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INTRODUÇÃO 

A pandemia de SARS-CoV-2 durou três anos e causou milhões de 

infecções e mortes em humanos2,8. Embora a origem da infecção por 

SARS-CoV-2 em humanos ainda não tenha sido completamente elucidada, 

infecções em animais têm sido relatadas com frequência ao redor do 

mundo até hoje13,16. Tanto infecções experimentais quanto naturais em 

diferentes espécies animais fornecem informações valiosas sobre a 

variedade de hospedeiros virais e a patogenicidade do vírus17. Dados 

recentes revelam que pelo menos 29 espécies animais testaram positivo 

para o SARS-CoV-213, incluindo animais de estimação, de cativeiro e 

selvagens4,7,10,12. Todas as variantes de preocupação foram identificadas 

nas espécies pesquisadas, não apenas em momentos em que estavam 

circulando em humanos, mas também em períodos sem circulação ativa 

entre humanos2,11. Isso sugere a existência de reservatórios animais de 

SARS-CoV-2, nos quais o vírus pode se multiplicar ou persistir por longos 

períodos, aumentando o potencial de retransmissão para 

humanos1,10,11,12,14. Eventos de transmissão entre humanos e animais, entre 

animais, e de animais para humanos foram identificados em diferentes 

surtos de infecção animal por SARS-CoV-2 (Fig.1). Monitorar possíveis 

reservatórios animais é crucial para identificar novas variantes de interesse 

e antecipar potenciais surtos, contribuindo para o controle e prevenção da 

doença. 

 

 
 

Figura 1: Surtos de SARS-CoV-2 em animais relatados desde março de 

2020 (Fonte: WOAH, 2024) 

 

METODOLOGIA 

A revisão bibliográfica baseou-se em artigos científicos indexados nos 

bancos de dados Pubmed e Pubvet. Foram considerados artigos publicados 

entre 2020 e 2024, com os descritores relacionados a SARS-CoV-2: 

animais silvestres, animais de estimação, mutações, vigilância genômica, 

hospedeiro e epidemiologia. 

 

RESUMO DE TEMA 

Agente etiológico 

O SARS-CoV-2 é o coronavírus causador da COVID-19 em humanos9,14. 

Pertence à família Coronaviridae e tem um genoma de RNA de fita simples 

e sentido positivo. O genoma viral codifica quatro proteínas estruturais, 

sendo elas a proteína do núcleocapsídeo (N), proteína de membrana (M), 

proteína do envelope (E) e, a que mais se destaca, a proteína spike (S), que 

faz a ligação entre o vírus e as células hospedeiras16 (Fig. 2). O SARS-

CoV-2 infecta primordialmente as vias aéreas de seus hospedeiros e se 

espalha principalmente através de gotículas respiratórias2,5. Assim como 

outros coronavírus têm facilidade de romper a barreira interespécie, o que 

permite sua transmissão entre diferentes animais. 

 

 

Figura 2: Genoma e proteínas estruturais do Sars-CoV-2 (Zhang et al., 

2021) 

As altas taxas de replicação do SARS-CoV-2 fazem com que este 

apresente também altas taxas de mutação2,15, responsáveis pelo surgimento 

das diferentes variantes e subvariantes dos vírus que circularam e 

permanecem circulando2,8,9,15. Além das altas taxas de mutação, os 

diferentes desafios imunológicos apresentados ao vírus durante infecções 

de diferentes hospedeiros podem atuar como pressão seletiva para o 

estabelecimento de novas mutações e consequente aparecimento de novas 

variantes virais10,11,12,14. O surgimento de novas variantes é de grande 

importância uma vez que estas podem apresentar diferenças em relação à 

transmissibilidade, sintomatologia, sensibilidade à imunidade vacinal e 

patogenicidade. 

Vigilância epidemiológica e genômica 

A testagem em larga escala de SARS-CoV-2 foi essencial para monitorar 

a circulação do vírus na população durante a pandemia de COVID-192,8. À 

medida que os países implementam abordagens mais rotineiras de 

monitoramento, os sistemas de vigilância estão sendo adaptados e 

combinados com outros vírus respiratórios para oferecer uma visão 

integrada da propagação e intensidade da transmissão do SARS-CoV-22,14. 

Esses sistemas devem orientar medidas de controle e mitigar o impacto da 

COVID-19, além de identificar novas variantes e eventos relevantes. A 

integração do SARS-CoV-2 nos quadros de vigilância existentes, como os 

da gripe, é incentivada, aproveitando os sistemas de vigilância sentinela já 

estabelecidos em cuidados primários e secundários. A vigilância genômica 

desempenha um papel crucial ao monitorar a circulação, evolução e 

dominância de variantes conhecidas e emergentes, informando decisões 

sobre vacinas, análises de surtos e a identificação precoce de novas 

variantes do SARS-CoV-2. Além disso, a vigilância deve incluir a análise 

de vírus de origem animal para compreender sua relação com os vírus que 

circulam nos seres humanos, adotando uma abordagem de saúde única 

(Fig. 3). 

 

 

Figura 3: Potenciais reservatórios e rotas de transmissão do SARS-CoV-

2 (Fonte: Zhao et al., 2020)  
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Animais de companhia 

A infecção por SARS-CoV-2 em animais pode ser assintomática ou 

apresentar sintomas leves, como sinais respiratórios e gastrointestinais, a 

graves, como pneumonia e até óbito2,6. Dois meses após o início da 

pandemia de COVID-19, o vírus foi identificado em cães de famílias cujos 

donos haviam testado positivo em Hong Kong1. Em março de 2020, o 

primeiro caso de um gato doméstico infectado por SARS-CoV-2 foi 

relatado na Bélgica5, com provável contaminação através de seu dono que 

havia testado positivo. A proximidade entre seres humanos e seus animais 

de estimação, especialmente cães e gatos, facilita a transmissão do vírus 

entre espécies3, ressaltando a importância da vigilância e do cuidado com 

a saúde de humanos e animais.  

Foram identificadas variantes do SARS-CoV-2 em cães e gatos em quatro 

das cinco regiões do Brasil7, com semelhanças genéticas às que circulavam 

em humanos na mesma época, especialmente as variantes Gamma e Zeta. 

Isso sugere que a transmissão de humanos para animais domésticos, é uma 

ocorrência comum e contínua. No entanto, gatos parecem ter um papel 

menor na transmissão do SARS-CoV-2 para os humanos, devido à baixa 

circulação viral e rápida eliminação do vírus2,3,6. O período de eliminação 

viral, observado em cerca de cinco dias, corrobora com descobertas 

anteriores feitas na Espanha18. 

Em gatos do Parque Municipal Américo Renné Giannetti (PqMARG), em 

Belo Horizonte, foi detectada a presença de RNA do SARS-CoV-2, 

classificada como variante Delta, antes do primeiro relato dessa variante 

no estado em maio de 2021 (sendo detectada em humanos apenas em julho 

de 2021)4. Os genomas sequenciados se agruparam com outros genomas 

de SARS-CoV-2 provenientes de gatos e humanos, reforçando a ideia de 

transmissão local de cepas virais entre animais que coabitam o mesmo 

parque. 

Animais silvestres e de cativeiro 

Reservatórios de vírus em vida selvagem podem facilitar a evolução de 

variantes virais capazes de infectar humanos2,10,19. Na América do Norte, 

há evidências de transmissão contínua do coronavírus SARS-CoV-2 de 

humanos para veados de cauda branca10,11. Em 2021, uma linhagem 

altamente divergente do SARS-CoV-2 foi identificada em veados de cauda 

branca no Canadá10 (B.1.641), indicando uma possível evolução 

sustentada do vírus nessa espécie, com transmissão entre os animais e de 

humanos para veados. 

Em Ohio, nos EUA, foi detectada a presença da variante Alfa em veados 

de cauda branca em março de 2022, transmitida de humanos para veados11. 

Observou-se que o SARS-CoV-2 estava evoluindo mais rapidamente nos 

veados do que nos humanos, cerca de três vezes mais para as variantes Alfa 

e Delta. Isso demonstra a flexibilidade do SARS-CoV-2 em infectar novas 

espécies sem uma evolução adaptativa extensa ou mudanças fenotípicas 

aparentes. 

No final de 2021, o Zoológico de Rotterdam registrou um surto da variante 

delta, que infectou simultaneamente gorilas e leões19. Os tratadores que 

testaram positivo para o vírus foram apontados como a fonte mais provável 

da infecção. Dados genômicos confirmaram a transmissão entre humanos 

e animais. O surto evidenciou os desafios para evitar a propagação do vírus 

entre espécies. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

A vigilância genômica de SARS-CoV-2 já se provou uma ferramenta 

eficiente para o monitoramento do surgimento e dispersão de variantes 

pelo globo2,4,10,11,13. Apesar de alguns esforços terem sido realizados no 

monitoramento do vírus infectando animais não humanos, a intensificação 

deste tipo de monitoramento é fundamental para o controle do possível 

surgimento de novas variantes2,3,5,9,11. Eventos como este são 

extremamente preocupantes tanto para a saúde humana quanto para a saúde 

de nossos animais de companhia, para os animais de produção e para 

animais silvestres livres e em cativeiro, uma vez que estes podem ter seu 

status de conservação colocado em risco por um vírus tão transmissível 

quanto o SARS-CoV-2. 
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