emergencia y diseminación global del clado H5 2.3.4.4b del virus de Influenza 
aviar de alta patogenicidad. A: Aparición del clado 2.3.4.4b en China y expansión del 
subtipo H5N8, el cual posteriormente se reordenó con virus locales, dando lugar a 
virus H5Nx en el Viejo Mundo. B: Resurgimiento y reintroducción del subtipo H5N8 de 
origen africano en Europa y Asia, seguido de la emergencia de virus H5N1 en Europa 
como resultado del reordenamiento con virus de baja patogenicidad. C: Ingreso y 
diversificación del subtipo H5N1 en la región de las Américas y su posterior expansión 
hacia la región Antártica.
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La severidad y el impacto 
de la epidemia de 2021-
2022, su establecimiento 
de forma endémica 
en aves silvestres y la 
frecuente detección de 
casos en mamíferos 
fueron nuevos factores 
que debieron ser tenidos 
en cuenta para el control 
y la vigilancia del virus. 
Considerando que durante 
la ola muchos de los 
brotes en aves comerciales 
fueron el resultado de 
una alta transmisión 
entre granjas (23), los 
sistemas productivos 
implementaron estrategias 
de reducción de la 
densidad de aves en 
zonas de alto riesgo, 
particularmente de patos. 
De igual manera se buscó 
controlar la transmisión 
del virus al aumentar la 
separación de granjas 
comerciales de cuerpos de 
agua (24). Estas medidas 
fueron efectivas en aves 
domésticas; sin embargo, 
no lograron disminuir la 
circulación del virus en 
aves silvestres, donde 
permaneció hasta la siguiente ola de 2022-2023.

El inicio de la cuarta oleada (2022-2023) se caracterizó por un cambio en la distribución del virus en aves 
silvestres, siendo detectado principalmente en gaviotas de cabeza negra, en las cuales se registraron 
mortalidades significativas. Al inicio de la estación, se notificaron 408 brotes en aves domésticas en 28 
países, donde cerca de la mitad se dieron en Francia (25). Durante los primeros meses, se presentaron 
1.138 brotes en aves silvestres y algunos casos en zorros, félidos y hurones (25) (Figura 2). Sin embargo, 
gracias a medidas como el aumento de los canales de reporte, la cuarentena de aves domésticas en 
zonas con actividad viral, medidas de bioseguridad más rígidas y controles estrictos en los programas 
de repoblación de zonas afectadas, los casos en aves domésticas disminuyeron significativamente. Entre 
2022 y 2023, el país más afectado del continente fue Reino Unido, donde además de concentrarse la 
mayoría de los brotes, se presentaron casos en humanos (22). El virus se mantuvo en aves silvestres, en 
especial en las zonas costeras, desde donde se cree que ha sido transmitido con frecuencia a mamíferos 
silvestres y a criaderos de mamíferos como visones (22,26) (Figura 2). Siguiendo esta circulación costera 
del virus, se registraron casos en aves domésticas en Francia, Dinamarca, Países bajos y Suecia (22). 

Con el fin de la ola 2022-2023, el patrón epidemiológico del virus en Europa parece haber cambiado. A 
partir del periodo 2023-2024, los casos en aves domésticas han sido poco frecuentes y en su mayoría 
han sido resultado de introducciones desde aves silvestres en lugar de transmisión entre granjas. El 
virus permanece en aves silvestres en las regiones costeras del océano Atlántico, el Mar del Norte y el 
Báltico (27,28). Los casos en aves domésticas se han limitado a Francia, Portugal, España, Reino Unido, 
Alemania, República Checa, Polonia y Dinamarca (27). 

Figura 2. Brotes de Influenza Aviar de Alta Patogenicidad H5N1 2.3.4.4b en 
aves silvestres, domésticas y mamíferos durante las olas epidémicas de 2021-
2022 y 2022-2023 en Europa. Adaptado de: DashFLUboard de la Universidad 
de Minnesota (Disponible en: https://cahfs.umn.edu/dashfluboard-avian-
influenza-tracker) (19–22). Puntos blancos: Casos en aves silvestres; Puntos 
rojos: Brotes en aves domésticas. En el mapa de la ola 2021-2022 se resaltan 
las rutas migratorias por la cuales el virus se diseminó en el continente. 
Amarillo: Ruta del Mar Báltico; Verde: Ruta del Mar Mediterráneo/Mar Muerto. 
En los mapas también se muestran las especies en las que se detectó el virus.



 4 

Boletín Técnico – ACTUALIZACIÓN DE LA SITUACIÓN DE INFLUENZA AVIAR DE ALTA PATOGENICIDAD H5N1 DEL CLADO H5 2.3.4.4B

CLADO 2.3.4.4B EN ASIA
Aunque la emergencia del clado 2.3.4.4b se originó en China, la mayoría de los brotes y epidemias 
registrados en Asia durante gran parte de la década de 2010 fueron causados por virus de otros clados, 
como el 2.3.4.4a (8,10). Sin embargo, la reemergencia del clado 2.3.4.4b en Asia se hizo evidente durante 
la estación 2016-2017, cuando se detectaron virus del subtipo H5N8 en aves silvestres en Corea del Sur 
y otros países asiáticos (29). Estos virus H5N8 llegaron desde medio oriente, Europa y Rusia a través 
de rutas migratorias de aves silvestres y se mantuvieron en circulación constante, ocasionando brotes 
frecuentes como se observa en la Figura 3 (30,31). Una vez en Asia, el virus se diseminó en patos 
domésticos desde donde logró alcanzar los sistemas productivos de galliformes en 2020, marcando el 
inicio de las estaciones epidémicas del virus en la región (32).  

Durante la estación 
de 2020-2021 se 
presentaron más 
de 240 brotes en 
aves domésticas 
en China, Japón y 
Corea del Sur (33). 
De manera similar 
a lo ocurrido en 
Europa, en Asia un 
nuevo subtipo H5N1 
se haría dominante 
al terminar esta 
misma estación. 
Este nuevo virus 
fue el resultado de 
reordenamientos 
que ocurrieron en el 
continente de forma independiente a los que resultaron en la emergencia del H5N1 europeo (34). Desde 
2020 hasta la última estación y 2023-2024 se registraron más de 740 brotes que resultaron en la muerte y 
el sacrificio de más de 54 millones de aves (33). Durante este periodo también se presentaron cerca de 10 
casos de personas en China, Laos, Indonesia, India y Vietnam, al igual que infecciones en zorros y gatos 
(35–37). De estas epidemias, se considera que las más severas fueron las de 2020-2021 y 2022-2023.

CLADO 2.3.4.4B 
EN AMÉRICA
La llegada del 
clado 2.3.4.4b 
a América se 
produjo en 2021 
por la migración 
de aves silvestres 
infectadas 
con virus del 
subtipo H5N1 
provenientes de 
Europa y Asia, las 
cuales llegaron a 
Canadá y Estados 
Unidos (11,12). 

Figura 3. Brotes y frecuencia de detección de Influenza Aviar de Alta Patogenicidad 
H5Nx 2.3.4.4b en aves silvestres y domésticas en Asia entre 2018-2023. Adaptado de: 
DashFLUboard de la Universidad de Minnesota (Disponible en: https://cahfs.umn.edu/
dashfluboard-avian-influenza-tracker) y EMPRES-i+ Global Animal Disease Information 
System (Disponible en: https://empres-i.apps.fao.org). Puntos blancos: Casos en aves 
silvestres; Puntos rojos: Brotes en aves domésticas. 

Figura 4. Figura 4. Brotes y frecuencia de detección de Influenza Aviar de Alta Patogenicidad 
H5Nx 2.3.4.4b en Norteamérica. A la izquierda, focos en aves silvestres (puntos blancos), 
silvestres cautivas (puntos amarrillos) y domésticas (puntos rojos). En la imagen central 
se muestra en azul el número de casos registrados en bovinos y se señalan algunos de 
los principales mamíferos domésticos en los que se ha hecho detección. A la derecha, la 
frecuencia de detección del virus por país.  Adaptado de: DashFLUboard de la Universidad 
de Minnesota (Disponible en: https://cahfs.umn.edu/dashfluboard-avian-influenza-tracker), 
EMPRES-i+ Global Animal Disease Information System (Disponible en: https://empres-i.
apps.fao.org) y Animal and Plant Health Inspection Service Usda – APHIS (Disponible en: 
https://www.aphis.usda.gov/h5n1-hpai).
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Pese a las dos incursiones del clado en el continente, la mayoría de los casos y detecciones han 
sido por cuenta del virus de origen europeo y reordenamientos de este con virus americanos (13), 
desencadenando un brote epidémico a comienzos de 2022, que ha afectado a más de 180 millones de 
aves domésticas en más de 200 establecimientos en Estados Unidos y Canadá (38,39). La epidemia 
aún no ha concluído, se han descrito “oleadas”, de las cuales las más severa son las ocurridas en 2022-
2023 y 2024-2025 debido al gran impacto en aves silvestres y domésticas, así mismo continúan las 
infecciones en mamíferos tanto silvestres como domésticos (figura 4) (40). Es de destacar también el 
surgimiento de virus reordenados en Norteamérica que ha dado lugar, por primera vez en el mundo, a 
su diseminación en bovinos, con casos reportados en al menos 17 estados de Estados Unidos, desde 
donde se ha transmitido a trabajadores y otros animales considerados como poco susceptibles (41,42). 
Todo esto ha encendido aún más las alarmas sanitarias debido al riesgo zoonótico del virus y su posible 
adaptación a mamíferos.  

En el resto 
del continente 
americano la 
diseminación 
del clado se dio 
en 2022 por la 
migración de 
aves silvestres 
hacia Suramérica. 
Se considera 
que el virus ha 
sido introducido 
en la región 
latinoamericana 
en más de ocho 
ocasiones, la 
mayoría de las 
veces en Colombia 
(13). La mayor 
parte de estas 
incursiones 
han tenido una 
circulación limitada 
ocasionando brotes que, gracias a la implementación de medidas de erradicación y reforzamiento de 
las medidas de bioseguridad, han sido controlados y eliminados. Sin embargo, tras una introducción 
que se produjo en Perú, el virus parece haberse establecido en Suramérica alcanzando Chile, Brasil, 
Uruguay y Argentina (Figura 5) (13).

En Colombia, el virus del subtipo H5N1 del clado 2.3.4.4.b fue introducido por primera vez en octubre de 
2022, seguido por varias introducciones independientes que resultaron en más de 60 notificaciones, la 
mayoría en aves domésticas de traspatio (43). Gracias a los planes de erradicación y el fortalecimiento 
de las medidas de bioseguridad, todos los casos fueron controlados. A principios de 2025 en Colombia 
se detectaron nuevos brotes, igualmente en aves de traspatio, que fueron controlados, por lo cual el 
país continúa manteniendo el estatus de libre de IAAP (44). En Perú, el primer caso confirmado se dio en 
pelicanos a finales de 2022, desde entonces el virus ha sido notificado en aves domésticas de traspatio, 
comerciales y silvestres en 17 departamentos (45). Para 2025, se estima que el virus ha afectado a 
más de 30 mil animales entre aves domésticas, silvestres y leones marinos (45,46). En la actualidad, el 
virus ha sido reportado únicamente en aves de traspatio (45). En Chile, el virus ha estado circulando 
en aves silvestres desde finales de 2022 (47). Tras esta primera detección, se presentaron casos en 
aves de traspatio y comerciales al igual que en mamíferos acuáticos como leones marinos y nutrias 
(48). Los casos se presentaron hasta agosto de 2023 dejando un saldo de cerca de 1.5 millones de aves 
comerciales muertas o sacrificadas y un caso de infección zoonótica (49). Hoy en día, Chile es un país 
libre de IAAP en aves domésticas (49). 

Figura 5. Brotes y frecuencia de detección de Influenza Aviar de Alta Patogenicidad H5Nx 
2.3.4.4b en Suramérica. Adaptado de: DashFLUboard de la Universidad de Minnesota 
(Disponible en: https://cahfs.umn.edu/dashfluboard-avian-influenza-tracker) y EMPRES-i+ 
Global Animal Disease Information System (Disponible en: https://empres-i.apps.fao.org). 
Puntos blancos: Casos en aves silvestres; Puntos rojos: Brotes en aves domésticas.
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En Ecuador, los brotes por este clado también iniciaron a finales de 2022 y se mantuvieron hasta 2024. 
Durante este periodo se contabilizaron 27 casos de los cuales 10 fueron en aves domésticas comerciales 
y resultó en la muerte de 1.2 millones de aves (50). Al igual que en Chile, en Ecuador se presentó un 
caso de transmisión zoonótica. En Uruguay y Brasil, las incursiones iniciaron en 2023 y en ambos países 
se presentaron casos tanto en aves como en mamíferos silvestres (51–53). En Brasil se reportaron 166 
brotes en aves silvestres, domésticas de traspatio y mamíferos, mientras que en Uruguay se reportaron 
14 focos en aves domésticas de traspatio y silvestres y múltiples casos en leones marinos (54,55). 
En ambos países se considera que no hay casos activos actualmente. Finalmente, en Argentina se 
presentación casos desde 2023 en aves silvestres y domésticas, tanto comerciales como de traspatio, 
que llevaron a la pérdida de cerca de 1.7 millones de aves y más de 10 millones de dólares (56). En 
agosto, el país alcanzó el estatus de libre de IAAP; sin embargo, recientemente se detectó nuevamente 
un foco en aves de traspatio (57).

CLADO 2.3.4.4B EN OTRAS REGIONES DEL MUNDO
Otra parte del mundo donde el virus del clado 2.3.4.4b se ha diseminado recientemente es la región 
Antártica, donde ha ocasionado preocupación por su impacto en el ecosistema. El virus llegó al 
continente por la migración de aves desde Suramérica en 2023 y desde entonces ha ocasionado 
mortalidades importantes en aves silvestres y focas (58).

A la fecha de esta revisión, Oceanía  se considera la única región del mundo donde no existe evidencia 
de la incursión del clado 2.3.4.4b. No obstante, países como Australia y Nueva Zelanda se mantienen 
alerta ante la circulación del virus en regiones cercanas del sureste de Asia (59,60). 

MEDIDAS DE PREVENCIÓN Y CONTROL 
Los recientes acontecimientos y los cambios 
en los patrones eco-epidemiológicos del 
virus en distintas regiones del mundo han 
impulsado la adopción de diversas medidas de 
prevención y control. Estas estrategias se han 
diseñado considerando el contexto regional, 
la disponibilidad de recursos, los sistemas de 
producción locales y la circulación del virus en 
aves silvestres. Sin embargo, la erradicación de 
brotes y el sacrificio sanitario en los sistemas 
de producción siguen siendo el principal 
objetivo a nivel global. Además de los planes 
de erradicación, todos los países han trabajado 
en el fortalecimiento de tres líneas de acción 
centrales: la vigilancia y la detección temprana del 
virus en aves silvestres, el fortalecimiento de la 
bioseguridad y la vacunación (Figura 6).

Vigilancia y monitoreo del virus

La vigilancia y la detección temprana del virus 
en aves silvestres es clave para el control del 
virus, puesto que como ha sido ampliamente demostrado, la circulación del virus en estas especies 
antecede a los casos en aves de producción. Actualmente en Europa, los diferentes gobiernos junto a la 
Autoridad Europea de Seguridad Alimentaria (EFSA) desarrollaron nuevos modelos de alerta temprana 
y de vigilancia en aves silvestres (61,62). Estos modelos consideran la endemicidad del virus en aves 
silvestres, incluyendo especies no migratorias, los episodios de mortalidad y datos virológicos que, en 
conjunto, optimizan la labor de vigilancia sin saturar los organismos de sanidad animal (24). De igual 
forma, se han establecido planes de vigilancia ambiental para la identificación de zonas de circulación 
viral. En América, los organismos nacionales de sanidad animal también establecieron diferentes 
protocolos de vigilancia epidemiológica teniendo en consideración la importancia de monitorear el virus 
en aves silvestres. 

Figura 6. Principales medidas de control y prevención 
implementadas frente al virus.
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En Estados Unidos y Canadá, organismos como el Departamento de Agricultura (USDA) y el Sistema 
Canadiense de Vigilancia de la Influenza Aviar Notificable (CaNAISS) establecieron planes que 
contemplan la vigilancia activa del virus en aves silvestres acuáticas en cuerpos de agua priorizados 
y zonas de circulación viral, la vigilancia activa en aves para consumo, la vigilancia pasiva de eventos 
de mortalidad y el acceso en tiempo real a datos asociados con el virus para mejorar la respuesta 
regional (63,64).

Bioseguridad

Prevenir la introducción y diseminación del virus en sistemas de producción de aves siempre 
ha sido clave frente a la IAAP, por lo que los diferentes países han fortalecido las medidas de 
bioseguridad sobre todo en zonas de alto riesgo. En Europa, la principal medida de bioseguridad 
ha sido la reducción de la densidad de aves susceptibles a través de la despoblación, sobre todo 
de patos (24). En varios países de América, se ha trabajado en la capacitación de los productores 
y se han realizado visitas técnicas gratuitas para la evaluación y mejora de los protocolos de cada 
producción, llegando incluso a ofrecer subsidios para su implementación (65). 

Vacunación

La vacunación frente a IAAP ha sido un tema de amplia discusión a nivel global, con argumentos 
a favor y en contra. Actualmente, los pocos países o regiones donde se ha aprobado el uso de la 
vacunación han enfatizado que esta medida es complementaria a las estretegias de erradicación, y 
que su principal beneficio es la reducción de las pérdidas económicas. 

En Europa, estudios y análisis realizados  por la EFSA han evidenciado limitaciones importantes 
frente a la autorización de la vacunación, relacionadas particularmente con la disponibilidad de 
biológicos que contemplen el escaso conocimiento de su efectividad en especies clave como patos 
y pavos (66). Adicionalmente, se evidenció que la mayoría de las vacunas producidas en Europa 
varían mucho respecto al virus circulante (66). Aun así la EFSA, tras realizar simulacros en Francia, 
Italia y Países Bajos,  indicó el uso de protocolos preventivos en zonas de alto riesgo y protocolos 
de emergencia en zonas cercanas a brotes abarcando un radio de 3km (66). Gracias a esto, países 
como Francia iniciaron planes de vacunación en patos obteniendo una reducción significativa de 
casos en aves de producción (67). Pese a que la implementación de programas de vacunación 
parece prometedora, la EFSA alerta que su uso es complementario y tiene un impacto negativo 
en el diagnóstico y la vigilancia del virus, por lo que estos deben ajustarse para fortalecer la 
vigilancia activa y el diagnóstico basado en pruebas moleculares (67,68). En América, se han dado 
discusiones en torno a la autorización de la vacunación y se ha estado investigando en el desarrollo 
de nuevos biológicos (69). En este continente, los países que han autorizado la vacunación son 
México, Guatemala, Ecuador, Perú, Bolivia y Uruguay (70). Estos avances resaltan la importancia de 
seguir investigando en la caracterización del virus y el impacto de las estrategias de vacunación y 
control, asegurando que se mantenga un equilibrio entre prevención y monitoreo adecuado de la 
enfermedad.
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