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Perfiles genéticos de las cepas 
de IAAP en las Américas (H5 
2.3.4.4b)

USDA APHIS VS D&B Laboratorios Nacionales de Servicios Veterinarios, Laboratorio de 
Diagnóstico Virológico ‐ Marzo 2023

Este trabajo se 
realiza en 
colaboración con 
NAHLN, APHIS 
Wildlife Services y 
ARS Southeast
Poultry Research
Laboratory.

El aprovechamiento del genoma completo en 
tiempo real junto con la información epidemiológica 
disponible permite comprender cómo se desplaza el 
virus y cuándo se producen contagios a las aves de 
corral, lo que permite comprender cómo se propaga 
el virus.

Con miles de detecciones de aves silvestres en al 
menos 144 especies y 49 estados de EE.UU., los 
reordenamientos del virus H5 2.3.4.4b con virus 
norteamericanos siguen predominando en ~86% de 
las detecciones.
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Recordando la introducción del H5 
2.3.4.4c en Norteamérica

3

Lee DH, Torchetti MK, Winker K, Song CS, Swayne D. Intercontinental Spread of Asian‐
origin H5N8 to North America through Beringia by Migratory Birds
J. Virol. JVI.00728‐15; doi:10.1128/JVI.00728‐15

Detecciones 
en Europa a 
finales de 
2014

EA/AM 
H5N2 BC 
Nov 2014

EA H5N8 y 
EA/AM H5N2 
WA Dic 2014

USDA APHIS | IAAP 2014/15 Detecciones confirmadas Finales de diciembre de 2014 a enero de 2015
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Vigilancia de las aves silvestres
Diciembre de 2014 ‐ julio de 2016 

Total de aves muestreadas: 53,470
Casos positivos de IAAP : 65
Detección por PCR únicamente: 35 (2 
desde junio de 2015)

Total de aves muestreadas por ruta 
migratoria 
Atlántico 11,959
Misisipi 16,167
Central: 9.741 
Pacífico: 15.378
Oceanía Americana : 116 

Síntesis Mensual de Datos del Programa Nacional de Vigilancia de la Influenza Aviar de Aves 
Silvestres: julio de 2015 a febrero de 2016

Gráfico 1. Porcentaje de muestras de patos silvestres positivas para virus de la influenza de tipo A de baja patogenicidad 
determinados por RT‐PCR

Julio de 2016‐ Junio de 2017
Última Actualización: 7/7/ 2017

Total de aves muestreadas: 35. 747
Total de casos positivos de IAAP (Secuencia de gen HA confirmada): 2
casos de sólo detección molecular icA (secuencia del gen HA fallida/no se ha 
aislado ningún virus): 0

Última actualización: 20/04/2016

Total de aves muestreadas por ruta 
migratoria

Atlántico: 9.074
Mississippi: 9.973

Central: 7.516
Pacífico: 9.175

American Oceanía: 9

*CASOS DE IAAP EN AVES SILVESTRES EN LOS ESTADOS UNIDOS

Introducción de H5N1 
2344b en 2022
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Aves silvestres 
afectadas USDA 
APHIS | 2022‐2023 
Detecciones de 
influenza aviar 
altamente patógena 
en aves silvestres. 

El virus H5 2.3.4.4b se introdujo inicialmente a través de la ruta migratoria
atlántica.

Estados donde se detectó la IAAP en aves silvestres (Recuento Total: 6.284)
Los números indican el número de muestras positivas de aves silvestres. 
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Especies de aves de 
corral afectadas USDA 
APHIS | 2022‐2023 
Confirmaciones de 
Influenza Aviar 
Altamente Patógena 
en Manadas 
Comerciales y de 
Traspatio

Especies de mamíferos 
afectadas USDA APHIS 

| 2022‐2023 
Detecciones de 
Influenza Aviar 

Altamente Patógena en 
Mamíferos

Detección de Influenza Aviar Altamente Patógena en Mamíferos
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H5N1 2344b de 2022 
Resumen filogenético

Genotipos diciembre de 2021 a diciembre de 2022

Aves silvestres YTD Aves de corral YTD
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Reordenamiento del H5N1 2022 con los virus de la influenza aviar de aves 
silvestres de linaje Norteamericano y clasificación de los Grupos Genéticos 

la IA de H5N1 de 
AP fue introducido 
inicialmente en 
Norteamérica

Virus de Influenza Aviar en 
Aves silvestres norteamericanas 

Group 1‐B

Group 1‐C

Group 1‐D

Variaciones 
de reagrupación

Group 1‐E

Group 1‐F

Group 1‐A

(n = 245)

(n = 418)

(n = 474)

(n = 136)

(n = 37)

(n = 17)

M

NS

NA

PB2

PB1

PA

HA

NP

Reagrupación H5N1 
más frecuente

Sin 
variantes

Sin 
variantes 

Cronología de los principales genotipos avícolas

Cortesía de USDA APHIS VS Center for Informatics
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Genotipos más predominantes por Estado

Rosa = Aves silvestres Azul  = Aves de corral Cortesía de USDA APHIS VS Center for Informatics

Genotipos A1, 
A2, A3

• Constelación autóctona

• Ruta migratoria atlántica
• A1 la más significativa, incluido 

el reordenamiento
• A2 limitada a la ruta migratoria 

atlántica

• Ruta migratoria del Pacífico
• A3 ‐ detectada inicialmente en 

AK, Canadá
• Limitada a la ruta migratoria 

del Pacífico

Genotipo de la fauna silvestre A1, A2, A3 Genotipo de las aves de corral A1, A2, A3
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Genotipo B1.2

• Linaje A1 reordenado
• AM: PB2, PB1, PA, NP 

• Centrado principalmente en la ruta 
migratoria del Mississippi en 
primavera

• Detecciones constantes en todo el país

• Presencia constante en los 2/3 
orientales de EE.UU. en otoño

• Área de distribución más amplia, cifras 
globales similares

Genotipo de la fauna silvestre B1.2 Genotipo de las aves de corral B1.2

Genotipo B2

• Linaje A1 reordenado
• AM: PB2, NP 

• Muy dominante en el Medio Oeste 
superior en primavera

• Mortalidad de aves silvestres

• Detecciones en aves de corral en MN, ND, SD, 
ID

• Disminuyó significativamente en junio 
de 2022

• Detecciones esporádicas en curso
• Baja prevalencia pero distribución más amplia 

en otoño

Genotipo de la fauna silvestre B2 Genotipo de las aves de corral B2
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Genotipo B4
• Linaje A1 reordenado

• AM: PB2, NP 

• Detectado inicialmente a 
mediados de abril en los estados 
mas septentrionales. 

• Rápidamente se convirtió en el 
genotipo principal en el noroeste 
del Pacífico

• Se traslada a California

• Disminuyó en otoño y 
actualmente sólo se detectan 
casos esporádicos

Genotipo de la fauna silvestre B4 Genotipo de las aves de corral B4

Genotipo B3.2
• Linaje A1 reordenado

• AM: PB2, PB1, NP, NS

• Detecciones constantes en 
primavera a lo largo del norte de 
los estados

• Expansión hasta ID and Utah

• Nueva rama surgida en otoño
• Detectado en AK e ID en junio

• Detectado en todas las rutas 
migratorias a partir de septiembre

• Dominante en las rutas central, del 
Misisipi y del Pacífico y en Florida

Genotipo de la fauna silvestre B3.1, B3.2 Genotipo de las aves de corral B3.1, B3.2
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Distribución de genotipos
Aves silvestres otoño‐invierno 2022 Aves de corral otoño‐invierno 2022

Genotipo B3.2

Aves Silvestres de 
EE.UU
América Central y 
del Sur
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Primera mortalidad masiva de mamíferos marinos 
causada por el virus de la influenza altamente patógena 
(H5N1) en Sudamérica | bioRxiv

Brote de influenza aviar altamente patógena 
H5N1 en focas de Nueva Inglaterra | bioRxiv
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Para mayor información;
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