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RESUMEN: Entre 2007 y 2019 se colectaron hisopados
traqueales y cloacales de aves acudticas migratorias cazadas
en la costa sur de Guatemala para defectar virus de influenza
A (IAV). Las muestras se evaluaron con PCR para IAVs. Se
obtuvieron muestras de 4507 aves correspondientes a 34
especies, 21 géneros y 6 6rdenes. La mayoria de las
muestras (98.1%) eran de la familia Anatidae, con
predominancia de Anas discors (92.4%). Un total de 657
aves-cazadas muestreadas (14.57%, IC 13.6 - 19.3) fueron
positivas para |AV. La prevalencia de [AV fue
proporcionalmente mayor en especies andtidas diferentes
a A. discors (14.28%, IC 11.2 - 16.3), resaltando
Dendrocygna bicolor con 28.5%( IC 22.3 - 31.4), Anas
clypeata con 22.5% (IC 18.2 - 23.7), y Anas americana
con 22.2% (IC 21.3 - 23.2). Se observé una relacion entre
la especie y el sitio de captura con la prevalencia de IAV.
La heterogenidad de los sitios respecto a positividad de IAV
en las especies de aves acudticas y diversidad de especies
presentes, parece indicar que las condiciones del hdbitat
afectan la circulacién del virus, y la prevalencia de estos
virus es diferente segin la especie. Este esfuerzo de 13
afios de monitoreo de Influenza A es Gnico en Guatemala
y la regién. Los humedales de Guatemala, tienen el potencial
de ser sitios de transmisién a los humanos y re-cambio
genético de estos virus en poblaciones de aves acudticas
migrantes.

PALABRAS CLAVE: virus, Influenza A, aves actaticas, Anatidae,
Costa Sur.
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Patterns of avian influenza infection rates during a 13-year period
in hunted harvested migratory waterfowl in the southern wetlands
of Guatemala

ABSTRACT: Between 2007 and 2019, tracheal and cloacal swabs
were collected from migratory harvested waterfowl on the southern
coast of Guatemala to detect influenza A viruses (IAV). The
samples were tested with PCR for IAV. Samples of 4507 birds
corresponding to 34 species, 21 genera and 6 orders were
obtained. Most of the samples (98.1%) were from the Anatidae
family, with a predominance of Anas discors (92.4%). 657 of
the sampled birds (14.57%, CI 13.6 - 19.3) were positive for
IAV. The prevalence of 1AV was proportionally higher in other
Anatidae species than in A. discors (14.28%, Cl 11.2 - 16.3),
the higher was Dendrocygna bicolor with 28.5% (C1 22.3 - 31.4),
followed by Anas clypeata with 22.5% (Cl 18.2 - 23.7), and
Anas americana with 22.2% (Cl 21.3 - 23.2). The analysis
showed a relation between species and capture site with the
prevalence of IAV. The heterogeneity of the sites regarding 1AV
positivity in the aquatic bird species and the diversity of species
present seems to indicate that the habitat conditions affect the
circulation of the virus, and the prevalence of these viruses is
different according to the species. This 13-year Influenza A
monitoring effort is unique in Guatemala and the region. We
now know that there is a great diversity of influenza A viruses in
the wetlands of Guatemala, and that these have the potential
to be sites of transmission to humans or domestic animals and
genetic re-change of these viruses in migrant waterfowl
populations.

KEY WORDS: virus, Influenza A, waterfowl, Anatidae, Guatemala
South Coast.



Introduccion

En las recientes décadas ha habido un incremento en la
emergencia de enfermedades infecciosas en el mundo (Allen et
al. 2017; Townsend et al. 2020) Entre 1950 y el 2010 se
estimaba la emergencia de 335 nuevos patégenos que afectaban
a los humanos (Vandegrift et al. 2010). Més del 60% de las
enfermedades infecciosas de los humanos estén asociadas a
patégenos originados en poblaciones de animales silvestres y
domésticos (Karesh et al. 2012). La emergencia de enfermedades
infecciosas es una amenaza para la salud poblica que puede
llevar a eventos pandémicos como el caso reciente de SARS-
CoV2 (Barouki et al. 2021). La emergencia de enfermedades
también es una amenaza para los animales y la vida silvestre.
Los animales silvestres en muchas ocasiones acttan como
reservorios de los patégenos, y estos circulan en las poblaciones
con un impacto muy bajo o nulo; sin embargo, el ingreso de
nuevos patégenos o mutaciones pueden cambiar la dindmica
y llegar a causar impactos graves en estas poblaciones. Un
ejemplo de cémo puede cambiar la relacién de los patégenos
con sus hospederos reservorio es el caso de los virus de Influenza
y New Castle; todos estos virus se consideran enfermedades
emergentes en las aves silvestres, quienes actéan como reservorio
pero donde se han registrado casos de mortalidad ante el ingreso
de nuevas variantes (Kuiken et al. 2006). En las Gltimas décadas
varias poblaciones de especies silvestres se han visto amenazadas,
llegando incluso a peligro de extincién, como resultado de la
emergencia de enfermedades infecciosas (Allen et al. 2017) .

La influenza A es una de las enfermedades zoonéticas mads
prevalentes en la actualidad. Cada afio alrededor de 500,000
personas mueren por influenza. Ademds ha provocado cuatro
pandemias en el siglo XXy XXI: la de 1918, 1957, 1968, y 2009
(Vandegrift et al. 2010; Jhung et al. 2011). Los virus de influenza
A (IAV) infectan especies animales silvestres y domésticas,
incluyendo el humano. Los virus se dividen en subtipos de
acuerdo a dos protfeinas que se encuentran en la superficie del
virus, la hemoaglutinina (HA) y la neuroaminidasa (NA) (Byrd-
Leotis, Cummings, y Steinhauer 2017). Se sabe de 18 subtipos
HAy 11 subtipos NA de los virus de influenza A (Ferreri et al.
2019; B et al. 2006). Se han encontrado aves silvestres infectadas
con la mayoria de los subtipos conocidos de virus de influenza
A, del H1-H16 y del N1 al N9 (Dhingra et al. 2018; Ferreri et
al. 2019) y se considera que los reservorios principales de los
IAV son las aves acudticas del orden anseriformes y charadriformes
(Diskin et al. 2020). Las cepas de IAV que circulan en aves han
contribuido con material genético a la mayoria de los virus de
la influenza humana conocidos (Ferreri et al. 2019). La trasmisién
de los virus de influenza entre especies reservorios y mamiferos
estd conectado, y usualmente los IAV se fransmiten de manera
directa o indirecta y provocan la circulacion transitoria o endémica
en nuevas poblaciones o especies (Munster y Fouchier 2009).

En las aves, los virus de IAV se clasifican como variantes de alta
patogenicidad y baja patogenicidad dependiendo de su virulencia.
Los virus de baja patogenicidad representan la mayor diversidad
de subtipo de influenza A, y de estos derivan los virus de alta
patogenicidad (Rebel et al. 2011). La aparicién de subtipos de

alta patogenicidad en produccién de aves de corral es un
fenémeno recurrente, y ademds del impacto econémico, es una
amenaza imporfante para la salud poblica (Dhingra et al. 2018).
Muchos de los esfuerzos de vigilancia se centran en estos sistemas
de produccién. Sin embargo, la vigilancia en poblaciones de
reservorios silvestres es la primera linea de defensa que permite
monitorear los ciclos endémicos de infeccién o detectar la
emergencia o re emergencia de nuevas variantes o patégenos
(Walton et al. 2016), ya que permite conocer la dindmica de
transmision y el establecimiento de nuevas variantes genéticas
y subtipos.

En Guatemala, nuestro equipo de UVG inicié la vigilancia de
Influenza tipo A en aves silvestres en el afio 2007, apoyados
por el centro de Excelencia para la investigacién y Vigilancia de
Influenza (CEIRS) de la Universidad de Maryland y la Universidad
de Georgia, y el Centro para el Control y Prevencién de
Enfermedades (CDC) de los Estados Unidos (Gonzélez-Reiche
etal. 2012). La vigilancia se enfocd en aves acudticas migratorias,
principalmente aves acudticas, capturadas por cazadores
deportivos con licencia. Los resultados de 13 afos de vigilancia
han mostrado una gran diversidad de subtipos de virus de
Influenza A en la costa sur donde se han centrado los esfuerzos
de muestreo (Gonzalez-Reiche et al. 2017; Ferreri et al. 2019).A
continuacién se presenta una revision de los resultado mas
relevantes referentes a los esfuerzos de muestreo, los sitios, la
prevalencia de influenza A y la diversidad de especies muestreadas.

Métodos

Sitio de estudio

Los muestreos se realizaron anualmente durante las temporadas
migratorias (noviembre-marzo) durante el periodo de 2007 al
2020, en la regién de la costa Sur de Guatemala. Los sitios de
muestreo incluidos se ubicaron en Monterrico (N 13.8977, -W
90.49256), La Gomera (N 13.44927, W -91.11280), Escuintla
(N 13.9298, W -91.11581) y La Danta, Pasaco, Jutiapa (N
13.88572, W -90.18593) (Figura 1). Se visitaron seis sitios en
estas localidades: Monterrico, La Gomera, Las Salinas (La
Gomera), Paredén, La Danta en Jutiapa, y Los Cerritos. El drea
de la Danta dejo de ser visitado por los cazadores al inicio de
la vigilancia, y Los Cerritos solo se visité una vez, por esta razén
no se incluyen en el andlisis.

Colecta de Datos

Durante los afios de 2007 a 2020 se colectaron sistemdticamente
muestras de hisopados traqueales y cloacales de aves acudticas
cazadas. Todas las aves eran identificadas en campo o eran
fotografiadas para confirmar su identificacién. Las muestras
fueron procesadas por medio de PCR. (Gonzdlez-Reiche et al.
2012). Para este estudio se analizé la diversidad de especies
muestreadas, y positividad por especie del monitoreo de IAV en
aves acudticas desde 2007 hasta 2018. Se utilizaron los datos
de especie, sitio, y resultado de IAV.
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Figura 1. Mapa de los sitios de colecta de muestras de cazadores en la Costa Sur.

Consideraciones éticas conté con el permiso oficial de las instituciones encargadas del

manejo de la diversidad CONAP e instituciones administradoras
Los protocolos utilizados fueron revisados y aprobados por el de las dreas protegidas préximas a los sitios de colecta CONAP
Comité institucional para el cuidado y uso de animales (CICUAL) y CECON. Este estudio también conté con la aprobacién del

de la Universidad del Valle de Guatemala. Adicionalmente se MAGA.
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Figura 2. Especies de andtidos muestreados. 1 Anas discors ,2 Anas Clypeata (hembra), 3 Anas Clypeata (macho), 4 Anas crecca, 5 Dendrocygna bicolor, 6 Aythya americana.

)

Andlisis

Se resumieron los datos publicados de las especies de donde
se obtuvieron muestras durante los afios de muestreo, ast como
las proporciones de muestras positivas para cada especie por
cada sitio. En este resumen se incluyeron los datos de las
muestras de los afios que aln se encuentran en proceso de
andlisis de laboratorio, y cuyos resultados moleculares se utilizardn
para generar informacién de la filogenia de los virus de 1AV
obtenidos en el estudio. Esos andlisis serdn utilizados para
reportes posteriores. Para el objeto de esta publicacién, se
calcularon los indices de riqueza de Shannon y de Simpson para
las especies de aves muestreadas entre los sitios. Estos indices
se utilizaron para hacer comparaciones entre los sitios con el
objetivo de determinar si las muestras de las localidades en
donde se realizé la vigilancia mostraban diferencias en cuanto
a diversidad y riqueza de especies de aves. Para comprobar si
la diversidad por sitio tenia relacién con las tasas de positividad
a IAV en las muestras colectadas, se realizaron regresiones
logfisticas simples entre los datos de los indices de riqueza y la
prevalencia calculada por sitio. Ademds, para deferminar si
existian tendencias estacionales a lo largo de los afos, se
compararon los resultados de la cantidad de aves capturadas,
y las proporciones de positividad, entre cada temporada

migratoria. Los andlisis fueron realizados utilizando R versién
3.3.2 R Development Core Team, 2020)

Resultados y discusion

Entre 2007 y 2019, 4507 individuos fueron muestreados. Las
aves muestreadas corresponden a 21 géneros y 34 especies. El
97.4% de especies muestreadas han sido de la familia Anatidae

(Orden Anseriformes) de los géneros Anas, Aythya, Oxyoura,
Cairina, y Dendrocygna representados en 13 especies (figura
2). £ 2.6% restante corresponden a géneros diversos que van
desde ofras especies acudticas como pelicanos (familia
pelicanidae), ibis (familia Threskiornithidae), garzas (familia
Ardeidae), cormoranes (familia Phalacrocoracidae), aves playeras
(familia Scolpacidae y Charadridae), hasta algunas especies de
palomas (familia Columbidae).

En la Tabla 1 se presenta el detalle de individuos muestreados,
657 individuos (14.57%) resultaron positivos para virus de
Influenza A: El 99.5% de las muestras positivas (652) perfenecian
a especies de la familia Anatidae, la mayoria eran Anas discors
(598), y Anas clypeata (39). Durante los 13 afios, Anas discors
tiene mds muestras positivas que ninguna ofra especie, pero la
mayor prevalencia se enconiré en Dendrocyna bicolor (28%,
2/7) sequida de A. clypeata (22.5%, 39/173), A. americana
(22.2%, 2/9), A. crecca (17.4%, 4/23) y Dendrocygna autumnalis
(5.9%, 1/17). Sin embargo, el caso de Dendrocyna bicolor,
todos los individuos fueron muestreados en el mismo sitio y en
la misma ocasién, lo cual puede estar asociado a esta respuesta.
No se han encontrado positivos en las ofras especies de patos.

Las aves del orden anseriformes y charadriiformes, son
considerados los reservorios de los virus de influenza, los cual,
confirma los resultados reportados. Estas aves se desplazan
grandes distancias durante la migracién pudiendo dispersar los
virus a lo largo de la ruta migratoria (Taubenberger y Kash,
2010). Dentro de estas especies que migran estacionalmente
desde el norte, las aves de la familia Anatidae son especies
cinegéticas y existe una importante acfividad de caceria enfocada
en éstas (CONAP 2010). El resto de especies muestreadas no
eran objetivos de cacerfa, sino tiros incidentales. De estos
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|
Tabla 1. Resultados de Influenza A por especie y sitio de muestreo.

Monterrico Parcelamiento Paredon Salinas Otros sitios *
San Geronimo
Orden Especie N [NPos| (%) | N |NPos| (%) | N |NPos| (%) | N |NPos| (%) N | NPos | (%)
Anseriformes Anas discors 1316 153 | 11.63 | 1342 | 253 |18.85 | 816| 28 |3.43| 379| 79 (20.84 | 313.00 | 85.00 | 27.16
Anas clypeata 16 1 625 | 108 | 37 (3426 | 30| 0 (000 6| O 0 12 1 8.33
Anas sp. 0 0 | 0.00 7 6 8571 0 0[]0 0 0 0 0 0 {000
Anas crecca 1 1 1100.00 | 15 2 (1333 0 0 0 4 1 25 3 0 |0.00
Anas americana 2 0 | 0.00 7 2 (2857 0 0|0 0 0 0 0 0 1000
Anas acuta 0 0 | 000 3 0 (000 1 0 0 0] 0 0 2 0 |0.00
Aythya sp. 1 0 | 0.00 2 0 10.00 0 0[]0 0 0 0 1 0 | 000
Aythya collaris. 0 0 | 000 0 0 (000 0 0 0 0] 0 0 2 0 |0.00
Aythya affinis 0 0 | 0.00 2 0 ]0.00 0 0[]0 0 0 0 0 0 000
Aythya fuligula 0 0 | 000 2 0 {000 0 0 0 0] 0 0 0 0 |0.00
Aythya americana 1 0 | 0.00 2 0 10.00 0 0[]0 0 0 0 0 0 {000
Oxyura jomaicensis 0 0 000 ] 0 {0.00 0 0 0 1 0 0 0 0 | 0.00
Cairing moschata 0 0 {000 0 0 {000 0 0|0 0 0 0 2 0 1000
Dendrocygna autumnalis | 1 0 1000 | O 0 (000 [ 0| OO 6| 010 10 1 110.00
Dendrocygna bicolor 4010 000 | 1 0 000 | 1] 00| O] 010 2 2 {100.00
Charadriformes|  Arenaria inferpres 0| 0 [000 | 1 0 (000 0| OO O 00O 0 0 |000
Leucophaeus atricilla 1 0 1000 | 0 0 (000 0| OO O O0]0O 0 0 000
Limnodromus scolopaceus | 0 | 0 | 0.00 1 0 (000 [ O 0] O] 0| 00O 0 0 1000
Catoptrophorus semipalmatus; 0 | 0 | 0.00 | 2 1 1500 0 0| 0] 0] 0|0 0 0 |0.00
Numenius americanus 0 0 | 0.00 0 0 1000 1 0 0 0 0 0 0 0 000
Columbiformes|  Columba flavirostris 0] 0 [000 | 1 0 (000 ) O O[O ] 0] 00O 0 0 000
Zenaida asiatica 0 0 | 000 5 2 (4000 | 3 0 0 310 0 8 0 |0.00
Zenaida macrura 0 0 {000 0 0 {000 0 0|0 0 0 0 8 0 1000
Streptopelia decaocta 0| 0 000 1 0 {000 | O 010 11010 0 0 1000
Patagioenas flavirostris 1 0 | 0.00 ] 0 ]0.00 ] 00 0 0 0 0 0 1000
Gruiformes Fulica americana 1 0 | 000 | 4 1 12500 0 0 | O] O] 0[O 1 0 |000
Gallinula 2 0 | 0.00 0 0 10.00 0 0[]0 710 0 0 0 | 000
Suliformes Phalacrocorax brasilianus | 10 | 0 | 0.00 | 1 0 000 | 4] 00| 1] 010 0 0 {000
Ciconiiformes Platalea ajaja 1 0 [000 | O 0 {000 | 0 01O 11010 0 0 1000
Mycteria americana 1 0 000 0 0 {0.00 0 0 0 0] 0 0 1 0 |0.00
Pelecaniformes Edocimus albus 0| 0 [000 | 4 | 1 f2500] 0| 0|0 O O0O]0O 0 0 000
Pelecanus erythrothynchos | 0 | 0 | 0.00 | 0 0 (000 [ O 0] O] 0| 00 1 0 1000
Pelecanus occidentalis 0| 0 000 | O] 0 f00O | OO0 ]O0] 1] 0|0 0 0 {000
Egretta thula 1 0 | 000 0 0 {000 0 0 0 0] 0 0 0 0 |0.00
Nycticorax nycticorax 1 0 0 0 0 ]0.00 0 0[]0 0 0 0 0 0 1000
TOTAL 1361| 155 1513 | 305 857| 28 410{ 80 366 | 89

*Otros sitios: Suma de muestreos La Danta, Jutiapa; Los Cerritos, Santa Rosa.
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objetivos incidentales, hay Gnicamente hay 5 positivos:
Catoptrophorus semipalmatus (1), Fulica americana (1), Edocimus
albus (1), y Zenaida asiatica (2). Las aves playeras (charadriiformes)
son parte de los objetivos incidentales y en estos 13 afos
Unicamente se han muestreado 6 por lo tanto son limitadas las
inferencias que se puede hacer de 1 individuo positivo, sin
embargo, si es un indicador de la circulacion del virus en estas
especies en Guatemala apoyando el estudio realizado en 2017-
2018 en la costa sur de Guatemala en aves playeras (Méndez
et al. pendiente de publicacién).

Los virus de influenza poseen una tasa de mutacién muy elevada
y sumado al nimero de segmentos en el material genético,
producen una rdpida evolucién. Por esta razén es posible que
exista infercambio genético de diferentes subtipos o variantes
al existir una co-infeccién dentro del hospedero (Lycett, Duchatel,
y Digard, 2019). La vigilancia de los reservorios es muy importante
para conocer como circulan los virus en las poblaciones migrantes
e identificar el posible impacto en poblaciones locales (Machalaba
et al. 2015). En Guatemala convergen 3 rutas migratorias, la
central, la del pacifico y la del atléntico (Galbraith et al. 2014),
y se han reportado al menos 94 especies acudticas migratorias
en el recorrido de estas rutas en el pais (Eisermann, 2006). Por
otro lado, entre las muestras colectadas en Guatemala
caracterizadas entre 2010y 2013 se detectaron co-infecciones
con diferentes subtipos a través de secuenciacién genética
(Gonzalez-Reiche et al. 2017) apoyando la ocurrencia de
infercambio genético en los sitios de colecta.

Durante la migracién, las aves ufilizan sitios de parada. Los sitios
de parada son dreas donde las aves se detienen por periodos
de tiempo variable, para alimentarse y recuperar sus reservas
energéticas para continuar el viaje. La mayorfa de sitios de
parada, especialmente en América son humedales (Asante et
al. 2017). La temporada migratoria en Guatemala abarca de
noviembre a marzo. La disponibilidad de sitios de caza depende
de las condiciones climdticas y el nivel del agua en las lagunas
de manglares de la Costa Sur. Los cazadores y jaladores tienen
sitios seleccionados que visitan durante cada la temporada
migratoria. Durante los 13 afios de vigilancia hubo poca variacién
de los sitios de caceria con los cazadores colaboradores.

El Paredén a pesar de ser un sitio reciente, fue muy relevante
respecto a los resultados. Existe una diferencia en la tasa de
infeccién por sitio. Los sitios 1y 2 muestran algunas similitudes
en el esfuerzo de muestreo, el nimero de animales cazados y
los positivos, a pesar de que el sitio 2 fiene una mayor prevalencia.
Los sitios 4 y 5 no son diferentes entre si. Las comparaciones
por pares muestran que el Sitio 3 es diferente al resto. Se encontrd
una relacién entre la riqueza y abundancia de las especies en
los sitios, con la positividad de las muestras (R? = 0.654).

Respecto a la diversidad de especies de aves en los sitios de
muestreo, se observé que existié diferencia en la riqueza de los
sitios, (p = 0.0031) siendo el parcelamiento de San Gerénimo,
en la aldea la Gomera Escuintla uno de los sitios mas diversos

(H"=0.42) y de donde provienen la caeria de las especies de
andtidos menos frecuentes como Aythya sp. Los sitios también
fueron diferentes respecto a la positividad, y esta diferencia fue
evidente tras analizar las variables por un medio de un modelo
de regresion. El parcelamiento de San Gerdnimo mostré la tasa
mds alta de positividad, seguido de Monterrico. Este modelo
parece indicar que existe un efecto del sitio en la prevalencia
de influenza. Sin embargo, estos resultados deben fomarse con
cautela, debido a que es dificil compararlos en términos de
diversidad y prevalencia, debido a la asimetria de especies
muestreadas, asimetria que fue provocada debido al sesgo de
los objetivos del cazador y la marcada diferencia entre la
abundancia de las especies cinegéficas, con una clara dominancia
de A discors.

En estos sitios diferentes poblaciones y especies pueden coincidir,
y esto es muy importante en la ecologia de los virus de influenza
(Dhingra et al. 2018). Existen pocos estudios poblacionales o
genéticos de aves acudticas en Guatemala, la mayor parte de
investigacion corresponde a censos y reportes de avistamiento
(Eisermann, 2006). Sin embargo estos estudios han permitido
identificar varios sitios de importancia para las aves migratorias,
reportando las densidades mds grandes principalmente en la
Costa Sur (Censo Centroamericano de Aves Acudticas - Wetlands
Infernational Latinoamérica y el Caribe s/f). Algunos de los sitios
de esfos censos son donde ocurren los eventos de caceria, y los
datos de los muestreos respaldan las tendencias que muestran
estos censos respecto a diversidad.

Es necesario continuar los estudios de aves acudticas en
Guatemala, identificando las poblaciones de aves migratorias
en el territorio nacional y sus patrones de ocupacién y dispersién.
AUn falta informacién del contexto de la Costa Sur de Guatemala
en términos de diversidad y paisaje para entender la ecologia
de los virus de 1AV en el pais y que elementos se relacionan con
diversidad viral que ha sido reportada en ofros articulos derivados
de este proyecto. Es necesario abordar como varia la diversidad
y la prevalencia en el tiempo, vy, si el sitio de parada tiene un
efecto en la salud de los hospederos. Ademds, es necesario
documentar de forma mds sostenida y sistemdtica la diversidad
de cada sitio a lo largo de las temporadas de migracién, para
eliminar el sesgo de la especie blanco de los cazadores. Estos
elementos no solo son importantes para enfender cémo se
compartan los virus en las poblaciones distribuidas en su
dispersién geogrdfica, si no proponer las medidas para
conservacion de los sitios de parada y evitar el impacto en las
poblaciones migratorias y residentes a futuro.

Conclusiones

Este es uno de los primeros esfuerzos de investigacion de Influenza
A de esta magnitud en la regién. Durante 13 afios se ha
recopilado datos sobre la alta diversidad de virus de Influenza
A en las aves migratorias que visitan Guatemala. A pesar de
que la especie que dominé los esfuerzos de muestreo fue Anas
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discors, y por lo tanto generd el mayor nimero de muestras
positivas, las ofras especies de Andtidos con prevalencia alta
son un indicador que Guatemala es un sitio donde convergen
diversas especies y posiblemente poblaciones y esto es relevante
en la recombinacién de los virus de influenza A. Aln es necesario
empatar estudios de escala poblacional de reservorios con la
informacién molecular de los virus que se ha recopilado a la
fecha, para entender como ocurren los procesos de diversidad
de virus en la region.
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