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PROYECTO DE RESOLUCIÓN SOBRE  
CÓMO RESPONDER AL RETO QUE PRESENTA EL SURGIMIENTO Y 

RESURGIMIENTO DE ENFERMEDADES EN ESPECIES MIGRATORIAS, 
INCLUYENDO LA GRIPE AVIAR ALTAMENTE PATÓGENA  H5N1 

 

(Preparado por la Secretaría y el Consejo Científico de la CMS) 

 
Consciente de que las enfermedades de la fauna silvestre son una causa normal de la 

mortalidad y la morbilidad, y consciente de que las enfermedades emergentes y re-emergentes 
de la fauna silvestre pueden tener graves consecuencias para la situación de las especies 
migratorias y no migratorias, especialmente cuando las poblaciones son pequeñas y están 
fragmentadas; 

 
Observando que el aumento de la frecuencia de estas enfermedades se ha vinculado a 

los procesos de fragmentación del paisaje, decisiones de uso insostenible de la tierra, la 
contaminación y otros tipos de perturbación de ecosistemas, siendo éstos, a su vez, las 
consecuencias de la presión insostenible sobre los recursos, como fue destacado por la 
Evaluación de Ecosistemas del Milenio; y observando asimismo que se prevé que el cambio 
climático dará lugar a cambios en la distribución y aparición de las enfermedades y la 
aparición debido a condiciones fisiológicas alteradas para hospedadores  y parásitos, 
produciendo como resultado la propagación de nuevos microorganismos con consecuencias 
imprevisibles o el resurgimiento de agentes patógenos en nuevas ubicaciones geográficas; 

 

Observando también que los animales domésticos, los animales silvestres y los seres 
humanos comparten muchos agentes patógenos, con la vida silvestre constituyendo a veces 
reservorios naturales de agentes patógenos que pueden causar enfermedades en el ganado 
doméstico, y que tales agentes patógenos tienen un potencial significativo de afectar la salud 
pública, la producción de alimentos, los medios de subsistencia, y más amplias economías; 

 
Recordando los resultados de la COP 10 de Ramsar sobre el tema "Humedales Sanos, 

Gente Sana", que hizo hincapié en la vinculación funcional entre el papel que desempeñan los 
humedales en la prestación de servicios de los ecosistemas para el apoyo de ambos humanos, y 
poblaciones de vida silvestre; y que las aves acuáticas y otras especies migratorias pueden ser 
valiosos indicadores de la salud de los ecosistemas; 
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Consciente de que la orientación práctica para la gestión de las enfermedades de la 
fauna silvestre es de gran valor para las Partes Contratantes, y que el Grupo de Examen 
Científico y Técnico de Ramsar está actualmente inmerso en la tarea de desarrollar  orientación 
para las enfermedades de la fauna silvestre de importancia para los humedales como una 
prioridad principal para el ciclo 2009-2012 en la Resolución de Ramsar X.10; 

 
Consciente de que las enfermedades y la necesidad de coordinar las respuestas a las 

mismas, están siendo cada vez más destacados como una cuestión importante en los Acuerdos 
de la CMS, Memorandos y otros instrumentos internacionales para la conservación de las 
especies migratorias, y que esta vigilancia coordinada y los esfuerzos de respuesta requieren de 
múltiples interlocutores responsables de la gestión de la salud de los seres humanos, del 
ganado y de la vida silvestre; 

 
Observando que la Secretaría de la CMS y el Servicio producción y de Salud Animal 

de la Organización de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentación (FAO) 
habían previamente debatido el desarrollo de un Grupo Científico de Trabajo sobre 
Enfermedades de la Vida Silvestre, basado en los principios rectores de la Grupo Científico 
Especial sobre la Gripe Aviar y las Aves Silvestres; 

 
Consciente asimismo de la importante labor de la FAO y otros, en lo que respecta a la 

salud de los animales domésticos y a la salud humana, pero preocupada por el hecho de que las 
respuestas nacionales e internacionales para la salud de la vida silvestre, en muchas 
situaciones, aún no han sido reconocidas como un elemento esencial de vigilancia de 
enfermedades o programas de seguimiento, investigaciones epidemiológicas, y/o respuestas a 
los brotes; 

 
Acogiendo con beneplácito el desarrollo de estrategias para las enfermedades de los 

animales silvestres por parte de algunas Partes Contratantes y otros gobiernos; pero 
observando igualmente que muchos países en vías de desarrollo carecen de estrategias y 
programas funcionales relativos a la salud animal, políticas y la infraestructura necesaria para 
proteger la salud humana, y los intereses de la agricultura y la vida silvestre de las 
enfermedades que son endémicas o introducidas a través de desplazamientos locales, asi como 
por programas de reintroduccion, o comercio internacional; 
 

Consciente de las serias preocupaciones que subsisten e implicaciones de la 
propagación de la gripe aviar altamente patógena (HPAI) subtipo H5N1 de linaje asiático, 
como se refleja, entre otras cosas, en las resoluciones: la Resolución CMS 8.27, las 
Resoluciones AEWA 3.18 y 4.15, y las Resoluciones de Ramsar IX.23 y X.21; y la orientación 
anexa a ésta última resolución. Orientación sobre la respuesta a la propagación continua de la 
gripe aviar altamente patógena  H5N1; e igualmente consciente de que las respuestas 
nacionales e internacionales a la propagación de la gripe aviar H5N1 podría proporcionar 
modelos útiles para su aprobación, en respuesta a los desafíos de otras enfermedades 
emergentes y re-emergentes que afectan a la vida silvestre; 
 

Agradeciendo  a la Secretaría de la CMS y al Servicio para la Salud Animal de la FAO 
por su coordinación del Grupo Científico Especial para la gripe aviar y las aves silvestres 
como se indica en el documento Conf. 9.25; y Agradeciendo también  a los mismos del Grupo 
y a los observadores por su valiosa labor  en mantener la coordinación  sobre las políticas y la 
propugnación relativas a la propagación de  HPAI H5N1; y 
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Observando que el Grupo de Trabajo de la CMS sobre las Especies Migratorias como 
Vectores de Enfermedades establecido por la 12 ª reunión del Consejo Científico proporciona 
un medio para desarrollar respuestas a algunas de las cuestiones destacadas por la presente 
resolución, pero que la integración de las cuestiones tanto de flora y fauna silvestres como de 
los animales domésticos, es necesaria para comprender adecuadamente la epidemiología de las 
enfermedades, así como abordar la transmisión de enfermedades, el control y la prevención; 
 
 

La Conferencia de las Partes de la  

Convención sobre la Conservación de las Especies  Migratorias de Animales Silvestres  

 
1. Reafirma  las disposiciones de la Resolución 8.27 sobre las especies migratorias y la 
gripe aviar altamente patógena, y en particular: 

(i) la necesidad de  establecer enfoques plenamente integrados, tanto a escala 
nacional como internacional, para abordar HPAI y otras enfermedades 
transmisibles por los animales, reuniendo la experiencia de gestión 
ornitológica, de la vida silvestre y de los humedales junto con la de aquellos 
que son tradicionalmente responsables de la salud pública y de las zoonosis, 
entre quienes figuran los veterinarios, agricultores, virólogos, médicos y 
epidemiólogos; y 

 

(ii) la necesidad de que los gobiernos apoyen los programas a largo plazo de 
monitoreo y vigilancia de las aves migratorias, coordinados y estructurados 
correctamente, con el fin de evaluar los riesgos corrientes y los nuevos riesgos 
de infección, utilizando al máximo, y apoyándose en los sistemas existentes, 
incluyendo aquellos que se han desarrollado desde 2005; 

 
2. Hace un llamamiento a la Secretaría de la CMS y el Servicio de Salud Animal de la 
FAO a convocar conjuntamente un nuevo grupo de trabajo, el Grupo Científico de Trabajo 
sobre Enfermedades de la Vida Silvestre; y solicita a este grupo de trabajo, una vez 
convocado, trabajar estrechamente  con el Grupo de Examen Científico y Técnico de Ramsar 
en su tarea de trabajar en la orientación sobre enfermedades de la vida silvestre de importancia 
para la población humana, los animales domesticos y los ecosistemas de humedales; 
 

3. Solicita asimismo al Grupo de Trabajo de la CMS sobre las Especies Migratorias como 
Vectores de Enfermedades formar parte del Grupo Científico de Trabajo sobre Enfermedades 
de la Vida Silvestre de más amplio enfoque, y proporcionar orientación en relación con los 
logros pasados y las necesidades futuras; 
 

4. Solicita a la FAO a) identificar las enfermedades que afectan tanto especies domésticas 
como especies de fauna silvestre, y que son de la mayor preocupación en lo que respecta a la 
seguridad alimentaria, economía y medios de vida sostenibles, y b) integrar en su enfoque "Un 
Mundo Una Salud", las enfermedades y cuestiones relacionadas con la gestión que pueden 
estar dentro del alcance del Grupo de Trabajo sobre Enfermedades de la Vida Silvestre para su 
examen y la adopción de medidas; 
 

5. Solicita también a la Secretaría de la CMS y al Servicio de Salud Animal de la FAO 
identificar los miembros y observadores pertinentes que podrían integrar el Grupo de Trabajo 
Científico sobre Enfermedades de la Vida Silvestre, y para determinar la relación existente 
entre el Grupo de Trabajo Científico sobre la Gripe Aviar y las Aves Silvestres y el Grupo de 
Trabajo Científico sobre Enfermedades de la Vida Silvestre; 
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6.  Insta a las Partes Contratantes a integrar las cuestiones de la vida silvestre, la 
ganadería, la salud humana y de los ecosistemas en a) la planificación de contingencia, b) el 
seguimiento y la vigilancia, c) investigaciones sobre brotes y las respuestas a los episodios de 
morbilidad y mortalidad, y d) actuales y futuras actividades de creación de capacidades; 
 
7. Congratula  y  agradece  a los miembros del Grupo Científico Especial por sus 
esfuerzos ilimitados y los resultados alcanzados durante el periodo 2005 – 2008 que han dado 
una contribución importante a mejorar la comprensión y el conocimiento de las causas de, y las 
respuestas a, la propagación de HPAI H5N1; y Solicita al Secretario Ejecutivo que continúe 
actuando como coordinador conjunto del Grupo Científico Especial, en asociación con la 
FAO, y con la intervención del Consejo Científico de la CMS, apoyándose en las actividades  
internacionales ya llevadas a cabo, respondiendo a los nuevos desarrollos vinculados con la 
difusión de  HPAI H5N1, cuando se presenten, y que informe al respecto a la COP10; 
 
8.  Aprueba  el texto científico sobre la gripe aviar altamente patógena H5N1: 
Consideraciones sobre la fauna silvestre y la gripe aviar, preparado por  el Grupo científico 
especial sobre la gripe aviar y las aves silvestres y adjuntado como Apéndice 1 a esta 
resolución, como fue aprobado por la Resolución 4.15 previamente aprobada   por AEWA y la 
Resolución X.21 de Ramsar;  invita a todos los demás órganos idóneos, incluyendo la FAO, el 
PNUMA y los MEAs a aprobar igualmente esta declaración, y solicita a la Secretaría que le 
asegure la mayor circulación, traducción y comprensión posible de la declaración; 
 
8 bis.  Alienta a las Partes Contratantes a utilizar, de manera pertinente, en relación con la 
orientación disponible en la Resolución de Ramsar X.21: orientación sobre la respuesta a la 
propagación continua de la gripe aviar altamente patógena H5N1;  
 
9. Acuerda suministrar los fondos necesarios al presupuesto de la CMS  2009 – 2011 para 
sufragar la labor de la  CMS en relación con el Grupo Científico Especial para la gripe aviar y las 
aves silvestres y los aspectos relacionados, que incluyen la concienciación y las actividades de 
refuerzo de capacidades,  Insta  a los demás miembros organizadores del Grupo Científico 
Especial a continuar contribuyendo a su tarea, mediante apoyo financiero o en especies; y 
consiente en proporcionar una financiación adecuada en el presupuesto de la CMS 2009 - 2011 
para el desarrollo del Grupo de Trabajo Científico sobre Enfermedades de la Vida Silvestre; y 
 
10. Solicita a la Secretaría que informe del progreso y desarrollo a la COP 10. 
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APÉNDICE 1. Resumen científico de la gripe aviar altamente patógena H5N1: 
consideraciones relativas a las especies silvestres y la conservación 

 
Definición de la gripe aviar 
 
La gripe aviar es una enfermedad altamente contagiosa causada por los virus A de la gripe que 
afectan a muchas especies de aves. La gripe aviar se clasifica según la gravedad de la enfermedad 
en dos formas reconocidas: la gripe aviar poco patogénica y la gripe aviar altamente patógena. 
Los virus de la gripe aviar poco patogénica son, por lo general, poco virulentos, mientras que los 
virus de la gripe aviar altamente patógena son muy virulentos en la mayoría de especies de aves 
de corral, lo que ocasiona una mortalidad de casi el 100% en bandadas de aves domésticas 
infectadas (Center for Infectious Disease Research & Policy 2007). El reservorio de los virus de 
gripe aviar poco patogénica son las aves acuáticas silvestres, por lo general patos, gansos, cisnes, 
aves zancudas/costeras y gaviotas (Hinshaw & Webster 1982; Webster et al. 1992; Stallknecht & 
Brown 2007). 
 
Hasta la fecha se han descrito en aves silvestres y aves de corral de todo el mundo virus A de la 
gripe que representan 16 hemaglutininas (HA) y 9 neuraminidasas (NA) (Rohm et al. 1996; 
Fouchier et al. 2005). Los virus pertenecientes a los subtipos de antígenos H5 y H7, a diferencia 
de los virus que poseen otros subtipos de HA, pueden llegar a ser altamente patógenos después de 
su transmisión en forma poco patógena de las aves silvestres a las aves de corral y, 
posteriormente, circular entre poblaciones de estas últimas (Senne et al. 1996). 
 
La Organización Mundial de Sanidad Animal (OIE) define la gripe aviar de declaración 
obligatoria como “una infección de las aves de corral causada por cualquier virus de influenza de 
tipo A perteneciente al subtipo H5 o H7 o por cualquier virus de influenza aviar con un índice de 
patogenicidad intravenosa superior a 1,2 (o que cause mortalidad en al menos el 75% de los 
casos)”, según el Código Sanitario para los Animales Terrestres de la OIE (OIE 2008). La OIE 
divide a la gripe aviar de declaración obligatoria en "gripe aviar altamente patógena de 
declaración obligatoria (HPNAI) y gripe aviar de declaración obligatoria de baja patogenicidad 
(LPNAI):  
 

• Los virus HPNAI tienen un IPIV (Índice de patogenicidad intravenosa) en pollos de 6 
semanas de edad, superior a 1,2 o, como alternativa, causa al menos el 75% de mortalidad 
en pollos de 4 a 8 semanas de edad,  infectados por vía intravenosa. Los virus H5 y H7 
que no tienen un IPIV de más de 1.2 o causa menos del 75% de mortalidad en una prueba 
de letalidad por vía intravenosa deben ser secuenciados para determinar si múltiples 
aminoácidos básicos están presentes en el lugar de clivaje de la molécula de 
hemaglutinina (HA0); si el patrón de aminoácidos es similar al observado para otras cepas 
HPNAI, la cepa sometida a test debe ser considerada como HPNAI; 
 

• “LPNAI son todos virus de la gripe aviar A de los subtipos H5 y H7 que no son virus 
HPNAI” (OIE 2008). 

 
Génesis de los virus de la gripe aviar altamente patógena 
 
En las aves acuáticas silvestres, los virus de la gripe aviar poco patogénica son una parte natural 
del ecosistema. Esos virus han sido aislados en más de 90 especies de aves silvestres (Stallknecht 
& Shane 1988, Olsen et al. 2006; Lee 2008) y se cree que han existido durante milenios junto con 
las aves silvestres en sistemas equilibrados. En sus huéspedes naturales, los virus de la gripe aviar 
infectan el tracto gastrointestinal y se mudan por la cloaca; por lo general no causan 
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enfermedades, aunque se han notificado algunas anomalías en el comportamiento, como una 
reducción del comportamiento migratorio y de búsqueda en los cisnes de Bewick Cygnus 

columbianus bewickii (van Gils et al. 2007). Más bien, los virus se mantienen en estasis 
evolutiva, como indican las tasas bajas de mutación genética (Gorman et al. 1992; Taubenberger 
et al. 2005). 
 
La transmisión de virus de gripe aviar poco patogénica a especies vulnerables de aves de corral 
sólo produce síntomas leves como un descenso pasajero en la producción de huevos o la 
reducción del aumento de peso (Capua & Mutinelli 2001). No obstante, cuando un entorno con 
gran densidad de aves de corral está sometido a varios ciclos de infección, los virus pueden mutar 
y adaptarse a sus nuevos huéspedes y, en el caso de los subtipos H5 y H7, esas mutaciones pueden 
dar lugar a la generación de una forma altamente patógena. Así pues, los virus de la gripe aviar 
altamente patógena son básicamente productos de la cría intensiva de aves de corral, y su 
incidencia ha aumentado drásticamente con el gran incremento del volumen de cría de aves de 
corral en todo el mundo (GRAIN 2006; Greger 2006). En los primeros años del siglo XXI, la 
incidencia de brotes de gripe aviar altamente patógena ya ha sobrepasado el número total de 
brotes registrados en todo el siglo XX (Greger 2006). En general, deberían considerarse como 
algo artificial, posibilitado por las técnicas de cría intensiva de aves de corral. 
 
Tras su aparición entre las aves de corral, un virus de gripe aviar altamente patógena puede volver a 
infectar a aves silvestres y causar la enfermedad en diversos taxones de mamíferos. Si los virus de la 
gripe del tipo A se adaptan dentro de estos nuevos huéspedes y llegan a ser muy transmisibles, las 
consecuencias podrían ser devastadoras, como las pandemias de gripe humana del siglo XX 
(Kilbourne 2006). Las condiciones necesarias para que se den infecciones cruzadas vienen dadas por 
las prácticas agrícolas en las que seres humanos, aves de corral y otras especies presentes en grandes 
densidades están en contacto entre sí en zonas donde existen también posibilidades de transmisión 
de los virus de aves de corral infectadas, productos derivados de esas aves y desechos a aves 
silvestres, seres humanos y otros mamíferos en humedales compartidos y en mercados de animales 
vivos (ferias de animales al aire libre) (Shortridge 1977; Shortridge et al. 1977). 
 
Gripe aviar altamente patógena H5N1 de linaje asiático 
 
La gripe aviar altamente patógena H5N1 de linaje asiático ha infectado a aves domésticas, en 
cautividad y silvestres en más de 60 países de Asia, Europa y África (OIE 2008). En noviembre 
de 2005, es decir, antes de la amplia incidencia en Eurasia occidental y África, más de 200 
millones de aves domésticas habían muerto a causa de la enfermedad o habían sido sacrificadas 
en intentos de controlar su propagación; las economías de los países más afectados de Asia 
suroriental se han visto muy perjudicadas, con unas pérdidas de ingresos estimadas de más de 
10.000 millones de dólares (Diouf 2005), y las cons ecuencias para la salud humana han sido 
graves. En noviembre de 2008, la Organización Mundial de la Salud había confirmado más de 
380 casos en seres humanos, más del 60% de los cuales fueron mortales (Organización Mundial 
de la Salud 2008). 
 
Desde 2002 se ha informado sobre muertes esporádicas de aves silvestres, y el primer brote que 
afectó a grandes cantidades de esas aves fue notificado en mayo de 2005, en la provincia de 
Qinghai (China) (Chen et al. 2005; Liu et al. 2005). Entre 2002 y el momento actual, el virus ha 
infectado a una amplia gama de especies de aves silvestres (Olsen et al. 2006; USGS National 
Wildlife Health Center 2008; Lee 2008), pero sigue sin saberse qué especies son importantes en la 
transmisión de la gripe aviar altamente patógena H5N1, y si el virus llegará a ser endémico y 
prevalente en las poblaciones de aves silvestres (Brown et al. 2006). 
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El virus también ha afectado a un número limitado de mamíferos domésticos, en cautividad y 
silvestres, incluidos tigres en cautividad Panthera tigris, leopardos Panthera pardus y cerdos 
domésticos de Asia suroriental, así como gatos domésticos y  una garduña silvestre Martes foina 
en Alemania. Estos casos fueron el resultado de la infección “indirecta” a partir de las aves. No 
existe ningún reservorio conocido del virus de la gripe aviar altamente patógena H5N1 en los 
mamíferos, y no hay pruebas sólidas de que el virus pueda transmitirse fácilmente entre 
mamíferos. 
 
Aparición de la gripe aviar altamente patógena H5N1 en las aves de corral en Asia 
sudoriental (1996–2005) 
 
La gripe aviar altamente patógena recibió por primera vez una amplia atención tras un brote en 
1997 en aves de corral en Hong Kong, RP de China y la posterior propagación del virus a los 
seres humanos. Durante aquel brote, se reconocieron 10 casos en seres humanos y seis pacientes 
murieron. El brote terminó tras sacrificar todas las gallinas en posesión de los vendedores e 
instalaciones de venta al por mayor de Hong Kong (Snacken 1999). Un precursor de la cepa de 
H5N1 de 1997 fue identificado en Guangdong (China), donde causó la muerte de gansos 
domésticos en 1996 (Webster et al. 2006). 
 
Entre 1997 y 2002, aparecieron distintas redistribuciones (conocidas como genotipos) del virus en 
poblaciones de gansos y patos domésticos, que contenían el mismo gen H5 HA pero con genes 
internos distintos (Guan et al. 2002; Webster et al. 2006). 
 
En 2002, un solo genotipo apareció en Hong Kong, RP de China, y causó la muerte de aves 
acuáticas en cautividad y silvestres de los parques naturales. Este genotipo se propagó a los seres 
humanos en Hong Kong en febrero de 2002 (infectando a dos personas y causando la muerte de 
una) y fue el precursor del genotipo Z que más tarde llegó a ser dominante (Sturm-Ramirez et al. 

2004; Ellis et al. 2004). 
 
Entre 2003 y 2005, el genotipo Z se propagó de forma sin precedentes por Asia sudoriental, y 
afectó a las aves de corral domésticas de Viet Nam, Tailandia, Indonesia, Camboya, Laos, Corea, 
Japón, China y Malasia. Análisis posteriores mostraron que los virus H5N1 causantes de los 
brotes en el Japón y la República de Corea eran genéticamente distintos de los de otros países (el 
genotipo V) (Mase et al. 2005; Li et al. 2004; Webster et al. 2006). 
 
En abril de 2005 se informó del primer gran brote en las aves silvestres. Se notificó la muerte de 
aproximadamente 6.345 aves silvestres en el Lago Qinghai, en China central. Las especies 
afectadas fueron, entre otras, la gaviota de cabeza negra Larus ichthyaetus, el ganso de cabeza 
rayada Anser indicus, la gaviota de cabeza marrón Larus brunnicephalus, el cormorán grande 
Phalacrocorax carbo y el tarro canelo Tadorna ferruginea (Chen et al. 2005; Liu et al. 2005).  
 
Propagación geográfica de la gripe aviar altamente patógena H5N1 fuera de Asia 
sudoriental (2005–2006) 
 
En julio de 2005, Rusia notificó sus primeros brotes; bandadas de aves domésticas se vieron 
afectadas en seis regiones de Siberia occidental y se informó de la presencia de aves silvestres 
muertas en las inmediaciones de algunos de los lugares donde se habían producido esos brotes. 
Kazajstán informó sobre su primer brote entre aves domésticas en agosto de 2005. Ese mismo 
mes se informó de que 89 aves silvestres descritas como especies migratorias estaban infectadas 
en dos lagos de Mongolia. 
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Europa notificó sus primeros brotes en octubre de 2005, cuando se detectó la infección en aves 
domésticas de Rumania y Turquía. Ese mismo mes Rumania informó de casos esporádicos en 
aves silvestres, al igual que Croacia y zonas europeas de Rusia. En noviembre, el virus se propagó 
entre las aves domésticas en Ucrania, y se notificó el primer caso en el Oriente Medio: un 
flamenco en cautividad en Kuwait. Durante el mes de diciembre se informó de dos brotes en 
cisnes silvestres (no se indicó la especie) en la parte europea de Rusia, en regiones cercanas al 
mar Caspio.  
 
En el primer semestre de 2006 prosiguió la propagación de la gripe aviar altamente patógena 
H5N1 por Europa (Sabirovic et al. 2006; Hesterberg et al. 2007) y el Oriente Medio, hasta llegar 
a África. Entre enero y mayo, se notificó la infección en 24 países europeos; la mayoría de los 
casos se dieron entre febrero y marzo en aves silvestres. En ese mismo período, se informó de 
brotes en Asia central y el Oriente Medio que afectaron a aves domésticas de Azerbaiyán, India, 
Bangladesh, Pakistán, Irán e Iraq, y Azerbaiyán informó también de infecciones en aves silvestres. 
El primer brote notificado en África se dio en enero entre aves de corral en Nigeria, y a finales de 
abril otras ocho naciones africanas habían notificado brotes: Burkina Faso, Camerún, Côte 
d'Ivoire, Djibouti, Egipto, Ghana, Níger y Sudán (OIE 2008). 
 
En mayo de 2006 la frecuencia de los informes de brotes en Europa, el Oriente Medio y África se 
había reducido en su mayor parte. Se notificaron unos pocos casos de infección en España, 
Hungría y Ucrania en junio, Pakistán y Rusia en julio, y en agosto se identificó un caso en un 
cisne en cautividad en Alemania. La situación de Egipto, que notificó sin interrupción brotes 
durante 2006, fue excepcional. También se considera probable que siguieran los brotes entre las 
aves de corral en Nigeria (Coordinador Superior de las Naciones Unidas para la Gripe Aviar y la 
Gripe Humana y Banco Mundial 2007). 
 
Durante el tiempo en que la gripe aviar altamente patógena H5N1 se propagó por Asia central, 
Europa, el Oriente Medio y África, las aves de corral en Asia suroriental fueron las más afectadas. 
En 2006 se notificaron brotes en Camboya, la República Popular de Corea, RP de China, Hong 
Kong, Indonesia, Laos, Malasia, Myanmar, Tailandia y Viet Nam (OIE 2008). 
 
Periodo posterior a la distribución geográfica hacia el oeste (2007 – octubre de 2008) 
 
En 2006, 54 países notificaron 1.470 brotes a la OIE; en 2007, 30 países notificaron 638 brotes 
(OIE 2008). En 2007, seis países europeos (Polonia, Hungría, Alemania, Reino Unido, Rumania y 
República Checa) informaron sobre brotes esporádicos y relativamente aislados entre aves de 
corral que fueron controlados rápidamente. También se notificaron brotes en aves domésticas en 
zonas europeas de Rusia y en Turquía. Se informó de aves silvestres infectadas en Alemania, 
Francia, Reino Unido y República Checa, y en Polonia se vieron afectadas aves de un centro de 
rehabilitación. En el Oriente Medio y Asia central se dieron brotes entre aves de corral a lo largo 
de 2007. Sólo en Egipto y Bangladesh se notificaron unos 350 brotes. Las aves de corral (y en 
algunos casos las aves en cautividad) se vieron afectadas en India, Kuwait, Arabia Saudita, 
Pakistán, Afganistán e Israel, y la mayoría de brotes se dieron entre febrero y abril, y de nuevo 
entre octubre y diciembre. En África se notificaron casos de gripe aviar altamente patógena H5N1 
en aves domésticas en Togo, Ghana y Benin y se considera que ha pasado a ser endémica en 
Nigeria (OIE 2008; Coordinador Superior de las Naciones Unidas para la Gripe Aviar y la Gripe 
Humana y Banco Mundial 2007). Una vez más, como en 2006, siguieron surgiendo brotes entre 
aves de corral por Asia suroriental. Se notificaron casos esporádicos en aves silvestres en el Japón 
y Hong Kong, RP de China. Hacia el final de 2007, el virus estaba considerado endémico en aves 
de corral en Egipto, Indonesia y Nigeria, y posiblemente endémico en Bangladesh y China  
(Coordinador Superior de las Naciones Unidas para la Gripe Aviar y la Gripe Humana y Banco 
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Mundial 2007). 
 
Hasta finales de octubre de 2008, ningún nuevo país había informado de brotes. Los brotes en 
aves domésticas se registraron en Bangladesh, China, Egipto, India, Indonesia, Nigeria, Pakistán, 
la República de Corea, Rusia, Turquía y Vietnam, entre enero y julio, con brotes en Alemania, 
Bangladesh, Laos, Vietnam y Togo en septiembre y octubre. Se informó de aves silvestres 
infectadas en cuatro países: cisnes vulgares Cygnus olor y una Barnacla canadiense Branta 

canadensis en el Reino Unido en enero y febrero; cisnes enfermos y muertos en tres zonas de 
Japón en abril y mayo; un aparentemente asintomático Porrón europeo Aythya ferina en Suiza en 
marzo, y un cuervo casero Corvus splendens muerto en Hong Kong, RP de China, en octubre. 
Bangladesh informó de su primer caso humano de infección por virus H5N1 en marzo. China, 
Egipto, Indonesia y Vietnam también informaron de casos humanos en 2008. 
 
Brotes significativos de gripe aviar altamente patógena H5N1 en aves silvestres 
 
Antes de la aparición de la gripe aviar altamente patógena H5N1, los informes de este tipo de 
gripe en aves silvestres eran muy poco comunes. La amplitud de la escala geográfica y del alcance 
de la enfermedad entre las aves silvestres es extraordinaria y no tiene precedentes. En el siguiente 
cuadro se resumen los principales brotes conocidos de gripe aviar altamente patógena H5N1 en 
aves silvestres. 
 
Tabla 1. Brotes significativos de gripe aviar altamente patógena H5N1 en aves silvestres* 
 
Año Mes(es) Lugar(es) Descripción de las aves afectadas 

Abril  Lago Qinghai en 
China central 

6.345 aves acuáticas, la mayoría de las cuales 
eran gaviotas de cabeza negra Larus 

ichthyaetus, gansos de cabeza rayada Anser 

indicus y gaviotas de cabeza marrón Larus 

brunnicephalus  

Julio  Lago Chany, Rusia Más de 5000 aves silvestres incluyendo el 
Porrón Europeo Aythya ferina, Anade azulón 
Anas platyrhynchos y Cerceta común Anas 

crecca. 

Agosto Lago Erhel y lago 
Khunt en Mongolia 

89 aves acuáticas, incluidos patos, gansos y 
cisnes 

2005 

Octubre – 
noviembre 

Rumania y Croacia Más de 180 aves acuáticas, principalmente 
cisnes 

Enero Zona costera cerca de 
Baku (Azerbaiyán) 

Cifra no especificada de aves notificadas ante 
la OIE como “varias aves migratorias” 

Enero– 
mayo 

23 países de Europa, 
incluida Turquía y la 
zona europea de 
Rusia 

Mayoría de casos registrados en patos, gansos 
y cisnes, pero gran variedad de especies 
infectadas, incluidas otras aves acuáticas y 
aves rapaces 

Febrero Rasht (Irán) 153 cisnes silvestres 

2006 

Mayo Distintos lugares de la 
provincia de Qinghai 
(China)  

Más de 900, principalmente aves acuáticas, 
sobre todo gansos de cabeza rayada Anser 

indicus 
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Año Mes(es) Lugar(es) Descripción de las aves afectadas 

Mayo Naqu (Tíbet) Más de 2.300 aves –composición de las 
especies poco clara, pero se informó de la 
infección de 300 gansos de cabeza rayada 
Anser indicus  

Junio Lago Khunt en 
Mongolia 

Doce aves acuáticas, entre ellas cisnes, gansos 
y gaviotas 

 

Verano Republica de Tuva, 
Rusia 

Más de aves silvestres, principalmente 
Somormujo lavanco Podiceps cristatus 

2007 Junio Alemania, Francia y 
República Checa 

Más de 290, principalmente aves acuáticas, 
encontradas sobre todo en Alemania 

 
*  Las fuentes de los datos son los informes sobre enfermedades de la OIE, FAO, los boletines 

epidemiológicos del Instituto Friedrich-Loeffler de Alemania, y el Laboratorio de 
Enfermedades de Aves Rusas –las fechas, los lugares y las cifras pueden ser ligeramente 
distintas en otras fuentes. 

 
Numerosas especies de aves silvestres, especialmente aves acuáticas, son propensas a infectarse 
con el virus de la gripe aviar altamente patógena H5N1. El contacto cercano entre aves de corral y 
aves silvestres puede dar lugar a infecciones cruzadas, de las aves de corral a las aves silvestres y 
viceversa. Además, las especies que viven en granjas avícolas y asentamientos humanos, o en sus 
alrededores, pueden ser “especies puente” que podrían transmitir el virus entre las aves de corral y 
las aves silvestres, ya sea por contacto directo entre las aves silvestres y las de corral que vivan al 
aire libre o por contacto indirecto con materiales contaminados. Si bien no existen pruebas sólidas 
de que las aves silvestres hayan transportado el virus largas distancias al migrar (Feare & Yasué 
2006), el análisis de secuencias genéticas y otros indicios en gran medida indirectos sugieren que 
es probable que las aves silvestres hayan contribuido a la propagación (Chen et al. 2006; 
Keawcharoen et al. 2008; Kilpatrick et al. 2006; Hesterberg et al. 2007; Weber & Stilianakis 
2007). Ahora bien, en el estado actual de los conocimientos, la importancia relativa de distintos 
modos de transferencia de la infección no es clara. 
 
La planificación deficiente para hacer frente a las presiones en materia de desarrollo se ha 
traducido en una creciente pérdida o degradación de los ecosistemas silvestres, que son los 
hábitats naturales de las aves silvestres. Esto ha dado lugar a un contacto más estrecho entre las 
poblaciones silvestres, las aves domésticas como las gallinas, los patos, los gansos y otras aves, y 
los seres humanos y, por consiguiente, ha brindado mayores oportunidades para la propagación de 
la gripe aviar altamente patógena H5N1 entre las aves silvestres y las aves domésticas y, de ahí, a 
los seres humanos. La interacción entre la agricultura, la sanidad de los animales (domésticos y 
silvestres), la salud humana, la salud de los ecosistemas y los factores socioculturales ha sido 
importante en la aparición y propagación del virus. 
 
La gripe aviar y los humedales 
 
Habida cuenta de la ecología de los huéspedes naturales de los virus de la gripe aviar poco 
patogénica, no es sorprendente que los humedales desempeñen una función muy importante en la 
epidemiología natural de la gripe aviar. Como sucede con muchos otros virus, los viriones de la 
gripe aviar sobreviven más tiempo en agua fría (Lu et al. 2003; Stallknecht et al. 1990), y se cree 
muy posible que el virus sobreviva durante el invierno en lagos congelados en zonas de 
reproducción árticas y subárticas. Así pues, al igual que las aves acuáticas huéspedes, esos 
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humedales probablemente sean reservorios permanentes del virus de la gripe aviar poco 
patogénica (Rogers et al. 2004; Smith et al. 2004), e infectan una y otra vez a las aves acuáticas 
procedentes de zonas meridionales para reproducirse (observado en Siberia por Okazaki et al. 
2000 y Alaska por Ito et al. 1995). Efectivamente, en algunos humedales utilizados como base 
por una gran cantidad de patos migratorios se pueden aislar fácilmente partículas virales de gripe 
aviar del agua de los lagos (Hinshaw et al. 1980). 
 
Existe una práctica agrícola que proporciona condiciones ideales para las infecciones cruzadas y, 
por lo tanto, para los cambios genéticos, en algunas comunidades asiáticas dedicadas a la 
piscicultura: se colocan jaulas de aves de corral directamente sobre los comederos de las pocilgas 
que, a su vez, se colocan sobre piscifactorías. Los desechos de las aves de corral alimentan a los 
cerdos, los desechos de los cerdos son ingeridos por los peces o se utilizan como fertilizante para 
la alimentación de los peces, y el agua del estanque a veces se recicla para su uso como agua 
potable para los cerdos y las aves de corral (Greger 2006). Las prácticas agrícolas como ésta 
brindan a los virus de la gripe aviar, que se propagan por vía fecal-oral, la oportunidad perfecta de 
completar el ciclo de una especie de mamíferos, acumulando las mutaciones necesarias para 
adaptarse a sus huéspedes mamíferos. Así pues, a medida que aumenta la aplicación de esas 
prácticas, también lo hace la probabilidad de que surjan nuevas cepas de gripe infecciosas para los 
seres humanos y transmisibles entre ellos (Culliton 1990; Greger 2006). 
 
Además de proporcionar las condiciones adecuadas para la mutación y generación de virus, las 
prácticas agrícolas, en particular las empleadas en los humedales, pueden aumentar la capacidad 
del virus para propagarse. La función de los patos domésticos asiáticos en la epidemiología de la 
gripe aviar altamente patógena H5N1 ha sido investigada en gran detalle y se ha descubierto que 
desempeña una función principal no sólo en la génesis del virus (Hulse-Post et al. 2005; Sims 
2007), sino también en su propagación y el mantenimiento de la infección en varios países 
asiáticos (Shortridge & Melville 2006). Por lo general, se ha tratado de bandadas de patos 
domésticos utilizados para “limpiar” arrozales de los restos de grano y varias plagas, durante lo 
cual podrían entrar en contacto con patos silvestres que se encuentran en los mismos humedales. 
Las investigaciones detalladas (Gilbert et al. 2006; Songserm et al. 2006) realizadas en Tailandia 
han demostrado que existe un sólido vínculo entre el virus de la gripe aviar altamente patógena 
H5N1 y la abundancia de patos que se alimentan en libertad. Gilbert et al. (2006) llegaron a la 
conclusión de que los humedales utilizados para la producción de cultivos dobles de arroz, donde 
los patos en libertad se alimentan durante todo el año en los arrozales, parecen ser un factor 
crítico en la persistencia y propagación de la gripe aviar altamente patógena. 
 
Implicaciones para la conservación de las especies silvestres 
 
Antes de la aparición de la gripe aviar altamente patógena H5N1, los informes sobre casos de 
gripe aviar altamente patógena en aves silvestres eran muy poco comunes. La amplia escala 
geográfica y el alcance de la enfermedad en las aves silvestres son extraordinarios y carecen de 
precedentes, y las implicaciones para la conservación derivadas de la gripe aviar altamente 
patógena H5N1 han sido considerables. 
 
Se estima que entre el 5% y el 10% de la población mundial de gansos de cabeza rayada Anser 

indicus murió en el lago Qinghai (China) en la primavera de 2005 (Chen et al. 2005; Liu et al. 
2005). Al menos dos especies amenazadas globalmente se han visto afectadas: la grulla de cuello 
negro Grus nigricollis en China, y la barnacla de cuello rojo Branta ruficollis en Grecia. 
Aproximadamente el 90% de la población mundial de barnacla de cuello rojo está confinada en 
solo cinco lugares de cobijo en Rumania y Bulgaria, países que han notificado brotes, al igual que 
Rusia y Ucrania, donde también pasan el invierno (BirdLife International 2007).  
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No obstante, el número total de aves silvestres que se sabe que han estado afectadas es reducido 
en comparación con el número de aves domésticas afectadas, y muchas más aves silvestres 
mueren de enfermedades aviares más comunes cada año. Quizás una amenaza mayor que la 
mortalidad directa haya sido el desarrollo de un temor público en relación con las aves acuáticas, 
que se ha traducido en intentos equivocados de controlar la enfermedad perturbando o 
destruyendo las aves silvestres y sus hábitats. Con frecuencia esas respuestas están estimuladas 
por mensajes exagerados o engañosos de los medios de comunicación. 
 
Actualmente se están creando o empeorando problemas relacionados con la salud de las especies 
silvestres debido a actividades insostenibles como la pérdida o degradación de los hábitats, que 
facilitan el contacto más estrecho entre animales domésticos y silvestres. Son muchos los que 
recomiendan que para reducir los riesgos asociados a la gripe aviar y otras enfermedades de las 
aves, es preciso adoptar sistemas agrícolas notablemente más sostenibles con sistemas mucho 
menos intensivos de cría de aves de corral. Esos sistemas han de ser más bioseguros y estar 
separados de las aves acuáticas silvestres y de sus hábitats naturales en los humedales, gracias a lo 
cual se darán muchas menos posibilidades de infecciones cruzadas de los virus y, por lo tanto, de 
amplificación patogénica (Greger 2006). Si no se abordan estas cuestiones de forma estratégica, 
las consecuencias para la sanidad animal y la salud humana (desde el punto de vista de las 
repercusiones para las economías, la seguridad alimentaria y las posibles implicaciones de una 
pandemia de gripe humana) serán de gran importancia. Sin embargo, alcanzar un objetivo así en 
un mundo con una población humana en constante aumento, y con problemas de seguridad 
alimentaria en muchos países en desarrollo, será un gran desafío en materia de política. 
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