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Brote en Mayo 2002
550.000 Reproductoras broiler
28.498 Reproductores de pavos

Inicio: 1 aislado  H7N3 (LPAI)
(PEKPKTR/GLK) (0.0 IVPI)  

Final: Aislados H7N3 (HPA)
2.8–3.0 IVPI
PEKPKTCSPLSRCRKTR/GLK
PEKPKTCSPLSRCRETR/GLK

Costo US$ 22.000.000 (Verdugo, 2004)

Definición de zona de protección (3 km de 
radio)

Definición de zona vigilancia 
(7 km de radio)
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ObservacionesComunaEspecie / EstratoTipoCepaPatog.Año
Rojas y Moreira, 2002; 
Suarez y cols, 2004; 
Verdugo, 2004; Jones y 
Senne, 2004; Senne, 
2007; Spackman y cols, 
2006

San AntonioRep. broilersBroteH7N3

IABP

2002
Alta

SAG. 2007
Vallenar

G. Franklin
CasoH13N2IABP2007

Mathieu y cols., 2015
G. Dominicana

ConcónG. DominicanaCasoH5N9IABP2008
AricaG. FranklinCasoH13N9IABP2009

Mathieu y cols., 2010; 
Kapczynski y cols., 
2011; Pantin-jackwood 
y cols, 2010

QuillotaRep. PavosBroteH1N1Virus humano2009

SAG, 2011QuillotaRep. PavosBroteH4N8IABP2011

Jimenez-Bluhm y cols, 
2018

Arica

Aves silvestresHallazgo

H9N2; H9N7; H9Nx

IABP2012 - 2015

Concón
H3N6; H11N9; H11Nx; 
H13Nx

Llolleo
H4N6; H5N2; H5Nx; 
H6Nx; H7N3; 
H8Nx;H13Nx

PichilemuH5N3; H9Nx
MaipúH1N1

Colina
H4N2; H5NX; H7N3; 
H7N6; H7Nx; H8Nx

Jimenez.Pato moscovitaHallazgoH12nxIABP2103
Bravo-Vasquez y cols., 
2016Santo DomingoTraspatioHallazgoH1N2IABP2013 - 2014

Ruiz y cols., 2019
Colina, Pichilemu, 
Concón, Santo 
Domingo

Aves silvestresHallazgoIABP2015 - 2018

Jímenez-Blhum y cols., 
2019; Mathieu y cols., 
2019.

Quillota y NogalesEngorda pavosBroteH7N6IABP2016 - 2017

Di Pillo, 2022Rapa NuiTraspatioCasoH6N1IABP2019
SAG, 2020NogalesEngorda pavosBroteH7N6IABP2019



Pato colorado (H7N3; H3N6) Bolivia 2002/2016

Pato Jergón chico (H1N1; H4N2; H6Nx; H7N3; H7N6; H8Nx; H10N7; H12N5) 2013 -2017 

Pato Jergón grande (H1N1; H3N8; H4N6; H5N3; H7N3; H7N6) / 2012 – 2015; 2017

Pato cuchara (H11N9) 2016 

Pato real (H5N2) 2014 

Tagua(H3N4; H3N6) 2013; 2016 

Tagua de frente roja (H3N6) 2013

Mapa 1. Distribucion de Anseriformes y Gruiformes 

2015 – 2016 / 2018. Renare y Subdepartamento de Epidemiologia y Control de Enfermedades SAG. 
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COMPONENTES DEL SVA

FUENTES DE 
INFORMACIÓN

RESPONSABLES

SISTEMAS DE 
INFORMACIÓN

MÉTODOS DE 
VIGILANCIA

Sistema de Vigilancia de los Animales (SVA). Res. Ex. 6215 / 2022



IncidenciaSemTotalAves SilvAvesDomAño
0,06331999
0,12662000
0,06332001
0,10552002
0,12662003
0,4825252004
0,37196132005
0,63335282006
0,58305252007
0,48253222008
0,63334292009
1,427412622010
2,0210513922011
1,638515702012
1,045416382013
0,85448362014
2,7314241382015
2,5813411332016
3,2717091612017
3,21167361312018
3,60187471402019
3,31172601122020
4,12214791352021

Gráfico 1. Notificaciones en aves domésticas y silvestres,  1999 – 2021, 
Chile. (tabla incluye incidencia semanal)
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Resolución Exenta 4743 / 2020.
CREA EL SISTEMA NACIONAL DE EMERGENCIA DEL SAG, EL COMITE
NACIONAL DE EMERGENCIA Y LA LISTA DE OFICIALES AUTORIZADOS EN
EL SISTEMA DE EMERGENCIA.

Comité Sistema Nacional de Emergencia Comité Técnico

Centro de Operaciones



Los planes de contingencia son
una guía que debe ser adaptada
y ajustada a la epidemiología
del brote y no intentar adaptar
la epidemiología del brote al
plan.

El plan debe ser modificado tan
a menudo como sea necesario
de acuerdo a la experiencia
obtenida en el campo.



Zona infectada
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Objetivos

 Evitar la diseminación a las aves domésticas y otras aves bajo control 
humano.

 Disminuir el impacto en la biodiversidad

Evaluación de riesgo



Zona infectada

Zona bajo 
restricción
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Zona Bajo Control Sanitario – Casos en aves silvestres

Zona Bajo Control Sanitario

 Basado en una evaluación de riesgo: 

 Sólo colección de aves muertas y el sacrificio 
sanitario de aves enfermas (0 – 20 k).

 Sólo aves de traspatio: Hasta 1 k
 Con presencia de aves comerciales: Hasta 3 K

 Vigilancia

 Vigilancia clínica
 Vigilancia serológica y virológica

 Otras acciones

 Bioseguridad
 Censo
 Comunicación de riesgo
 Coordinación Interinstitucional
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La enfermedad que vino del cielo



05.12.2022

13.12.2022

25.12.2022

28.12.2022

01.01.2023

06.01.2023

26.01.2023

15.03.2023

04.02.2023

21.03.2023

07.03.2023

24.04.2023

31.03.2023

06.02.2023

27.02.2023

28.02.2023

07.03.2023

13.03.2023

14.03.2023

16.03.2023

16.03.2023

02.04.2023

09.04.2023

11.04.2023

21.03.2023

17.04.2023

06.01.2023



Virus de la IAAP H5N1
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Virus de la IAAP H5N1
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S E R V I C I O  A G R Í C O L A  Y  G A N A D E R OPardo-Roa et al., 2023.Cross-species transmission and PB2 mammalian adaptations of highly pathogenic avian
influenza A/ H5N1 viruses in Chile. bioRxiv preprint doi: https://doi.org/10.1101/2023.06.30.547205;

Figure 1. Geographical distribution and phylogenetic relationships of HPAIV/H5N1
2.3.4.4b viruses in Chile and globally. A. Distribution of positive samples collected
between December 1, 2022, and March 14th, 2023. Inset depicts an amplified image of
northern Chile where positive wild birds and marine mammal cases were identified near
the HPAIV H5N1 human case.
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Figure 1. B. Maximum likelihood tree
inferred for 1058 HA sequences from
H5N1 viruses belonging to the
2.3.4.4b lineage that were collected
globally from January 1, 2021 –
March 24, 2023. Tree is midpoint
rooted and bootstrap values are
provided for key nodes. Tips and
branches are shaded by geographical
location. The clade of viruses from
Chile and Peru collected during the
November 2022- March 2023
outbreak is highlighted in a red box,
with host species listed.

Pardo-Roa et al., 2023;
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Figure 2. Phylogenetic
relationships of the Chile/Peru
HPAIV cluster. (A) Time-scaled
MCC tree inferred for the partially
concatenated genomes (~10 kb)
of 79 H5N1/2.3.4.4b viruses from
the Chile/Peru HPAIV cluster
(see Figure 1), using a Bayesian
phylogeographic approach.

Branches are shaded by inferred
location (regions in Peru and
Chile, see Figure 2B). Posterior
probabilities are provided for key
nodes. Ovals indicate viruses
with the Q591K (red) or D701N
(black) amino acid substitution in
the PB2. Three clades are
labeled: Northern Peru, Central
Chile, and Major Clade.
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(C) Timeline of identifications of viruses with
Q591K and D701N mutations Peru and Chile

Figure 2. Phylogenetic relationships of the
Chile/Peru HPAIV cluster.

(B) Map of Chile including locations of viruses
from the D701N cluster (Figure 2A) and from
poultry.
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Figure 3. Evolutionary relationships of H5N1 
viruses with mammalian adapted PB2 mutations.

(A) Maximum likelihood tree inferred for 4120 PB2 sequences from H5N1 viruses collected globally in
avian and mammalian hosts during January 1, 2021 – March 24, 2023. Branches are shaded by AIV
lineage (American or Eurasian), with the recent introduction of Eurasian H5N1 into North America
shaded teal. Pink circles with accompanying animal cartoons indicate viruses with D701N mutations;
blue circles indicate Q591K. A detailed sub-tree is provided for the Chile/Peru D701N cluster.
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Figure 3. Evolutionary relationships of H5N1 viruses with mammalian 
adapted PB2 mutations.

(B) Three scenarios for D701N transmission or de novo emergence.
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Aves silvestres muertas o sacrificadas: 95.000 



Total de especies silvestres infectadas: 55

Cortesía:  Dra. G. Espejo



Especies silvestres afectadas según tiempo de evolución, dic 2022 – jun 
2023



Summary of the HPAI H5N1 outbreak in 
the VPA countries

https://sag.cl/ambitos-de-accion/influenza-aviar-ia

Prevalencia muestreo (+): 12, 93%



Summary of the HPAI H5N1 outbreak in 
the VPA countries

https://sag.cl/ambitos-de-accion/influenza-aviar-ia

ZBCS silvestres: 94 (46,76% del total de ZBCS)





Teitelbaum, C.S., Masto, N.M., Sullivan, J.D. et al. North American 
wintering mallards infected with highly pathogenic avian influenza show 
few signs of altered local or migratory movements. Sci Rep 13, 14473 
(2023). https://doi.org/10.1038/s41598-023-40921-z



Conclusiones

 Mantenga la calma. Chile y los países del CVP demostramos capacidad
técnica para prevenir, detectar precozmente, monitorizar, controlar y
erradicar la IAAP de las aves de corral (comerciales). Hemos controlado
los brotes en aves de traspatio y aves silvestres cautivas.

 IAAP es endémica en las aves silvestres en algunas zonas de la región.

 Se requiere que tengamos más evidencia científica más que
opiniones…hay transmisión aérea?...no sabemos…es un virus capaz de
extinguir especies?..no sabemos…..es un virus capaz de matar millones
de aves silvestres?..no sabemos….es más, salvo en casos muy
especiales hasta ahora, la evidencia muestra que no lo puede hacer.



 Nuevas cepas de virus de IAAP pueden surgir en el
futuro debido a las migraciones las cuales nos
llevan a revisar y mejorar nuestro sistema de
prevención y vigilancia, actualizar nuestra
capacidad diagnóstica e involucrar más a los
biólogos que trabajan con aves silvestres. Se
requieren más secuencias completas.

 Debe mejorarse nuestro conocimiento las rutas
migratorias intra regionales, los patrones
conductuales de las especies nativas y las
interacciones con especies migratorias y de la
interacción con mamíferos.

 No es posible predecir qué ocurrirá en el futuro no
solo debido a las aves susceptibles que pueden
enfermar o morir sino también a la presencia de
portadores asintomáticos que lo transmitan a
nuevos territorios.



Gracias por su atención!


