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Resumo

A gripe aviaria, causada pelo virus Influenza A, constitui uma ameaca relevante a
saude publica, devido a capacidade de mutacao e recombinacao genética do virus e
sua capacidade de transmissdao interespécie. As aves aquaticas selvagens sao
reconhecidas como reservatérios naturais deste virus, com destaque para as gaivotas,
cuja adaptacdao crescente a ambientes urbanos promove riscos adicionais de

disseminacao.

Este estudo tem como objetivo avaliar o papel das gaivotas como reservatorios do
virus Influenza A e discutir as implicacbes associadas a sua proximidade com

populacdes humanas e outras aves domésticas.

Foi realizada uma revisao integrativa da literatura cientifica publicada entre 2005 e
2025, consultando bases de dados internacionais e relatérios institucionais. Os
critérios de inclusao permitiram a selecio de dezoito estudos que analisaram
diferentes espécies de gaivotas em varios contextos geograficos, avaliando a

prevaléncia e diversidade dos subtipos virais detetados.

A analise demonstrou que os subtipos H13 e H16 sdo os mais frequentemente
associados as populacdes de gaivotas, confirmando o seu papel como reservatérios
especializados. Contudo, foram também identificados subtipos de elevada
patogenicidade, como H5N1 e H7N9, indicando que estas aves podem atuar como
potenciais dispersores de variantes com impacto epidemiologico significativo. O caso
especifico da cidade do Porto foi discutido como exemplo da crescente interacao

entre gaivotas, ambientes urbanos e comunidades humanas.

Conclui-se que a vigilancia epidemiologica dirigida as populacbes de gaivotas é
fundamental para antecipar riscos e prevenir surtos, devendo integrar-se numa
abordagem One Health, que articule saude animal, humana e ambiental. Esta
perspetiva permite reforcar estratégias de prevencao e resposta perante potenciais

pandemias associadas ao virus Influenza A.

Palavras-chave: Influenza A; gaivotas; gripe aviaria; zoonoses; saude publica; One
Health.



Abstract

Avian influenza, caused by the Influenza A virus, represents a significant threat to
public health due to its ability to mutate, undergo genetic reassortment, and cross
species barriers. Wild aquatic birds are recognized as natural reservoirs of this virus,
with gulls standing out as species increasingly adapted to urban environments,
thereby posing additional risks of dissemination. This dissertation aims to evaluate
the role of gulls as reservoirs of Influenza A virus and to discuss the implications of

their proximity to human populations and domestic birds.

An integrative review of the scientific literature published between 2005 and 2025
was conducted, consulting international databases and institutional reports. The
inclusion criteria allowed for the selection of eighteen studies that investigated
different gull species across various geographic contexts, assessing the prevalence

and diversity of detected viral subtypes.

The analysis showed that subtypes H13 and H16 are most frequently associated with
gull populations, confirming their role as specialized reservoirs. However, highly
pathogenic subtypes such as H5N1 and H7N9 were also identified, indicating that
gulls may act as potential dispersers of variants with significant epidemiological
impact. The specific case of the city of Porto was discussed as an example of the

growing interaction between gulls, urban environments, and human communities.

It is concluded that epidemiological surveillance targeted at gull populations is
essential to anticipate risks and prevent outbreaks and should be integrated into a
One Health approach that links animal, human, and environmental health. This
perspective reinforces prevention and response strategies against potential

pandemics associated with the Influenza A virus.

Keywords: Influenza A; gulls; avian influenza; zoonoses; public health; One Health.
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l.Introducao

As doencas zoonodticas representam um dos maiores desafios para a saude publica
global, constituindo uma ameaca constante a saude e a estabilidade socioeconémica
das populacdes. Estima-se que mais de 70% das doencas emergentes em humanos
tenham origem em animais silvestres, reforcando a necessidade de compreender as
interacdes entre ecossistemas, agentes patogénicos e sociedades humanas (World
Health Organization [WHO], 2025). Entre os virus de maior relevancia encontra-se o
Influenza A, pertencente a familia Orthomyxoviridae, cuja capacidade de adaptacdo e
variabilidade genética lhe conferem um papel central na histéria das pandemias e nas

atuais ameacas zoonoticas.

O virus Influenza A possui um genoma segmentado de RNA de fita simples e
polaridade negativa, o que lhe confere uma notavel versatilidade genética. Essa
caracteristica permite a ocorréncia de mutacdes e de recombinac¢des genéticas entre
estirpes distintas, promovendo o surgimento de variantes capazes de escapar a
imunidade previamente adquirida e de causar surtos epidémicos ou pandémicos
(Taubenberger & Kash, 2010). Globalmente, as epidemias sazonais de influenza
causam entre 3 a 5 milhdes de casos graves e entre 290.000 a 500.000 mortes por
ano, além de elevados custos econdmicos e sociais, constituindo um problema
recorrente de saude publica (WHO, 2025).

A histéria moderna testemunhou varias pandemias de Influenza A, sendo a mais
devastadora a Gripe Espanhola de 1918-1919 (H1N1), responsavel por mais de 50
milhdoes de mortes em todo o mundo, com impacto demografico e econ6mico sem
precedentes (Taubenberger & Kash, 2010). Outras pandemias relevantes foram a de
1957-1958 (H2N2, “Gripe Asiatica”), que resultou em cerca de 1,5 a 2 milhdes de
mortes, e a de 1968-1969 (H3N2, “Gripe de Hong Kong”), com aproximadamente 1
milhdo de vitimas. Mais recentemente, em 2009, surgiu a pandemia de HINTpdmO09,
originada a partir de um rearranjo complexo entre virus suinos, aviarios e humanos,
causando mais de 200.000 mortes no primeiro ano (Monto & Fukuda, 2020). Estes
episdédios demonstram a imprevisibilidade do virus e a necessidade de vigilancia

continua dos seus reservatorios animais.

Entre estes reservatorios, destacam-se as aves aquaticas silvestres, que

desempenham um papel central na manutencao e circulacdo do virus Influenza A.



Segundo Webster et al. (1992), as ordens Anseriformes (patos, gansos, cisnes) e
Charadriiformes (gaivotas) atuam como reservatorios naturais dos virus da influenza
A, sendo a infecdo geralmente assintomatica nestas aves. Contudo, estudos recentes
demonstram que estirpes de influenza avidaria altamente patogénica (HPAI),
nomeadamente H5N8 e H5N1 (clado 2.3.4.4b), tém causado mortalidade significativa
em aves selvagens. Foram registados episédios de mortalidade em massa na Europa
e América do Norte, incluindo surtos no Canada com mais de 40 mil aves selvagens
afetadas em 2024 (Avery-Gomm et al. 2024) nos Paises Baixos durante o inverno de
2016-2017 (Kuiken et al., 2018) e em populacdes de macaricos como os pilritos-das-
praias (Calidris alba) na costa atlantica dos Estados Unidos. Estes dados sugerem uma
alteracdo na dinamica eco epidemioldégica do virus, passando de infecdes
tradicionalmente assintomaticas para eventos de elevada mortalidade em populacdes
selvagens (WOAH, s.d; The Guardian, 2025; The Sun, 2025).

A transmissdao da-se principalmente por via fecal-oral, através da contaminacao de
aguas superficiais, sendo que o virus pode permanecer viavel durante semanas ou até
meses, dependendo da temperatura e salinidade (Huang, 2014). Estas caracteristicas
ecoldgicas explicam a sua persisténcia em habitats naturais e a sua disseminacao ao

longo de rotas migratorias intercontinentais.

Nos ultimos anos, as gaivotas (familia Laridae) tém merecido especial atencao devido
ao seu papel emergente como reservatéorios do virus Influenza A. Sao aves
oportunistas, altamente adaptaveis e cosmopolitas, capazes de explorar ambientes
costeiros e urbanos, incluindo aterros sanitarios, portos de pesca e areas agricolas.
Esta proximidade com atividades humanas aumenta a probabilidade de contacto com
aves domésticas e mamiferos, criando oportunidades para a transmissao cruzada e

para eventos de spillover'. (Ineson et al., 2021)

Do ponto de vista epidemiolégico, as gaivotas estdo fortemente associadas aos
subtipos H13 e H16, considerados caracteristicos deste grupo de aves e raramente
encontrados noutras espécies (Lindh et al., 2017). No entanto, tém sido reportadas
infecoes por subtipos de maior preocupacdo, como H5 e H7, tradicionalmente
associados a surtos de alta patogenicidade em aves domésticas. A possibilidade de

coinfeccbes nestas aves levanta preocupacdes sobre o papel das gaivotas como

' Spillover: termo inglés que designa o transbordo ou passagem de um agente patogénico de uma espécie
hospedeira para outra.
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facilitadoras de recombinacdes genéticas, com potencial para gerar novas variantes

zoonoticas (Peacock et al., 2025).

Estudos recentes demonstraram ainda que juvenis de gaivota apresentam taxas de
infecao mais elevadas, sobretudo durante a migracao outonal, devido a auséncia de
imunidade acumulada, funcionando como importantes amplificadores da transmissao
viral nas populacdes (Ineson et al., 2021). Esta dinamica, associada a sua capacidade
de dispersao intercontinental, torna as gaivotas importantes vetores ecoldgicos,
capazes de transportar o virus por milhares de quildmetros e introduzi-lo em novos

ecossistemas.

Os surtos recentes de Influenza Aviaria Altamente Patogénica (HPAI) reforcam estas
preocupacoes. O subtipo H5N1 da clade 2.3.4.4b disseminou-se entre 2021 e 2023
pelas Américas, Europa e Asia, afetando aves selvagens, aves domésticas e varias
espécies de mamiferos, incluindo raposas, ledes-marinhos e lontras (Peacock et al.,
2025). A detecao deste virus em populacdes de gaivotas é particularmente
significativa, ndo apenas pelo impacto na vida selvagem, mas também pelo risco de
transmissdo indireta a humanos, através da contaminacdao de aguas, contacto com
carcacas ou interacdo em ambientes costeiros e urbanos. Trabalhadores de aterros,
portos e exploragdes avicolas sdao considerados grupos de risco ocupacional (U.S.
Department of Agriculture [USDA], 2025).

Face a este panorama, torna-se evidente a importancia de adotar a abordagem One
Health, que reconhece a interdependéncia entre saude humana, animal e ambiental.
A monitorizacdo sistematica de aves selvagens, incluindo gaivotas, constitui uma
ferramenta fundamental para a detecdo precoce de variantes com potencial zoonético
e para a implementacdo de medidas preventivas eficazes. Politicas de vigilancia
integrada devem contemplar a realizacdo de analises virolégicas em populacoes
migratorias, o reforco das medidas de biosseguranca em exploracdes avicolas
localizadas junto a habitats de gaivotas, programas de educacdo sanitaria em
comunidades costeiras e mecanismos de cooperacdo internacional, dada a natureza

transfronteirica da disseminacao viral (Wille & Barr, 2022).

Compreender o papel das gaivotas na ecologia do virus Influenza A é, portanto,
crucial para a avaliacao de riscos a saude publica e para o desenvolvimento de

estratégias de prevencdo e mitigacao.
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2.Revisao da literatura

2.1. Classificacao do virus Influenza

O virus Influenza integra a familia Orthomyxoviridae e constitui um dos agentes
respiratérios mais importantes em termos de morbilidade e mortalidade humana e
animal. Esta familia é composta por quatro tipos principais de virus (A, B, C e D)
classificados de acordo com a sua estrutura antigénica, caracteristicas genéticas,
patogenicidade e gama de hospedeiros (Krammer et al., 2018; Monto & Fukuda,
2020).

O virus Influenza A é, de longe, o mais relevante para a satde publica (WHO,2025).
Apresenta uma enorme diversidade genética e é capaz de infetar uma ampla gama de
hospedeiros, incluindo aves aquaticas selvagens, aves domeésticas, suinos, equinos,
caes, gatos, focas e humanos. Essa ampla diversidade reflete a sua notavel capacidade
de adaptacao a diferentes espécies e ambientes, consequéncia direta da sua
variabilidade gendémica e antigénica (Taubenberger & Kash, 2010. E também o Gnico
tipo de Influenza responsavel por pandemias, como ade 1918 (HIN1), 1957 (H2N2),
1968 (H3N2) e 2009 (HIN1pdmO09).

O virus Influenza B, embora responsavel por epidemias sazonais significativas, circula
quase exclusivamente entre humanos, com raros casos reportados em focas
(Osterhaus et al.,2000). Esta dividido em duas linhagens principais, B/Yamagata e
B/Victoria, que co circulam sazonalmente e contribuem para a carga global de
doenca, sobretudo em criancas e adolescentes. Ao contrario do tipo A, nunca esteve
associado a pandemias, refletindo uma variabilidade genética muito mais limitada
(Monto & Fukuda, 2020).

O virus Influenza C apresenta uma distribuicao mais restrita, infetando humanos e
suinos (Matsuzaki et al., 2006). Geralmente causa infecbes respiratorias ligeiras e
autolimitadas, particularmente em criancas, sem impacto significativo em termos de
saude publica (Webster et al., 1992).

Mais recentemente, foi identificado o virus Influenza D, inicialmente em suinos e mais
tarde em bovinos, que parecem constituir o seu hospedeiro primario (Hause et al.,
2013). Embora ainda nao tenha sido associado a infecdes humanas confirmadas,

estudos seroldgicos sugerem que trabalhadores em contacto com gado podem estar
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expostos ao virus, o que levanta a possibilidade de um potencial zoondtico em

investigacao. (Liu et al., 2020)

Dentro do tipo A, a classificacdo é ainda mais detalhada e baseia-se nas glicoproteinas
de superficie: a hemaglutinina (HA) e a neuraminidase (NA). Até a data, foram
identificados 18 subtipos de HA (H1-H18) e 11 subtipos de NA (N1-N11), o que
permite inumeras combinacdes possiveis (Krammer et al., 2018). A grande maioria
destes subtipos circula de forma assintomatica em aves aquaticas selvagens, que
constituem os principais reservatorios naturais. Contudo, apenas alguns subtipos
conseguiram adaptar-se de forma estavel ao ser humano, nomeadamente HINT,
H2N2 e H3N2, todos eles implicados em pandemias do século XX. Outros subtipos
aviarios, como HS5N1 e H7N9, tém sido responsaveis por infecdbes zoondticas
ocasionais em humanos, com taxas de mortalidade elevadas, mas ainda sem
transmissao sustentada entre pessoas (Horimoto & Kawaoka, 2005; (Peacock et al.,
2025).

A diversidade de hospedeiros do Influenza A e a sua capacidade de cruzar barreiras
de espécie tornam este virus particularmente perigoso. A sobreposicao de habitats
entre aves selvagens, aves domésticas e mamiferos, como suinos, cria oportunidades
Unicas para coinfeccoes e para o surgimento de novas variantes com potencial
pandémico (Wille & Barr, 2022).

A transmissdao do virus ocorre principalmente por contacto com secrecoes
respiratérias ou excrecoes fecais contaminadas, permitindo a disseminacao sistémica
(Centers for Disease Control and Prevention [CDC], 2025). A elevada taxa de mutacao
dos virus Influenza A e B contribui para a sua grande transmissibilidade, resultando

em elevados niveis de morbilidade e mortalidade anuais (Monto & Fukuda, 2020).

O sistema global de vigilancia da gripe, coordenado pela Organizagao Mundial da
Saude (OMS) permite identificar os reservatérios naturais, reconhecer as espécies com
maior risco de transmissao cruzada e orientar medidas de vigilancia e prevencao em
saude publica. A monitorizacdo continua da diversidade genética do Influenza, em
especial do tipo A, é essencial para antecipar o surgimento de novas variantes com
potencial zoonotico e pandémico, reforcando a necessidade de uma abordagem
integrada no ambito do conceito One Health.
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2.2. Morfologia e a replicacao viral

O virus Influenza A apresenta um genoma segmentado de RNA de fita simples e
polaridade negativa, com cerca de 13 kilobases (kb), organizado em oito segmentos.
Estes codificam pelo menos 13 proteinas funcionais, que se dividem entre estruturais,
nao estruturais e enzimaticas (Krammer et al., 2018). A organizacdao segmentada é
uma das principais caracteristicas que conferem ao virus a sua enorme capacidade de
variabilidade genética, permitindo fendmenos de recombinacao quando dois virus

distintos coinfectam a mesma célula hospedeira.

Entre as proteinas estruturais, destacam-se a HA e a NA, glicoproteinas de superficie
que desempenham papéis fundamentais no ciclo viral. A HA é responsavel pela
ligacao inicial do virus a recetores de acido sialico da célula hospedeira e pela fusao
da membrana viral com a endossomal, permitindo a entrada do genoma no
citoplasma. E também o principal alvo da resposta imunitaria adaptativa, sofrendo
mutagoes frequentes que lhe conferem capacidade de escape (Chauhan & Gordon,
2022). A NA atua no final do ciclo, promovendo a libertagdao das particulas virais
recém-formadas ao clivar residuos de acido sialico, prevenindo a agregacao de virides

e facilitando a disseminacao (Krammer et al., 201 8).

A Figura 1 apresenta de forma esquematica a estrutura do virus Influenza A,
evidenciando a disposicdao das suas principais proteinas de superficie (HA, NA e M2)
inseridas na bicamada lipidica, bem como os componentes internos responsaveis pela
integridade e replicacdo viral. Esta representacao permite visualizar de forma clara a
complexidade estrutural do virus e compreender a funcdo especifica de cada proteina

na sua dinamica infeciosa.

A proteina de matriz M1 constitui a principal componente estrutural interna,
revestindo o envelope viral e assegurando a integridade e estabilidade do virido.
Participa ainda na montagem das novas particulas. A M2, por sua vez, € um canal
iobnico responsavel pela entrada de protdes apdés a endocitose, promovendo a
acidificacdo do interior viral. Esse processo desencadeia a dissociacdo das
ribonucleoproteinas virais (VRNPs) da matriz, permitindo a libertacdo do genoma
(Chauhan & Gordon, 2022).

A nucleoproteina (NP) associa-se a cada segmento do RNA, formando os complexos

de ribonucleoproteina (VRNPs). Esta proteina garante a estabilidade do genoma e
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possui sinais de localizacao nuclear que permitem a importacao para o nucleo da

célula, onde decorrem a replicacdo e a transcricao viral (Mehle & Doudna, 2009).

O complexo polimerase viral é constituido pelas subunidades PB1, PB2 e PA. O PBI
atua como subunidade catalitica, assegurando a sintese de novas cadeias de RNA. O
PB2 reconhece e liga-se as extremidades de RNA mensageiro do hospedeiro, num
processo conhecido como cap-snatching’. O PA possui atividade endonuclease,
cortando fragmentos de RNA do hospedeiro para viabilizar a transcricao (Chauhan &
Gordon, 2022). Este complexo explica a extraordindria capacidade do Influenza de se

adaptar a novos hospedeiros.

Entre as proteinas ndo estruturais, a NS1 desempenha um papel crucial na supressao
da resposta imunitaria inata, inibindo a producdo de interferbes e facilitando a
replicacao viral (Kochs et al., 2007). Ja a NS2, também conhecida como proteina
exportadora nuclear (NEP), regula o transporte das vRNPs do nucleo para o

citoplasma, preparando a montagem dos novos virides.

Nucleocapsides

A

Figurel.Estrutura do virus Influenza A. Fonte: Nogueira & Ponce (2019, p. 31)

2 O cap-snatching consiste na clivagem das extremidades 5' metilada de RNAs mensageiros do
hospedeiro, utilizadas como iniciadores na sintese do RNA viral.
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Ciclo de replicacao viral

O virus da Influenza apresenta um ciclo de vida intracelular altamente coordenado e
dependente de multiplas interacbes entre proteinas virais e fatores celulares,

representadas na figura 2.

O ciclo de replicacao do virus Influenza A pode ser descrito em trés etapas principais,
determinantes para o estabelecimento da infecdo viral, a disseminacdo e a
patogénese: entrada na célula hospedeira, replicacdo e transcricio nuclear, e

montagem e libertacao dos novos virides (Chauhan & Gordon, 2022).

1. Entrada - A infecdo inicia-se quando a hemaglutinina viral reconhece recetores
de acido sialico presentes na superficie celular: a-2,3 em aves, a-2,6 em
humanos e ambos em suinos, que funcionam como hospedeiros intermédios.
Esta ligacdo desencadeia a endocitose mediada por clatrina. No interior do
endossoma, a acidificacao induzida por bombas de protdes provoca uma
mudanca conformacional na HA2, permitindo a fusdao da membrana viral com
a endossomal. Paralelamente, o canal i6nico M2 facilita a entrada de protdes
no interior do viridao, promovendo o desnudamento do genoma viral. Como
resultado, as ribonucleoproteinas virais sdao libertadas no citoplasma e
rapidamente transportadas para o nucleo através de sinais de localizacao

nuclear presentes em proteinas como NP, PB2 e NEP. (Dou et al., 2018)

2. Replicacao e transcricao nuclear - O nucleo é o local central da multiplicacao
do virus Influenza A. As vVRNPs servem de molde para a sintese de mRNA viral
mediada pelo complexo polimerase, constituido pelas proteinas PB1, PB2 e PA.
O processo caracteriza-se pelo mecanismo de cap-snatching: a PB2 reconhece
a extremidade 5’ metilada dos mRNAs celulares, a PA atua como endonuclease
cortando o fragmento e a PB1 inicia a transcricao viral. Os mRNAs resultantes
sdao poliadenilados e exportados para o citoplasma, onde sao traduzidos em
proteinas virais. Proteinas estruturais internas (PB1, PB2, PA, NP, M1, NS1, NEP)
sao sintetizadas em ribossomas livres, enquanto as glicoproteinas de
membrana (HA, NA, M2) sao traduzidas em ribossomas associados ao reticulo
endoplasmatico rugoso, processadas no complexo de Golgi e transportadas
em vesiculas até a membrana plasmatica. Importa referir que a replicacdo do

RNA viral genémico ocorre de forma distinta da transcricao: a polimerase viral
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sintetiza copias complementares (cCRNA), que por sua vez servem de molde

para a producao de novasvRNPs. (Eisfeld et al., 2015)

Montagem e libertacao - Apds a traducdo, as VRNPs recém-formadas
associam-se as proteinas M1 e NEP e sao exportadas do nucleo com auxilio da
proteina celular CRMT1. No citoplasma, deslocam-se em vesiculas associadas a
proteina Rab11, guiadas por microtubulos e moduladas por YB-1, até atingirem
a membrana plasmatica. A montagem viral ocorre em regides especificas da
membrana, enriquecidas em colesterol e glicoproteinas virais, onde a proteina
M1 atua como matriz organizadora. A proteina M2 desempenha papel crucial
na curvatura e brotamento da membrana. As glicoproteinas HA e NA, ja
inseridas na bicamada lipidica, completam a estrutura do virido. Finalmente, a
neuraminidase cliva residuos de acido sialico da superficie celular, permitindo
a libertacao dos novos virides e prevenindo a autoaglutinacdo. Este processo
continuo assegura a propagacao viral e a manutencao da infecao. (Chauhan &

Gordon, 2022; Hutchinson et al., 2014).
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Figure2.Representacao esquematica do ciclo de infecao do IAV na célula hospedeira.
Fonte: Chauhan & Gordon (2022, p. 263)
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2.3. Evolucao do virus

O virus Influenza A caracteriza-se por uma notavel capacidade de evolucao, resultante
da sua elevada taxa de mutacdo, da segmentacao do seu genoma e da forte pressao
seletiva exercida pelos hospedeiros e pelo ambiente. Estes fatores explicam tanto a
diversidade genética encontrada em aves aquaticas, 0s principais reservatorios
naturais, como a emergéncia recorrente de variantes capazes de infetar novas
espécies e, em alguns casos, causar pandemias em humanos (Taubenberger & Kash,
2010).

A evolucdo do virus pode ocorrer por diferentes mecanismos. Um dos mais relevantes
é a deriva antigénica (antigenic drift), caracterizada pela acumulacao progressiva de
mutagdes pontuais nos genes que codificam as glicoproteinas de superficie HA e NA
(Krammer et al., 2018, 2018; Uyeki et al., 2022). Estas muta¢des surgem devido a
auséncia de mecanismos de correcao de erros na RNA polimerase viral e permitem
gue o virus escape parcialmente a imunidade adquirida em infecbes ou vacinacdes
anteriores. A deriva antigénica esta na base das epidemias sazonais anuais de gripe

e obriga a atualizacao regular da vacina contra a influenza (Nobusawa & Sato, 2006).

Outro processo fundamental é o salto antigénico (antigenic shift), que ocorre quando
dois ou mais virus de subtipos diferentes coinfectam a mesma célula hospedeira.
Neste contexto, os oito segmentos do genoma podem recombinar-se, originando
virus hibridos com combinacdes inéditas de hemaglutinina e neuraminidase. Este
fendbmeno, conhecido como reassortment, tem particular importancia em
hospedeiros intermédios como os suinos, frequentemente designados “recipientes de
mistura” (ou cocktail vessels), porque expressam recetores de acido sialico
compativeis tanto com virus aviarios (a-2,3) como humanos (a-2,6) (Webster et al.,
1992; Taubenberger & Kash, 2010). O salto antigénico esta na origem de varias
pandemias: em 1957, a emergéncia do subtipo H2N2 resultou da recombinacao entre
virus aviarios e humanos; em 1968, surgiu o subtipo H3N2, também de origem
aviaria; e em 2009, o HIN1 pandémico teve origem num complexo reassortment

envolvendo virus aviarios, suinos e humanos (Monto & Fukuda, 2020).

A recombinacdo genética ainda que menos frequente no Influenza devido a natureza
segmentada do seu genoma. No entanto, ha evidéncias de que a recombinacao

desempenhou um papel na emergéncia do virus responsavel pela pandemia de 1918,
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o qual adquiriu caracteristicas unicas que lhe permitiram disseminar-se rapidamente
e com elevada letalidade (Gibbs et al., 2001; Taubenberger & Kash, 2010).

Além da deriva e do salto antigénico, outros mecanismos contribuem para a evolucao
do virus. Entre estes encontram-se as delecdes e insercdes em regides especificas do
genoma, que podem alterar a afinidade pelo recetor, a transmissibilidade ou a
patogenicidade viral. Por exemplo, em algumas variantes de H5N1, delecdes no gene
da hemaglutinina foram associadas ao aumento da sua capacidade em infetar

mamiferos (Kochs et al., 2007).

A evolucdo do virus ndo é apenas determinada por fatores moleculares, mas também
por pressdes ecoldgicas. As aves aquaticas selvagens, principais reservatorios do
Influenza A, permitem a circulacio e manutencao de uma vasta diversidade de
subtipos. Durante as suas rotas migratorias, estas aves transportam virus por
milhares de quilometros, introduzindo novas variantes em diferentes regides. A
sobreposicao de habitats com aves domésticas em exploracées avicolas cria
oportunidades para transmissao cruzada e para reassortments com potenciais

implicacées zoonoticas (Wille & Barr, 2022).

Os suinos desempenham igualmente um papel central, funcionando como
hospedeiros intermédios. A sua suscetibilidade tanto a virus humanos como aviarios
cria condicoes ideais para a emergéncia de novas variantes. Mercados de aves vivas,
comuns em varios paises asiaticos, sao outro fator ecoldgico relevante, pois
concentram multiplas espécies num espaco reduzido, favorecendo coinfecdes e

eventos de spillover (Horimoto & Kawaoka, 2005).

Outro aspeto relevante é a influéncia da pressao imunitaria populacional. Populacées
humanas com elevados niveis de imunidade contra uma estirpe obrigam o virus a
acumular mutacoes que permitam escapar ao reconhecimento imunitario (Krammer
et al., 2018, 2018). Este processo seletivo acelera a deriva antigénica e contribui para
a emergéncia de variantes dominantes em cada temporada de gripe (Nobusawa &
Sato, 2006).

Em suma, a evolucao do virus Influenza A resulta de uma complexa interacao entre
fatores moleculares e ecologicos. A deriva antigénica garante a sua persisténcia
sazonal, o salto antigénico é responsavel pelas grandes pandemias, e mecanismos

adicionais, como delecoes, insercoes e recombinacdo, potenciam a sua adaptacao a
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novos hospedeiros. Estes processos, aliados a circulacao global em aves migratorias
e ao papel de espécies intermédias como os suinos, explicam a imprevisibilidade e a
ameaca constante que o Influenza A representa para a saude publica. A compreensao
desta dinamica evolutiva € essencial para desenvolver estratégias de vigilancia e
mitigacdo eficazes, constituindo um dos pilares da abordagem One Health no

combate as doencas zoonbéticas. (Krauss et al., 2004; Krauss et al., 2016).

A ecologia e a evolucao dos virus de influenza aviaria sao fortemente influenciadas
pela interacao entre aves selvagens e domésticas, bem como por fatores ambientais
e comportamentais, que moldam a adaptacao viral e a dinamica de transmissao
(Verhagen, 2021).

3.As Gaivotas como Reservatorios do Virus

As aves aquaticas selvagens sdao amplamente reconhecidas como os principais
reservatorios naturais do virus Influenza A, assegurando a sua manutencdo e
disseminacdo global ao longo de rotas migratorias. Entre as diversas familias de aves
envolvidas neste processo, as gaivotas (familia Laridae) assumem um papel de
crescente importancia, tanto pela sua ecologia particular como pela proximidade

crescente com ambientes humanos.

As gaivotas distinguem-se pela sua ampla distribuicao geografica e pela capacidade
de adaptacao a multiplos ecossistemas. Presentes em zonas costeiras, estuarios,
portos de pesca, mas também em centros urbanos, aterros sanitarios e areas
agricolas, estas aves vivem na interface entre ambientes naturais e humanos. Este
comportamento oportunista potencia contactos frequentes com pessoas, animais
domésticos e aves de producdo, criando condicdes favoraveis para a transmissao

cruzada de virus (Ineson et al., 2021).

Do ponto de vista virolégico, os subtipos mais frequentemente associados a gaivotas
sao o H13 e o H16, considerados quase exclusivos deste grupo de hospedeiros.
Estudos realizados na Europa e na América do Norte confirmam que estes subtipos
se mantém endémicos em populacdes de gaivotas migratorias, com prevaléncias
particularmente elevadas em juvenis, cuja auséncia de imunidade favorece a
replicacdao viral (Lindh et al., 2017). Embora geralmente de baixa patogenicidade para
humanos, estes virus demonstram a capacidade de persistir em populacdes naturais,

funcionando como “reservatorios especializados”.
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Contudo, a relevancia das gaivotas vai além dos subtipos endémicos. Tém sido
identificados nestas aves virus de maior preocupacdao zoondtica, como H5 e H7,
frequentemente associados a surtos de elevada patogenicidade em aves domésticas.
A possibilidade de coinfeccbes em gaivotas levanta preocupacdes adicionais, pois cria
condi¢cbes para recombinagbes genéticas, capazes de gerar variantes com novas
combinacbes de genes e, potencialmente, com maior capacidade de adaptacdo a

mamiferos (Peacock et al., 2025).

Um exemplo paradigmatico ocorreu durante os surtos de H5N1 altamente patogénico
registados entre 2021 e 2023, em que foram reportados milhares de casos de
mortalidade em aves selvagens, incluindo gaivotas, em varias regides da Europa e das
Ameéricas. Além do impacto direto sobre as populacdoes de aves, este subtipo foi
detetado em mamiferos terrestres e marinhos, demonstrando uma crescente
plasticidade ecolégica (U.S. Department of Agriculture [USDA], 2025;Peacock et al.,
2025). A participacao das gaivotas na disseminacao deste virus é particularmente

preocupante, dada a sua mobilidade e contacto com ambientes humanos.

Outro aspeto relevante prende-se com o comportamento social das gaivotas. Estas
aves nidificam em coldnias densas, onde as condicdes de proximidade favorecem a
transmissdo horizontal de agentes infeciosos. A congregacao de grandes nimeros de
juvenis, particularmente vulneraveis por auséncia de imunidade prévia, funciona

como motor da manutencao do virus nas populacdes (Ineson et al., 2021).

Para além do seu papel como reservatérios naturais, as gaivotas funcionam como
sentinelas epidemioldgicas, capazes de sinalizar precocemente a circulacao de novas
variantes em ecossistemas costeiros e urbanos. A sua monitorizacao constitui uma
oportunidade estratégica para a detecao precoce de virus emergentes, podendo
contribuir para a prevencao de surtos em aves domésticas e para a reducao do risco

de transmissao a humanos. ( Verhagen et al., 2021).

No entanto, o seu convivio estreito com ambientes humanos também traz desafios
adicionais. A utilizacdo de aterros sanitarios e descargas de residuos como fontes
alimentares cria pontos de contacto com fontes de contaminacdo cruzada. Nestes
ambientes, gaivotas podem atuar como veiculos de disseminacdo de virus entre aves
selvagens, aves domésticas e humanos, tornando-se um elo entre diferentes

ecossistemas.
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A luz do conceito One Health, torna-se evidente que as gaivotas ndo podem ser vistas
apenas como aves costeiras oportunistas, mas como atores centrais na ecologia do
virus Influenza A. A sua mobilidade, comportamento gregario e interacdo constante
com habitats humanos colocam-nas numa posi¢ao estratégica na rede de transmissao
viral. Compreender a sua importancia como reservatorios &, portanto, essencial para
desenvolver estratégias de vigilancia integrada que articulem saude animal, ambiental

e humana.

3.1. Gaivotas em ambiente urbano: Porto, Portugal

O estudo das gaivotas como reservatorios do virus Influenza A nao se limita aos
ecossistemas naturais costeiros ou as colonias migratorias. Em varias cidades
portuguesas, e de forma particularmente evidente no Porto, observa-se a presenca
crescente de gaivotas em areas urbanas, fenémeno que espelha a urbanizacao de

espécies selvagens e os desafios sanitarios que dai resultam.

A gaivota-de-patas-amarelas (Larus michahellis) instalou-se de forma estavel na
cidade desde o final do século XIX, ocupando telhados, pracas e margens do rio Douro
(AMP & CIIMAR,2022). Estas aves adaptaram-se a um ambiente citadino em constante
transformacao, explorando recursos alimentares diversificados, desde restos de peixe
nos mercados e zonas portuarias até residuos urbanos em aterros sanitarios. Esta
proximidade com o ser humano cria condicdes para contactos indiretos, aumentando

o risco de transmissao de agentes patogénicos.

Estudos realizados na regido demonstraram que as gaivotas urbanas funcionam como
vetores ambientais, transportando microrganismos de ambientes contaminados para
espacos de uso humano. Um trabalho comparativo, conduzido entre 2008 e 2023 no
Porto, revelou a presenca de Salmonella spp. em fezes de gaivotas: em 2008 foi
detetada em 71% das amostras e, em 2023, ainda em 17%. A analise gendémica
confirmou circulacdo bacteriana entre comunidades humanas, ambiente e aves,

evidenciando a complexidade ecoldgica da transmissao (Rodrigues et al., 2023).

Ainda que os dados sobre Influenza A em gaivotas urbanas do Porto sejam
inexistentes, a proximidade com areas costeiras de elevada relevancia epidemiolégica
torna a vigilancia particularmente pertinente. Em 2023 e 2024, foram confirmados

casos de H5N1 altamente patogénico em gaivotas costeiras no distrito de Aveiro, a
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menos de 70 km do centro da cidade. Este facto reforca a possibilidade de introducao
de virus de elevada patogenicidade em populacées urbanas de gaivotas, com
implicacOes diretas para aves domésticas e para a saude publica (Direcao-Geral de
Alimentacao e Veterinaria [DGAV], 2024).

Do ponto de vista ecoldgico, as gaivotas do Porto formam colénias densas, sobretudo
em telhados e estruturas urbanas, onde as condicdes de proximidade favorecem a
transmissdo horizontal de agentes infeciosos. A presenca de juvenis particularmente
suscetiveis, potencia ainda mais a circulacao viral. Para além do impacto ambiental e
sanitario, estas populacdes urbanas de gaivotas geram também conflitos sociais,

relacionados com ruido, sujidade e riscos de saude (The Portugal News, 2019).

Assim, o caso do Porto exemplifica de forma clara a necessidade de aplicar o conceito
One Health no estudo da influenza aviaria. A coexisténcia entre aves selvagens
adaptadas ao ambiente urbano e comunidades humanas exige medidas integradas de
vigilancia viroldgica, gestao de residuos, educacao ambiental e politicas municipais
de controlo populacional. Neste contexto, as gaivotas nao sao apenas aves comuns
da paisagem urbana, mas atores ecoldgicos centrais na dinamica de circulacao de

microrganismos com impacto potencial na saude publica.
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4.Riscos para a saude publica

A circulacdo do virus Influenza A em aves selvagens, incluindo as gaivotas, representa
um desafio crescente para a saude publica, sobretudo no contexto da interface entre
ecossistemas naturais, ambientes urbanos e sistemas de producdo animal. A
capacidade destas aves de atuar como reservatorios e dispersores de virus zoonoéticos
coloca em evidéncia o risco de transmissao para populacdes humanas, animais

domésticos e animais de producao.

Um dos principais riscos esta associado a possibilidade de transmissao zoonética
direta ou indireta. Embora os subtipos H13 e H16, caracteristicos de gaivotas,
raramente tenham sido associados a infecbes em humanos, a detecdo de subtipos
como H5N1 e H7N9 em populacdes destas aves levanta preocupacoes significativas
(Lindh et al., 2017; Peacock et al., 2025). O contacto com fezes, secrecdes ou carcacas
de aves infetadas constitui uma via potencial de transmissdo, especialmente para
trabalhadores de aterros, pescadores, funciondrios portuarios ou profissionais em

exploragdes avicolas situadas nas proximidades de habitats de gaivotas.

A contaminacdo ambiental constitui um segundo risco importante. O virus Influenza
A pode permanecer viavel durante longos periodos em aguas superficiais, sedimentos
e ambientes himidos, favorecendo a exposicdo de humanos e animais através de
fontes indiretas (Huang, 2014). No caso de cidades como o Porto, onde gaivotas
frequentam aterros sanitarios, margens do Douro e zonas urbanas densamente
povoadas, o potencial de dispersao ambiental é consideravel, ainda que pouco

estudado.

Adicionalmente, deve considerar-se o risco de transmissao para aves domeésticas, em
particular galinhas, patos e perus criados em regime extensivo ou em proximidade
de zonas costeiras. A introducdo de virus de elevada patogenicidade em exploracdes
comerciais pode resultar em surtos devastadores, com elevada mortalidade animal e
sérios impactos econémicos para o setor avicola (U.S. Department of Agriculture
[USDA], 2025). O papel das gaivotas como ponte entre ambientes selvagens e

domésticos reforca a necessidade de monitorizacdo sistematica.

Nos ultimos anos, o subtipo H5N1 altamente patogénico tem sido responsavel por
episddios sem precedentes de disseminacdao mundial. Para além de aves domésticas

e selvagens, foram reportadas infecdes em varias espécies de mamiferos, incluindo
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raposas, ledes-marinhos e lontras, em diferentes paises da Europa e das Américas
(Peacock et al., 2025). Estes episodios levantam sérias preocupacdes quanto a
capacidade do virus se adaptar a hospedeiros mamiferos, potencialmente

aumentando o risco de transmissao sustentada entre humanos.

A dimensao ocupacional do risco também merece destaque. Profissionais que
trabalham em setores como a gestao de residuos, portos de pesca, turismo costeiro
e producdo avicola podem ter maior probabilidade de contacto com gaivotas e os seus
dejetos. Nestes grupos, a utilizacao de medidas de biosseguranca, como

equipamentos de protecdo individual e protocolos de higiene, torna-se fundamental.

No contexto da saude publica, a resposta a estes riscos deve assentar numa
perspetiva One Health, reconhecendo a interdependéncia entre saude humana, animal

e ambiental. Medidas prioritarias incluem:

e Programas de vigilancia virolégica em populacées de gaivotas urbanas e

costeiras;

e Reforco das medidas de biosseguranca em exploracdes avicolas préximas a

habitats destas aves;

e Campanhas de sensibilizacao junto de comunidades costeiras e trabalhadores

de setores de risco;

e Cooperacao internacional, dado o caracter migratorio e transfronteirico das

populacdes de gaivotas.

Em suma, o papel das gaivotas como potenciais reservatorios e vetores do virus
Influenza A transcende a esfera da ecologia das aves, tornando-se um problema de
saude publica com implicacdes locais e globais. A monitorizacdao continua destas
populacdes e a integracao da sua analise nos programas de vigilancia epidemiolégica
sdo passos fundamentais para reduzir o risco de emergéncia e disseminacao de novas

variantes com potencial pandémico.
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5. Importancia da Vigilancia Epidemioldgica

A vigilancia epidemiolégica do virus Influenza A em aves selvagens, incluindo as
gaivotas, constitui um elemento essencial para a prevencdo de surtos em aves
domésticas e para a protecdo da saude publica (FAO ,2022). Pela sua elevada
capacidade de adaptacao e rapida evolucdo, o Influenza A representa uma ameaca
permanente, sendo necessario detetar precocemente novas variantes e compreender

os seus padroes de circulacao.

Um dos aspetos centrais desta vigilancia prende-se com a detecdo precoce de
subtipos de elevada patogenicidade, como o H5N1 e o H7N9, que tém causado surtos
graves em aves e infecdes zoonoticas ocasionais em humanos. A monitorizacao de
aves selvagens funciona como um sistema de alerta precoce, permitindo antecipar a
introducdao de virus em populacdoes domeésticas e reduzir o impacto econémico e

sanitario de eventuais surtos.

Em populacdes de gaivotas, a vigilancia é particularmente relevante por diversas
razdes. Estas aves apresentam distribuicao global, habitos migratorios de longa
distancia e uma grande plasticidade ecoldgica, circulando entre ambientes naturais,
urbanos e agricolas. Ao frequentarem aterros, portos de pesca, mercados e
exploracdes avicolas, as gaivotas constituem potenciais “pontes epidemioldgicas”
entre diferentes ecossistemas. Assim, o seu estudo contribui ndo s6 para a
caracterizacdo da diversidade viral, mas também para a identificacdo de cenarios de

risco.
A vigilancia epidemioldgica deve basear-se numa abordagem integrada, envolvendo:

e Monitorizacao viroldgica sistematica, com recolha de amostras fecais, cloacais

e ambientais em coldnias de gaivotas e em areas urbanas;

e Anadlise molecular e gendmica, recorrendo a técnicas como RT-PCR e
sequenciacdo de nova geracdo, para identificar subtipos circulantes e

potenciais recombinacoes;

e Integracao de dados ecologicos, como rotas migratérias, densidade

populacional e sazonalidade, que influenciam a dinamica do virus;

e Cooperacdo interinstitucional, envolvendo autoridades de salude publica,

servicos veterinarios, universidades e centros de investigacao.
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No contexto europeu, e particularmente em Portugal, a vigilancia do Influenza Aviario
tem sido reforcada em resposta a emergéncia de surtos de H5N1 em aves selvagens
e domésticas nos ultimos anos. A Direcao-Geral de Alimentacgao e Veterinaria (DGAV)
tem emitido regularmente comunicados e implementado medidas de biosseguranca
adicionais em exploracdes avicolas, nomeadamente nas regides costeiras mais

afetadas pela circulacdo de aves migratorias.

A nivel global, organizacdées como a Organizacao Mundial de Saude Animal (WOAH),
a Organizacao das Nacdes Unidas para a Alimentacdao e Agricultura (FAO) e a
Organizacao Mundial da Saude (OMS) tém salientado a importancia da partilha de
dados epidemiologicos e viroldgicos entre paises. Esta cooperacao internacional é
fundamental para acompanhar a evolucdo do virus, detetar precocemente novas

variantes e coordenar estratégias de resposta.

A vigilancia epidemioldgica deve também articular-se com programas de educacado e
sensibilizacdo publica, de modo a informar comunidades locais e grupos profissionais
de risco acerca dos perigos do contacto com aves selvagens e da importancia de
medidas preventivas. O envolvimento da populacao é uma ferramenta essencial para

reduzir riscos de exposicdo e garantir a eficacia das estratégias de saude publica.

Em sintese, a vigilancia epidemiolégica do virus Influenza A em gaivotas e outras aves
selvagens deve ser entendida como um investimento prioritario em saude publica,
com implicacOes diretas na protecdao das populacdes humanas, na sustentabilidade
da avicultura e na preservacao do equilibrio ecolégico. Esta abordagem s6 sera eficaz
se for conduzida numa perspetiva One Health, que integre saude animal, saude

humana e saude ambiental numa Unica estratégia de prevencao global.
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6.Metodologia

Esta € uma revisao integrativa que pretende recolher e sintetizar a partir de
investigacoes ja publicadas, conclusdes gerais sobre este tema em especifico e
explicar a sua importancia. Trata-se de um estudo de revisao bibliografica e narrativa
da literatura, com critérios de selecdo para os artigos necessarios na elaboracao deste
trabalho e com o objetivo de compilar informacao dobre a detecao do virus influenza

em gaivotas.

A pesquisa bibliografica foi realizada entre 2005 e 2025, utilizando bases de dados
cientificas de acesso internacional, nomeadamente PubMed, ScienceDirect e Google
Scholar. Foram usadas combinacdes de palavras-chave tais como “Influenza A virus’,
“avian influenza”, “qulls”, “Laridae”, "“wild birds”, “surveillance” e “prevalence”. Os
operadores “And’ e “Or’ da pesquisa avancada foram utilizados também para facilitar

a pesquisa.

Apoés a pesquisa e triagem inicial, foram identificados cerca de 39 artigos cientificos
relacionados com a detecao do virus Influenza A. Deste total, 18 artigos cumpriram
integralmente os critérios de inclusao e foram selecionados para analise detalhada e

sistematizacao dos resultados.

Os restantes artigos foram excluidos da analise quantitativa por ndo se enquadrarem
nos critérios estabelecidos, contudo alguns foram utilizados ao longo do texto como
referéncias complementares, contribuindo para o enquadramento teoérico, histérico e

epidemioldgico do tema.

Titulos, resumos e palavras-chave dos artigos foram selecionados com base em

critérios de inclusao e exclusao inseridos na tabela 1.
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Table1.Critérios de inclusao e exclusao

Inclusao

Exclusao

Descreve ou discute os métodos e a sua
eficacia/eficiéncia de uma ou mais técnicas

para identificar em amostras ambientais

Descreve ou discute métodos para recolha de
amostras exclusivamente em instalacoes de pecuaria

ou aves domesticadas

Bases de dados incluiam Pubmed, Sciene Direct

e Google Scholar

Estudos que relacionavam as aves aquaticas

selvagens com bactérias

Descreve ou discute métodos para recolha de

amostras ambientais

Estudos experimentais sobre gripe aviaria em outras

espécies de animais que nao incluiam aves aquaticas

Texto livre e completo

Deveria incluir o virus da influenza

Titulo e resumo em inglés

Deveria incluir aves selvagens e o seu habitat

Pesquisa de 2005 a 2024
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7. Resultados

Foram analisados dados extraidos de 18 artigos cientificos publicados entre 2005 e 2024, os quais investigaram a presenca
do virus influenza em populacdes de gaivotas (familia Laridae). Os estudos na incluiram diferentes metodologias, regides
geograficas e espécies de gaivotas, totalizando mais de 10.000 amostras avaliadas. No quadro 2 apresentam-se os principais
resultados dos varios documentos analisados.

Table2.Resultados dos estudos

Artigos Ano Localizacao Espécies de Gaivotas Subtipos de Virus Identificados Métodos laboratoriais
Avian Influenza Virus 2009- | Georgia (EUA) 3 (Gaivotas-de-cabeca-preta, | HITN1, H13N6, HI3N8, HONT e RT-PCR
Surveillance in Wild Birds | 2011 Mediterranes e de-patas- HON3; HON3: H13N2 e H13N6

in Georgia amarelas)

(Lewis et al., 2013)

Epidemiology of 2006- | Holanda Gaivotas-de-cabeca-preta H1, H5, H7,H11,H13 e H16, N1, N3 e |PCR e ELISA
Influenza A Virus among | 2010 N9

Black-headed Gulls

(Verhagen et al., 2014)

Poultry Infection with 2016 | Weihai (China) Gaivotas-de-cauda-preta 6 isolados H13N2 e 60 isolados RT-PCR
Influenza Viruses of Wild H13N8

Bird Origin

(Yu, Cheng, & Gao,

2018)

Novel H16N3 avian 2023 | Shandong (China) | Alcatraz-comum HT16N3 PCR

influenza viruses
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isolated from migratory
gulls in China

(Peng et al., 2025)

Surveillance for avian 2008- | Polonia Gaivotas-de-cabeca-preta H6, H11 e H13 RT-PCR
influenza virus in wild 2015

birds in Poland.

(Swieton et al., 2017)

Location, Age, and 2016- | Minesotta (EUA) Gaivotas-de-Franklin) e Os autores investigaram como a PCR e ELISA
Antibodies Predict Avian | 2017 Gaivotas-de-bico-riscado localizagdo, a idade e a presenca de

Influenza Virus Shedding anticorpos influenciam a infecao por

in Ring-Billed and IAV, comparando a detecdo de RNA

Franklin's Gulls in viral (infecdo ativa) com a detecao de
Minnesota anticorpos.

(Michalska-Smith,

Clements, Rasmussen,

Culhane, & Craft, 2024)

Spatial, Temporal, and 2007 | Holanda e na 11 espécies de gaivotas H6N8 (10%), HI3N6 (10%), H13N8 RT-PCR

Species Variation in
Prevalence of Influenza A
Viruses in Wild Migratory
Birds.

(Munster et al., 2007)

Suécia (90%),
outras partes do
Norte da Europa
(5%), 5,5% das
amostras foram
recolhidas
noutras partes do
mundo como

(pertencentes a familia
Laridae)

(40%) e HI6N3 (40%)
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Asia, Africa e
América

Avian Influenza Virus
Surveillance in South-
Central Spain Using
Fecal Samples of Aquatic
Birds Foraging at
Landfills

(Barbara et al., 2017)

2014-

2015

Espanha

Gaivota-de-cabeca-preta;
Gaivota-de-asa-escura;
Gaivota-de-patas-amarelas

HTTN3; HTTN9; HT6N3

RT-PCR

Virological and
serological surveillance
for typeA influenza in
the black-legged
kittiwake.

(Toennessen et al.,
2011)

2008

2009

Noruega

Gaivota-tridactila

H13N6 e H16N3

RT-PCR,Ensaio de
Hemaglutinacao

Genetic subtyping and
phylogenetic analysis of
HA and NA from avian
influenza virus in wild
birds from Peru

(Castro-Sanguinetti et
al., 2022)

2019-

2020

Peru

Gaivota-de-franklin);
Gaivota-cinzenta; Gaivota-
de-belcher; Gaivota-de-
cabeca-cinzenta

H6N2 e H13N6 isoladas na gaivota-de-
franklin e H2N6 isolada da gaivota-

cinzenta

A detecdo inicial foi
feita por ensaio de
hemaglutinacao,
seguida por um teste
rapido de
imunocromatografia e
confirmada por PCR
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Avian Influenza in Great | 2024 | Reino Unido e Gaivota-negra; Gaivota- H5NT ou H5N5S PCR
Britain and Europe: An Europa (Bélgica, argentea; Gaivota-de-patas-

Outbreak Assessment Franca, amarelas; Gaivota-de-

(Department for Alemanha, audouin; Gaivota-d'asa-

Environment, Food & Portugal e preta

Rural Affairs, 2025) Espanha)

Molecular and 2005- | Noruega Gaivota-prateada europeia, H16N3; H6NS8; H13N2, estes virus RT-PCR
epidemiological 2010 Gaivota-comum, Gaivota-de- | foram todos isolados da gaivota
characterization of avian cabeca-preta, Gaivota-de- comum

influenza viruses from asa-escura, Gaivota-

gulls and dabbling ducks tridactila)

in Norway.

(Tennessen et al., 2013)

Evidence of avian 2014- | Svalbard Gaivota-tridactila e a O estudo nao isolou o virus. Em vez ELISA
influenza virus in 2017 | (Noruega) Gaivota-hiperboérea disso, o foco foi na detecdo da

seabirds breeding on a presenca de anticorpos contra o AlV
Norwegian high-Arctic nas amostras recolhidas

archipelago

(Lee et al., 2020)

Avian Influenza Viruses 2010- | Georgia (EUA) Gaivotas-de-patas-amarelas | Entre 2010 e 2012, foram encontrados |RT-PCR
in Wild Birds: Virus 20216 e gaivotas-arménias (YAG) até sete subtipos diferentes de HA por

Evolution in a Multihost
Ecosystem

(Venkatesh et al., 2018)

Gaivotas-de-cabeca-preta e
gaivotas-mediterranicas
(BMG)

ano em gaivotas, incluindo H1, H2,
H3, H4, H6, H10, HT1,H13 e H16. Em
2011 e 2012, o H13 foi encontrado na
maior propor¢dao de amostras
sequenciadas em gaivotas e foi o
Unico subtipo de HA sequenciado em
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2013 e em 2015 a prevaléncia foi
guase zero.

Lack of Highly 2023 | llhas Shetland do | Gaivotas-dominicanas (kelp | Todas as amostras recolhidas, RT-PCR
Pathogenic Avian Sul, Antartida gulls, Larus dominicanus) incluindo as das gaivotas-dominicanas,
Influenza H5N1 in the testaram negativo para o virus da
South Shetland Islands in Influenza A
Antarctica
(Munoz et al., 2024)
Avian influenza viruses 2021- | Canada Gaivota-preta (Larus H5N1 Eurasiatico e H4N6 Norte- RT-PCR
in wild birds in Canada 2022 marinus), Gaivota-prateada | Americano
following incursions of (Larus argentatus), Gaivota-
highly pathogenic H5N1 tridactila (Rissa tridactyla),
virus Gaivota-de-bico-riscado
L I ]
(Giacinti et al., 2024) (Larus delawarensis)
Ecological Divergence 2008- | América do Norte | Cordova, sul do Alasca H13 e H16, Influenza Aviaria de Alta  |[RT-PCR
Drives Avian Influenza 2018 | (Cordova, sul do | (entre 2009 e 2018): Foram | Patogenicidade (HPAI) H5

Spillover and Global
Spread.

(Hill et al., 2022)

Alasca e costa
Atlantica, em
Massachusetts)

capturadas Gaivotas-de-asa-

glauca (Larus glaucescens);

Costa Atlantica, em
Massachusetts (entre 2012
e 2014): Foram capturadas
Gaivotas-prateadas (Larus
smithsonianus), Gaivotas-
de-bico-anelado (L.

delawarensis) e Gaivotas-de-
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dorso-preto-maior (L.
mavrinus)

Avian Influenza: An
Overview and Clinical
Status

(Kiley & Yun, 2025)

2024

Europa (Reino
Unido, Noruega,
Islandia, Bélgica,
Dinamarca) e
Canada

Gaivota-prateada; Gaivota-

de-patas-amarelas; Gaivota-

grande-de-dorso-preto;
Gaivota-de-cabeca-preta;

Gaivota-comum; Gaivota-de-

Pallas; Gaivota-cinzenta

Com base nas informacodes fornecidas,
os subtipos de virus da gripe aviaria
detetados em gaivotas sao
principalmente A(H5N1) e A(H5N5)

PCR
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7.1. Distribuicao geografica dos estudos

Os estudos analisados nesta revisdao foram conduzidos em diversas regidoes do
mundo, refletindo a ampla distribuicdo das gaivotas e a crescente preocupacao
com a vigilancia do virus influenza em aves selvagens. A maior parte das
investigacdes ocorreu na Europa, em paises como Noruega, Holanda, Poldnia,
Espanha, Reino Unido e Franca — regides com tradicao consolidada em
investigacao ecolégica e sanitaria, especialmente em zonas costeiras onde as

populacdes de gaivotas sdao mais densas e facilmente monitorizadas.

Na América do Norte, os Estados Unidos e o Canada também se destacam, com
estudos em areas como Minnesota, Massachusetts e o sul do Alasca, onde ha
elevada concentracdo de aves migratorias. Estas regides representam pontos
estratégicos para a detecdo precoce de virus circulantes entre espécies

selvagens e domésticas.

A Asia foi representada por estudos desenvolvidos na China, principalmente nas
provincias costeiras de Shandong e Weihai. Nessas areas, a proximidade entre
habitats naturais e sistemas de criacao avicola intensiva cria um ambiente de

elevado risco para a recombinacao viral.

Em menor numero, destacam-se estudos realizados no Peru — o Uunico
localizado na América do Sul — e na Antartida, onde a vigilancia se concentrou
em aves marinhas como as gaivotas-dominicanas. A inclusao dessas regides
mostra o interesse crescente por uma abordagem mais ampla e integrada da

vigilancia viral.

Apesar dessa diversidade geografica, é notéria a sub-representacao de algumas
areas do globo, como o continente africano e partes significativas da América
Latina e Asia tropical. Essas lacunas tornam-se especialmente preocupantes
quando se considera que muitas dessas regides se encontram ao longo de rotas
migratérias internacionais, funcionando como zonas de passagem ou repouso

para aves marinhas e costeiras.

Assim, torna-se evidente a necessidade de expandir os esforcos de vigilancia
epidemioldgica para regides menos estudadas, promovendo uma cobertura
geografica mais equitativa e eficaz. A integracdo de dados provenientes de
diferentes zonas do planeta é fundamental para uma resposta mais coordenada
e proativa diante das ameacas virais com potencial pandémico (Wille & Barr,
2022).
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7.2. Caracterizacao geral e técnicas de amostragem dos varios estudos

A maioria das investigacoes foi conduzida em ambientes onde as gaivotas
interagem com atividades humanas, como aterros, portos, zonas humidas e
areas costeiras. Foram avaliadas mais de 13.000 amostras bioldgicas, incluindo
fezes, zaragatoas cloacais e orofaringeas, bem como, nalguns casos, amostras

de sangue.

Os métodos laboratoriais mais utilizados foram RT-PCR em tempo real, PCR
convencional, ensaios sorologicos (ELISA) e testes de hemaglutinacao para

caracterizacao antigénica.

A diversidade metodologica entre os estudos pode influenciar a comparabilidade
direta dos resultados de prevaléncia, uma vez que sensibilidade e especificidade
variam entre protocolos. Ainda assim, os dados combinados fornecem
evidéncias robustas da circulacdo persistente do virus influenza em populacoes

de gaivotas.

As espécies de gaivotas mais frequentemente investigadas incluem
Chroicocephalus ridibundus (gaivota-de-cabeca-preta), Leucophaeus pipixcan
(gaivota-de-Franklin), Rissa tridactyla (gaivota-tridactila), entre outras. Alguns

estudos incluiram varias espécies simultaneamente.

7.3. Detecao do virus influenza e diversidade antigénica

A analise dos estudos incluidos nesta revisao confirmou a presenca consistente
do virus Influenza A em populacdes de gaivotas, reforcando o papel destas aves
como reservatorios naturais. Entre os subtipos identificados, destacam-se o
H13N6, H1I6N3, H1TN3, H6N2 e H13N8, sendo os H13 e H16 os mais frequentes
representados na figura 3, e amplamente distribuidos em diferentes regides do

mundo.

A recorréncia destes dois subtipos nas populacdes de gaivotas sugere uma
adaptacao evolutiva especifica a este grupo de hospedeiros. Estudos realizados
na Europa, América do Norte e Asia apontam para a sua circulacio endémica,
com prevaléncias mais elevadas em aves juvenis — grupo particularmente
suscetivel devido a auséncia de imunidade adquirida — o que reforca o papel
das gaivotas na manutencao e disseminacao do virus em ecossistemas costeiros

e urbanos.
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Apesar de a maioria dos virus detetados ser de baixa patogenicidade (LPAIV),
foram também identificados, embora de forma esporadica, subtipos de maior
preocupacado zoonoética, como o H5N1 e o H7N9, especialmente em zonas onde
ocorre sobreposicao entre aves selvagens e aves domésticas. Estes casos
alertam para o risco de recombinacdao genética, que pode originar novas

variantes com potencial impacto em saude animal e humana.

A diversidade antigénica observada nos estudos analisados evidencia uma
coexisténcia complexa de subtipos em diferentes contextos ecolégicos,
resultado de fatores como as rotas migratoérias, a densidade populacional e as
metodologias laboratoriais utilizadas. Ainda assim, a predominancia de H13 e
H16 € um padrao consistente e bem documentado, sustentando a ideia de que

as gaivotas funcionam como reservatorios especializados do virus Influenza A.

Do ponto de vista da saude publica e veterinaria, estes resultados sao
particularmente relevantes. Embora os subtipos detetados apresentem, em
geral, baixa patogenicidade, o papel das gaivotas como fontes de diversidade
genetica do virus é indiscutivel. Assim, a monitorizacao regular destas
populacbes — especialmente para os subtipos H13 e H16 — deve ser
considerada uma ferramenta estratégica de vigilancia epidemiolégica, essencial
para a detecdo precoce de novas variantes e para a prevencdo de surtos com

potencial zoonético.
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Distribuicao dos subtipos de virus Influenza A detetados em gaivotas

HBN2

H11N3

H16N3

Figure3.Distribuicao dos subtipos de virus Influenza A detetados em gaivotas.

A analise da literatura cientifica publicada entre 2005 e 2025 revelou a detecao
de diferentes subtipos de virus Influenza A em populacdoes de gaivotas, com
destaque para a predominancia de H13N6 e H16N3, considerados especificos
deste grupo de aves aquaticas. Foram ainda registados subtipos menos
frequentes, como H11N3, H6N2 e H13N8, demonstrando a diversidade genética

associada a estas espécies e o seu papel como reservatérios naturais do virus.
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8. Discussao

A presente revisao bibliografica confirma que as gaivotas desempenham um
papel central na ecologia do virus Influenza A, atuando como reservatorios de
subtipos endémicos (H13 e H16) e, ocasionalmente, como dispersores de
variantes de maior preocupacao zoonoética, como H5N1 e H7N9. Estes achados
sdo consistentes com estudos internacionais que identificam as aves aquaticas
como principais hospedeiros naturais do Influenza A (Webster et al., 1992; Wille
& Barr, 2022).

Um dos aspetos mais relevantes observados é a predominancia de H13 e H16
em populacdes de gaivotas, sobretudo juvenis. Este padrdao reforca a ideia de
que estas aves funcionam como ‘“reservatérios especializados” para
determinados subtipos, assegurando a manutencdo viral ao longo do tempo.
Contudo, a ocorréncia esporadica de outros subtipos de maior patogenicidade,
como H5, demonstra a capacidade das gaivotas de integrar-se em cadeias
epidemioldégicas mais amplas, aumentando a sua relevancia para a saude

publica.

A variacdo geografica e sazonal dos resultados evidencia o impacto de fatores
ecologicos e ambientais. Na Europa setentrional, a elevada prevaléncia de H13
e H16 reflete a importancia das coldnias costeiras, enquanto em regibes
urbanizadas, como o Porto, o contacto das gaivotas com residuos urbanos e
ambientes antropizados sugere um risco diferenciado de exposicdo e
transmissdo. Estas diferencas apontam para a necessidade de vigilancia

adaptada a realidade ecoldgica de cada regiao.

Outro ponto a considerar é a diversidade metodologica dos estudos incluidos.
A utilizacao de diferentes técnicas de detecao, como RT-PCR, isolamento viral e
serologia, contribui para a variabilidade das taxas de positividade reportadas.
Estudos baseados apenas em sorologia podem detetar infecdes passadas,
enquanto métodos moleculares permitem identificar infecdes ativas, o que pode
limitar e condicionar a correta interpretacdo dos resultados. Esta limitacao
metodolégica destaca a importancia de padronizar protocolos de vigilancia, de

modo a permitir comparacdes mais robustas entre regides e periodos temporais.

As implicacOes para a saude publica sdao particularmente significativas. Ainda
que os subtipos endémicos em gaivotas (H13 e H16) nao apresentem risco

elevado para humanos, a detecao ocasional de subtipos altamente patogénicos
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nestas aves levanta preocupacdes. O H5N1, em particular, foi responsavel por
surtos massivos entre 2021 e 2023, com mortalidade em aves selvagens e
transmissao a mamiferos (Peacock et al., 2025). A capacidade das gaivotas de
se deslocarem entre habitats naturais, urbanos e agricolas aumenta o potencial
de dispersao do virus, configurando um risco para exploracdes avicolas e para

populacdes humanas em contacto frequente com estas aves.

No contexto portugués, embora a literatura cientifica seja ainda limitada, a
detecao de H5N1 em gaivotas costeiras no distrito de Aveiro (DGAV, 2024)
evidencia que este risco nao € meramente tedrico, mas uma realidade concreta.
Este facto reforca a importancia da implementacdao de programas nacionais de
vigilancia direcionados para populacdes urbanas e costeiras de gaivotas, que até
ao momento tém sido subvalorizadas em comparacdo com outras aves

aquaticas.

Esta revisao também evidencia lacunas importantes de conhecimento. A
escassez de estudos na América do Sul, Africa e regides tropicais da Asia limita
a compreensao global da ecologia do Influenza A em gaivotas. Além disso,
poucos trabalhos abordam a interface urbano-ecolégica, ou seja, a dinamica viral
em gaivotas adaptadas a ambientes urbanos, como se observa no Porto. Estes

sdo pontos cruciais que devem ser explorados em futuras investigacoes.

Em termos de saude publica, os resultados aqui discutidos convergem com o
conceito One Health, sublinhando que a vigilancia do Influenza A em gaivotas
deve ser integrada numa estratégia que articule saude humana, animal e
ambiental. A cooperacdao entre servicos veterinarios, autoridades de saude
publica e investigadores é indispensavel para prevenir a emergéncia de surtos

com potencial pandémico.

41



9. Conclusao
O presente trabalho de revisao bibliografica permitiu reunir e analisar a literatura
cientifica existente sobre o papel das gaivotas como reservatorios do virus

Influenza A e os riscos associados a sua circulacdao para a saude publica.

Os resultados analisados demonstram de forma consistente que as gaivotas sao
reservatorios especializados dos subtipos H13 e HI16, assegurando a
manutencao viral em populac¢des naturais, sobretudo em juvenis. Estes subtipos,
apesar de apresentarem reduzida relevancia zoonética, constituem um elemento

central para a compreensao da ecologia do virus.

Contudo, a ocorréncia esporadica de subtipos de elevada patogenicidade, como
H5N1 e H7N9, em populacbées de gaivotas evidencia que estas aves também
podem desempenhar um papel como disseminadoras ocasionais de variantes
com impacto epidemioldgico significativo. Esta dualidade reforca a necessidade

de ndo subestimar o contributo das gaivotas na dinamica global do Influenza A.

As implicacdes para a saude publica sao claras. A proximidade crescente das
gaivotas a ambientes urbanos, como no caso da cidade do Porto, cria
oportunidades de contacto indireto com seres humanos e animais domésticos.
Aliado a sua mobilidade e comportamento oportunista, este facto coloca as
gaivotas como vetores potenciais na interface entre ecossistemas selvagens e

humanos.

A andlise revelou ainda lacunas de conhecimento relevantes: a escassez de
estudos em regides tropicais (América do Sul, Africa), a falta de investigacdo
especifica em contextos urbanos e a auséncia de padronizacdao metodolégica
entre estudos dificultam a compreensdao global do fendmeno. Estas lacunas
constituem oportunidades futuras de investigacdo, essenciais para antecipar

riscos e melhorar a vigilancia epidemioldgica.

Neste sentido, importa salientar que perspetivas futuras de investigacdao e acao
devem incidir no alargamento da vigilancia geografica a regides ainda pouco
estudadas, no aprofundamento do estudo das populacdes urbanas de gaivotas
e na padronizacao dos métodos de detecao e caracterizacdo viral, de modo a
permitir comparacoes consistentes entre diferentes areas e periodos. Do mesmo
modo, a integracao de abordagens interdisciplinares no ambito do conceito One
Health, combinando ecologia, virologia, epidemiologia e ciéncias sociais, sera

essencial para compreender de forma mais ampla a interface entre aves
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selvagens, humanos e ambiente. Acresce ainda a necessidade de reforcar a
cooperacdo internacional, assegurando a partilha de dados e experiéncias entre
paises, bem como a articulacdo com politicas publicas municipais e nacionais,
particularmente em cidades costeiras, onde as gaivotas convivem diariamente

com populacdes humanas.

Em conclusao, este trabalho reforca que as gaivotas, para além do seu papel
ecolégico como aves costeiras adaptadas a ambientes urbanos, devem ser
consideradas atores centrais na ecologia e epidemiologia do virus Influenza A.
A sua monitoriza¢ao continua € indispensavel para reduzir riscos, proteger a
saude publica e garantir uma resposta coordenada perante eventuais

emergéncias pandémicas futuras.
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