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INTRODUÇÃO 

A gripe aviária altamente letal continua sen-

do uma problemática constante para criadores 

de aves e autoridades sanitárias mundo afora. 

Esse vírus apresenta elevada transmissibilidade 

entre galinhas, perus e até aves selvagens, cau-

sando perdas enormes em granjas e gerando 

preocupação sanitária para possíveis saltos para 

humanos (DUONG et al., 2022). 

Nos últimos anos, novas variantes virais 

surgiram com comportamentos imprevisíveis, 

mudando o modo como elas circulam entre es-

pécies e territórios, o que resulta em um impac-

to negativo nas populações aviárias (ZHANG et 

al., 2025). 

Apesar dos esforços de vigilância global pa-

ra detecção de IAAP, sistemas de monitora-

mento ainda apresentam falhas para a detecção 

de circulações virais discretas em áreas remotas 

ou populações selvagens, o que atrasa ações de 

contenção e eleva o perigo de surtos maiores 

(RAPI et al., 2025). 

O objetivo deste estudo foi revisar e discutir 

criticamente a evolução recente da IAAP, abor-

dando epidemiologia, transmissão, patogenia, 

diagnóstico, controle e risco zoonótico. 

  

MÉTODO 

Este estudo baseia-se em uma revisão narra-

tiva da literatura recente sobre IAAP, com en-

foque temático e caráter analítico-descritivo. 

Foram consultadas publicações científicas e do-

cumentos técnicos publicados principalmente 

entre 2021 e 2025, priorizando estudos em in-

glês e português que apresentassem relevância 

científica e clareza metodológica. As buscas fo-

ram realizadas nas bases PubMed, Scopus, Web 

of Science, ScienceDirect, SciELO e Google 

Scholar, utilizando combinações dos termos 

“avian influenza”, “highly pathogenic avian in-

fluenza”, “H5N1”, “epidemiology”, “transmis-

sion”, “diagnosis” e “control”. 

Foram incluídos estudos originais, relatos 

de surtos, investigações epidemiológicas, análi-

ses moleculares, evidências sobre transmissão, 

além de relatórios oficiais e documentos insti-

tucionais reconhecidos. Foram excluídas publi-

cações duplicadas, textos sem acesso ao conte-

údo completo, materiais essencialmente opina-

tivos ou sem base empírica clara, artigos com 

metodologia inconsistente ou dados não verifi-

cáveis, fontes que não abordassem diretamente 

aspectos relacionados à epidemiologia, trans-

missão, diagnóstico, impacto produtivo ou risco 

zoonótico e literatura excessivamente desatua-

lizada. 

Ao final, foram selecionados 20 artigos ori-

ginais de pesquisa escritos em inglês e uma tese 

de doutorado escrita em português. As informa-

ções selecionadas foram organizadas em eixos 

temáticos (agente etiológico e diversidade ge-

nética; epidemiologia; transmissão; sinais clíni-

cos; patogenia; diagnóstico; controle e preven-

ção; risco zoonótico), de modo a apresentar vi-

são integrada e atualizada do tema no contexto 

de saúde única. A composição dos tipos de es-

tudos selecionados está ilustrada na Figura 

15.1. 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Agente etiológico 

A influenza aviária é causada por vírus da 

família Orthomyxoviridae, gênero Influenza A, 

que possui genoma de RNA de fita simples, 

segmentado em oito segmentos, característica 

que favorece eventos de reagrupamento gené-

tico e elevada variabilidade genética. Esses ví-

rus infectam principalmente aves, mas também 

podem atingir outras espécies, apresentando 
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ampla diversidade genética detectada em dife-

rentes linhagens e subtipos, resultado da circu-

lação contínua em populações silvestres e do-

mésticas (LI et al., 2025; POSTNIKOVA et al., 

2023; YAN et al., 2025). 

 
Figura 15.1 Quantificação das fontes bibliográficas incluídas na revisão, classificadas pela natureza de publicação 

 

 

A capacidade de gerar novas combinações 

genéticas está associada tanto a mutações quan-

to a rearranjos entre cepas distintas, permitindo 

o surgimento de variantes com diferenças mar-

cantes em patogenicidade, adaptação a hospe-

deiros e potencial zoonótico. Esse dinamismo 

evolutivo explica a emergência recorrente de 

novos subtipos em aves e a necessidade cons-

tante de vigilância e caracterização genômica 

para compreensão da sua relevância sanitária 

(LI et al., 2025; YAN et al., 2025). 

 

Epidemiologia 

A influenza aviária apresenta distribuição 

cosmopolita, com reservatórios naturais primá-

rios em aves aquáticas migratórias (Anserifor-

mes e Charadriiformes). Essas ordens taxonô-

micas mantêm infecção entérica subclínica e 

excretam grandes quantidades virais nas fezes, 

contaminando corpos d'água onde o vírus per-

manece viável por períodos prolongados. Rotas 

migratórias intercontinentais facilitam introdu-

ções em novos territórios, frequentemente se-

guidas de transmissão para aves domésticas 

(HILL et al., 2022; TRESHCHALINA et al., 

2022). 

Na América do Sul, o H5N1 clado 2.3.4.4b 

foi detectado pela primeira vez em 2022 em 

aves selvagens no Chile e Peru, expandindo-se 

rapidamente para Argentina, Brasil e Uruguai. 

No Brasil, análises filogenéticas confirmaram 

relação direta com linhagens norte-americanas, 

evidenciando disseminação hemisférica contí-

nua do genótipo panOrdem (ARAUJO et al., 

2024; VANSTREELS et al., 2025). 

Sistemas de produção intensiva representam 

pontos críticos de amplificação viral devido à 

alta densidade populacional, movimentação 

frequente de aves e produtos, e limitações estru-

turais de biossegurança. Eventos recentes con-

firmaram mortalidades superiores a 90% em lo-

tes afetados por vírus de alta patogenicidade 

(HPAIV), com impacto econômico expressivo 

(HOSTYN et al., 2025). 

Além do impacto sanitário na avicultura, 

episódios recentes evidenciam que a circulação 

de determinados subtipos também pode ocasio-

nar infecções esporádicas em humanos, geral-

mente associadas à exposição ocupacional ou 
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contato próximo com aves infectadas. Embora 

ainda não haja evidência de transmissão susten-

tada entre pessoas, esses eventos reforçam a im-

portância da vigilância contínua, da caracteriza-

ção viral e do monitoramento integrado entre 

saúde animal e saúde pública para prevenção e 

resposta a novos eventos epidemiológicos 

(BLANEY et al., 2025; SUN et al., 2021). 

 

Hospedeiros 

Aves aquáticas selvagens funcionam como 

reservatórios naturais, geralmente sem sintoma-

tologia clínica significativa. Espécies como pa-

tos (Anas spp.) e gansos (Anser spp.) eliminam 

o vírus por via fecal por períodos prolongados, 

mantendo-o ambientalmente disponível (KIM 

et al., 2021). 

Aves domésticas apresentam suscetibili-

dade variável: galinhas (Gallus gallus domesti-

cus) e perus desenvolvem formas sistêmicas 

graves com mortalidade próxima de 100%, en-

quanto patos domésticos frequentemente atuam 

como amplificadores assintomáticos (POSTNI-

KOVA et al., 2023). 

Mamíferos têm sido cada vez mais afetados. 

Suínos funcionam como ambientes com intensa 

recombinação genética devido à presença de re-

ceptores SA-α-2,3-Gal (aviários) e SA-α-2,6-

Gal (humanos). Eventos recentes documenta-

ram infecções naturais em bovinos leiteiros, fe-

lídeos domésticos, visons e mamíferos mari-

nhos, evidenciando adaptação progressiva do 

vírus a receptores mammalianos (PEÑA-MOS-

CA et al., 2025; YANG et al., 2024). 

Humanos registram casos esporádicos asso-

ciados à exposição ocupacional direta (abate, 

manejo de carcaças). A ausência de transmissão 

sustentada pessoa-pessoa mantém baixo risco 

pandêmico atual, embora mutações em PB2 

(E627K, D701N) detectadas em alguns isola-

dos sugiram potencial adaptativo (BLANEY et 

al., 2025; SUN et al., 2021). 

Sinais clínicos 

Os sinais clínicos da influenza aviária vari-

am conforme a patogenicidade viral, a espécie 

acometida e as condições de manejo. Vírus de 

baixa patogenicidade (LPAIV) produzem do-

ença respiratória branda ou declínio produtivo 

(redução na postura, menor qualidade de ovos, 

leve aumento de mortalidade), frequentemente 

confundida com outras infecções respiratórias 

comuns (POSTNIKOVA et al., 2023). 

Em contraste, HPAIV causam quadro pera-

cuto com mortalidade superior a 90% em 48 ho-

ras. Características incluem: depressão profun-

da, inapetência, edema cianótico de crista/bar-

bela, secreções mucosas nasofaríngeas, diarreia 

aquosa, manifestações neurológicas (torcicolis-

mo, tremores, paralisia das asas) e morte súbita 

sem sinais prodrômicos. Lesões pós-morte re-

velam hemorragias múltiplas, edema pulmonar 

e esplenomegalia (ABBASNIA et al., 2024; 

MARANDINO et al., 2023). 

Aves selvagens afetadas apresentam quadro 

multissistêmico com predileção pelo sistema 

nervoso central. Estudos realizados no Reino 

Unido documentaram distribuição viral ampla e 

lesões consistentes em encéfalo, coração e pân-

creas de diversas espécies (MARTÍ-GARCIA 

et al., 2025). 

Galinhas e perus tendem a desenvolver qua-

dros intensos frente a cepas altamente patogêni-

cas, enquanto patos e gansos frequentemente 

exibem sinais discretos ou permanecem assin-

tomáticos, contribuindo para a disseminação si-

lenciosa do vírus e representando desafio adici-

onal para o controle sanitário (MARANDINO 

et al., 2023; POSTNIKOVA et al., 2023). 

 

Transmissão 

A disseminação dos vírus influenza aviária 

ocorre principalmente por contato direto com 

secreções respiratórias, fezes contaminadas e 

materiais ambientais sujos, especialmente em 
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corpos d'água onde aves aquáticas selvagens 

circulam e depositam o agente infeccioso. O ví-

rus mantém infectividade prolongada em água 

doce por até 30 dias a 17 °C e em fezes secas 

por até duas semanas, criando reservatórios am-

bientais persistentes que favorecem a introdu-

ção em granjas próximas a áreas úmidas (HILL 

et al., 2022; TRESHCHALINA et al., 2022). 

Além dessas vias clássicas, estudos recentes 

demonstraram que a transmissão aérea também 

desempenha papel relevante, especialmente em 

galpões de alta densidade com ventilação defi-

ciente. Partículas virais viáveis foram detecta-

das no ar a mais de 3 metros de aves infectadas, 

transportadas por aerossois respiratórios e po-

eira fecalizada, o que explica a rápida dissemi-

nação intragalpão mesmo sem contato físico di-

reto (HOSTYN et al., 2025). 

A interface entre aves selvagens e domésti-

cas representa um ponto crítico de transmissão 

interespécies, amplificado por práticas inade-

quadas como descarte de carcaças em áreas 

abertas e falta de barreiras físicas. Em humanos, 

a transmissão ocorre por exposição ocupacional 

direta, sem evidências de cadeia sustentada en-

tre pessoas até o momento (BLANEY et al., 

2025; SUN et al., 2021). 

De forma complementar, incursões recentes 

documentadas nos Estados Unidos demonstra-

ram a ocorrência de transmissão interespecífica 

de HPAI H5N1 para bovinos, com detecção vi-

ral, evidência de replicação e impacto clínico, 

reforçando que a interação do vírus com mamí-

feros não representa evento isolado e deve ser 

considerada no contexto da vigilância sanitária 

e avaliação de risco (MOSTAFA et al., 2025). 

 

Patogenia 

A patogenicidade elevada dos subtipos H5 e 

H7 resulta da estrutura molecular da hemaglu-

tinina (HA), cuja sequência no sítio de clivagem 

determina a extensão da infecção sistêmica. 

Nos vírus altamente patogênicos, a presença de 

motivos multibásicos permite clivagem por fu-

rinas endoplasmáticas ubiquitárias em tecidos 

extraintestinais, resultando em replicação disse-

minada e choque multiorgânico. Em contraste, 

vírus de baixa patogenicidade possuem sítio 

monobásico restrito a proteases tripsin-like do 

trato respiratório (SILVA, 2024). 

Além da HA, outras proteínas virais desem-

penham papel importante na capacidade de in-

fecção, adaptação e gravidade da doença. Alte-

rações na neuraminidase (NA) favorecem elu-

são imune e maior liberação viral, enquanto 

mutações em componentes do complexo ribo-

nucleoproteico, incluindo PB2, PB1, PA e nu-

cleoproteína, aumentam a eficiência replicativa 

do vírus a 33°C (temperatura nasal humana). 

Essas características moleculares ajudam a ex-

plicar a variação observada entre diferentes 

subtipos e linhagens, bem como as diferenças 

de comportamento entre cepas de alta e baixa 

patogenicidade (SILVA, 2024). 

 

Diagnóstico 

A suspeita clínica inicial surge diante de 

quadros agudos caracterizados por mortalidade 

superior a 10% em 24 a 48 horas, particular-

mente em planteis com histórico epidemiológi-

co sugestivo, como proximidade com áreas 

úmidas frequentadas por aves migratórias, in-

trodução recente de animais sem período qua-

rentenário adequado ou aumento súbito na mor-

talidade sem causa infecciosa ou nutricional 

aparente (YAN et al., 2025). 

Para confirmação laboratorial, o teste PCR 

em tempo real para os genes do vírus influenza 

(matriz viral e subtipos H5N1) é o primeiro pas-

so, detectando o agente diretamente nas amos-

tras com resultados em poucas horas e alta con-

fiabilidade. Esse método permite resposta rápi-

da para ações de controle enquanto testes mais 

detalhados são processados (YAN et al., 2025). 
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O isolamento do vírus em ovos embriona-

dos de galinhas livres de patógenos específicos 

(SPF) permanece essencial para medir exata-

mente quanto vírus está presente e confirmar 

suas características antigênicas, embora leve al-

guns dias. O sequenciamento completo do ge-

noma revela relações filogenéticas entre cepas 

do vírus, rastreia de onde ele veio e identifica 

mudanças que podem indicar risco maior para 

mamíferos ou humanos, como preferência por 

receptores celulares humanos em vez de apenas 

aviários (YAN et al., 2025). 

Os testes rápidos de fluorescência represen-

tam um avanço prático para uso em campo: de-

tectam especificamente o clado H5 2.3.4.4b nas 

fezes das galinhas em menos de 15 minutos. 

Eles usam proteínas especiais do vírus produzi-

das em laboratório (sem a parte que fica presa 

na membrana celular) que brilham quando en-

contram o vírus verdadeiro nas amostras, per-

mitindo decisões imediatas mesmo longe de la-

boratórios equipados (DUONG et al., 2022).  

Assim, essa combinação de testes rápidos de 

campo, análises laboratoriais tradicionais e se-

quenciamento genético moderno permite não só 

confirmar a doença rapidamente, mas também 

acompanhar como o vírus está evoluindo e se 

adaptando a novos hospedeiros em tempo real 

(YAN et al., 2025). 

Esses sistemas de diagnóstico rápido basea-

dos em fluorescência utilizam proteínas modi-

ficadas do vírus que reagem e brilham ao detec-

tar o agente nas amostras, conforme ilustrado na 

Figura 15.2, que representa o processo de pre-

paração e utilização desses componentes no sis-

tema diagnóstico (DUONG et al., 2022). 

 

Controle e prevenção 

O sucesso no manejo da influenza aviária 

depende fundamentalmente de um conjunto 

bem estruturado de medidas de biossegurança 

implementadas nas propriedades avícolas. É es-

sencial contar com barreiras físicas eficientes, 

incluindo cercas altas e robustas que impeçam 

a entrada de aves selvagens, além de um plane-

jamento operacional que garanta fluxo unidire-

cional claro: das áreas de criação para o proces-

samento dos produtos e, por fim, para o descarte 

adequado dos resíduos.  

 
Figura 15.2 Fluxo de preparação e aplicação do sistema 

diagnóstico fluorescente recombinante para detecção de 

H5N1 em amostras clínicas 

 

Nota: O esquema ilustra a construção do plasmídeo con-

tendo o gene da hemaglutinina H5, a transfecção e ex-

pressão em células hospedeiras, a aplicação no ensaio de 

hemaglutinação com diluições seriadas da amostra e a 

leitura fluorescente para identificação do vírus. Fonte: 

Elaborado com base em DUONG et al., 2022. 

 

Os sistemas de ventilação positiva, equipa-

dos com filtros HEPA de alta performance, de-

vem trabalhar em conjunto com o tratamento 

térmico dos efluentes, elevando a temperatura 

acima de 71 °C por um período mínimo de 30 

minutos para assegurar a destruição completa 

de qualquer partícula viral presente. Além dis-
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so, restrições rigorosas ao movimento de pes-

soas e veículos, com revezamento obrigatório 

de equipamentos de proteção individual previa-

mente higienizados, completam esse arcabouço 

preventivo básico (HILL et al., 2022; TRESH-

CHALINA et al., 2022). 

A vigilância ativa demanda coletas sema-

nais regulares de amostras cloacais e orofarín-

geas, processadas em pools de até dez aves para 

tornar viável o monitoramento em planteis de 

grande porte. A vigilância passiva, por sua vez, 

torna compulsória a notificação imediata diante 

de qualquer aumento de mortalidade superior a 

5% em 24 horas. Em casos de surto confirmado, 

delimita-se uma zona de proteção de 3 km com 

quarentena absoluta, procedendo-se ao abate 

sanitário no local por incineração e liberando o 

repovoamento somente após três coletas conse-

cutivas negativas (KIM et al., 2021). 

Pesquisas recentes destacam ainda a trans-

missão aerotransportada como fator crítico em 

ambientes de alta densidade, onde partículas vi-

rais viáveis viajam pelo ar em gotículas respira-

tórias e poeira contaminada (HOSTYN et al., 

2025). A vacinação estratégica surge como apo-

io em áreas endêmicas, utilizando formulações 

DIVA que distinguem aves imunizadas das in-

fectadas por meio de marcadores como o reoví-

rus da doença de Newcastle, mas nunca como 

substituto às medidas estruturais que realmente 

quebram a cadeia epidemiológica (SUN et al., 

2021). 

 

CONCLUSÃO 

A IAAP permanece como desafio complexo 

que atravessa fronteiras ecológicas e produti-

vas, conforme evidenciado pela revisão dos as-

pectos epidemiológicos, clínicos, diagnósticos 

e preventivos abordados. O vírus H5N1 clado 

2.3.4.4b, com sua capacidade de circular silen-

ciosamente em aves aquáticas migratórias e re-

sultar em surtos de grande magnitude em siste-

mas de produção avícola de alta densidade, de-

monstra que os reservatórios naturais e os siste-

mas intensivos formam uma interface perigosa 

amplificada por rotas migratórias interconti-

nentais e falhas pontuais de biossegurança. 

A compreensão detalhada do agente etioló-

gico e dos mecanismos patogênicos esclarece 

por que cepas emergentes ganham tropismo pa-

ra mamíferos, incluindo bovinos leiteiros recen-

temente afetados e casos humanos ligados à ex-

posição direta. Essa dinâmica evolutiva, soma-

da à transmissão fecal-oral persistente em água 

doce e à aerossolização subestimada em gal-

pões confinados, reforça a necessidade de vigi-

lância ambiental integrada que capture circula-

ções discretas antes do transbordamento zoonó-

tico para produção comercial. 

Os sinais clínicos variáveis demandam di-

agnóstico escalonado que combine testes rápi-

dos fluorescentes de campo com PCR em tem-

po real, isolamento em ovos SPF e sequencia-

mento genômico. Tais ferramentas, aliadas a 

protocolos de controle com barreiras perime-

trais eletrificadas, ventilação HEPA, fluxo uni-

direcional e vacinação DIVA estratégica, pro-

vam-se eficazes quando aplicadas com rigor, 

mas revelam limitações em pequenas proprie-

dades e regiões remotas. 

Diante desse panorama, o enfrentamento 

demanda articulação prática da saúde única, por 

meio de redes nacionais de sequenciamento re-

gional, capacitação em biossegurança para pro-

dutores familiares, plataformas digitais de noti-

ficação em tempo real e exercícios intersetoriais 

entre MAPA, MMA e saúde pública. Caso es-

sas integrações operacionais estejam ausentes, 

o risco de surtos maiores e eventos zoonóticos 

persiste, comprometendo não apenas a avicul-

tura mas a segurança sanitária global.
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