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Desde los inicios de la avicultura
se han registrado enfermedades
extremadamente graves, compa-
tibles con infecciones por virus
de influenza aviar (IA) de alta pa-
togenicidad, capaces de provocar
mortalidades cercanas al 100%,
aunque inicialmente no se cono-
cia su agente etioldgico. El primer
brote documentado fue descrito
en 1878 por E. Perroncito en ltalia.
En 1901 se logré reproducir ex-
perimentalmente la enfermedad,
conocida entonces como “plaga
aviar”, y en 1955 el Dr. Shafer con-
firmo que su agente causal era un
virus de la influenza. Finalmente,
en 1981, el término “plaga aviar”
fue reemplazado por “influenza
aviar de alta patogenicidad”, dife-
renciandola de otros cuadros de
influenza aviar asociados a me-
nor mortalidad.

La influenza aviar es una enferme-
dad infecciosa causada por virus
deinfluenza A (familia Orthomyxo-
viridae), cuyo genoma esta seg-
mentado en ocho fragmentos de
ARN, lo que confiere una elevada
capacidad de recombinacion ge-
nética. (1) Estos virus se clasifi-
can en subtipos en funcién de sus
proteinas de superficie, hemaglu-
tinina (H1-H18) y neuraminidasa
(N1-N11)(2). Aunque no todas
las combinaciones posibles de
estas proteinas se han identifica-
do en aves, es precisamente en

este grupo animal donde se ha
descrito la mayor diversidad de
virus influenza, especialmente en
aves acuaticas de los érdenes An-
seriformes y Charadriformes.

Los virus de la influenza aviar
también se clasifican en funcién
del proceso patoldgico que provo-
can, distinguiéndose entre virus
de baja o media patogenicidad
(IABP) y virus de alta patogeni-
cidad (IAAP). Los virus de baja
o media patogenicidad pueden
pertenecer a cualquier subtipo de
hemaglutinina y suelen producir
cuadros respiratorios o entéricos
de gravedad variable. Por el con-
trario, los virus de alta patogenici-
dad causan infecciones sistémi-
cas asociadas a elevadas tasas
de mortalidad y pueden ser del
subtipo H5 o H7.

La clasificacion de un virus como
altamente patogénico se basa en
el indice de patogenicidad intrave-
nosa y, fundamentalmente, en la
presencia de un sitio de corte mul-
tibasico en la hemaglutinina (HA),
que permite su activacion por
proteasas ubicuas de tipo furina
y, en consecuencia, su replicacion
sistémica. (3,4) En cambio, los
virus de baja o media patogenici-
dad solo se replican en los tejidos
respiratorio y/o digestivo, donde
la hemaglutinina es escindida
exclusivamente por proteasas de
tipo tripsina, lo que restringe su
replicacion a estos tejidos.

El linaje H5 HPAI A/goose/Guang-
dong/1/96 emergié en 1996 en
Asia, dando lugar a los primeros
casos humanos documentados
en Hong Kong en 1997 y estable-
ciendo posteriormente una pobla-
cion viral endémica tanto en aves
domeésticas como silvestres. (4,5)
Desde entonces, este linaje ha
evolucionado en mas de 30 cla-
dos y subclados mediante suce-
sivos eventos de reasortamiento.
El clado 2.3.4.4, y en particular
su subclado 2.3.4.4b, se origind
a partir de recombinaciones en-
tre virus H5N8 HPAI y virus de
influenza aviar de baja patoge-
nicidad (LPAI), generando muilti-
ples genotipos H5Nx con elevada
diversidad genética y antigénica.
(4,57)

Las aves acuadticas silvestres,
especialmente las anatidas,
constituyen el reservorio eco-
I6gico natural de los virus de la
influenza aviar, en las que la in-
feccién ha sido tradicionalmen-
te mayoritariamente subclinica.
(1,5) Sin embargo, los virus H5N1
pertenecientes al clado 2.3.4.4b
han alterado este patron, provo-
cando mortalidades masivas en
aves marinas, gaviotas, anatidas
y otras especies silvestres, con



mas de 11.000 focos notificados
en aves silvestres y domésticas
durante el periodo 2022-2023.
(5) Esta adaptacion a otras aves
acuaticas ha incrementado de
forma significativa la presién de
infecciéon sobre las cadenas de
produccién avicola y ha genera-
do nuevas oportunidades de sal-
to interespecie. Ademas, ciertas
mutaciones permiten que el virus
se replique con mayor facilidad
en el tracto respiratorio de los
mamiferos.

En conjunto, la combinacion de
un tropismo ampliado hacia aves
acuaticas, una elevada estabili-
dad ambiental en agua y materia
organica, la presencia de un sitio
de corte multibasico en la he-
maglutinina y un fondo genético
altamente reasortante ha conver-
tido al H5N1 del clado 2.3.4.4b
en el paradigma actual de virus
aviar de elevada patogenicidad y
con potencial riesgo pandémico.
(4,5,7)

Desde 2020, la ecologia del virus
H5N1 ha cambiado de forma sus-
tancial, con una expansion inter-
continental facilitada por las rutas
migratorias que conectan Eurasia
con Africa, América y la Antértida.

En Europa, este cambio se ha tra-
ducido en una circulacion del virus
en aves silvestres sin preceden-
tes. Durante la migracién otofal
de 2025, la EFSA notifico 1.443
detecciones de HPAI A(H5) en
aves silvestres de 26 paises, cua-
tro veces mas que en el mismo pe-
riodo de 2024, correspondiendo la
mayoria a virus H5N1 del mismo

La influenza aviar se ha consolidado como un
desafio sanitario permanente que exige vigilancia
continua, bioseguridad reforzada y una respuesta

coordinada entre administraciones y sector

productivo

sublinaje (5). El patron epidemio-
I6gico incluye una amplia afecta-
cioén de anatidas, gansos y cisnes,
mortalidades masivas de grullas
comunes en un corredor que se
extiende del nordeste al sudoes-
te de Europa y un papel creciente
de gaviotas y otras aves marinas
como “puente” ecoldgico. La ele-
vada prevalencia simultanea de
virus de baja y alta patogenicidad
en anatidas incrementa el riesgo
de nuevos reasortamientos y de
reintroducciones recurrentes des-
de la fauna silvestre hacia aves de
corral. (5,6)

Paralelamente, la panzootia ac-
tual se caracteriza por una expan-
sion sin precedentes en mamife-
ros. Se han documentado brotes
con evidencia de transmisiéon ma-
mifero—mamifero en visones en
Espafia y Finlandia, asociados
a genotipos H5N1 derivados de
gaviotas y portadores de muta-
ciones adaptativas. (7,10,11) En
Sudamérica, otro genotipo distin-
to ha causado mortalidades ma-
sivas en lobos marinos, elefantes
marinos y otros pinnipedos desde
Perd hasta Argentina y Uruguay,
definiendo un clado marino dife-
renciado. (7,8,9)

En Estados Unidos, un genotipo
del virus H5N1 se ha adaptado a
bovinos lecheros, con tropismo
por la glandula mamaria y una
transmision muy eficiente entre
vacas, probablemente facilitada
por los equipos de ordefio, lo que
ha permitido una amplia disemi-
nacion interestatal. Estos virus
presentan mutaciones que han
originado infecciones en gatos,

pequefios carnivoros, aves de co-
rral y, al menos, trece casos hu-
manos, principalmente en forma
de conjuntivitis. (7,12,13)

La intensa circulacién del virus
H5N1 en aves silvestres, su cons-
tante reintroducciéon en granjas
avicolas y su adaptacién a mul-
tiples especies de mamiferos,
como focas, visones y vacas, in-
dican que nos encontramos ante
una auténtica panzootia de al-
cance mundial, que incrementa el
riesgo para la salud humana por
la posible acumulacién de muta-
ciones que faciliten la transmi-
sién entre personas. (5,7,14)

En los ultimos afios, Espafia se ha
mantenido como uno de los pai-
Ses europeos con menor numero
de focos de influenza aviar de alta
patogenicidad (IAAP).

Entre los afios 2000 y 2015, la
presencia de IAAP en Europa fue
esporadica, con un marcado ca-
racter estacional y estrechamente
vinculada a los periodos migra-
torios de las aves en sus despla-
zamientos norte—sur. A partir de
2015, el linaje H5 2.3.4.4 comenzé
a afectar a un numero creciente
de especies de aves silvestres,
especialmente en humedales, in-
crementando progresivamente el
riesgo de introduccién del virus en
granjas avicolas. Desde 2020, con
la emergencia del clado 2.3.4.4b,
como ya se ha descrito, la circula-
cion del virus en aves silvestres se
intensificé aun mas.



La temporada 2021-2022 supu-
so el primer gran pico epidemio-
l6gico en Espafa, con 31 focos
detectados en aves de corral —la
cifra mas alta registrada hasta la
fecha—, acompafiados de una am-
plia dispersion geografica y de un
notable aumento de casos en aves
silvestres. Durante 2023-2024 se
observé una reduccién del nime-
ro de brotes tanto en Europa como
en Espafia, atribuible en parte al
programa masivo de vacunacién
aplicado en Francia en granjas de
patos, que habian tenido un papel
destacado en la epidemia europea
de 2021-2022. No obstante, la cir-
culacion del virus en aves silves-
tres se mantuvo, con detecciones
cada vez mas frecuentes no solo
en aves migratorias, sino también
en especies residentes, lo que im-
plica un riesgo creciente de brotes
en aves de corral fuera del patréon
estacional clasico.

En lo que va de 2025 se han noti-
ficado 14 focos en aves de corral,
lo que convierte a este afio en el
segundo con mayor numero de
casos registrados en Espafia. Asi-
mismo, entre los meses de julioy
noviembre se han confirmado 87
detecciones en aves silvestres,
afectando a multiples comuni-
dades autonomas y a especies
diversas como cigliefias, garzas,
gaviotas, grullas y flamencos.
Aunque la situacién en Espafia no
alcanza los niveles observados
en otros paises europeos, con un
nivel de circulacion de IAAP en
aves silvestres “sin precedentes
desde 2016", coincidiendo con la
llegada masiva de grullas y anati-
das migratorias.

La deteccion de IAAP en un zorro
salvaje refuerza la evidencia de
una circulacion ambiental man-
tenida del virus y de su presencia
mas alla del compartimento aviar.

Aunque el nimero de focos regis-
trados en 2025 no alcanza la mag-
nitud observada durante la tem-
porada 2021-2022, el impacto
global ha sido mayor en términos
de numero de aves de corral afec-
tadas, debido a que varios brotes
han afectado a granjas muy gran-
des de gallinas ponedoras. Este
hecho subraya que la gravedad
de una ola epidémica no depende
unicamente del nimero de focos
detectados, sino también del ta-
mafio, tipo y estructura productiva
de las granjas afectadas.

La principal fuente de infeccién
en los focos de aves de corral
es el contacto directo o indirecto
con aves silvestres, un hecho am-

pliamente documentado en los
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Figura 1. Distribucién mensual del nimero de detecciones de virus de influenza aviar de alta patogenicidad (IAAP) en aves
silvestres (n = 14.227; rosa) y en explotaciones con aves domésticas (n = 7.268; azul) notificadas en Europa durante siete
afos epidemioldgicos, desde el 1 de octubre de 2019 hasta el 14 de noviembre de 2025 (total n = 21.495).

Fuente: EFSA, ECDC y EURL. Avian influenza overview — October 2024 to November 2025. EFSA Journal (2025).



informes conjuntos de la EFSA y
el ECDC (6). Estos sefialan que,
durante las olas 2021-2022 y
2022-2023, la mayoria de los bro-
tes en granjas avicolas europeas
correspondieron a introducciones
primarias desde la fauna silves-
tre. Los patrones temporales y
espaciales de los brotes coinci-
dieron con detecciones previas en
aves silvestres, y la elevada simi-
litud genética entre los virus ais-
lados en ambos compartimentos
confirmo este origen. Un ejemplo
destacado es la grulla comuin
(Grus grus), que durante la migra-
cion de 2025 llegd a representar
el 61 % de las detecciones euro-
peas, evidenciando su papel en la
diseminacion del virus.

El Laboratorio de Referencia de la
Unién Europea (EURL) aporta evi-
dencia adicional basada en anali-
sis filogenéticos, documentando
multiples introducciones inde-
pendientes del virus desde aves
silvestres y descartando que la
transmision entre explotaciones
fuera el mecanismo predomi-
nante durante la ola 2021-2022.
Entre los ejemplos descritos,
destaca el caso de Italia en 2021,
donde los virus detectados en
pavos mostraron una elevada si-
militud genética con los aislados
en gaviotas argénteas halladas
muertas pocos dias antes en la
misma region. En Espafa, aunque
el nimero de brotes fue menor,
se observo un patrén equivalente,
con focos en pavos localizados
en areas donde previamente se
habian detectado positivos en
anatidas silvestres.

De forma paralela, el virus ha
roto el patrén estacional invernal
clasico y ha logrado mantenerse
durante el verano boreal desde
2021. Tradicionalmente, los vi-
rus de influenza aviar de baja y
alta patogenicidad se detectaban
principalmente entre noviembre
y mayo en el hemisferio norte,
con un descenso marcado en
primavera debido a la menor su-

Dado que la mayoria de las introducciones
primarias en Europa y Espafia se han asociado al
contacto directo o indirecto con aves silvestres
infectadas, resulta prioritario reforzar las
medidas dirigidas a su exclusion del entorno de

las granjas

pervivencia ambiental del virus a
temperaturas elevadas. Sin em-
bargo, el H5N1 del clado 2.3.4.4b
ha persistido de manera llamativa
durante el verano, especialmente
en colonias de aves marinas del
noroeste de Europa, con episo-
dios de mortalidad masiva como
los registrados en pagalo grande
en Escocia. Esta persistencia ve-
raniega constituye un cambio es-
tacional mayor y uno de los prin-
cipales motores de su reciente
expansién geogréfica. (15)

Ademas, estudios recientes indi-
can que las variantes actuales del
H5N1 clado 2.3.4.4brequieren una
dosis infectiva menor para causar
infeccién en aves de produccién
en comparacién con los virus H5
de olas anteriores. La deteccion
de particulas virales infecciosas
en el aire y en polvo ambiental al-
rededor de aves enfermas respal-
da la hipétesis de que el virus es
actualmente mas contagioso para
las aves de corral, al necesitarse
una menor cantidad de virus para
iniciar la infeccion. (16,17)

En conjunto, la evidencia aporta-
da por la EFSA y el ECDC, junto
con los andlisis filogenéticos del
EURL, demuestra que las aves
silvestres constituyen la principal
fuente de los brotes de influenza
aviar de alta patogenicidad en
granjas europeas y espafiolas.
Este escenario, unido a la mayor
infectividad del virus, refuerza la
necesidad de intensificar la vi-
gilancia ambiental y reforzar las
medidas de bioseguridad en las
granjas avicolas.

La persistencia del virus H5N1 del
clado 2.3.4.4b en aves silvestres y
la elevada presién ambiental que
estas ejercen sobre las zonas de
produccion obligan a reforzar las
medidas de bioseguridad en las
granjas avicolas.

Las medidas de bioseguridad
convencionales contindan siendo
esenciales e incluyen el control
estricto del acceso de personal,
el cambio completo de ropa y cal-
zado, la limpieza y desinfeccion
de vehiculos, la correcta gestion
de cadaveres, el control de pla-
gas y una trazabilidad rigurosa de
materiales. A ello debe afadirse
el registro exhaustivo de visitas,
imprescindible tanto para limitar
accesos innecesarios como para
facilitar la investigacién epidemio-
I6gica oficial en caso de sospecha
o foco, aunque estas medidas es-
tan principalmente orientadas a
evitar la diseminacion del virus a
partir de un foco primario.

Dado que la mayoria de las intro-
ducciones primarias en Europa y
Espafia se han asociado al con-
tacto directo o indirecto con aves
silvestres infectadas, resulta
prioritario reforzar las medidas
dirigidas a su exclusion del en-
torno de las granjas. Entre ellas
destacan:



Figura 1. Buho artificial y cometa con forma de rapaz para excluir a aves silvestres en el entorno de las granjas.

*Medidas disuasorias externas,
como buhos artificiales, come-
tas con forma de ave y sistemas
Opticos o acusticos, destinadas
a reducir la presencia de aves sil-
vestres en los alrededores.

« Barreras fisicas, incluyendo ma-
llas pajareras de alta densidad,
refuerzo de ventanas y entradas
de ventilacion, sellado de huecos
estructurales y proteccion de los
sistemas de cooling mediante
mallas instaladas a distancia su-
ficiente para evitar que el agua
atraiga o sea accesible a aves sil-
vestres, circunstancia documen-
tada en algunos brotes primarios
en Espanfa.

* Gestion del entorno, manteniendo
el perimetro despejado, evitando
arboledas que actien como refu-
gio o posadero (arboles frutales o
de ramas bajas), eliminando char-
cas o acumulaciones de agua y
retirando posibles atrayentes como
pienso derramado o materiales al-
macenados al aire libre.

«Filtrado del aire en las entra-
das de ventilacién como medida
adicional, costosa pero eficaz en
explotaciones de alto valor o si-
tuadas en zonas de elevada den-
sidad avicola.

La combinacion de las medidas
de bioseguridad convencionales

con aquellas especificamente
orientadas a evitar el contacto
con aves silvestres constituye, en
el contexto actual, la herramienta
mas eficaz para reducir el riesgo
de introduccién de influenza aviar
de alta patogenicidad en aves de
corral.

Todo indica que la influenza aviar
seguira presente y que sera nece-
sario convivir con ella, siendo cla-
ve una gestion eficaz de los bro-
tes basada en la deteccién lo mas
rapido posible. Se trata de una en-
fermedad sistémica, con replica-
cion viral en multiples érganos y
una mortalidad muy elevada, que
a menudo cursa con escasos sig-
nos clinicos. Cuando estos apa-
recen, pueden incluir torticolis,
incoordinacion o paralisis en las
pocas aves que sobreviven mas
alla de los primeros dias.

La velocidad de propagacién de-
pende del sistema de manejo: en
broilers y aves con cria en suelo
la difusion suele ser mas rapida
debido al contacto con las heces,
mientras que en sistemas en jau-
la la transmision puede ser algo
mas lenta. La muerte suele deber-
se al fallo multiorganico y, en al-

gunos casos, apenas se observan
lesiones macroscopicas.

Entre los hallazgos mas frecuen-
tes se describen inflamacion de
cabeza y cresta, hemorragias en
patas, cabeza y tarsos, necrosis
en cresta o barbillas y multiples
petequias en tejidos como grasa
abdominal, esternén, epicardio o
proventriculo, asi como exudados
y hemorragias traqueales. En re-
productoras, las lesiones pueden

Foto 2. Pollo muerto por IAAP con co-
loracién rojiza en la piel de los tarsos
por congestion.



Foto 3. Aves afectadas de IAAP con crestas congestivas.

limitarse al aparato reproductor,
con foliculos ovaricos hemorra-
gicos o edematosos. En pavos y
gallinas ponedoras es habitual ob-
servar un pancreas aumentado de
tamanfo, endurecido y con areas
hemorragicas o necréticas, asi
como tonsilas cecales hemorragi-
cas y focos necréticos en bazo.

Ante una sospecha de influenza
aviar —frecuentemente motivada
por un aumento inesperado de la
mortalidad— es fundamental ac-
tuar con rapidez y tomar mues-
tras para su confirmacién. Para
el diagndstico laboratorial se em-
plean hisopos respiratorios o di-
gestivos de aves fallecidas o con
signos clinicos de enfermedad,
que son analizados por el labo-
ratorio oficial mediante técnicas
moleculares para identificar el vi-
rus y determinar si es de alta pa-
togenicidad. Actualmente, el uso
de pruebas rapidas de deteccion
de antigeno o técnicas como
RT-LAMP (reverse transcription
loopmediated isothermal ampli-
fication) permite disponer de un
diagndstico preliminar en menos
de una hora, facilitando la toma
de decisiones tempranas.

Una vez confirmado el brote, se
aplican medidas de control que
incluyen la inmovilizacion de la
explotacion, restricciones de movi-

miento en las zonas de proteccion
y vigilancia, y una investigacién epi-
demioldgica destinada a identificar
la via de entrada del virus y preve-
nir focos secundarios. La rapidez
de actuacion resulta determinante
para limitar la diseminacion.

El sacrificio sanitario de las aves
afectadas continia siendo una
herramienta esencial de control:
cuanto mas rdpido se ejecute,
menor sera la duraciéon del foco y
el riesgo de propagacion.

El método utilizado depende del
tipo de explotacién y su tamano, y
siempre debe cumplir las normas
oficiales de bienestar animal y
bioseguridad:

« Gasificacion en contenedores:
Uso de unidades moviles donde
las aves se introducen y son ex-
puestas a altas concentraciones
de CO, o mezcla de gases, caus-
ando una muerte rapida y masiva.

* Gasificacion de nave entera:
Sellado de toda la nave e intro-
duccion de gas (CO,, nitrégeno).
Se utiliza cuando no es practico
o posible el manejo individual o
grupal de aves.

*Espuma de nitrégeno/alta ex-
pansién: Recién recomendada
por el Animal Welfare Commit-
tee, especialmente para naves de
suelo plano y abiertas. Produce
hipoxia y muerte rapida, preferida
para evitar estrés por captura.

En cuanto a la eliminacién de los
cadaveres, el método de eleccién
es el enterramiento in situ, siem-
pre que el terreno cumpla los re-
quisitos de proteccion de aguas,
estabilidad del suelo y distancia a
elementos sensibles, o alternati-

Foto 4. Contenedor hermético para gasificacion con CO2.



La vacunacion comienza a plantearse como
una herramienta complementaria para el
control de la IAAP. La experiencia en Francia
ha mostrado una reduccion significativa del
numero de brotes, aunque en los ultimos meses
se ha observado un repunte de casos pese a la

vacunacion

vamente su traslado en contene-
dores estancos a plantas de inci-
neracién autorizadas.

A escala global, los brotes de in-
fluenza aviar de alta patogenici-
dad (IAAP) activan medidas san-
itarias basadas en las normas de
la OMSA (Organizaciéon Mundial
de Sanidad Animal), que restrin-
gen la exportacion de aves vivas,
huevos paraincubary, en muchos
casos, productos frescos o poco
procesados procedentes de ex-
plotaciones situadas dentro de
las zonas de proteccién y vigilan-
cia (3 y 10 km respectivamente).
Estas medidas incluyen la super-
vision oficial de las granjas afec-
tadas, la notificacion a los paises
importadores y, en ocasiones,
requisitos adicionales como veri-
ficaciones documentales o prue-
bas diagndsticas negativas.

No obstante, numerosos paises
aplican restricciones mas am-
plias que las recomendadas por
la OMSA. Algunos extienden la
exclusion comercial hasta 100
km del foco, como Marruecos,
mientras que otros imponen pro-
hibiciones totales a las importa-
ciones del pais afectado, como
por ejemplo ocurre en Mali, Mau-

ritania o Japon. En otros casos,
se exige certificacion de proce-
dencia de zonas consideradas
“indemnes”, que pueden abarcar
desde una comarca o provincia
hasta el territorio nacional com-
pleto, decisiones frecuentemente
condicionadas por factores geo-
politicos.

Estas restricciones generan pér-
didas economicas millonarias en
los paises afectados por brotes
de IAAP y, al mismo tiempo, con-
tribuyen al aumento de la inflacién
en los paises importadores al re-
ducir la disponibilidad de proteina
animal asequible, con un impacto

especial en las poblaciones mas
vulnerables.

Desde el punto de vista sanitario,
dichas medidas comerciales no
contribuyen de forma significativa
a reducir el riesgo de introduccion
del virus, dado que las principales
vias de infeccién estan asocia-
das a las migraciones de aves
silvestres. La evidencia cientifica
disponible sobre la transmisién y
difusién de la influenza aviar no
identifica al comercio internacio-
nal como un factor de riesgo rele-
vante, lo que justifica la necesidad
de reevaluar las actuales politicas
restrictivas.

En este contexto, la vacunacién
comienza a plantearse como
una herramienta complementaria
para el control de la IAAP. La ex-
periencia en Francia ha mostrado
una reduccion significativa del
numero de brotes, aunque en los
ultimos meses se ha observado
un repunte de casos pese a la va-
cunacion. En Iltalia, los ensayos
realizados han evidenciado una
disminucién de la difusién y de
la excrecion viral. Sin embargo, la

Foto 5. Enterramiento en zanja.



vacunacién presenta limitaciones
importantes: no evita completa-
mente la infeccion, las aves vacu-
nadas pueden transmitir el virus y
su implementacion requiere pro-
gramas de vigilancia continuada
con un coste elevado.

Ademas, la vacunaciéon puede
generar barreras comerciales adi-

cionales si no se armonizan las
normativas internacionales. Por
ello, su aplicacion debe integrarse
en marcos de comercio seguro y
apoyarse en acuerdos claros con
los paises importadores antes de
una adopcion generalizada.

La influenza aviar se ha consoli-
dado como un desafio sanitario

permanente que exige vigilancia
continua, bioseguridad reforzada
y una respuesta coordinada entre
administraciones y sector produc-
tivo. Solo mediante una estrategia
sostenida podremos reducir su im-
pacto y proteger la estabilidad del
sistema avicola.
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