
Virus respiratorios Emergentes:
(“Metapneumovirus humano” / Influenza aviar)



Enfermedades infecciosas emergentes (EIE):
• Las EIE son infecciones nuevas que han aparecido dentro de una población o

aquellas cuya incidencia o distribución geográfica está aumentando rápidamente, o
amenaza con aumentar en el futuro cercano.

Las infecciones emergentes pueden ser causadas por:

o Agentes infecciosos desconocidos o no detectados previamente.

o Agentes conocidos que se han extendido a nuevas ubicaciones
geográficas o nuevas poblaciones.

o Agentes previamente conocidos cuyo papel en enfermedades específicas
no se había reconocido anteriormente (MDR).

o Agentes cuya incidencia de enfermedad había disminuido
significativamente en el pasado, pero cuya incidencia de enfermedad ha
reaparecido. Enfermedades infecciosas reemergentes.

McArthur DB. Emerging Infectious Diseases. Nurs Clin North Am. 2019 Jun;54(2):297-311. doi: 10.1016/j.cnur.2019.02.006. Epub 2019 Mar 27. PMID: 31027668; PMCID: PMC7096727.



Línea de tiempo de infecciones Emergentes de nueva identificación y brotes notables 
en Humanos entre 2003 y 2022

https://www.gov.uk/government/publications/emerging-infections-characteristics-epidemiology-and-global-distribution/emerging-infections-how-and-why-they-arise







 hMPV es un virus respiratorio común que circula en muchos países desde el invierno hasta la primavera. Si bien algunos
casos pueden ser hospitalizados con bronquitis o neumonía, la mayoría de las personas infectadas con hMPV tienen
síntomas leves de las vías respiratorias superiores similares a los del resfriado común y se recuperan después de unos
días.

 Según los datos publicados por China, hasta el 29 de diciembre de 2024, las infecciones respiratorias agudas han
aumentado durante las últimas semanas a expensas de detecciones de influenza estacional, rinovirus, VSR y hMPV,
particularmente en el norte de China. El aumento observado en las detecciones de patógenos respiratorios está dentro
del rango esperado para esta época del año durante el invierno del hemisferio norte. En China, la influenza es el
patógeno respiratorio detectado con mayor frecuencia que afecta actualmente a las personas con infecciones
respiratorias agudas.

 Recientemente, ha habido interés en
los casos de hMPV en China, incluidas
sugerencias de que los hospitales están
abrumados.



Influenza aviar (gripe aviar)

• Aspectos generales.

• Contexto actual.



Influenza aviar (gripe aviar):

Es una enfermedad causada por el virus de la 
influenza A que se transmite principalmente 
entre las aves, pero en ocasiones puede afectar a 
los mamíferos, incluidos los humanos. 



Clasificación:

• Virus  envueltos, con ARN polaridad negativa, cadena única, 
segmentada y un diámetro entre  80 y 120 nm.

Familia: Orthomyxoviridae



Familia: Orthomyxoviridae

Clasificación:

• Virus  envueltos, con ARN polaridad negativa, cadena única, 
segmentada y un diámetro entre  80 y 120 nm.



Circulación de virus influenza A en humanos 
Siglos 20-21:

Antigenic characterization of influenza and SARS-CoV-2 viruses. Yang Wang & Cols.



Mecanismos 
evolutivos de los 
virus influenza A:



Rango de hospedero de los diferentes tipos de Hemaglutinina y Neuraminidasa en virus influenza A:

• Todos los subtipos conocidos del virus de la influenza A 
se han encontrado en aves (excepto H17N10 y H18N11), 
consideradas reservorio natural (aves acuáticas 
salvajes). 



 Virus Influenza A. Subtipos envueltos en la
circulación entre diferentes hospederos.

Host and viral determinants of influenza A virus species specificity



 Los subtipos H5y H7 son los únicos dos subtipos reconocidos como virus de influenza aviar altamente patógena, que
son enfermedades notificables a la WOAH.

 La infección por el virus HPAI en las aves de corral (virus H5 o H7) puede asociarse a tasas de mortalidad de hasta el
100 %, a menudo en 48 horas.

Highly Pathogenic Avian Influenza (HPAI) H5 Clade 2.3.4.4b Virus Infection in Birds and Mammals. 

Influenza aviar altamente patógena (HPAI) o influenza aviar de baja patogenicidad (LPAI):

 Los virus de la influenza aviar A se
designan como HPAI o LPAI según las
características moleculares del virus y su
capacidad del virus para causar
enfermedad y mortalidad en las aves.

 La gravedad de la enfermedad en las
aves (LPAI o HPAI) no predice la
gravedad en humanos.



Aspectos destacados de la historia de la influenza aviar 
Cronología:
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Aspectos destacados de la historia de la influenza aviar 
Cronología:

2003-2010 2011 2013 2017 2021.. 2021-2022
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subtipos y clados de 

HPAI H5: H5N2, H5N3, 

H5N6, H5N8 y H5N9) 

resultado del 
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domésticas.

Diversificación de la 

HA HPAI. Clados 2.2; 

2.3.2.1; 2.3.4.4 Asia, 

Africa, Medio Oriente y 

Norte America.



Daños causados a la industria avícola mundial
desde 2005 por virus de influenza aviar H5 
(OIE). 

(Número de aves de corral que murieron o fueron destruidas
durante brotes causados por diferentes subtipos de virus de 
influenza H5)

Shi J, Zeng X, Cui P, Yan C, Chen H. Alarming situation of emerging H5 and H7 avian influenza 
and effective control strategies. Emerg Microbes Infect. 2023



Shi J, Zeng X, Cui P, Yan C, Chen H. Alarming situation of emerging H5 and H7 avian influenza 
and effective control strategies. Emerg Microbes Infect. 2023

Daños causados a la industria avícola mundial
desde 2005 por virus de influenza aviar H7 
(OIE). 



Número acumulado de casos humanos confirmados† de influenza aviar A(H5N1) notificados a la OMS, 2003-2024

Letalidad
52.1%



Infecciones humanas con el virus de la gripe aviar HPAI A(H5N1) notificadas a la OMS, 
desde los primeros casos humanos en 1997-DIC 2024.

https://www.cdc.gov/bird-flu/php/avian-flu-
summary/chart-epi-curve-ah5n1.html



Infecciones humanas causadas por virus H7 en todo el mundo
desde 1959.

Shi J, Zeng X, Cui P, Yan C, Chen H. Alarming situation of emerging H5 and H7 avian influenza 
and effective control strategies. Emerg Microbes Infect. 2023



Influenza aviar 
Contexto actual:



1. El virus de la influenza aviar, que usualmente es transmitido entre aves, ha mostrado un aumento de casos en
mamíferos debido a cambios en su ecología y epidemiología (PANZOOTIA). Desde 2022, 19 países de tres
continentes han notificado brotes en mamíferos a la Organización Mundial de Sanidad Animal (OMSA).

2. Desde 2020, se ha detectado un número sin precedentes de muertes de aves silvestres y aves de corral en
numerosos países de África, Américas, Asia y Europa, en la mayoría de ellos relacionados a la detección del
Influenza A(H5N1) del clado 2.3.4.4b.

3. Desde 2022 en la Región de las Américas se ha registrado un aumento creciente del número casos de influenza
aviar A(H5) en los últimos años tanto en aves como en mamíferos.

4. Durante 2024 en los EU ha tenido lugar un brote multiestatal de gripe aviar HPAI A(H5N1) en vacas lecheras.
Esta es la primera vez que se detectan estos virus de la gripe aviar en vacas. El propio país, desde 2022, ha
informado detecciones del virus HPAI A(H5N1) en más de 200 mamíferos.

Contexto mundial:

https://www.paho.org/sites/default/files/2024-12/2024-dic-3-phe-alerta-influenzaaviar-esp-final2.pdf
Peacock, T.P., Moncla, L., Dudas, G. et al. The global H5N1 influenza panzootic in 

mammals. Nature (2024). https://doi.org/10.1038/s41586-024-08054-z

 La transmisión de mamífero a mamífero sostenida en múltiples entornos, incluidas granjas peleteras europeas,
mamíferos marinos sudamericanos y ganado lechero estadounidense, plantea interrogantes sobre si los
humanos serán los próximos en esta situación.



Distribución geográfica de los virus HPAI H5 muestreados en GISAID 
aves y mamíferos entre 1996 y 2024.

Peacock, T.P., Moncla, L., Dudas, 

G. et al. The global H5N1 influenza 

panzootic in 

mammals. Nature (2024). 

https://doi.org/10.1038/s41586-024-

08054-z

















Filodinámica de los virus H5Nx alrededor del mundo:
(predominio del clado 2.3.4.4b)



 Los nuevos hospedadores mamíferos de H5N1 con transmisión sostenida : mamíferos marinos sudamericanos,  ganado
lechero estadounidense y visón europeo.

 En rojo especies hospedadoras en las que se ha detectado el virus de la influenza aviar por primera vez durante este brote.

 Las flechas cíclicas indican la 
transmisión sostenida del virus H5N1 
en esa especie hospedadora. 

Ecología
multihuésped del 
clado 2.3.4.4b del 
virus H5N1 desde
2020

Peacock, T.P., Moncla, L., Dudas, 

G. et al. The global H5N1 influenza 

panzootic in 

mammals. Nature (2024). 

https://doi.org/10.1038/s41586-024-

08054-z



Brotes en los que los virus 2.3.4.4b adquirieron mutaciones adaptativas clave que les permitieron mantener la 
transmisión de mamífero a mamífero:

• Feb-Nov 2023 (cont.) brotes de Inf A H5N1 en mamiferos acuaticos
(Leones marinos). (Argentina, Chile, Peru, Brazil y Uruguay).

• Origen probable: Aves marinas. 

• >10.000 muertes reportadas y diseminación a otras especies (delfines, 
focas, elefantes mariones..etc)



Brotes en los que los virus 2.3.4.4b adquirieron mutaciones adaptativas clave que les permitieron mantener la 
transmisión de mamífero a mamífero:

 El 25 de marzo de 2024 se informó de un brote multiestatal en los EU de gripe
aviar HPAI A(H5N1) en vacas lecheras. (primera vez).

 876 casos confirmados en vacas lecheras

 16 estados

 65 casos humanos confirmados en los EU durante el brote de 2024.

 10,852 aves silvestres detectadas.

 125,099,796 aves de corral afectadas.

 50 estados con brotes en aves de corral.

 Diseminación a otras especies: Zorros, Mapaches, aves, Alpacas y 
Humanos.





• En la actualidad, basándose en la información disponible, la FAO, la OMS y la Organización Mundial de la Salud
(WOAH) consideran que el riesgo para la salud pública mundial de los virus de la gripe A(H5N1) es bajo, mientras que
el riesgo de infección para las personas expuestas ocupacionalmente es bajo o moderado, dependiendo de las
medidas de mitigación del riesgo que se adopten y de la situación epidemiológica local de la gripe aviar.

• La transmisión entre animales continúa y, hasta la fecha, se está notificando un número creciente, aunque todavía
limitado, de infecciones humanas. Aunque se espera que se produzcan más infecciones humanas asociadas con la
exposición a animales infectados o entornos contaminados, el impacto general de dichas infecciones en la salud
pública a nivel mundial, en la actualidad, es mínimo o nulo.



Es seguro que habrá otra pandemia provocada por un nuevo
virus de la gripe, pero no sabemos cuándo ocurrirá, qué
cepas del virus serán ni qué tan grave será la enfermedad.


