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RESUMO 

 

Entre janeiro de 2021 e março de 2023, investigamos a presença de SARS-CoV-2 e 

hemopatógenos em três populações distintas de mamíferos em Belo Horizonte, Minas Gerais, 

Brasil. Foram utilizados diferentes métodos diagnósticos, como RT-qPCR para SARS-CoV-2, 

PCR para hemopatógenos, RFLP-PCR para Leishmania spp. e ensaios sorológicos para 

Toxoplasma gondii. No Projeto PetCOVID-19, que incluiu 86 cães e gatos domiciliados cujos 

tutores foram diagnosticados com COVID-19, a taxa de infecção por SARS-CoV-2 foi de 9,3%. 

Coinfecções com hemopatógenos foram frequentes, com prevalências de 47,7% para 

Anaplasma/Ehrlichia spp., 17,4% para Mycoplasma spp., 15,8% para Bartonella spp. e 37,5% 

para Piroplasmida. Nenhum animal foi positivo para Leishmania spp., e a soroprevalência de 

T. gondii foi de 15,8% entre os gatos. A variante Ômicron (BA.1.) foi identificada nesses 

animais. Entre os 78 gatos errantes do Parque Municipal Américo Renné Giannetti, 7,7% foram 

positivos para SARS-CoV-2. A prevalência de hemopatógenos incluiu 38,5% para 

Anaplasma/Ehrlichia spp., 7,7% para Mycoplasma spp., 38,5% para      Bartonella spp. e 2,6% 

para Piroplasmida. Leishmania spp. foi detectada em 15,4% dos gatos, sendo 14,1% positivos 

para L. infantum. A soroprevalência de T. gondii foi de 23,1%. A variante Delta (B.1.617.2) foi 

identificada nos gatos do parque. Nos 52 mamíferos cativos do Jardim Zoológico de Belo 

Horizonte, 18% foram positivos para SARS-CoV-2. As coinfecções com hemopatógenos 

incluíram prevalências de 14,6% para Anaplasma/Ehrlichia spp., 17,5% para Mycoplasma spp., 

42,5% para Bartonella spp. e 22,5% para Piroplasmida. Leishmania spp. foi detectada em 

33,3% dos animais da família Canidae. As variantes Alpha (B.1.1.7) e Ômicron (BA.1.) foram 

identificadas nos animais do zoológico. Associações significativas foram encontradas entre a 

infecção por SARS-CoV-2 e a presença de hemopatógenos nos gatos do parque (p = 0,032) e 

entre SARS-CoV-2 e Bartonella spp. nos animais do zoológico (p = 0,000). Esses resultados 

reforçam a importância da vigilância epidemiológica em animais, visando não apenas à saúde 

animal, mas também à saúde pública, especialmente em contextos de pandemia como o da 

COVID-19. 

 

Palavras chaves: Coronavírus, animais, hemopatógenos, PCR, sequenciamento, coinfecção, 

Uma Só Saúde 

 

 



 
 

ABSTRACT 

 

Between January 2021 and March 2023, we investigated the presence of SARS-CoV-2 and 

hemopathogens in three distinct mammal populations in Belo Horizonte, Minas Gerais, Brazil. 

Different diagnostic methods were used, including RT-qPCR for SARS-CoV-2, PCR for 

hemopathogens, RFLP-PCR for Leishmania spp., and serological assays for    Toxoplasma 

gondii. In the PetCOVID-19 Project, which included 86 domestic dogs and cats whose owners 

had been diagnosed with COVID-19, the infection rate for SARS-CoV-2 was 9.3%. 

Coinfections with hemopathogens were common, with prevalences of 47.7% for 

Anaplasma/Ehrlichia spp., 17.4% for Mycoplasma spp., 15.8% for Bartonella spp., and 37.5% 

for Piroplasmida. No animal tested positive for Leishmania spp., and the seroprevalence of T. 

gondii was 15.8% among the cats. The Omicron variant (BA.1.) was identified in these animals. 

Among the 78 stray cats from Américo Renné Giannetti Municipal Park, 7.7% were positive 

for SARS-CoV-2. The prevalence of hemopathogens included 38.5% for Anaplasma/Ehrlichia 

spp., 7.7% for Mycoplasma spp., 38.5% for Bartonella spp., and 2.6% for Piroplasmida. 

Leishmania spp. was detected in 15.4% of the cats, with 14.1% testing positive for L. infantum. 

The seroprevalence of T. gondii was 23.1%. The Delta variant (B.1.617.2) was identified in the 

cats from the park. Among the 52 captive mammals at the Belo Horizonte Zoo, 18% tested 

positive for SARS-CoV-2. Coinfections with hemopathogens were observed, with prevalences 

of 14.6% for Anaplasma/Ehrlichia spp., 17.5% for Mycoplasma spp., 42.5% for Bartonella 

spp., and 22.5% for Piroplasmida. Leishmania spp. was detected in 33.3% of the Canidae 

family. The Alpha (B.1.1.7) and Omicron (BA.1.) variants were identified in the zoo animals. 

Significant associations were found between SARS-CoV-2 infection and the presence of 

hemopathogens in the park cats (p = 0.032) and between SARS-CoV-2 and Bartonella spp. in 

the zoo mammals (p = 0.000). These findings highlight the importance of epidemiological 

surveillance in animals, aiming not only at animal health but also at public health, particularly 

in pandemic contexts like COVID-19. 

 

Keysword: Coronavirus, animals, hemopathogens, PCR, sequencing, coinfection, One Health 
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1. INTRODUÇÃO 

 

As zoonoses representam uma preocupação significativa para a saúde pública. Cerca de 

60% dos patógenos emergentes que afetam os seres humanos têm origem em animais, dos quais 

mais de 71% provêm da vida selvagem. Esses patógenos possuem a capacidade de se adaptar e 

mudar de hospedeiros, adquirindo novas variantes genéticas que podem aumentar seu potencial 

patogênico. Fatores como mudanças no comportamento humano, nas características 

socioeconômicas, ambientais ou ecológicas dos hospedeiros podem influenciar a transmissão 

desses patógenos (Cutler; Fooks; Poel, 2010). 

O SARS-CoV-2, um coronavírus de origem zoonótica, foi detectado pela primeira vez em 

humanos na China, no final de 2019. A transmissão entre humanos levou à pandemia de COVID-

19 (WHO, 2020), e as primeiras especulações sobre a origem do surto foram associadas a um 

mercado em Wuhan que vendia animais silvestres vivos (Zhu et al., 2020). Além de seu grande 

impacto em humanos, animais domésticos e silvestres também podem ser infectados pelo vírus 

(Halfmann et al., 2020), embora o papel desses animais na transmissão e manutenção do SARS-

CoV-2 ainda seja pouco compreendido (OIE, 2020; Deng et al., 2020). 

Os primeiros casos de animais positivos para SARS-CoV-2 foram relatados em um gato e 

dois cães em Hong Kong e em outro gato na Bélgica (AVMA, 2020). Desde então, órgãos como o 

Departamento de Agricultura dos Estados Unidos (USDA) e a WOAH têm publicado atualizações 

frequentes sobre animais positivos para SARS-CoV-2 (Garigliany et al., 2020; Barrs et al., 2020; 

Wang et al., 2020; Klaus et al., 2021; Palmer et al., 2021; Jairak et al., 2022; Fernández-Bastit et 

al., 2022; Kuhlmeier et al., 2022; Bellinati et al., 2022). Estima-se que espécies como furões e 

gatos são altamente suscetíveis ao SARS-CoV-2, enquanto cães apresentam menor suscetibilidade, 

levantando questões sobre o papel desses animais como reservatórios (Shi et al., 2020; Sharun et 

al., 2021). 

No Brasil, relatos de SARS-CoV-2 em animais domésticos incluem gatos e cães errantes 

positivos para anticorpos neutralizantes (Dias et al., 2021), além de animais que testaram positivo 

por RT-qPCR (Epifanio et al., 2021; Agopian et al., 2022). Mais recentemente, estudos 

identificaram a presença de anticorpos em cães e gatos através de testes de ELISA e 

soroneutralização (Jarrah et al., 2023). Animais silvestres também foram relatados como 

infectados, incluindo tamanduás-bandeira e saguis (WOAH, 2022). 
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Além do SARS-CoV-2, os hemopatógenos constituem uma categoria importante de 

patógenos sanguíneos, que afetam tanto animais domésticos quanto silvestres e podem resultar em 

doenças graves (Losos, 1986). Transmitidos principalmente por vetores hematófagos, esses 

patógenos incluem microrganismos como Babesia spp., Anaplasma spp., Ehrlichia spp., 

hemoplasmas, Bartonella spp. e Leishmania spp., podendo comprometer o sistema imunológico 

dos hospedeiros (Kassab, 2021). 

Por sua vez, Toxoplasma gondii, causador da toxoplasmose, é um parasito de alta 

prevalência em seres humanos e uma grande diversidade de animais. Em humanos 

imunocomprometidos, a toxoplasmose pode causar complicações severas, e a detecção desse 

parasito em animais, particularmente em áreas urbanas, é de grande importância. A sorologia para 

Toxoplasma gondii é fundamental para avaliar a exposição desses animais ao parasito, 

complementando a compreensão sobre a interação entre essas infecções e a imunossupressão 

associada (Bachand et al., 2019). Nesse contexto, destaca-se a relevância de investigar possíveis 

coinfecções entre Toxoplasma gondii e hemopatógenos (Babesia spp, Anaplasma spp, Ehrlichia 

spp, Micoplasmas hemotrópicos, Bartonella spp. e Leishmania spp) em animais domésticos e 

silvestres, visto que essas infecções podem alterar a resposta imune dos animais e aumentar sua 

suscetibilidade a outras infecções, inclusive ao SARS-CoV-2. 

 

2. JUSTIFICATIVA 

 

A pandemia de COVID-19 trouxe à tona a necessidade urgente de entender melhor a 

interação entre humanos, animais e o ambiente, especialmente no contexto de "Uma Só Saúde", 

que integra a saúde humana, animal e ambiental. Embora haja relatos crescentes de infecção por 

SARS-CoV-2 em animais, tanto domésticos quanto silvestres, ainda existem lacunas significativas 

no entendimento sobre a dinâmica dessa transmissão em diferentes populações animais. No Brasil, 

a proximidade entre pessoas e animais, em especial animais de companhia e silvestres em cativeiro, 

ressalta a importância de investigar como esses grupos podem atuar como potenciais reservatórios 

do vírus, contribuindo para a circulação e possível evolução de variantes virais. 

Este estudo tem relevância não apenas para a pesquisa básica, ao aprofundar o 

conhecimento sobre a infecção por SARS-CoV-2 em populações animais, mas também para a 

pesquisa aplicada, ao fornecer dados críticos para o desenvolvimento de estratégias de prevenção, 
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monitoramento e controle de zoonoses. Além disso, investiga-se o papel das coinfecções 

parasitárias, amplamente presentes nas populações estudadas, como possível fator de risco para a 

infecção viral, já que estas podem comprometer o sistema imunológico dos animais, aumentando 

sua susceptibilidade ao SARS-CoV-2. A integração desses conhecimentos contribui diretamente 

para políticas públicas e ações de vigilância epidemiológica no contexto de "Uma Só Saúde", 

especialmente em tempos de pandemia. 

Essa abordagem é essencial para antecipar e mitigar possíveis surtos zoonóticos futuros, 

oferecendo uma compreensão abrangente das interações patogênicas entre vírus e parasitas em 

populações animais que convivem em proximidade com humanos. Assim, este estudo se propõe a 

preencher uma lacuna crítica na literatura e apoiar ações de saúde pública que envolvem tanto o 

controle de zoonoses quanto a preservação da saúde animal e ambiental.  
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3. OBJETIVOS  

 

3.1. Objetivo geral  

 

Investigar a ocorrência de infecção por SARS-CoV-2 e outros patógenos em mamíferos 

domésticos e silvestres no município de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil, com foco na 

vigilância epidemiológica e na abordagem integrada de Saúde Única, bem como identificar 

coinfecções e possíveis associações entre esses patógenos. 

 

3.2. Objetivos específicos  

 

- Detectar a infecção por Sars-CoV-2 nos mamíferos domésticos e silvestres no município 

de Belo Horizonte; 

- Sequenciar e identificar estirpes de SARS-CoV-2 circulantes nos mamíferos domésticos e 

silvestres no município de Belo Horizonte; 

- Traçar relações filogenéticas entre genomas de SARS-CoV-2 obtidos;  

- Detectar molecularmente hemopatógenos dos gêneros Anaplasma, Ehrlichia, Mycoplasma 

hemotrópico, Bartonella, Babesia, Theileria, Cytauxzoon e Leishmania nos mamíferos 

domésticos e silvestres no município de Belo Horizonte; 

- Caracterizar filogeneticamente os hemopatógenos detectados nos animais; 

- Determinar a soroprevalência de Toxoplasma gondii nos animais domésticos e gatos do 

PqMARG no município de Belo Horizonte. 

- Avaliar as coinfecções nos animais amostrados.  

 

- Verificar possíveis associações de infecção por SARS-CoV-2 e hemopatógenos e parasitos 

nos animais amostrados;  
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4. REVISÃO DA LITERATURA  

 

4.1. Coronavírus  

 

Os coronavírus (CoVs) são membros de uma grande família de vírus que causam infecções 

respiratórias e gastrointestinais, a Coronaviridae (ordem Nidovirales), descrita desde finais dos 

anos de 1930 em animais de importância veterinária, e isolados pela primeira vez no homem no 

final dos anos de 1960 (Paules et al, 2020; Gräf, 2020). Os representantes deste grupo adquirem 

seu nome pela aparência que apresentam na microscopia eletrônica, pois é muito parecido com 

uma coroa de espinhos devido à presença de projeções de proteínas de superfície ao redor do vírus 

(Weiss and Navas, 2005). 

Os CoVs são vírus envelopados cujo genoma é composto por ácido ribonucleico (RNA) 

não segmentado de fita simples com sentido positivo (Ksiazek et al. 2003; ECDC technical report, 

2020), capazes de infectar hospedeiros de diferentes ordens: de invertebrados a aves e mamíferos 

(Masters e Perlman, 2013). A partícula viral dos CoVs possui um envelope esférico lipídico com 

três proteínas, sendo elas: E (envelope), M (membrana) e S (proteína do tipo spike) que promovem 

a entrada celular destes vírus, ligando-se ao receptor e facilitando sua fusão com a membrana 

celular. Internamente há um capsídeo de simetria helicoidal, constituído pela proteína 

nucleocapsídeo (N) ligada ao genoma viral. A proteína N é a única presente no nucleocapsídeo; 

acredita-se que participe na replicação do material genético viral na célula e no seu empacotamento 

em partículas virais. Ainda não estão bem estabelecidas as funções das proteínas M e E, considera-

se que elas poderiam participar da montagem e liberação do vírion (Díaz-Castrillón e Toro-

Montoya, 2020). 

Os coronavírus são divididos em duas subfamílias: Letovirinae e Orthocoronavirinae, esta 

última subdividida em quatro gêneros: Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus e 

Deltacoronavirus sendo que cada gênero pode levar a diferentes doenças, em diferentes espécies 

de animais e nos seres humanos (Chang et al., 2019; Pal et al., 2020; Khalil e Khalil, 2020). 

Alphacoronavirus e Betacoronavirus infectam somente mamíferos, enquanto Gammacoronavirus 

e Deltacoronavirus infectam aves, ainda que alguns também infectam mamíferos (Woo et al. 

2012). Até o momento, seis espécies de coronavírus foram descritas como infecciosas para os 

humanos, quatro pertencentes ao Betacoronavírus e duas ao gênero Alfacoronavírus. O 

Betacoronavírus SARS-CoV-2 é o segundo coronavírus descrito dentro da espécie "Severe acute 
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respiratory syndrome-related coronavirus " (Gorbalenya et al., 2020) a causar surto de doenças de 

alto impacto.  

Em 2002-2003, um surto de SARS (Síndrome Respiratória Aguda Grave) causou 

preocupação em todo o mundo, com casos relatados em vários países, incluindo China, Hong Kong 

e Canadá. O surto de SARS infectou mais de 8.000 pessoas e causou mais de 700 mortes em todo 

o mundo (Peiris et al.,2003). Em 2012, um novo coronavírus, o MERS-CoV (Síndrome 

Respiratória do Oriente Médio), surgiu na Arábia Saudita e se espalhou para outros países do 

Oriente Médio, África, Ásia e Europa. O surto de MERS causou 2.494 casos e 858 mortes até 2021 

(Al-Mulla et al., 2021). Mas recentemente, em 2019, um novo surto de coronavírus (SARS-CoV-

2) começou na cidade de Wuhan, na China, e se espalhou para se tornar uma pandemia global que 

afetou milhões de pessoas em todo o mundo. A COVID-19, a doença causada pelo vírus, já causou 

mais de 775 milhões de casos confirmados e mais de 7 milhões de mortes em todo o mundo até 

agosto de 2024 (WHO, 2024). 

 

 4.2. Infecções por Coronavírus em Animais  

 

As infecções por coronavírus em animais são bastante comuns e afetam diversas espécies, 

incluindo aves, suínos, bovinos caninos e felinos. Essas infecções podem causar desde sinais 

clínicos leves, como resfriados, até doenças graves, como gastroenterite e síndromes respiratórias 

agudas (Woo et al., 2014; Decaro and Lorusso, 2020; Licitra et al 2020). 

"Entre os coronavírus animais mais conhecidos estão o coronavírus suíno transmissível 

(TGEV), o coronavírus aviário (IBV), o coronavírus felino (FCoV) e o coronavírus canino (CCoV). 

Esses vírus são responsáveis por doenças respiratórias e gastrointestinais em suínos, aves, gatos e 

cães, respectivamente (Licitra et al., 2014; Poudel et al. 2020; Larusso et al., 2020), sendo 

causadores de uma variedade de sinais clínicos em animais, que podem ser desde leves até graves 

e potencialmente fatais. Os sintomas específicos dependem do tipo de coronavírus, da espécie 

animal afetada e do estágio da doença. O TGEV, por exemplo, pode causar diarreia grave em suínos 

jovens, enquanto o IBV pode causar infecções respiratórias e gastrointestinais em aves. Já o FCoV 

pode causar uma variedade de doenças em gatos (Felis catus), incluindo a peritonite infecciosa 

felina (PIF), que é uma doença inflamatória grave que afeta vários órgãos. A infecção por 

coronavírus em cães geralmente afeta apenas o trato entérico, causando enterite leve ou 
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assintomática e se resolve por conta própria (Licitra et al., 2013; Decaro and Buonavoglia, 2018; 

Poudel et al., 2020).  

Vários estudos relataram a detecção de coronavírus em animais. Em Portugal, no início de 

2015, descreveu-se um surto de diarreia aguda em vários suínos com uma propagação rápida para 

o norte do território. Das 44 granjas suínas que notificaram diarreias aquosas graves, detectou-se 

RNA de TGEV em 32 (72,7 %). Os sinais clínicos observados nos suínos infectados foram 

consistentes com aqueles tipicamente associados à infecção por TGEV, incluindo diarreia, vômito 

e desidratação (Mesquita et al., 2015).  Um estudo na região sudeste do Brasil realizou uma análise 

retrospectiva da presença de CoVs em 746 aves silvestres e documentou a presença de CoVs 

aviários relacionados às famílias gama e Delta circulando em regiões urbanas e avícolas do Brasil 

(Barbosa et al., 2019). Em outro estudo realizado em São Paulo, foram coletadas 151 amostras de 

gatos domiciliados; essas amostras mostraram uma taxa de positividade de coronavírus felino 

(FCoV) de 64,2% (97/151) no ELISA para detecção de anticorpos IgG anti-FCoV (Almeida et al., 

2019). 

Estudos recentes têm se concentrado na caracterização genética e patogênese dos 

coronavírus animais, bem como na identificação de novas espécies de coronavírus em animais 

silvestres (Lau et al., 2015; Hu et al., 2017; Cui et al. 2019). 

 

 4.3. SARS-COV-2 

 

Os coronavírus animais também podem causar doenças zoonóticas, ou seja, transmitidas 

dos animais para os seres humanos. Foi o caso do coronavírus da síndrome respiratória aguda grave 

(SARS-CoV), que foi transmitido de morcegos para civetas e posteriormente para humanos em 

2002, e do coronavírus da síndrome respiratória do Oriente Médio (MERS-CoV), que foi 

transmitido de camelos para humanos em 2012 (Woo et al., 2009; Cui et al. 2019).  

SARS-CoV-2 é o agente causador da doença coronavírus 2019 (COVID-19), que se 

espalhou rapidamente pelo mundo desde o final de 2019 (Zhou et al., 2020). A origem exata do 

SARS-CoV-2 ainda não foi completamente esclarecida, mas estudos sugerem que ele possa ter 

uma origem zoonótica. Acredita-se que morcegos sejam os hospedeiros naturais do vírus, e que ele 

tenha sido transmitido aos seres humanos por meio de um animal intermediário, como o pangolim 

(Lam et al., 2020; Li et al., 2020; Xiao et al., 2020). Análises genéticas do vírus indicam que o 

vírus está agrupado dentro do subgênero Sarbecovirus, que faz parte do gênero Betacoronavirus, 
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e ele tem semelhanças com outros coronavírus encontrados em morcegos e em outros animais, 

como os coronavírus que causaram a SARS (síndrome respiratória aguda grave) e a MERS 

(síndrome respiratória do Oriente Médio) em humanos, com os quais compartem um 79% e 50% 

de identidade de sequência genômica, respectivamente. No entanto, ainda não está claro como 

exatamente o SARS-CoV-2 surgiu e se espalhou para se tornar uma pandemia global (Wu et al., 

2020; Lu et al 2020). 

SARS-CoV-2 possui o "Bauplan" tradicional dos Orthocoronavirinae. Isso significa que a 

sua estrutura geral, organização genômica e ciclo de replicação são semelhantes aos demais 

coronavírus que pertencem a essa subfamília (Coronaviridae Study Group of the International 

Committee on Taxonomy of Viruses, 2020; Yao et al., 2020). Como membro da família 

Coronaviridae, SARS-CoV-2 possui um tamanho de partícula de aproximadamente 125 

nanômetros de diâmetro com cerca de 29.903 nucleotídeos, que codifica para cerca de 27 proteínas 

diferentes e sua estrutura é composta por as quatro proteínas principais: proteína do envelope (E), 

proteína da membrana (M), proteína spike (S) e proteína nucleocapsídeo (N). Entre essas proteínas 

estruturais, a proteína S é crítica para a entrada do vírus mediado por receptor em células 

suscetíveis. O domínio de ligação ao receptor (RBD) da proteína S se liga à enzima conversora de 

angiotensina-2 (ACE2) na superfície das células, facilitando a entrada do vírion (Hoffmann, et 

al., 2020). In vitro, foi demostrado que ACE2 de até 44 mamíferos se une ao RBD (Liu et al., 

2020). Além dessas proteínas estruturais, o genoma do SARS-CoV-2 também contém vários 

quadros de leitura abertos (ORFs) que codificam para proteínas não estruturais, que são importantes 

para a replicação viral e modulação da resposta imune do hospedeiro (Walls et al., 2020; Weiss 

and Leibowitz, 2020).  

O genoma do SARS-CoV-2 é altamente conservado em relação aos outros coronavírus 

(CoVs). Ele possui cerca de 30 kilobases e mantém a ordem das principais regiões codificadoras: 

replicase (ORF1ab), seguida pelas proteínas spike (S), envelope (E), membrana (M) e 

nucleocapsídeo (N). A taxa de mutação é de 2 nucleotídeos por mês (Lu et al., 2020). Mais de 72% 

do genoma codifica a proteína ORF1ab, que geram 16 proteínas não-estruturais. A proteína do 

nucleocapsídeo (N) é a mais expressa, de acordo com pesquisas transcriptômicas, seguida pelas 

regiões S, 7a, 3, 8, M, E, 6 e 7b (Figura 1). Comparado à linhagem RmYN02, regiões como 

ORF1ab, 3a, E, 6, 7a, N e 10 têm mais de 96% de similaridade, enquanto a região S mostra 71,8% 

de similaridade, caindo para 62,4% no RBD (Zhou et al., 2020).   
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Figura 1 - Representação esquemática do genoma do SARS-CoV-2. As regiões codificadoras principais, incluindo 

ORF1ab, S, 3a, E, M, 6, 7a, 7b, 8, N e 10, assim como as sequências reguladoras de transcrição (TRSs), são destacadas 

em diferentes cores, conforme a ordem em que aparecem no genoma. (adaptado de Kim et al, 2020) 

 

O ciclo de replicação do SARS-CoV-2 segue o padrão observado em outros coronavírus. 

Primeiro, o vírus entra nas células hospedeiras através da proteína Spike. Em seguida, ocorre a 

liberação do material genético viral no citoplasma da célula, seguida pela tradução e replicação do 

genoma viral. Por fim, há a montagem das novas partículas virais e sua liberação a partir da célula 

hospedeira (Zhang et al. 2020; Fiuza et al., 2020). Embora o SARS-CoV-2 possua a mesma 

estrutura básica que outros coronavírus da família Coronaviridae, Subfamília Orthocoronaviridae, 

há algumas diferenças específicas em sua sequência genômica e em sua proteína spike que o tornam 

particularmente transmissível e patogênico em humanos (Hoffmann et al., 2020; Wu et al., 2020). 

Estudos recentes sobre a patogenia do vírus indicam que a proteína ACE-2 do vertebrado atua 

como um receptor para aderência viral e fusão da membrana, permitindo a interação entre SARS-

CoV-2 e o hospedeiro (Morais et al, 2020). 

O sequenciamento genético do vírus tem sido fundamental para a identificação e 

monitoramento das variantes. À medida que o SARS-CoV-2 se espalha e se replica, podem ocorrer 

mutações em seu material genético (Lauring, Hodcroft, 2021). Essas mutações podem levar ao 

surgimento de variantes do vírus com características diferentes. Alguns exemplos conhecidos de 

variantes do SARS-CoV-2 incluem a variante Alfa (B.1.1.7), a variante Beta (B.1.351), a variante 

Gama (P.1) e a variante Delta (B.1.617.2). Essas variantes podem apresentar diferenças em termos 

de transmissibilidade, gravidade da doença ou resposta a tratamentos ou vacinas (Callaway, 2021; 

Centers for Disease Control and Prevention (CDC), 2021; WHO, 2021) 

 

Fatores específicos relacionados à virulência e os mecanismos moleculares subjacentes 

também têm sido estudados. Por exemplo, mutações na proteína Spike, especialmente no domínio 
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de ligação ao receptor (RBD), podem aumentar a afinidade do vírus pelo receptor ACE2 nas células 

hospedeiras, facilitando a entrada viral e aumentando a transmissibilidade. Além disso, algumas 

mutações podem ajudar o vírus a escapar da resposta imunológica, tornando as vacinas e os 

tratamentos menos eficazes. Estudos também apontam que a variante Delta (B.1.617.2) tem 

mutações que podem estar associadas a uma maior replicação viral e uma maior carga viral em 

indivíduos infectados, o que pode contribuir para uma maior transmissibilidade e possivelmente 

uma maior gravidade da doença (Liu et al., 2021; Plante et al., 2021). 

A filogenia, filodinâmica e filogeografia são usadas nos estudos de evolução e disseminação 

geográfica do vírus, permitindo traçar as relações entre diferentes linhagens e entender como as 

variantes surgiram e se espalharam globalmente (Rambaut et al., 2020). Essas informações são 

valiosas para orientar medidas de saúde pública, desenvolvimento de vacinas e adaptação de 

estratégias de controle da doença. É importante ressaltar que a pesquisa sobre o SARS-CoV-2 e 

suas variantes está em constante evolução. Novas variantes podem surgir à medida que o vírus 

continua se replicando e se espalhando (WHO, 2021). 

 

4.4.COVID-19 

 

4.4.1. Infecção por SARS-CoV-2 

 

A COVID-19, uma doença provocada pelo SARS-CoV-2, é transmitida de indivíduo para 

indivíduo por meio das vias respiratórias superiores, principalmente por gotículas respiratórias 

expelidas durante a tosse, espirro ou fala de uma pessoa infectada. A doença pode causar uma 

ampla variedade de sintomas, desde sintomas leves semelhantes aos de um resfriado até doenças 

respiratórias graves, como pneumonia e síndrome respiratória aguda grave (SARS) (CDC, 2021, 

Guan et al., 2020). Ao atingir as células pulmonares, o SARS-CoV-2 desencadeia uma forte 

resposta imunológica que causa inflamação dos sacos aéreos dos pulmões, conhecidos como 

alvéolos. A diminuição do número de linfócitos T devido à infecção e a apoptose dessas células 

causada pela resposta inflamatória podem levar à obstrução dos alvéolos afetados, levando ao 

desenvolvimento de um quadro semelhante à pneumonia. A gravidade da pneumonia, que pode 

evoluir para Síndrome Respiratória Aguda Grave (SARS), depende de múltiplos fatores da 

infecção, como o grau de obstrução alveolar, o grau de obstrução em cada alvéolo e o sistema 
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imunológico e as características fisiológicas do hospedeiro (Rabaan et al., 2020; Wiersinga et al., 

2020). 

Clinicamente, os sintomas da COVID-19 começam em média cinco dias após a exposição 

ao vírus. Os sintomas iniciais são geralmente leves e podem incluir febre, tosse seca, fadiga, dor 

de garganta, dor de cabeça e perda de olfato ou paladar. É importante notar, no entanto, que muitas 

pessoas infectadas com SARS-CoV-2 podem ser assintomáticas ou apresentar sinais clínicos 

brandos, tornando a detecção e o controle da doença um desafio (Oran, Topol, 2020). À medida 

que a infecção progride, alguns pacientes podem desenvolver sintomas mais graves, como falta de 

ar, dor no peito e confusão mental. Esses sintomas podem indicar a progressão da doença para uma 

fase mais crítica, que pode evoluir para a Síndrome Aguda Respiratória Grave (SARS). Nessa fase 

grave, os pacientes podem necessitar de suporte ventilatório, como o uso de respiradores artificiais, 

devido à dificuldade respiratória significativa. Além dos sintomas respiratórios, a COVID-19 

também pode afetar outros sistemas do corpo como: o gastrointestinal, o cardiovascular, e o 

neurológico (Guan et al., 2020). Fatores como a idade do paciente, suas condições de saúde pré-

existentes e a presença de comorbidades são determinantes no curso da COVID-19. 

(Wu, McGoogan, 2020). 

 

4.4.2.  Pandemia da COVID-19 

 

A pandemia da COVID-19 foi uma crise de saúde global causada pela disseminação do 

vírus SARS-CoV-2. O primeiro caso conhecido de COVID-19 ocorreu em dezembro de 2019 na 

cidade de Wuhan, na China. Desde então, a doença se espalhou rapidamente para outros países e 

se tornou uma pandemia global (Wu, McGoogan, 2020). Em janeiro de 2020, a Organização 

Mundial da Saúde (OMS) declarou a COVID-19 uma emergência de saúde pública de preocupação 

internacional e, em março de 2020, a pandemia foi declarada. A partir de então, os casos de 

COVID-19 e as mortes relacionadas à doença, continuaram a aumentar em todo o mundo (Guo et 

al. 2020). Até agosto de 2024, a COVID-19 resultou em aproximadamente 775 milhões de casos 

confirmados e mais de 7 milhões de mortes em todo o mundo (WHO, 2024). No entanto, a taxa de 

mortalidade varia de país para país e pode ser influenciada por vários fatores, incluindo a idade 

média da população, a qualidade dos sistemas de saúde e as medidas de contenção implementadas 

pelos governos (Verity et al., 2020; Williamson et al., 2020). A taxa de letalidade global da 
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COVID-19 tem sido estimada em cerca de 2-3%, mas varia amplamente entre os países (Cao et al., 

2020). 

O Brasil teve uma propagação significativa do vírus desde o início da pandemia. De acordo 

com dados do Ministério da Saúde do Brasil (MS), o país registrou um total de mais de 38 milhões 

de casos confirmados e mais de 712 mil mortes relacionadas à COVID-19 desde o início da 

pandemia (MS, 2024). O primeiro caso confirmado de infecção pelo SARS-CoV-2 no país foi 

registrado em 26 de fevereiro de 2020 na cidade de São Paulo (SP), em um homem de 61 anos que 

havia retornado de uma viagem à Itália (Aquino et al., 2020). A taxa de letalidade por COVID-19 

no Brasil até 2023 foi aproximadamente de 2% (Brasil COVID, 2023). No entanto, esses números 

podem subestimar a verdadeira extensão da pandemia no país, devido à subnotificação de casos e 

mortes, bem como a problemas na coleta e análise de dados, pois o país não adotou estratégias 

amplas de testagem na população (Aquino et al., 2020; Szwarcwald et al., 2022). O Brasil também 

enfrentou desafios no combate à pandemia, incluindo a disseminação de informações falsas, a 

resistência à vacinação e a falta de coordenação entre os governos federal, estadual e municipal 

(Szwarcwald et al., 2022). 

Minas Gerais é o segundo maior estado em termos de população no Brasil e encontra-se 

fortemente conectado aos estados de São Paulo e Rio de Janeiro com os quais faz divisa, ambos 

estados de importante atividade econômica do país e com uma alta incidência na transmissão da 

COVID-19. Fatores que desde o ponto de vista epidemiológico fazem com que o estado seja 

vulnerável à COVID-19 (Menezes, 2021). Segundo o IBGE, em 2022 a população era de 20 539 

989 pessoas. O estado de Minas Gerais e sua capital, Belo Horizonte, foram profundamente 

impactados pela pandemia de COVID-19. Desde o início da pandemia, em março de 2020, Minas 

Gerais tem registrado mais de 4 milhões de casos confirmados e mais de 66 mil mortes relacionadas 

à COVID-19. A taxa de letalidade da doença em Minas Gerais foi de cerca de 2,6%. A cidade de 

Belo Horizonte, capital do estado, com uma população de 2.530.701 habitantes, também foi 

bastante afetada pela pandemia. No município, foram registrados mais de 921 mil casos 

confirmados e mais de 17 mil mortes relacionadas à COVID-19. A taxa de letalidade na cidade foi 

de cerca de 2,3% (IBGE, 2022; SES-MG, 2024; MS, 2024).  
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4.4.3.  Ocorrência de SARS-CoV-2 em animais 

 

O SARS-CoV-2 teve uma propagação rápida por todo o mundo, com altos níveis de 

circulação entre humanos. Durante o período de pandemia, vários estudos confirmaram a 

transmissão do SARS-CoV-2 de humanos para animais que compartilham o mesmo ambiente, 

destacando a necessidade de vigilância no contexto “One Health" ou Uma Só Saúde (Zhang et al, 

2020; Hossain et al., 2020; Conselho Consultivo Europeu sobre Doenças de Gatos (ABCD), 2020).  

Dada a suposta origem zoonótica do SARS-CoV-2, a identificação de espécies animais 

suscetíveis, reservatórios e rotas de transmissão são tópicos de interesse público e científico global. 

O estabelecimento de reservatórios de infecção em animais criaria desafios significativos para o 

controle da infecção humana e poderia representar uma ameaça ao bem-estar e ao estado de 

conservação da vida animal (Delahay et al., 2021).  

Até junho de 2024, 40 países relataram 920 eventos de infecção por SARS-CoV-2 em 35 

espécies animais (Figura 2). Embora a maioria das infecções seja relatada em animais de 

companhia, surtos também foram relatados em fazendas organizadas de visons, zoológicos e 

animais silvestres (Kumar et al. 2022).   

 

Figura 2- Número de eventos, países e espécies relatados de SARS-CoV-2 em animais. 

 

 

 
 

Fonte: Imagem do A Global Open Access Dataset of Reported SARS-CoV-2 Events in Animals. Last update: June 

16, 2024 
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4.4.4. SARS-CoV-2 em animais de companhia 

 

Cães e gatos domiciliados estão em contato permanente com os seus tutores e existem 

milhares de famílias que têm um ou outro na residência. Como resultado desse contato próximo, a 

Organização Mundial de Saúde Animal (WOAH) relatou casos de animais de estimação com teste 

positivo para COVID-19 (Frazzini et al., 2022). Segundo estudo recente, o risco de infecção para 

animais de companhia que vivem em residências com pessoas COVID-19 positivo é até oito vezes 

maior do que para animais de estimação sem exposição (Fritz et al., 2021). 

Os primeiros cães com teste positivo para COVID-19 foram identificados em Hong Kong 

entre fevereiro e março de 2020. O primeiro caso ocorreu em um cão macho castrado da raça 

Pomerânia, com 17 anos de idade e comorbidades, que testou positivo para SARS-CoV-2 em um 

teste de reação em cadeia da polimerase em tempo real (RT-PCR). O cão pertencia a uma pessoa 

que havia sido diagnosticada com COVID-19, e as autoridades em Hong Kong acreditavam que o 

cão teria sido infectado pelo seu proprietário, tratando-se de uma possível transmissão de zoonose 

inversa.  Foram coletados swabes nasais, orais e retais, além de uma amostra fecal para teste de 

covid-19. O animal apresentou teste fraco positivo para o vírus em amostras nasais e orais, as 

amostras retais e fecais foram negativas, assim como a tentativa de cultura do vírus que também 

não teve sucesso devido à baixa carga viral do animal. O sequenciamento genético do vírus isolado 

do cão e das pessoas residentes no domicílio foi altamente semelhante, indicando uma possível 

transmissão do vírus de humanos para o animal, mesmo sem o cão apresentar sintomas da doença. 

O segundo caso, um pastor alemão macho de dois anos e meio de idade com boa saúde, de uma 

residência em que o proprietário foi diagnosticado com COVID-19, também foi positivo para o 

RNA de SARS-CoV-2 em RT-qPCR, enquanto outro cão que habitava na mesma casa resultou 

negativo (AFCD, 2021; Sit et al., 2020; WOAH, 2021; CDC, 2021) 

Ainda em Hong Kong, 17 cães e 08 gatos de tutores positivos para a COVID-19 foram 

testados e a positividade foi confirmada em dois cães e um gato por ensaios moleculares e 

sorológicos, e o vírus foi isolado em um caso. Nenhum dos animais testados no estudo apresentou 

sinais clínicos da doença (ProMed-mail, 2020; Sit et al.2020).   

Em Wuhan, de janeiro a março de 2020, gatos foram investigados quanto à infecção por 

SARS-CoV-2 durante o surto de COVID-19 usando métodos sorológicos. Foram coletadas 102 

amostras após o surto de COVID-19 e 39 antes do surto. 15 de 102 gatos testaram positivo por 
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ELISA e outros 11 apresentaram anticorpos neutralizantes (VNTs) para SARS-CoV-2, mostrando 

que gatos foram infectados pelo SARS-CoV-2 em Wuhan durante o surto (Zhang et al., 2020). 

Na Bélgica, em março de 2020, foi detectado RNA viral de SARS-CoV-2 em um gato, uma 

semana após seu proprietário testar positivo para COVID-19. O gato apresentou sinais respiratórios 

e gastrointestinais sugestivos de COVID-19, além de ter eliminado o vírus nas fezes e fluido 

gástrico. Durante a fase convalescente, foram encontradas imunoglobulinas contra o vírus em seu 

soro, reforçando que o gato foi infectado pelo SARS-CoV-2, desenvolveu a doença e conseguiu se 

recuperar. Este estudo sugere a possibilidade de transmissão do vírus do humano para o gato 

(Garigliany et al. 2020).  

Em abril de 2020, o USDA e o CDC divulgaram a notícia de que dois gatos de estimação 

em Nova York testaram positivo para SARS-CoV-2 por RT-qPCR. Os gatos em questão viviam 

em duas áreas diferentes do estado de Nova York e apresentaram sinais leves de doença 

respiratória, ambos com espirros e coriza. O informe sugere que os gatos foram infectados por 

pessoas em suas casas ou em suas vizinhanças. Ambos gatos se recuperaram completamente da 

doença (CDC, 2020; UDCA, 2020). 

Embora a maioria dos relatos de casos de gatos e cães positivos para SARS-CoV-2 seja de 

proprietários positivos para COVID-19, animais sem contato próximo com humanos também 

podem estar expostos à infecção pelo vírus. Neste sentido, um estudo realizado no Irã no início da 

pandemia testou 14 gatos e 08 cães errantes capturados em áreas próximas a hospitais utilizados 

para internação de pacientes com COVID-19. Embora o estudo não tenha conseguido estabelecer 

uma conexão direta entre esses animais de estimação e os hospitais, verificou-se que 14 (63,64%) 

dos 22 animais de estimação testaram positivo para COVID-19 por teste molecular (8 gatos e 5 

cães), dos quais sete (31,8%) apresentaram sinais respiratórios leves, como tosse e espirros (Farnia 

et al., 2020). 

Além dos relatos de casos, os resultados das pesquisas experimentais indicam que o vírus 

SARS-CoV-2 se reproduz mais rapidamente em gatos do que em cães. Estes últimos apresentam 

baixa suscetibilidade para contrair e transmitir o vírus. Por sua vez, os gatos podem apresentar 

cargas virais elevadas tanto no palato, amígdalas, traquéia e pulmões, observando danos 

semelhantes aos casos fatais em humanos. Os resultados também demonstraram que há transmissão 

do vírus de gato a gato (Shi et al. 2020).  
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Descobertas recentes indicam que animais domésticos, como cães e gatos, são suscetíveis 

a variantes de SARS-CoV-2 identificadas em humanos (Ferasin et al. 2021; Gauntt 2021; Grimm 

2021). No Texas, Estados Unidos, os primeiros casos de infecção por SARS-CoV-2 com a variante 

do Reino Unido (B.1.1.7) foram relatados em um gato doméstico e um cão Labrador vivendo na 

mesma casa com uma pessoa positiva para COVID-19. Embora os animais não apresentassem 

nenhum sinal clínico no momento das coletas, semanas depois ambos apresentaram sinais 

respiratórios leves como espirros (Gauntt, ,2021).  

Na tentativa de evitar a infecção por SARS-CoV-2 nos animais de estimação e o abandono 

deles, a WOAH recomenda que as pessoas que estão infectadas com o SARS-CoV-2, limitem o 

contato com seus animais de estimação. Se for possível, outra pessoa deve cuidar dos animais 

enquanto o doente se recupera. Deve-se garantir uma boa higiene, como lavar as mãos antes e 

depois de interagir com eles. Em áreas onde o vírus está circulando amplamente na comunidade, é 

aconselhável manter os animais de estimação em ambientes internos ou restritos, evitando o 

contato. Até o momento, não há evidências de que animais de estimação possam desempenhar um 

papel significativo na propagação do vírus para os seres humanos (WOAH, 2021). 

 

4.4.5. SARS-CoV-2 em animais selvagens 

 

Desde o início da pandemia de COVID-19, alguns animais em zoológicos e parques 

temáticos em todo o mundo foram infectados pelo SARS-CoV-2. As espécies incluem grandes 

felinos, primatas, furões, visons e outros animais (WOAH, 2021, WAZA, 2020, Delahay et al. 

2020 ; Franklin and Bevins 2020 ; Leroy et al. 2020 ; Martínez-Hernández et al. 2020 ; Tiwari et 

al. 2020). Os casos em animais silvestres levantam preocupações sobre a possível transmissão do 

vírus de humanos para animais em risco de extinção e destacam a importância de medidas de 

segurança em zoológicos e em outras interações humanas com a vida selvagem (Oreshkova, et al. 

2020; Padilla-Blanco et al., 2021; Aguilo-Gisbert et al., 2021; Hale et al., 2022; Moreira et al., 

2022) 

O primeiro caso documentado de infecção pelo SARS-CoV-2 em animais de zoológico 

ocorreu em um tigre malaio no zoológico do Bronx, em Nova York, em 4 de abril de 2020 (CDC, 

2020). O tigre apresentou tosse seca, falta de apetite e dificuldade respiratória, e foi submetido a 

testes que confirmaram a infecção pelo vírus. Acredita-se que o tigre tenha sido infectado por um 

zelador/trabalhador COVID-19 positivo que estava assintomático no momento da exposição do 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8128218/#CIT0018
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8128218/#CIT0031
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8128218/#CIT0060
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8128218/#CIT0049
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8128218/#CIT0121
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animal. Depois disso, outros tigres e leões no mesmo zoológico também testaram positivo para 

COVID-19, aumentando o número total de animais do zoológico positivos para SARS-CoV-2 para 

oito (National Geographic 2020). A sequência do genoma completo do SARS-CoV-2 isolado de 

um tigre malaio (SARS-CoV-2/tiger/NY/040420/2020) foi semelhante às sequências de SARS-

CoV-2 encontradas em humanos (Wang et al. 2020b).  

Em julho de 2020, no zoológico privado de Johannesburgo, na África do Sul, foi notificado 

dois casos de infecção pelo SARS-CoV-2 em dois pumas após entrar em contato com um tratador 

infectado. Os animais apresentaram sinais de anorexia, diarreia e secreções nasais, além de 

secreção ocular e tosse seca. Ambos os pumas se recuperaram totalmente após 23 dias (Koeppel et 

al, 2022). Posteriormente, no Zoológico de Louisville, nos Estados Unidos, uma fêmea de leopardo 

da neve com cinco anos de idade exibindo sinais clínicos leves testou positivo para SARS-CoV-2. 

Acredita-se que a leopardo-das-neves tenha sido infectada por um tratador assintomático 

(Louisville Zoo, 2020). 

Ainda nos Estados Unidos, gorilas do Parque Safari do Zoológico de San Diego testaram 

positivo para Covid 19.  Todos os gorilas expostos exibiram sinais respiratórios leves, como tosse, 

congestão, coriza e letargia intermitente. Um dos gorilas infectados apresentou pneumonia e 

doenças cardíacas devido à sua idade avançada e às condições médicas latentes. O zoológico 

levantou a hipótese de os gorilas terem sido infectdos por um membro assintomático da equipe de 

tratadores de vida selvagem apesar das precauções tomadas, como o uso de Equipamentos de 

proteção individual (EPI) pelos funcionários (Gibbons 202; San Diego Zoo Global 2021). 

Um estudo experimental avaliou a suscetibilidade do cervo-de-cauda-branca (Odocoileus 

virginianus), à infecção pelo SARS-CoV-2. Os resultados mostraram que o cervídeo é altamente 

suscetível ao vírus. A inoculação intranasal em cervos resultou no estabelecimento de infecção 

viral subclínica junto com a disseminação viral por meio de secreções nasais e fezes. Além disso, 

o estudo mostrou que o cervo infectado era capaz de transmitir o vírus a animais de contato indireto 

(Palmer et al., 2021). 

Na Espanha, em novembro de 2020, o Ministério da Agricultura, Pescas e Alimentação 

publicou um informe sobre o grupo de leões do zoológico de Barcelona (um macho de cinco anos 

e três fêmeas de 16 anos) que testaram positivo para infecção por SARS-CoV-2 por RT-PCR e 

testes sorológicos. Os leões apresentaram sinais clínicos sugestivos de COVID-19, como secreção 

nasal serosa, espirros e tosse, mas melhoraram rapidamente na primeira semana. Apenas uma leoa 
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que apresentou apatia pela segunda semana de infecção e leve acometimento pulmonar, o laudo 

não discute o que pode ter causado esse quadro no animal. Suspeita-se que os animais tenham sido 

infectados por dois criadores de leões que desenvolveram sintomas respiratórios leves e testaram 

positivo para o antígeno SARS-CoV-2 (Ministry of Agriculture, Fisheries and Food of Spain, 2020) 

No Brasil, animais silvestres foram infectados com SARS-CoV-2 (um tamanduá-bandeira, 

peixes-bois das Índias Ocidentais e um sagui-de-cauda-preta). Os animais foram detectados como 

positivos por centros de pesquisas que executaram projetos sobre o estudo da suscetibilidade de 

espécies de animais domésticos e silvestres à infecção por SARS-CoV-2. Um dos projetos era 

realizado pelo Centro Nacional de Pesquisa e Conservação de Mamíferos Aquáticos. No contexto 

da pandemia do COVID-19 em 2020, o centro decidiu investigar a presença de SARS-CoV-2 em 

peixes-bois das Antilhas (Trichechus Manatus manatus) com o objetivo de verificar sua 

suscetibilidade e revisar os procedimentos de biossegurança e gerenciamento de saúde. Após a 

detecção de SARS-CoV-2 nos peixes-bois da unidade Ilha de Itamaracá/PE, os funcionários do 

centro foram testados e seis resultaram positivos para SARS-CoV-2. A fonte de infecção para os 

peixes-boi ainda não foi estabelecida (WOAH, 2022).  

O Hospital Veterinário da Universidade Federal de Mato Grosso, em outro projeto de 

pesquisa, no qual presta assistência veterinária a animais silvestres resgatados feridos e 

abandonados, monitoraram os animais que chegavam ao hospital para a presença de várias doenças 

incluindo SARS-CoV-2. Foi identificado em janeiro de 2022 um sagui-de-cauda-preta (Mico 

melanurus) e um tamanduá-bandeira (Myrmecophaga tridactyla) positivos a presença do ácido 

nucléico SARS-CoV-2 por RT-PCR. Neste evento não foi possível definir a fonte de infecção e a 

data de início (WOAH, 2022). 

Recentemente, um estudo realizado no Parque Municipal das Mangabeiras em Belo 

Horizonte, Brasil, a partir da coleta de 40 amostras de swabes retais de quatis (Nasua nasua) de 

vida livre testadas pela RT-PCR, revelou a presença de RNA do SARS-CoV-2 em 02 (5%) quatis 

fêmeas que não apresentavam sinais clínicos de infecção. A sequência genômica do SARS-CoV-2 

obtida da amostra indicou que a variante isolada pertencia à linhagem Zeta (B.1.1.28.2, P.2) 

(Stoffella-Dutra et al., 2023).   

As infecções por SARS-CoV-2 em animais, incluindo espécies silvestres, têm levantado 

preocupações sobre o potencial risco para uma ampla gama de mamíferos. Embora muitos animais 

infectados apresentam sinais leves ou são assintomáticos, ainda há preocupações sobre a 
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possibilidade de transmissão entre espécies e a potencial adaptação do vírus em diferentes 

hospedeiros. Os eventos relacionados a animais cativos e de vida livre destacaram o potencial de 

infecção e transmissão do SARS-CoV-2 entre animais e humanos, enfatizando a necessidade de 

vigilância contínua e medidas de biossegurança nos diversos ambientes, uma vez que tem 

implicações significativas para espécies de animais silvestres ameaçadas, bem como para aquelas 

sob cuidados humanos. As experiências nos Estados Unidos e em outros países enfatizaram a 

importância de uma abordagem “One Health" que considera a interconexão da saúde humana, 

animal e ambiental no gerenciamento e prevenção de futuros surtos de doenças zoonóticas 

(Barbosa et al. 2021; Delahay et al. 2021; Dhama et al. 2021; Martínez-Hernández et al. 2020). 

 

4.4.6.  Impacto da Coinfecção por SARS-CoV-2 em Animais 

 

Coinfecções podem causar imunossupressão significativa no hospedeiro acometido, 

comprometendo a terapia e prognóstico da doença (Li, Zhou, 2013). Nesse sentido, a infecção por 

SARS-CoV-2 é prejudicial à imunidade do paciente, propiciando a infecção por patógenos 

secundários (Ginsburg, Klugman, 2020). No entanto, os tipos de agentes coinfectantes e a 

proporção de coinfecção em animais positivos para SARS-CoV-2 não são claros. 

Estudos experimentais indicam que a coinfecção por SARS-CoV-2 e Influenza A em furões 

(Mustela furo) pode resultar em uma pneumonia mais grave e maior perda de peso corporal em 

comparação com a infecção isolada por cada vírus (Huang et al., 2021). Além disso, há indícios de 

que a infecção prévia por SARS-CoV-2 pode aumentar a suscetibilidade dos furões a desenvolver 

sinais clínicos mais graves quando posteriormente infectados com o vírus da Influenza A (Vilas 

Boas de Melo et al., 2022). 

Em gatos, capturados em áreas urbanas da Espanha, a coinfecção com SARS-CoV-2 e 

outros patógenos também foi observada. Estudos revelaram que, entre os gatos soropositivos para 

SARS-CoV-2, alguns também apresentavam soropositividade para outros patógenos como 

Toxoplasma gondii, FIV e Leishmania infantum, sugerindo que animais imunossuprimidos podem 

ser especialmente suscetíveis à infecção (Villanueva-Saz et al.,2022).  
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4.4.7. Diagnóstico molecular do SARS-CoV- 2.  

 

Os testes de PCR para SARS-CoV-2 foram desenvolvidos empregando duas estratégias 

principais: a primeira foi direcionar regiões invariantes entre vários sarbecovírus, como o gene 

RdRp (RNA-dependent RNA polymerase), enquanto a segunda foi amplificar simultaneamente 

dois ou três alvos virais, como os genes E (envelope), N (nucleocapsid) e S (spike) (Tahan et al., 

2021). Essas moléculas alvo são essenciais para a detecção específica do SARS-CoV-2 em 

amostras das vias respiratórias superiores, como secreções nasofaríngeas e orofaríngeas, utilizando 

o RT-PCR quantitativo, reconhecido como o padrão ouro para confirmar a presença da COVID-19 

(Oliveira et al., 2020). Além disso, o ápice do avanço metodológico reside no sequenciamento de 

próxima geração (NGS), que possibilita a análise genômica completa do vírus e sua comparação 

com sequências humanas (John et al., 2021; Chen et al., 2021).  

A análise genômica detalhada revelou a presença de múltiplas variantes genéticas do 

SARS-CoV-2 em animais (Figura 3) (Hamer et al., 2021; Carlos et al., 2021; Fernández-Bastit et 

al., 2021; Jairak et al., 2022; Panzera et al., 2022). Algumas dessas variantes apresentam 

similaridades com estirpes humanas, sugerindo possível transmissão entre espécies. No entanto, 

outras variantes apresentam mutações exclusivas, sugestivas de adaptação viral em hospedeiros 

animais específicos (Klaus et al., 2021; Tan et al., 2022; Ribero et al.2022). A identificação dessas 

variantes tem implicações cruciais na compreensão da evolução viral e potenciais riscos para a 

saúde humana.  

Figura 3 - Variantes relatadas de SARS-CoV-2 identificadas em animais 

 

Fonte: Imagem do A Global Open Access Dataset of Reported SARS-CoV-2 Events in Animals. Last update: Jul 16, 

2024 
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Os principais alvos moleculares utilizados em testes de detecção por RT-PCR são genes 

específicos do vírus, que codificam para proteínas essenciais à sua replicação e infecção. Um dos 

alvos frequentemente escolhidos é o gene que codifica a proteína de envelope viral (gene E). Essa 

proteína é fundamental para a montagem do vírus e a sua estruturação durante o ciclo de replicação. 

A escolha do gene E como alvo se baseia na sua alta conservação entre diferentes variantes do 

vírus. No entanto, o gene E do SARS-CoV 2 é considerado o menos específico e apresenta 

homologia de sequência significativa com outros coronavírus comuns (Zóka, Bekő, 2021; Tahan et 

al., 2021). 

Outro alvo crucial é o gene que codifica a RNA polimerase dependente de RNA (gene 

RdRp). Essa enzima é responsável por sintetizar novas cópias do genoma viral a partir do RNA 

fita negativa, um processo essencial para a replicação do vírus. Sua escolha como alvo molecular 

deve-se à sua importância fundamental no ciclo de vida do vírus e à sua presença em quantidades 

significativas, sendo uma molécula multicópia no genoma viral (Corman et al., 2020).  

A proteína de nucleocapsídeo viral (gene N) também desempenha um papel central na 

organização do RNA fita negativa e na proteção do genoma do genoma. Sua detecção em testes 

moleculares é valiosa para identificar a presença do vírus em amostras clínicas. A ampla 

conservação do gene N entre diferentes estirpes do vírus torna-o um alvo confiável e sensível para 

detecção (Holshue et al., 2019; Abbasi et al., 2020). 

Além disso, a proteína Spike (gene S) do SARS-CoV-2, que desempenha um papel 

fundamental na ligação do vírus às células hospedeiras, também é frequentemente alvo de detecção. 

Embora seja menos comum como alvo único, a detecção do gene S pode ser útil para identificar 

mutações específicas na proteína Spike, como aquelas encontradas em variantes do vírus (Chen et 

al., 2020). A análise das sequências genéticas desses alvos permite a identificação confiável do 

vírus, auxiliando no diagnóstico e monitoramento da infecção por SARS-CoV-2 em amostras 

clínicas e ambientais. Portanto, os alvos moleculares específicos do SARS-CoV-2 são 

fundamentais para a compreensão e controle da pandemia. 

 

  

4.4.8.  Monitoramento de SARS-CoV-2 em animais na abordagem Uma Só Saúde   

 

O monitoramento e a vigilância de infecção por SARS-CoV-2 em animais desempenham 

um papel importante na saúde pública. A detecção precoce e o acompanhamento de patógenos 
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zoonóticos em animais podem ajudar a prevenir a sua disseminação para humanos e permitir a 

implementação de medidas de controle eficazes. Isso é particularmente relevante quando se 

considera Uma Só Saúde (“One Health”) (Ohia, Uwalaka, 2021). 

O conceito de “One Health” ou Uma Só Saúde  se refere a uma abordagem integrada que 

reconhece a conexão entre a saúde humana, animal, vegetal e ambiental. Reconhece-se que a saúde 

de humanos, animais e ecossistemas está intimamente ligada e que a abordagem integrada é 

necessária para prevenir e controlar doenças (FAO, OMS, OIE, 2019). A vigilância em animais, 

juntamente com a vigilância em humanos, faz parte dessa abordagem, visando identificar e 

monitorar a presença de patógenos potencialmente perigosos. Essa abordagem é particularmente 

relevante no contexto de infecções zoonóticas como SARS-CoV-2, onde entender e abordar a saúde 

dos animais e seus ambientes pode ajudar a prevenir e controlar a propagação de doenças que 

afetam os seres humanos (Davis et al., 2017). Por isso, estudos em Uma Só Saúde levam em 

consideração o trânsito e a adaptação dos patógenos a hospedeiros diversos que convivem em um 

mesmo ambiente. As espécies sentinelas são aquelas indicadoras da saúde do ambiente em que está 

inserida e capaz de refletir as perturbações ambientais (Tabor e Aguirre, 2004).  

Em termos de monitoramento e vigilância, autoridades e organizações em todo o mundo 

estão ativamente envolvidas no rastreamento e estudo do SARS-CoV-2 em animais. Isso envolve 

programas de vigilância em andamento para detectar e investigar casos de infecções em animais, 

especialmente em espécies próximas aos humanos ou com potencial para transmissão zoonótica 

significativa. Os esforços de monitoramento incluem testar animais que estão em contato com 

humanos infectados, conduzir vigilância em populações de animais e investigar casos de 

transmissão de animal para humano. Essas atividades auxiliam na compreensão dos potenciais 

riscos e dinâmica do vírus em diferentes espécies animais, contribuindo para estratégias e 

intervenções de saúde pública (WHO, 2021, FAO, 2020 WOAH, 2020). 

A WOAH é uma organização intergovernamental que tem 182 países membros com o 

objetivo de combater doenças animais, melhorando a saúde animal globalmente. Também 

estabeleceu os requisitos para definir um caso confirmado para SARS-CoV-2 nos animais, sendo 

de notificação obrigatória ante às Autoridades Veterinárias nacionais e Autoridades de Saúde 

Pública, assim como aos parceiros relevantes da comissão “One Health”. Além disso, definiu como 

caso confirmado laboratorialmente aquele animal (com ou sem sinais clínicos), no qual se detecte 

o ácido nucleico viral de uma amostra tomada diretamente do animal, com suspeita de associação 
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ou contato prévio, com SARS-CoV-2, testando na amostra duas regiões genômicas específicas em 

um nível que indique a presença de vírus infeccioso ou testando uma região genômica seguida de 

sequenciamento de um alvo secundário, ou se o SARS-CoV-2 foi isolado de uma amostra coletada 

diretamente de um animal. Sequências completas do genoma obtidas devem ser depositadas em 

bancos de dados publicamente disponíveis sem demora. Mensalmente a WOAH emite boletins 

informativos com dados epidemiológicos que demonstram a situação global do SARS-CoV-2 em 

diversas espécies animais, ressaltando a importância da vigilância contínua em animais (Figura 4) 

(WOAH, 2023) 

 

Figura 4 - Distribuição mundial de eventos de SARS-CoV-2 relatados ao WOAH (até 30 de junho de 2023). 

 

* O tamanho do ponto no mapa é proporcional ao número de surtos relatados. 
 

Fonte: Imagem do Boletim informativo SARS-COV-2 in animals – situation report 22 da World Organisation for 

Animal Health (WOAH, founded as OIE). 

 

 

No Brasil os casos de SARS-CoV-2 em animais, devem ser notificados ao Serviço 

Veterinário Oficial do Ministério da Agricultura e Pecuária (MAPA), órgão responsável pela 

gestão das políticas públicas de estímulo à agropecuária, pelo fomento do agronegócio e pela 

regulação e normatização de serviços vinculados ao setor (Brasil, 2021). Entidade que se encarrega 

através do seu Sistema Nacional de Informação Zoossanitária do envio de notificações imediatas 

de doenças e pelos Informes Semestrais e Anuais que são enviados pelo Brasil conforme a 

Instrução Normativa MAPA nº 50, de 23 de setembro de 2013 (Brasil, 2013) 
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Ante o atual contexto, uma ação de vigilância entre os serviços humanos e animais é 

necessária para lidar com a ameaça do SARS-CoV-2 e outras doenças zoonóticas. Essa abordagem 

é conhecida como vigilância integrada e envolve o monitoramento contínuo de doenças em ambas 

as populações, incluindo detecção de novas variantes, identificação de reservatórios animais, 

prevenção de transmissão reversa e resposta rápida a surtos (Dhama, et al. 2020; Tiwari et al., 

2020) 

É importante ressaltar que a maioria das infecções por SARS-CoV-2 em humanos é 

resultado da transmissão de pessoa para pessoa, e o risco de contrair o vírus diretamente de animais 

é considerado baixo, essa vigilância é essencial para identificar potenciais reservatórios do vírus, 

monitorar sua evolução e entender melhor as interações entre humanos, animais e o meio ambiente. 

Com a queda dos casos humanos após as campanhas de vacinação, a vigilância integrada torna-se 

ainda mais relevante para mitigar os riscos associados ao SARS-CoV-2 e outras doenças 

infecciosas emergentes (CDC, 2023). 

 

4.5. Hemopatógenos em animais  

 

4.5.1. Bactérias  

 

4.5.1.1. Família Anaplasmataceae 

 

A família Anaplasmataceae, que está inserida na ordem Rickettsiales e inclui dois 

importantes gêneros Anaplasma e Ehrlichia. Essa família é composta por bactérias gram-negativas, 

intracelulares obrigatórias que infectam as células hospedeiras, principalmente células do sistema 

imunológico, replicando-se no citoplasma. A infecção por Anaplasmataceae pode levar a uma 

variedade de doenças, que vão desde infecções assintomáticas a doenças graves, afetando uma 

variedade de hospedeiros vertebrados, incluindo humanos, animais domésticos e animais silvestres. 

As bactérias são transmitidas principalmente por carrapatos, mas também podem ser transmitidas 

por piolhos e pulgas (Dumler et al., 2001; Rikihisa, 2010). Dentro da família Anaplasmataceae, 

algumas das espécies mais importantes incluem: Anaplasma phagocytophilum, Anaplasma 

marginale, Ehrlichia chaffeensis e Ehrlichia canis (Silveira et al. 2012).  

 

 

 

https://www.tandfonline.com/author/Tiwari%2C+Ruchi
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4.5.1.2. Anaplasma 

 

A anaplasmose é uma doença que afeta humanos e diversos animais domésticos e silvestres, 

sendo o agente transmitido principalmente por carrapatos infectados, mas também por moscas 

como vetores mecânicos, e ocasionalmente de forma iatrogênica e transplacentária (Dumler et al., 

2001; Kocan et al., 2015; Little, 2010). O gênero Anaplasma foi descrito pela primeira vez em 

1910 e inclui espécies como A. phagocytophilum, A. marginale e A. platys, que infectam 

hospedeiros vertebrados variados, incluindo humanos, ruminantes, carnívoros e aves (Theiler, 

1910; Fernandes, 2018). 

Anaplasma phagocytophilum é transmitido principalmente por carrapatos do gênero Ixodes 

e afeta neutrófilos, sendo a causa da Anaplasmose Granulocítica Humana (Dumler et al., 2001; 

Losos, 1986). Sua soroprevalência varia entre 0% e 55% na América do Norte, 20,4% na Europa 

e 43,8% no Brasil, dependendo da área geográfica e população estudada (Carrade et al., 2009; 

Maksimović et al., 2021; Silveira et al., 2017). Anaplasma platys, transmitido por Rhipicephalus 

sanguineus sensu lato, causa Trombocitopenia Cíclica Canina e foi relatado pela primeira vez em 

1978. Estudos no Brasil mostraram 20% de prevalência de  A. platys e 10% de A. phagocytophilum 

em gatos domésticos (Harvey et al., 1978; Pinto et al., 2018). Em cães, A. phagocytophilum foi 

detectado em 10,9% dos casos, e A. platys apresentou uma variação de prevalência entre 7,1% e 

88% (Silveira et al., 2017; Malheiros et al., 2016) 

Os ruminantes são particularmente suscetíveis a A. marginale, que causa anemia hemolítica 

e é transmitido por carrapatos ixodídeos, sendo fator limitante para a pecuária bovina em várias 

partes do mundo. Estudos mostraram que até 79,3% de cervídeos podem estar infectados com A. 

marginale (Fernandes, 2018; Raoult, Parola, 2007; Silveira et al., 2011). Os sinais clínicos de 

anaplasmose podem incluir febre, perda de peso, letargia, e anemia, com possíveis consequências 

fatais em casos graves (Trincheiras et al., 2020). O diagnóstico é mais sensível com PCR em sangue 

total, enquanto a cultura sanguínea, embora padrão-ouro, é menos disponível e sensível. A análise 

microscópica e a sorologia também são usadas, mas a terapia precoce e a imunossupressão podem 

causar resultados falsos-negativos (Dumic et al., 2022). 
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4.5.1.3. Ehrlichia 

 

A erliquiose é uma doença infecciosa causada por rickettsias do gênero Ehrlichia, 

pertencente à ordem Rickettsiales e à família Anaplasmataceae. As espécies mais conhecidas são 

E. canis, E. chaffeensis, E. ewingii e E. muris, que parasitam principalmente monócitos e 

neutrófilos em humanos e animais (Losos, 1986). Identificada pela primeira vez em cães na Argélia 

em 1935 (Sinnott, 2007), a erliquiose é considerada um problema de saúde pública em regiões 

tropicais e subtropicais (Zhang et al., 2017). A transmissão ocorre predominantemente pela picada 

de carrapatos infectados, com o patógeno se multiplicando em células intestinais e glândulas 

salivares dos carrapatos, enquanto no hospedeiro definitivo, ocorre a multiplicação nos 

granulócitos ou monócitos (Rikihisa, 2010; Dumler, 2012). 

Entre as espécies, E. canis e E. chaffeensis causam erliquiose monocítica, afetando 

monócitos, enquanto E. ewingii provoca erliquiose granulocítica, afetando neutrófilos (Varela, 

2003). A erliquiose monocítica canina (EMC), causada por E. canis, é transmitida pelo carrapato 

Rhipicephalus sanguineus sensu lato, pode ser fatal (Macieira et al., 2005; Costa-Junior et al., 

2007). Estudos na Sérvia e no Brasil revelaram soroprevalências variando entre 3,57% e 20% para 

E. canis, com uma prevalência geral de 11,06% em cães não domiciliados na Sérvia (Bogićević et 

al., 2017) e detecção de E. canis em canídeos e felídeos silvestres no Brasil (De Paiva Diniz et al., 

2007; Pinto et al., 2018). 

A infecção por Ehrlichia em gatos é menos estudada, mas já foram encontrados relatos de 

DNA de Ehrlichia spp. com alta similaridade a E. canis (Breitschwerdt et al., 2002; Braga et al., 

2012; Maia et al., 2015). No Brasil, estudos identificaram 41,5% de gatos soropositivos para E. 

canis por imunofluorescência e 9,4% positivos por PCR (Braga et al., 2014), enquanto Pinto et al. 

(2018) encontraram 8,33% de infecção em gatos por PCR.           Ehrlichia chaffeensis, causadora 

da erliquiose monocítica humana, tem como vetores principais Amblyomma americanum e 

Dermacentor variabilis e também foi identificada em cervos-do-pantanal e veados-catingueiros no 

Brasil (Machado, 2006; Silveira et al., 2012). 

Ehrlichia ewingii é responsável por causar a Erliquiose Granulocitotrópica Canina (EGC) 

e já foi relatada em seres humanos, sendo apontados como hospedeiros acidentais (Buller et al., 

1999). O primeiro estudo a fornecer evidências de infecção canina causada por E. ewingii no Brasil 

foi feito por Oliveira et al., (2009c), quem identificaram no estado de Minas Gerais, 5/100 (5%) 

cães positivos por nested-PCR para o gene 16S rRNA de E. ewingii. 
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4.5.1.4. Micoplasmas hemotrópicos 

 

O interesse no estudo dos micoplasmas hemotrópicos, ou hemoplasmas, cresceu 

globalmente devido à sua relevância como patógenos emergentes na medicina veterinária e 

humana. Estes patógenos são difíceis de cultivar in vitro, sendo frequentemente detectados por 

métodos moleculares. Os hemoplasmas podem ser encontrados isoladamente ou em coinfecção 

com outros microrganismos e estão associados a distúrbios hematológicos significativos em 

animais domésticos e silvestres, além de poderem atuar como agentes oportunistas (Messick, 2004; 

Kaewmongkol et al., 2017; Maggi et al., 2013). As hemoplasmoses causam desde anemia severa 

até infecções crônicas assintomáticas, com sinais clínicos variando de hemólise e febre a morte 

súbita em casos agudos (Messick, 2004). 

Os hemoplasmas são bactérias pequenas, gram-negativas e sem parede celular, pertencentes 

à ordem Mycoplasmatales, família Mycoplasmataceae e gênero Mycoplasma (Euzéby, 1997). Estas 

bactérias parasitam uma ampla gama de animais, incluindo mamíferos e aves, e têm formatos 

pleomórficos com genomas pequenos (Benedetti et al., 2020). A transmissão ocorre por meio de 

vetores como pulgas, carrapatos, piolhos e moscas, sendo mais prevalente em países tropicais 

devido às condições climáticas que favorecem a manutenção dos vetores (Macieira et al., 2008; 

Willi et al., 2010). Além disso, a infecção pode ser adquirida por contato com sangue infectado e 

há evidências de transmissão vertical e direta, especialmente em gatos (Foley, 2022). 

As principais espécies de hemoplasmas que afetam felinos incluem Mycoplasma haemofelis 

(Mhf), Candidatus Mycoplasma haemominutum (CMhm) e Candidatus Mycoplasma turicensis 

(CMt), sendo Mhf a mais patogênica. CMhm e CMt podem causar anemia em hospedeiros 

imunossuprimidos ou com doenças concomitantes como o FeLV (Tasker et al., 2010; Willi et al., 

2005). Em cães, Mycoplasma haemocanis e Candidatus Mycoplasma haematoparvum são os 

principais patógenos, causando anemia infecciosa canina (Wengi et al., 2008). Casos de infecção 

cruzada entre espécies de hemoplasmas e evidências de zoonose, como a detecção de Mhf em um 

ser humano imunocomprometido no Brasil, destacam a importância clínica desses patógenos (dos 

Santos et al., 2008). A prevalência de hemoplasmas varia mundialmente, com estudos no Brasil 

mostrando taxas de infecção em gatos de 6,5% a 44% e em cães de 5,8% a 59,1% (de Bortoli et 

al., 2012; Santos et al., 2021; Fernandes et al., 2022). Infecções foram também documentadas em 

animais silvestres brasileiros, incluindo canídeos, felídeos, primatas não humanos e marsupiais 

(André et al., 2011; Bonato et al., 2015; Massini et al., 2019). 
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4.5.1.5. Bartonella   

Bartonella é um gênero de bactérias gram-negativas intracelulares facultativas, pertencente 

à família Bartonellaceae, ordem Rhizobiales e classe Alphaproteobacteria. Com mais de 23 

espécies conhecidas, essas bactérias infectam mamíferos domésticos, silvestres e humanos (Diaz 

et al., 2012; Staggemeier et al., 2014; Álvarez-Fernández et al., 2018). Caracterizadas como bacilos 

curvos ou cocobacilos, aeróbicos e de crescimento lento, as Bartonella colonizam tecidos, 

especialmente endotélios vasculares, células vermelhas do sangue e células fagocíticas, 

demonstrando uma significativa capacidade de invasão e persistência intracelular (Dehio, 2004; 

Eremeeva et al., 2007; Drummond et al., 2023). Estas características, junto com a transmissão por 

diversos vetores como flebotomíneos, piolhos, pulgas e carrapatos, tornam as Bartonella patógenos 

emergentes (Maggi, Breitschwerdt, 2005). 

Entre as espécies mais associadas a doenças humanas estão Bartonella henselae, B. 

clarridgeiae, B. quintana e B. bacilliformis. Bartonella henselae e B. clarridgeiae causam a doença 

da arranhadura do gato, transmitida por arranhões ou mordidas de gatos infectados, enquanto B. 

quintana é responsável pela febre das trincheiras. B. bacilliformis causa a doença de Carrión, 

caracterizada por febre, anemia hemolítica e lesões cutâneas. Outras espécies como B. koehlerae, 

B. elizabethae e B. alsatica estão associadas a casos esporádicos de endocardite (Chomel et al., 

2006; Minnick et al., 2014; Köseoğlu et al., 2022). 

Estudos moleculares revelaram grande diversidade dentro do gênero Bartonella, com 

prevalência variando entre espécies e regiões (Kaiser et al., 2011). Gatos são reservatórios 

principais de B. henselae, B. clarridgeiae e B. koehlerae, sendo a pulga Ctenocephalides felis o 

principal vetor. No Brasil, estudos confirmam a presença dessas bactérias em gatos, com a 

prevalência variando de 1,6% a 97% (Furquim et al., 2021). Cães podem ser infectados por várias 

espécies, incluindo B. vinsonii berkhoffii, embora seu papel como reservatórios ainda não esteja 

totalmente esclarecido. Ruminantes e animais silvestres, como roedores e morcegos, também 

participam do ciclo de transmissão (Breitschwerdt, 2014; Gonçalves-Oliveira et al., 2020). O 

diagnóstico de bartonelose pode ser desafiador, mas métodos moleculares, como PCR direcionada 

a genes específicos, são ferramentas valiosas para a detecção de Bartonella devido à dificuldade 

de cultivo (Drummond et al., 2023; Maggi et al., 2005; Köseoğlu et al., 2022). 
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4.5.2. Protozoários 

 

4.5.2.1. Ordem Piroplasmida 

 

Os piroplasmas são agentes transmitidos por carrapatos que afetam animais domésticos e 

silvestres em todo o mundo (Baneth et al., 2020; Far et al., 2021). O nome "piroplasma" deriva da 

forma piriforme dos merozoítos, que parasitam as hemácias do hospedeiro (Mehlhorn, Schein, 

1993). Atualmente, a classificação dos piroplasmídeos é baseada não apenas na morfologia e nos 

vetores, mas também em técnicas moleculares e análises filogenéticas (Baneth et al., 2020; Far et 

al., 2021). 

Os gêneros de piroplasmídeos incluem Babesia, Theileria, Cytauxzoon (Yabsley, Shock, 

2012) e Rangelia, e são responsáveis por doenças em humanos e animais, incluindo espécies de 

produção, companhia e vida selvagem (Yabsley, Shock, 2012; Soares et al., 2014). Babesia e 

Rangelia vitalii são piroplasmídeos de canídeos (Schnittger et al., 2012; Soares et al., 2011), 

enquanto felídeos podem ser afetados por Babesia, Cytauxzoon e Theileria (Alvarado-Rybak et al., 

2016). Animais silvestres também são suscetíveis aos piroplasmídeos (Alvarado-Rybak, Solano-

Gallego, Millán, 2016). 

Os piroplasmas possuem um ciclo de vida complexo que envolve reprodução sexual no 

intestino do carrapato, proliferação assexual nas glândulas salivares do carrapato e reprodução 

assexual em células sanguíneas do hospedeiro vertebrado (Jalovecka et al., 2018). Como parasitos 

intracelulares obrigatórios, eles se reproduzem nas células eritrocíticas, levando à destruição dessas 

células e à liberação de toxinas, o que pode causar anemia, febre, icterícia e outros sintomas graves 

(Homer et al., 2000). O gênero Theileria se distingue de Babesia, Cytauxzoon e Rangelia nos 

hospedeiros vertebrados por infectar leucócitos antes de parasitar hemácias (Mans et al., 2015). 

A prevalência dos piroplasmídeos em gatos domésticos varia globalmente e está 

relacionada à espécie envolvida, idade e resposta imunológica do hospedeiro (Silva-Santos et al., 

2014). No Brasil, foram identificados os gêneros Babesia, Theileria e Cytauxzoon (Maia et al., 

2013; André et al., 2014; André et al., 2015; Malheiros et al., 2016; André et al., 2017; Pedrassani 

et al., 2019). 

Babesia spp. foram relatadas em quase todos os continentes, exceto Austrália e Antártica, 

com mais de dez espécies descritas em felinos (Penzhorn, Oosthuizen, 2020). A prevalência 

molecular varia de 0,8% na Itália (Spada et al., 2014) a 39,5% na Tailândia (Do et al., 2021). 
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Espécies como B. vogeli, B. canis e B. vulpes foram identificadas em felinos (Criado-Fornelio et 

al., 2003), além de B. microti, B. gibsoni, B. hongkongensis e B. bigemina (Spada et al., 2014; 

Akram et al., 2019; Bosman et al., 2019; André et al., 2015). Espécies primárias dos felídeos 

incluem B. felis, B. leo, Babesia sp. cat Western Cape e B. lengau (Bosman et al., 2007; Alho et 

al., 2017; Salim et al., 2018; Bosman et al., 2019). 

Informações sobre o gênero Theileria em felinos são limitadas. apenas três estudos 

documentaram a presença de Theileria spp. em gatos domésticos, todos localizados na América do 

Sul (André et al., 2014; André et al., 2015; Sacristán et al., 2019), Dois desses estudos foram 

realizados em Brasil, revelando prevalências de 3% e 5,96% (André et al., 2014; André et al., 

2015). Nesses estudos, a T. equi é a espécie mais documentada (André et al., 2014; Sacristán et al., 

2019), mas também foram encontradas Theileria sp. e T. cervi, o que sugere a presença de novos 

genótipos de piroplasmídeos circulantes em gatos, que podem estar filogeneticamente relacionados 

aos agentes encontrados em ruminantes domésticos e selvagens (André et al., 2015). A 

caracterização clínica e a patogenicidade ainda não são totalmente compreendidas. 

A Cytauxzoonose felina é causada pelo gênero Cytauxzoon, descrito pela primeira vez em 

1976 (Wagner, 1976). É uma doença grave em gatos domésticos no sul e sudeste dos EUA, com 

prevalência molecular global variando de 0,3% (Haber et al., 2007) a 30,3% (Brown et al., 2010). 

Cinco espécies de Cytauxzoon são conhecidas, incluindo C. manul, C. felis, C. europaeus,                

C. otrantorum e C. banethi (Ketz-Riley et al., 2003; Reichard et al., 2005; Panait et al., 2021). No 

Brasil, C. felis foi identificado em felídeos domésticos e silvestres em várias regiões, geralmente 

não associada a gravidade como nos EUA (Pedrassani et al., 2019; Maia et al., 2013; Sebastiani, 

2021; André et al., 2009; Furtado et al., 2017; Peixoto et al., 2007). 

 

4.5.2.2. Leishmania 

 

A leishmaniose é uma doença global causada por protozoários do gênero Leishmania, 

pertencentes à família Trypanosomatidae. A transmissão ocorre principalmente pela picada de 

flebotomíneos (Phlebotomus no Velho Mundo e Lutzomyia no Novo Mundo) (WHO, 2010). Outras 

formas de transmissão relatadas incluem carrapatos, pulgas (Coutinho et al., 2005; Dantas-Torres 

et al., 2010; Ferreira et al., 2009), e transfusões sanguíneas (Owens et al., 2001). É a segunda 

principal causa de morte entre parasitoses em humanos e a terceira em morbidade, com maior 

incidência em regiões tropicais e subtropicais (Pace, 2014; Akhoundi et al., 2017; Solano-Gallego 
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et al., 2009). Os protozoários têm duas formas morfológicas principais: o promastigota, que se 

multiplica no vetor invertebrado, e o amastigota, localizado nas células do sistema fagocítico 

mononuclear do hospedeiro vertebrado (Brasil, 2005; Bates, 2007). 

As leishmanioses humanas subdividem-se em visceral (LV) e tegumentar, que inclui a 

forma cutânea (LC), mucocutânea (LMC) e cutânea difusa (LCD) (Reithinger & Davies, 1999). As 

manifestações clínicas variam de acordo com a espécie de Leishmania e a resposta imunológica do 

hospedeiro (Sánchez-Saldanã et al., 2004). 

A leishmaniose visceral no Brasil é causada por Leishmania (Leishmania) infantum (Brasil, 

2009). Os cães domésticos são os principais reservatórios do protozoário e um problema 

significativo de saúde pública. A infecção também foi observada em outros animais, como gatos e 

canídeos selvagens (Fernández-Bellon et al., 2006; Martín-Sánchez et al., 2007; Sobrino et al., 

2008). O aumento de casos diagnosticados em gatos domésticos sugere que eles podem 

desempenhar um papel relevante na transmissão do agente (Pennisi & Persichetti, 2018; Pereira et 

al., 2020). 

O primeiro caso de leishmaniose felina foi relatado por Sergent et al. (1912) na Argélia. 

Desde então, a prevalência tem aumentado, com variações de 1,3% em Portugal e Catar, a até 25% 

no Brasil e Irã (Pennisi Persichetti, 2018; Akhtardanesh et al., 2017; Benassi et al., 2017; Berenguer 

et al., 2020; Foroughi-Parvar et al., 2021; Lima et al., 2019). A mudança de hospedeiros dos 

flebotomíneos devido ao uso de repelentes em cães pode estar influenciando esse aumento (Maia 

et al., 2010; Basso et al., 2016). A detecção em gatos é complicada pelos sinais clínicos 

inespecíficos e a possibilidade de infecção assintomática (Martín-Sánchez et al., 2007; Alcover et 

al., 2021). 

A infecção por L. infantum está associada à resposta imune do hospedeiro. Em cães, a 

doença progressiva é caracterizada por altos níveis de anticorpos e uma resposta celular 

enfraquecida, com baixa produção de IFN-γ, TNF-α e IL-2 (Maia & Campino, 2018). Em gatos, a 

resposta imune inclui produção de IFN-γ, que pode justificar a menor predisposição à doença 

clínica (Solano-Gallego et al., 2016; Priolo et al., 2019; Tirado et al., 2021). Os sinais clínicos da 

leishmaniose variam, podendo ser assintomáticos ou sintomáticos, e incluem perda de peso, apatia, 

fraqueza, febre irregular, alterações no apetite, e sintomas cutâneos, como úlceras na pele e 

alterações nas orelhas e extremidades. Outros sintomas podem incluir arritmias cardíacas, 

conjuntivite e hemorragias (Alvar et al., 2004). 
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No ambiente silvestre ao redor do mundo, 189 espécies de dez ordens foram infectadas 

naturalmente por Leishmania, com L. infantum em 98 espécies e L. (Viannia) spp. em 52. 

Carnívoros e roedores foram os hospedeiros mais relevantes, embora os sinais clínicos sejam 

frequentemente não relatados (Azami-Conesa et al., 2021). 

 

4.6. Diagnóstico de hemopatógenos 

 

O diagnóstico de hemopatógenos é essencial para a detecção e tratamento eficaz das 

doenças causadas por esses organismos no sangue dos hospedeiros. Entre os métodos utilizados, o 

exame direto de esfregaços de sangue e a Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) são os mais 

comuns (Moody, Chiodini, 2000). No entanto, a detecção de hemoparasitos por esfregaço 

sanguíneo é limitada, apresentando baixa sensibilidade e subjetividade. Este método depende 

fortemente das habilidades técnicas dos profissionais e exige a presença de hiperparasitemia. Além 

disso, a observação prolongada do esfregaço, que idealmente deve ocorrer logo após a coleta da 

amostra, pode comprometer a eficácia do diagnóstico (Normand et al., 2020). 

Em contraste, a PCR oferece uma sensibilidade significativamente maior, superando os 

métodos diretos parasitológicos como o esfregaço sanguíneo (Barbet, 1995; Böse et al., 1995; 

Figueroa & Buening, 1995). A técnica pode ser aprimorada com o uso de nested PCR (nPCR), que 

emprega iniciadores internos para aumentar a sensibilidade do teste. A semi-nested PCR, uma 

variação que utiliza um iniciador interno junto com um da primeira reação, também melhora a 

detecção dos hemoparasitos (Silveira, 2012). 

Somado ao diagnóstico molecular, a bioinformática desempenha um papel crucial no 

diagnóstico ao aplicar técnicas computacionais para interpretar informações genéticas e 

moleculares relacionadas aos hemoparasitos. Ferramentas como o BLAST (Basic Local Alignment 

Search Tool) permitem a identificação de semelhanças entre sequências de DNA ou proteínas ao 

comparar sequências-alvo com as armazenadas em bancos de dados, como o GenBank (Lesk, 

2008). Softwares como o BioEdit, amplamente utilizado pela comunidade científica, auxiliam na 

análise da qualidade das sequências e na construção de "contigs", que são fragmentos de DNA 

sobrepostos oriundos da mesma fonte genética (Pereyra et al., 2021; Houbraken et al., 2020; Heker 

et al., 2016). Outras ferramentas, como CLUSTALW e MEGA, facilitam o alinhamento múltiplo 

de sequências de DNA, permitindo a identificação de semelhanças e a realização de estudos 

filogenéticos (Tamura et al., 2011; Hillis et al., 1996). 



53 
 

O diagnóstico da leishmaniose envolve técnicas parasitológicas e sorológicas, incluindo 

pesquisa direta em lesões, exame histopatológico e imunofluorescência indireta. A sorologia, como 

ELISA, pode apresentar reações cruzadas, enquanto a PCR é mais sensível e específica para 

detectar DNA do parasito. A PCR, combinada com a técnica de RFLP, ainda pode ser eficaz para 

identificar diferentes espécies de Leishmania, embora o sequenciamento de nucleotídeos seja cada 

vez mais utilizado para uma identificação mais precisa. (Da Cruz, 2014). A identificação precisa 

das espécies de Leishmania é essencial para o controle da doença e para a compreensão do papel 

de hospedeiros não primários na transmissão. A expansão urbana e a presença de cães e gatos 

infectados em áreas endêmicas reforçam a importância da rápida identificação das espécies de 

Leishmania para um diagnóstico eficaz e para estratégias de controle (Ahuir-Baraja et al., 2021; 

Pereira, Maia et al., 2021; Azami-Conesa et al., 2021). 

Portanto, a combinação de técnicas de PCR com análise bioinformática é fundamental para 

a confirmação precisa de diagnósticos e para a realização de estudos filogenéticos, proporcionando 

uma compreensão mais detalhada das amostras positivas e dos hemopatógenos envolvidos. (Hillis 

et al. em 1996).  

 

4.7. Toxoplasma gondii 

 

Toxoplasma gondii é um protozoário intracelular da família Sarcocystidae, causador da 

toxoplasmose, uma infecção zoonótica com ampla prevalência global. Este parasito é notável por 

sua resistência e capacidade de infectar diversos mamíferos e aves. Felinos domésticos e silvestres 

servem como hospedeiros definitivos, onde ocorrem tanto o ciclo sexual (gametogonia) quanto o 

assexual (esquizogonia) do parasito. Por outro lado, outros animais de sangue quente atuam como 

hospedeiros intermediários, abrigando apenas a fase assexuada do ciclo (Schlüter et al., 2014; 

Ferroglio et al., 2014). 

A transmissão de T. gondii ocorre principalmente de duas formas: pela ingestão de oocistos 

esporulados presentes em vegetação, água e solo, excretados nas fezes dos felinos, e pela ingestão 

de cistos teciduais encontrados na musculatura dos hospedeiros intermediários. Uma terceira 

forma, menos comum, é a transmissão vertical, na qual taquizoítos são transferidos da placenta 

para o feto ou pelo leite materno, podendo resultar em infecção congênita e aborto (Dubey, 2008; 

2009a). 



54 
 

A infecção por T. gondii apresenta uma ampla distribuição geográfica e pode afetar uma 

variedade de espécies. Em hospedeiros imunocompetentes, geralmente causa infecção 

assintomática, embora isso possa depender do tipo de cepa infectante. Já em indivíduos 

imunossuprimidos, a infecção pode provocar sinais clínicos graves (Desmonts & Remington, 1980; 

Dubey, 2009b). A prevalência de T. gondii em animais de zoológico e de vida livre, particularmente 

felinos silvestres, contribui para a disseminação do parasito dentro dos ecossistemas. Esses animais 

podem representar uma fonte potencial de infecção para outros animais e humanos (Ullmann et al., 

2010; Dubey, 1991). 

No Brasil, o crescimento urbano tem levado à degradação de áreas florestais e à preservação 

de pequenos remanescentes de vegetação, criando condições propícias para a convivência de 

hospedeiros domésticos e silvestres. Esta interação entre ambientes urbanos e silvestres pode levar 

ao surgimento de doenças e ao desequilíbrio ecológico devido à predação e desaparecimento de 

espécies nativas (Dubey et al., 2003; Lehmann et al., 2003; da Silva et al., 2010). Estudos 

realizados no país revelaram a presença de T. gondii em 53,7% dos mamíferos silvestres não 

voadores e 21,5% dos morcegos selvagens, bem como em 52,8% dos gatos domésticos 

examinados. A presença do DNA do parasito foi confirmada tanto em animais selvagens quanto 

domésticos, evidenciando a circulação de T. gondii e o papel crucial desses animais na perpetuação 

do ciclo de vida do parasito (Fournier et al., 2014). 

Em humanos, a infecção é mais comum em áreas rurais e em regiões com menor 

desenvolvimento socioeconômico, sendo a principal via de transmissão a ingestão de carne 

contaminada com bradizoítos, particularmente carne de suínos, ovinos e aves, frequentemente 

consumidas cruas ou mal cozidas. A contaminação de hortaliças e água também contribui para o 

risco de infecção, ampliado pela alta quantidade de gatos no país, que são hospedeiros definitivos 

do parasito (Jones & Dubey, 2012; Hill & Dubey, 2013). A presença de gatos em áreas urbanas e 

rurais contribui para a contaminação ambiental por oocistos, expondo tanto humanos quanto outros 

animais ao parasito (Jones et al., 2007; Nash et al., 2005; Jones et al., 2009; Shapiro et al., 2019). 

Os sintomas da toxoplasmose variam com o estado imunológico do indivíduo. Pessoas 

saudáveis podem apresentar sintomas leves ou ser assintomáticas, enquanto gestantes infectadas 

enfrentam riscos significativos, incluindo aborto espontâneo, malformações congênitas, e danos 

neurológicos e oculares no feto (Boughattas et al., 2011; Smith et al., 2021). Medidas de controle, 

como a gestão da população felina e a conscientização sobre práticas de higiene e alimentação 
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seguras, são essenciais para a prevenção da infecção. Cozinhar adequadamente carnes e lavar bem 

alimentos também são práticas recomendadas para reduzir o risco de transmissão (Elbez-

Rubenstein, 2009; Dubey, 2021). 
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5. MATERIAL E MÉTODOS 

 

5.1. Considerações éticas 

 

O presente trabalho está inserido no projeto multidisciplinar “Desenvolvimento de 

protocolos de acompanhamento geo-referenciado da prevalência de SARS-CoV-2 em animais 

domésticos e no homem e sua associação com infecções pré-existentes”, e possui três projetos: 

 

1- “Estudo multicêntrico para a vigilância de SARS-CoV-2 em animais de companhia com 

interface à Uma Só Saúde (Projeto PetCOVID-19): coorte prospectiva de mamíferos 

domiciliados para avaliação de risco de transmissão zooantroponótica no Brasil”, o estudo 

inclui cinco capitais brasileiras Belo Horizonte (MG), Campo Grande (MS), Curitiba (PR), 

Recife (PE), São Paulo (SP).  O presente estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética no Uso 

de Animais (número CEUA: 184/2021) da Universidade Federal de Minas Gerais, Brasil 

(Anexo 1) como parte do estudo multicêntrico Pet-COVID-19 (CNPq nº 402341/2020-1). 

O consentimento por escrito foi obtido do proprietário antes que os animais fossem 

incluídos no estudo. Todos os procedimentos foram elaborados para reduzir o sofrimento 

dos animais, e todos os proprietários foram informados sobre os possíveis riscos e como 

proteger a equipe de pesquisa da infecção por SARS-CoV-2 por meio do uso adequado de 

equipamentos de proteção individual. 

 

2-  “Investigação de patógenos em gatos comunitários no município de Belo Horizonte, Minas 

Gerais”, parceria entre Secretaria Municipal de Saúde/Gerência de Controle de Zoonoses de Belo 

Horizonte e Universidade Federal de Minas Gerais, CEUA 185/2016 e SisGen: AAD865B (Anexos 

2 e 3). 

 

3- “Levantamento do vírus Sars-Cov-2 e coinfecção com parasitos em mamíferos pertencentes à 

Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil: 

caracterização parasitológica e molecular baseada na perspectiva de Uma Só Saúde”; no Anexo 4 

pode ser consultado o termo de parceria de pesquisa entre a UFMG e a Fundação de Parques 

Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil. As amostras utilizadas neste 

estudo foram coletadas como parte do serviço prestado pela Universidade Federal de Minas Gerais 
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(UFMG) à Fundação Parque Municipal e Zoobotânica de Belo Horizonte (FPMZB), sob o código 

de ramal Siex-UFMG 302557. 

 

5.2. Área de estudo  

 

5.2.1. Município Belo Horizonte  

 

Belo Horizonte é um município brasileiro e capital do estado de Minas Gerais, situado a 

850 metros de altitude (S 19°48'57'' W 43°57'15'') (Figura 5). O município se estende por 331,4 

km², com população estimada pelo IBGE para 1º de julho de 2021 de 2.530.701 habitantes com 

uma densidade demográfica de 7 580,2 habitantes por km², tornando-se o sexto município mais 

populoso do país. A cidade é composta totalmente por zona urbana, formada por 487 bairros, 

dispostos em nove administrações regionais. O Índice de Desenvolvimento Humano (IDH) do 

município é considerado alto, segundo dados do Programa das Nações Unidas para o 

Desenvolvimento (PNUD), com valor de 0,810, o segundo maior de Minas Gerais e o vigésimo do 

Brasil. O município é o principal polo econômico de Minas Gerais e frequentemente apontado 

como a terceira maior cidade em importância econômica do país. O clima de Belo Horizonte é 

classificado como tropical com estação seca (Aw segundo Köppen). A temperatura média anual 

está em torno de 22 °C sendo que o verão é moderadamente quente, com alta precipitação, enquanto 

o inverno é agradável, praticamente sem precipitação (Mundoeducação, 2022).  

 

5.2.2. Parque Municipal Américo Renné Giannetti de Belo Horizonte (PqMARG) 

 

O Parque Municipal Américo Renné Giannetti é o patrimônio ambiental mais antigo de 

Belo Horizonte. Conhecido como Parque Municipal, se localiza no hipercentro, região mais 

adensada da cidade de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil (S 19°55'37'' W 43°56'42'') (Figura 5, 

5A), com área de 182 mil m2, próximo à região hospitalar, perto de hospitais, laboratórios de 

diagnósticos, Faculdade de Medicina, e Centro de Saúde do estado. O PqMARG atualmente serve 

como refúgio para várias espécies da fauna silvestre, doméstica e sinantrópica o que faz dele um 

ecossistema bem representativo. O espaço abriga aproximadamente 70 espécies de vertebrados, 

incluindo mamíferos, aves, répteis, anfíbios e peixes. Animais como gambás de orelha branca e o 

mico-estrela, podem ser observados no parque pelos visitantes (PBH, 2023). 
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5.2.3. Jardim Zoológico da Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo 

Horizonte – (FPMZB-BH) 

  

O Jardim Zoológico da Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica, existente desde 

1959, está localizado na região da Pampulha da cidade de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil (S 

19° 51′ 35″, 0′ 44° W 38″) (Figura 5, 5B), é considerado um importante espaço de lazer e 

principalmente de educação ambiental para visitantes de Belo Horizonte e de outras cidades do 

país. O Zoológico de BH possui aproximadamente três mil animais de mais de 250 espécies entre 

répteis, aves, anfíbios e mamíferos. A aquisição e permuta de animais passou a ser controlada por 

órgãos ambientais, mantendo o controle rígido das espécies e de regras sanitárias. Desde então o 

Zoo passou a participar de uma rede que lida com a conservação das espécies da fauna silvestre e 

que traça planos de manejo e diretrizes que são seguidas por entidades de conservação nacionais e 

internacionais (PBH, 2022). 

 

5.3.Animais do estudo 

 

5.3.1. Origem dos animais do estudo 

 

Foram estabelecidas parcerias para obtenção das amostras biológicas em animais de vida 

livre e de cativeiro com as seguintes entidades: Centro de Controle de Zoonoses (CCZ) e Fundação 

de Parques Municipais e Zoobotânica, ambas coordenadas pela Prefeitura Municipal de Belo 

Horizonte (PBH).  

No Projeto PetCOVID-19 foram incluídos animais de companhia cujo tutor estivesse em 

isolamento domiciliar, com diagnóstico laboratorial confirmado para SARS-CoV-2 através de RT-

qPCR ou resposta imunológica apenas por IgM (caracterizando doença ativa), até sete dias da data 

do diagnóstico, residente em (MG). Sendo considerados como animais de companhia os mamíferos 

domésticos como cães e gatos. 
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Figura 5 – Localização geográfica das áreas onde as coletas foram realizadas: Município Belo Horizonte (S 19°48'57'' 

W 43°57'15''), Parque Municipal Américo Renné Giannetti de Belo Horizonte (S 19°55'37'' W 43°56'42''), Jardim 

Zoológico de Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte (S 19° 51′ 35″, 0′ 44° W 38″). 

 

Figura 5A - Área de estudo - Parque Municipal Américo Renné Giannetti em Belo Horizonte, metrópole com mais de 

2.500.000 habitantes. Espaço com cerca de 180.000 m², considerado um importante refúgio para fauna e flora. 

 

 

      Fonte: Prefeitura de Belo Horizonte 
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Figura 5B - Área de estudo - Jardim Zoológico da Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte, 

com cerca de 1,4 milhão de m².  

 

 

Fonte: Prefeitura de Belo Horizonte 

 

 

5.4. Captura dos Animais e coleta de amostras sanguíneas  

 

5.4.1. Cães e gatos domésticos do projeto PetCOVID-19 

 

Os tutores dos animais de companhia participantes do projeto foram recrutados através de 

demanda espontânea, com a divulgação da pesquisa em redes sociais, canais de divulgação das 

instituições de pesquisa, universidades e laboratórios envolvidos. Todos os tutores ou familiares 

voluntários receberam, por e-mail ou aplicativo de comunicação, o termo de consentimento livre e 

esclarecido (TCLE) (Anexo 5)  

Foram coletadas amostras biológicas com intervalo médio de sete dias, de pelo menos um 

animal de companhia da residência. A cada visita foi realizada a anamnese e aplicado o 

questionário in loco para avaliação do quadro clínico do animal (Anexo 6). De cada animal foram 

coletados swabes nasal, orofaríngeo e retal (para RT-qPCR), além de sangue total (para 

diagnósticos parasitológicos) e sangue para obtenção de soro (para soroneutralização e 

diagnósticos sorológicos), totalizando cinco amostras por animal.  Caso a amostra inicial fosse 

positiva, uma segunda coleta foi realizada duas semanas após a primeira, no mesmo local. 
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Foram considerados positivos para COVID-19 os animais que tinham ao menos um swabe 

positivo à RT-qPCR. As amostras obtidas através de swabe foram conservadas em tubos estéreis 

contendo meio de transporte viral (COPAN™ eNAT (COPAN Diagnostics, CA, USA) sob 

refrigeração (2-8°C) por até 72h, congeladas em -20°C por até 30 dias ou em -80ºC por tempo 

indeterminado e foram processadas através do método de RT-qPCR. As amostras de sangue total 

e soro foram mantidas congeladas a -20°C até seu processamento.  

Todas as amostras foram identificadas com o nome do município Belo Horizonte, se são 

cães ou gatos com a letra inicial da palavra e o número consecutivo segundo ordem como eram 

coletados na sua residência (BHC01, BHG01...) 

 

5.4.2. Gatos do PqMARG 

 

As amostras estudadas foram provenientes de gatos capturados pela Secretaria Municipal 

de Belo Horizonte que desenvolvem um Programa de Controle Ético da População Animal. As 

coletas foram realizadas desde fevereiro até setembro de 2021. Os gatos foram capturados de 

segunda a quarta no PqMARG, exceto em situações onde as condições climáticas não eram 

favoráveis para o trabalho ou feriados, por uma equipe de Agentes de Combate a Endemias (ACEs) 

pertencentes ao CCZ da PBH, treinados para o manejo de animais. As buscas ativas dos animais 

foram realizadas por toda a área do parque PqMARG sendo o recolhimento de gatos em diversos 

pontos como: Carandaí, o Coreto, a Administração, o Teatro, o Imaco, a área dos Brinquedos, 

Ezequiel Dias, entre outras (Carvalho, 2018). Foram capturados por meio de puçá, captura manual 

e por gatoeiras, o método dependeu principalmente do comportamento dos gatos, sendo que; o uso 

de armadilhas (gatoeiras) devidamente montadas foram utilizadas para os gatos que se 

apresentaram ariscos e agressivos; foram capturados diretamente com as mãos, com o auxílio de 

luvas para proteção aqueles gatos que se apresentaram dóceis; e no caso de aqueles gatos de 

comportamento dócil, mas que se tornam ariscos em situações de estresse, foi utilizado o puçá.  

Como parte do Programa de Controle Ético da População Animal, os gatos capturados 

foram esterilizados. Só eram castrados gatos considerados saudáveis. No momento da sedação para 

a cirurgia de esterilização foram realizadas as coletas das amostras biológicas por um médico 

veterinário responsável pela manutenção das amostras até a entrega ao laboratório do CCZ ou na 

própria instalação do PqMARG. O profissional do CCZ utilizou os equipamentos de proteção 
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individual (EPIs): avental descartável, luva descartável, máscara e face shield. As amostras de 

sangue foram coletadas preferencialmente através da punção da veia jugular, sendo sangue total 

em tubo com EDTA (Ethylenediamine tetraacetic acid) em um volume mínimo de 1 mL por animal 

e sangue em tubo sem EDTA para a obtenção de soro. Também foram coletadas pele de orelha 

durante o procedimento de marcação do animal, armazenadas em microtubos contendo álcool 70%. 

As amostras foram mantidas congeladas a -20°C até seu processamento.  

Além disso, a idade do animal foi estimada mediante a observação de características como 

o porte e dentição dos animais (Carvalho, 2018). Para a pesquisa do Vírus SARS-CoV-2 foram 

coletadas amostras de swabes orofaríngeos e retal em tubos contendo a solução inativadora do vírus 

de tiocianato de guanidina, fornecida pelo Laboratório de Biologia Integrativa do ICB.   

Todas as amostras foram identificadas como Gato do Parque (GP) e o número consecutivo 

segundo como eram levados para a castração (GP01, GP02...)  

 

 

5.4.3. Mamíferos pertencentes ao Jardim Zoológico da FPMZB-BH 

 

No Jardim Zoológico as coletas foram realizadas entre novembro de 2021 a março de 2023. 

Foram avaliados indivíduos da Classe Mammalia pertencentes ao plantel da FPMZB de acordo 

com a necessidade de manejo dos mesmos. A captura e contenção dos animais foi realizada pela 

equipe de médicos veterinários pertencentes ao Zoológico.  

As amostras biológicas foram coletadas na FPMZB após a contenção física e /ou química 

pela equipe de médicos veterinários da Fundação. As coletas de material foram realizadas em 

consonância com a programação do manejo do plantel de mamíferos do Zoo, e oportunamente, 

quando houve a necessidade de contenção física e/ou química, foram solicitadas a coleta de todas 

as espécies de mamíferos presentes no zoológico sendo pelo menos um espécime de cada uma 

delas. Os dados sobre as espécies animais e a quantidade de espécimes solicitadas encontram-se na 

Tabela 1, porém os espécimes amostrados dependeram do manejo usual e necessário do zoo.  
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Tabela 1- Detalhamento das espécies alvo do presente estudo e quantidade de indivíduos, por espécie. 

 

ANIMAL NOME CIENTÍFICO TOTAL QUANTIDADE 

SOLICITADA 

Leão  Panthera leo 1 1 

Onça pintada  Panthera onca 2 2 

Onça parda  Puma concolor 2 2 

Gato palheiro  Leopardus braccatus 4 2 

Lobo guará  Chrysocyon brachyurus 6 3 

Furão  Galictis cuja 1 1 

Gorila  Gorilla gorilla gorilla 7 4 

Chimpanzé  Pan troglodytes 1 1 

Barrigudo  Lagothrix lagotricha 1 1 

Bugio  Alouatta sp 9 5 

Macaco prego  Sapajus apella 6 3 

Macaco aranha  Ateles sp 1 1 

Parauacu  Pithecia sp 1 1 

Mico leão preto  Leontopithecus chrysopygus 4 2 

Sagui imperador  Saguinus imperator 4 2 

Mico leão dourado  Leontopithecus rosalia 6 3 

Talapoin  Miopithecus talapoin 2 1 

Órix  Oryx gazella 2 1 

Cervo dama  Dama dama 7 3 

Cervo nobre  Cervus elaphus 3 2 

Cervo do pantanal  Blastocerus dichotomus 2 1 

Veado catingueiro  Subulo gouazoubira 3 1 

Tamanduá bandeira  Myrmecophaga tridactyla 7 3 

Tamanduá mirim  Tamandua tetradactyla 1 1 

Cateto  Pecari tajacu 3 2 

Paca  Cuniculus paca 7 3 

Cutia  Dasyprocta azarae 2 2 

Anta  Tapirus terrestris 4 2 

Ouriço  Erinaceus europaeus 7 3 

Zebra  Equus quagga burchellii 1 1 

Cobo meia lua  Kobus ellipsiprymnus 1 1 

Rinoceronte  Ceratotherium simum 1 1 

Elefante  Loxodonta africana 3 1 

Hipopótamo  Hippopotamus amphibius 3 1 

Camelo  Camelus bactrianus 1 1 

Lhama  Lama glama 1 1 

 

Os recipientes para coleta dos diferentes materiais foram fornecidos pelo laboratório de 

Protozoologia Veterinária-PROTOVET. Todas as amostras foram identificadas como Animais do 

Zoológico (AZ) e número consecutivo segundo sua chegada ao laboratório (AZ01, AZ02...), em 

caso de chegar mais de uma amostra no mesmo dia o pesquisador decidiu a ordem consecutiva 

para eles, sempre fazendo coincidir nome/espécie do animal com o código de identificação. As 

amostras foram armazenadas até a realização das análises. 
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Em tubos a vácuo com ou sem anticoagulante (EDTA), foram coletados, por punção da veia 

jugular, 5 mL de sangue de cada espécime, armazenados a -20°C até seu processamento. Amostras 

biológicas (swabe nasal, oral e retal) que foram avaliadas para SARS-CoV-2 foram coletadas em 

tubos contendo o líquido preservante de DNA/RNA ShieldTM (Zymo Research, USA) 

disponibilizada pelo Laboratório de Biologia Integrativa (LBI) e conservados a -80 °C até seu 

processamento.   

 

5.5. Processamentos das amostras  

 

As amostras sanguíneas foram processadas da seguinte maneira: 

 

a) Uma alíquota da amostra sangue total acondicionada em microtubos de 1,5 mL, 

devidamente identificados e congelados em temperatura de –20° C para extração de DNA. 

O restante foi centrifugado para obtenção de plasma e congelado como estoque.   

b) Na amostra de sangue sem anticoagulante após formação do coágulo, os tubos foram 

centrifugados e os soros separados e aliquotados, congelados em temperatura de -20° C, 

para posterior análise sorológica.   

 

5.6. Análises laboratoriais  

 

5.6.1. Locais de realização das análises laboratoriais  

 

As análises laboratoriais referentes à pesquisa do SARS-CoV-2 foram realizadas no 

TECSA Laboratório Credenciado Nacional (Belo Horizonte, Brasil); Laboratório de Retroviroses 

pertencente ao Departamento de Medicina Preventiva, Escola Veterinária da UFMG e no 

Laboratório de Biologia Integrativa (LBI) pertencente ao Departamento de Genética, Ecologia e 

Evolução. 

Os testes sorológicos para Toxoplasma gondii foram realizados no Laboratório de 

Toxoplasmose, pertencente ao Departamento de Parasitologia, os dois últimos pertencentes ao 

Instituto de Ciência Biológicas (ICB) da UFMG.  

 

As análises laboratoriais dos hemopatógenos foram realizados no Laboratório de 

Parasitologia Veterinaria (ProtoVet), pertencente ao Departamento de Medicina Veterinária 
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Preventiva da Escola de Veterinária, UFMG. Na Figura 6, encontra-se um organograma 

esquematizando a metodologia utilizada no presente estudo. 

 

 

Figura 6 - Organograma esquematizando a metodologia utilizada no presente estudo 

 

 

5.7. Análises moleculares  

 

5.7.1. Diagnóstico molecular de SARS-CoV-2 

 

A realização dos testes moleculares para avaliar a presença de RNA específico para SARS-

CoV-2 foram realizados nos Laboratórios TECSA (Belo Horizonte, Brasil) em parte das amostras 

obtidas pelo projeto PetCovid e o restante das amostras no LBI do Departamento de Genética, 

Ecologia e Evolução do Instituto de Ciências Biológicas da Universidade Federal de Minas Gerais. 

 

5.7.1.1. Procedimentos de RT-qPCR Laboratórios TECSA  

 

 O RNA total das amostras de swabe foi extraído usando um kit comercialmente disponível 

(Maxwell® RSC simply RNA Tissue Kit, Promega Co., Madison, WI, USA) e uma plataforma 
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automatizada (Maxwell® RSC 48, Promega Co., Madison, WI, USA), de acordo com as instruções 

do fabricante. Os testes de SARS-CoV-2 RT-qPCR foram realizados usando um kits 

comercialmente disponíveis (GoTaq® 1-Step RT- Promega Co., Madison, WI, EUA) e (2019-

nCoV, Integrated DNA Technologies – IDT, Coralville, IA, EUA) visando duas regiões: 2019 

nCoV_N1 (F: GACCCCAAAATCAGCGAAAT, R: TCTGGTTACTGCCAGTTGAATCTG e P: 

ACCCCGCATTACGTTTGGTGGACC) e 2019 nCoV_N2 (F: TTACAAACATTGGCCGCAAA, 

R: GCGCGACATTCCGAAGAA e P: ACAATTTGCCCCCAGCGCTTCAG) conforme descrito 

anteriormente para a detecção de SARS-CoV-2 (Epifanio et al. 2021). A RT-qPCR foi realizada 

em termociclador comercial (QuantStudio™ 1 – Bloco de 0,2 mL de 96 poços, Thermo Fisher, 

Waltham, MA, EUA). A ciclagem consistiu em um estágio de transcrição reversa a 50°C por 15 

minutos, inativação da transcriptase reversa e ativação da DNA polimerase a 95°C por 2 minutos, 

seguido por 45 ciclos de 95°C por 3 segundos e 55°C por 30 segundos. Um valor limite de ciclo 

(valor CT) inferior a 40 foi definido como um resultado de teste positivo (Bio-Rad Reliance SARS-

CoV-2 RT-PCR Assay Kit (IVD), FDA, 2021). Todas as amostras foram testadas em duplicata e 

só foram consideradas positivas para SARS-CoV-2 quando pelo menos dois genes foram 

amplificados. Às amostras com apenas um alvo amplificado foram consideradas inconclusivas. 

 

5.7.1.2. Procedimento de RT-qPCR LBI 

 

5.7.1.2.1. Extração de RNA 

 

O procedimento de extração de RNA das amostras coletadas foi feito a partir dos tubos de coleta 

contendo amostras de swabes e meio de transporte (tiocianato de guanidina ou DNA/RNA 

ShieldTM). O RNA total das amostras de swabes foi extraído usando um kit comercialmente 

disponível (PureLink™ RNA Mini Kit, Invitrogen™, Thermo Fisher Scientific, EUA), seguindo 

as recomendações do fabricante segundo o protocolo para purificação de RNA de amostras 

líquidas. Cada lote de extração incluiu um controle negativo contendo água livre de nuclease no 

lugar da amostra. 

 

5.7.1.2.2. RT qPCR   

 

As amostras de RNA extraído foram testadas para a presença de dois alvos do gene do 

nucleocapsídeo (N1 e N2) do SARS-CoV-2 além de um gene constitutivo (Housekeeping gen) 
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como controle endógeno (β-actina) por meio de ensaio RT-qPCR. A sequência dos iniciadores e 

sondas fluorescentes utilizados no diagnóstico foram sugeridas pelo CDC dos EUA (EUA 

200001)76. Para o alvo N1, as sequências dos iniciadores direto, reverso e da sonda utilizadas 

foram, respectivamente: 5’-GACCCCAAAATCAGCGAAAT-3’, 5’- 

TCTGGTTACTGCCAGTTGAATCTG-3’, e 5’-FAMACCCCGCATTACGTTTGGTGGACC-

3’. Para o alvo N2, as sequências dos iniciadores direto, reverso e da sonda utilizadas foram, 

respectivamente: 5’- TTACAAACATTGGCCGCAAA-3’, 5’- GCGCGACATTCCGAAGAA-3’ 

e 5’-FAMACAATTTGCCCCCAGCGCTTCAG-3’. Para o alvo β-actina (Kessler et al., 2009), as 

sequências dos iniciadores direto, reverso e da sonda utilizadas foram, respectivamente: F 5‘-

CAACCGTGAGAAGATGACTCAGA-3’, R 5’- CCCAGAGTCCATGACAATACCA-3’ e P 5’- 

FAMTCTCTGTACGCTTCTGGCCGCACC-3’. Para o diagnóstico via RT-qPCR foi utilizado o 

kit iTaq™ Universal Probes One-Step – BIO-RAD. As amostras foram diagnosticadas em placas 

com capacidade de 96 poços (Ultralux).  

Cada placa continha um controle negativo da mistura (água livre de nuclease), um controle 

negativo da extração (água livre de nuclease) e um controle positivo (plasmídeos com sequências 

dos três alvos). A mistura da PCR foi preparada de acordo com as instruções do fabricante e 

contendo, para cada alvo: 5µL do reagente Master Mix iTaq universais sondas DNA polimerase 

(2x), 0,25µL da enzima transcriptase reversa (RT) iScript™, 0,75µL do pool iniciador para os três 

alvos, além de 4µL do RNA a ser testado, resultando num volume total de 10µL por reação.  

As PCR em tempo real foram realizadas no aparelho CFX Opus 96, BIO-RAD, CA, USA 

de acordo com a seguinte ciclagem como descrito anteriormente por Lu et al., 2020 com 

modificações: transcrição reversa a 50ºC por 10 minutos (ciclo único), inativação da transcriptase 

reversa e ativação da DNA polimerase a 95ºC por 3 minutos (ciclo único) e 45 ciclos de 

desnaturação (95ºC por 15 segundos) e anelamento (55ºC por 30 segundos) e extensão (60ºC por 

30 segundos). A amplificação dos três alvos para cada amostra foi analisada no software do 

instrumento de PCR em tempo real utilizado. Alvos com Cycle Threshold (CT) de amplificação ≤ 

40 foram considerados detectáveis. Os resultados de cada amostra foram interpretados da seguinte 

maneira: detecção dos dois alvos virais e do controle endógeno: amostra positiva para o SARS-

CoV-2; detecção de um dos alvos virais e do controle endógeno: amostra indeterminada; detecção 

apenas do controle endógeno: amostra negativa para o SARS-CoV2; ausência de detecção do 



68 
 

controle endógeno: amostra inválida (Bio-Rad Reliance SARS-CoV-2 RT-PCR Assay Kit (IVD), 

2021).  

 

5.7.1.2.3. Sequenciamento do genoma viral 

 

A análise foi realizada no Laboratório de Biologia Integrativa do Instituto de Ciências 

Biológicas da Universidade Federal de Minas Gerais. As amostras consideradas positivas para o 

SARS-CoV-2 foram triadas com base no CT da amplificação de RT-qPCR. Amostras com CT ≤ 

30 foram consideradas elegíveis para os procedimentos de amplificação do genoma viral, 

montagem de bibliotecas e sequenciamento (WHO, 2021). O kit utilizado foi QIAseq® SARS-

CoV-2 Primer Panel - QIAGEN, uma abordagem de sequenciamento por amplificação via PCR de 

acordo com as instruções do fabricante descritas no QIAseq SARS-CoV-2 Primer Panel Handbook 

03/2021. As amostras foram convertidas em cDNA por meio de transcrição reversa e submetidas 

primeiramente à amplificação dos genomas virais e preparação das bibliotecas de DNA, seguido 

da quantificação e verificação da integridade das bibliotecas de DNA, posteriormenete foi realizado 

o sequenciamento do genoma viral, montagem dos genomas e determinação das linhagens (QIAseq 

SARS-CoV-2 Primer Panel Handbook 03/2021).  

As amostras que testaram positivo para SARS-CoV-2 por RT-PCR, com valores de ciclo 

umbral (Ct) ˃30, mesmo considerando que apresentam altos valores de Ct, foram também 

sequenciadas com o sequenciamento de nova geração (NGS) usando um procedimento para 

amostras com CT altos com o protocolo xGen™ SARS-CoV-2 Amplicon Panel xGen SARS-CoV-

2 S Gene Amplicon Panel (Integrated DNA Technologies, Estados Unidos), realizado de acordo 

com as instruções do fabricante. O sequenciamento foi realizado em um MiSeq (Illumina, San 

Diego, CA, Estados Unidos). 

Os dados gerados após o sequenciamento foram filtrados com Trimmomatic v0.39 (Bolger 

et al., 2014), para aparar bases de baixa qualidade (Phred score < 30) e remover reads curtos (< 50 

nucleotídeos), bem como adaptadores e sequências de primers. Posteriormente, as leituras foram 

mapeadas contra o genoma de referência SARS-CoV-2 (número de acesso: NC_045512.2) com o 

programa Bowtie2 (Langmead et al., 2019). Os arquivos de mapeamento foram manipulados com 

samtools (Li, 2011), enquanto a opção de consenso bcftools (Li, 2011) foi usada para estimar as 

sequências consensuais do genoma. Locais de baixa cobertura foram mascarados com bedtools 

(Quinlan e Hall, 2010). Bases com menos de 10x de profundidade de sequenciamento foram 
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mascaradas. Sequências com menos de 70% de amplitude de cobertura do genoma foram 

removidas de análises posteriores. 

 

5.7.1.2.4. Classificação da linhagem SARS-CoV-2 e análises filogenéticas 

 

Os genomas gerados no presente estudo foram submetidos ao programa Pangolin v.3.1.14  

para classificação de linhagens. Para corroborar os resultados encontrados no Pangolin, as 

sequências consenso foram classificadas usando o aplicativo da web NextClade v2.8.1 

(Aksamentov et al., 2021). Todos os genomas foram depositados no banco de dados GISAID 

EpiCoV. Para confirmar a classificação da linhagem, foi criado um conjunto de dados de referência 

com genomas públicos disponíveis no banco de dados GISAID EpiCoV. Este conjunto de dados 

possui genomas humanos, felinos, caninos e animais silvestres das linhagens Alpha, Zeta, Gamma, 

Delta e Ômicron. O conjunto de dados foi alinhado com o minimapa v e uma filogenia de máxima 

verossimilhança foi inferida usando o programa IQ-tree v2.0.3 sob o modelo GTR+F+I+G4. 

 

5.8. Diagnóstico molecular dos hemopatógenos no Laboratório ProtoVet. 

 

5.8.1. Extração de DNA 

 

A extração de DNA de sangue total foi realizada com o “Wizard Genomic DNA Purification 

Kit” (Promega®, EUA), de acordo com as recomendações do fabricante para 300μL de sangue 

total. Após a extração a qualidade e a concentração das amostras foram determinadas através da 

análise em NanoDrop (Epoch Microplate Spectrophotometer, Biotek®), e os DNAs armazenados 

em freezer -20ºC até seu processamento através da PCR. Para avaliar a eficiência das extrações dos 

materiais genéticos foram submetidas à amplificaçăo do gene constitutivo da proteína 

gliceraldeído-3-fosfato desidrogenase (GAPDH), GAPDH-F- 5´-

CCTTCATTGACCTCAACTCAT-3´; GAPDH-R- 5´- CCAAAGTTGTCATGGATGACC- 

3´(400pb), com um ciclo de amplificação de 95°C por 5 min; 35 ciclos de 95°C por 15 s, 50°C por 

30s e 72°C for 30s;  extensão final de 72 ◦C for 5 min. os produtos de PCR foram visualizados após 

eletroforese em gel de agarose a 2% (Birkenheuer et al., 2023). 
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5.8.2. Amplificação do DNA 

 

Diversos tipos de PCRs foram realizados para as amplificações do DNA devidamente 

extraídas de acordo com o hospedeiro alvo:  

 

- Convencional:  Ehrlichia canis, Bartonella spp, Mycoplasma spp. hemotrópicos, Mycoplasma 

haemofelis, ‘Candidatus Mycoplasma haemominutum’, ‘Candidatus Mycoplasma turicensis’, 

Cytauxzoon felis e Leishmania spp.  

 

- Semi-Nested-PCR: Babesia vogeli,  

 

- Nested-PCR: Anaplasma/Ehrlichia de granulócitos e plaquetas, Ehrlichia monocítica, Anaplasma 

platys, Anaplasma marginale, Anaplasma phagocytophilum, protozoários da Ordem Piroplasmida  

 

- RFLP- PCR- Análise de polimorfismo de fragmentos de restrição utilizando a PCR: Leishmania 

spp. 

 

As reações de amplificação foram realizadas conforme padronizado por Silveira et al., 

(2014), utilizando o reagente GoTaq Green Master Mix (Promega®, EUA), iniciadores específicos 

e DNA-amostra (volume final de 10μL: 5μL mix, 3,6μL água, 0,4μL primers (iniciadores) forward 

+ reverse, e 1μL (10-20ng) DNA-amostra). Nas reações, que são compostas por segunda reação, 

o volume final de 10μL é composto por 9μL do Mix + 1μL do produto obtido na primeira reação. 

As amostras de controles positivos estão descritas no Quadro 1 e os controles negativos das reações 

foram a água de milli-Q ultrapura DNase e RNase free que acompanha o kit do reagente GoTaq 

Green Master Mix. As sequências dos iniciadores utilizados, alvos, tamanho esperado dos 

fragmentos dos produtos amplificados, assim como as referências utilizadas estão descritas no 

Quadro 2. As PCRs foram realizadas em aparelho termociclador automático (Bio-Rad®, USA) 

com os programas especificados no Quadro 3a e 3b. Para melhor compreensão da dinâmica das 

PCRs realizadas um fluxograma foi elaborado (Figura 7). 
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Quadro 1- Controles positivos utilizados em cada reação da PCR  

 

Reação Controle positivo 

GAPDH DNA de cão sem infecção.  

Piroplasmida Bezerro experimentalmente infectado com 

Babesia   bigemina 

Cytauxzoon felis Felídeo positivo com sequenciamento 

confirmado  

Babesia   vogeli Cão experimentalmente infectado 

Anaplasma/Ehrlichia de granulócitos e 

plaquetas (AEGP) 

Cultivo de A. phagocytophilum em células IDE8 

Anaplasma platys Cão positivo com sequenciamento confirmado 

Anaplasma phagocytophilum Cão positivo com sequenciamento confirmado – 

MSP4 e MSP2 

Anaplasma marginale Amostra de sangue de bovino 

experimentalmente infectado com                  A. 

marginale 

Ehrlichia monocítica  Amostra de sangue de cão naturalmente 

infectado com Ehrlichia canis, confirmado por 

sequenciamento nucleotídico seguido de 

análises filogenética 

Ehrlichia canis Cão positivo com sequenciamento confirmado 

Mycoplasma spp. hemotrópico Amostra de sangue de ruminante naturalmente 

infectado com Mycoplasma spp. confirmado por 

sequenciamento nucleotídico seguido de 

análises filogenéticas 

Mycoplasma haemofelis Felídeo positivo com sequenciamento 

confirmado 

‘Candidatus Mycoplasma haemominutum’ Felídeo positivo com sequenciamento 

confirmado 

‘Candidatus Mycoplasma turicensis’ Felídeo positivo com sequenciamento 

confirmado 

Leishmania spp. Cultivo de medula de um cão com LVC Cepa 

MCAN/BR2000/BH400 Leishmania infantum 

Cepa PH8 of Leishmania amazonensis 

Cepa M2903 of Leishmania braziliensis 

Bartonella spp. Felídeo positivo com sequenciamento 

confirmado 
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Quadro 2- Sequência de iniciadores utilizados para identificação dos agentes em estudo.  

Ordem/Gênero/ Espécie Sequência (5' para 3') Iniciador Alvo Produto 

(pb) 

Referência 

 

Piroplasmida 

     

 

1ª reação 

 

 

CGGGATCCAACCTGGTTGATCCTGCCC 

GAATTCCTTGTTACGACTTCTC 

 

RIB-19 

RIB-20 

 

18S rRNA 

 

1700 

 

Zahler et al., 

2000 

 

 

2ª reação 

 

ACCTCACCAGGTCCAGACAG 

GTACAAAGGGCAGGGACGTA 

 

BAB-rumF 

BAB-rumR 

430 Silveira et al., 

2011 

Cytauxzoon felis 

 

CGAATCGCATTGCTTTATGCTCCAA 

TTGATACTCCGGAAAGAG 

 

Cytaux F+R 18S rRNA 284 
Birkenheuer et 

al., 2006 

Babesia   vogeli 

 

     

 

1ª reação 

 

GCATTTAGCGATGGACCATTCAAG 

ATGCCCCCAACCGTTCCTATTA 

BvB1F 

BvB1_793-

772R 

18S rRNA ~340 

 

Birkenheuer et 

al. 2003 

 

  

2ª reação 

 

GTTCGAGTTTGCCATTCGTT 

ATGCCCCCAACCGTTCCTATTA 

BCV2-F 

793-772R 

192 

 

 

Anaplasma/Ehrlichia de 

granulócitos e plaquetas 

 

     

1ª reação 

 

 

CACATGCAAGTCGAACGGATTATTCTT 

CCGTTAAGAAGGATCTAATCTCC 

 

GE3a 

GE10r 

 

16S rRNA 

 

932 Massung et 

al.1998 

2ª reação  

AACGGATTATTCTTTATAGCTTGCTGGC 

AGTATTAAAAGCAGCTCCAGG 

 

GE9f 

GE2 

546  

 

Anaplasma platys 

 

     

1ª reação 

 

 

AGTTTGATCATGGCTCAG 

CCATGGCGTGACGGGCAGTGT 

 

8-F 

1448-R 

16S rRNA * Ramos et al., 

2009 

2ª reação  

GATTTTTGTCGTAGCTTGCTATG 

TAGCACTCATCGTTTACAGC 

 

PLATYS-F 

EHR16S-R 

678  

 

Anaplasma phagocytophilum 

 

     

1ª reação 

 

 

ATGAATTACAGAGAATTGCTTGTAGG 

TTAATTGAAAGCAAATCTTGCTCCTATG 

 

MSP4AP5 

MSP4AP3 

 

msp4 

 

849 

 

De la Fuente et 

al., 2005 

2ª reação  

CTATTGGYGGNGCYAGAGT 

GTTCATCGAAAATTCCGTGGTA 

 

msp4f 

msp4r 

381 Bown et al., 

2007 
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Quadro 2. Continuação.  

Ordem/Gênero/ Espécie Sequência (5' para 3') Iniciador Alvo Produto 

(pb) 

Referência 

 

Anaplasma marginale 

 

     

 

1ª reação 

 

GGGAGCTCCTATGAATTACAGAGATTGT

TTACCCGGATCCTTAGCTGAACAGGAAT

CTTGC 

MSP45 

MSP43 

msp4 872  

de la Fuente et 

al. 2008 

 

2ª reação 

 

CGCCAGCAAACTTTTCCAAAATATGGGG

ACACAGGCAAAT 

AnapF 

AnapR 

msp4 294 Silveira et al. 

2012 

 

Ehrlichia monocítica  

 

     

1ª reação 

 

 

ACGGACAATTGCTTATAGCCTTACAACT 

TTTATGGATTAGCTAAAT 

 

NS16SCH1F 

NS16SCH1

R 

 

16S 

rRNA 

 

1195 

 

Kawahara et al., 

2009 

 

2ª reação  

GGGCACGTAGGTGGACTAG 

 CCTGTTAGGAGGGATACGAC 

 

NS16SCH2F 

NS16SCH2

R 

443 Kawahara et al., 

2009 

 

 

Ehrlichia canis 

 

CCATAAGCATAGCTGATAACCCTGTTAC 

TGGATAATAAAACCGTACTATGTATGCT 

 

Ehr1401F 

Ehr1780R 

virB9 377  

Azhahianambi 

et al., 2018 

 

Mycoplasma hemotrópico 

 

 

ATACGGCCCATATTCCTACG 

TGCTCCACCACTTGTTCA 

HBTF 

HBTR 

16S 

rRNA 

618  

Criado-Fornelio 

et al., 2003 

 

Mycoplasma haemofelis  

CGTGGAAACTAGAGCTTCGCGAGC 

ATGGTATTGCTCCATCAGACTTTCG 

 

OH-OK 

00CB-r1 

16SrRNA 274 Watanabe et al., 

2008 

‘Candidatus Mycoplasma 

haemominutum’ 

 

ATGCCCCTCTGTGGGGGATAGCCG 

ATGGTATTGCTCCATCAGACTTTCG 

 

CA-B2f 

00CB-r1 

16S 

rRNA 

202 Watanabe et 

al.,2008 

‘Candidatus Mycoplasma 

turicensis’ 

 

AGAGGCGAAGGCGAAAACT 

CTACAACGCCGAAACACAAA 

 

CMt-F 

CMt-R 

16S 

rDNA 

138 Peters et 

al.,2008 

Leishmania spp. 

 

 

CTGGATCATTTT CCGATG 

TGATACCACTTA TCGCACTT 

 

LITSR 

L5.8S 

ITS1 300-350 El Tai et al 

2000 

Bartonella spp.  CTCTTTCTTCAGATGATGATCC 

AACCAACTGAGCTACAAGCCCT 

BartF 

BartR 

16S-23S 

rRNA 
região 

intergênica 

 

145-232 Jensen et al. 

2000 
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Quadro 3a. Programas utilizados para as reações de amplificação do tipo PCR convencional. 

 

Etapas Bartonella spp. Micoplasmas 

hemotrópicos 

M. 

haemofelis e              

‘C. Mycoplasma 

haemominutum’ 

‘C. Mycoplasma 

turicensis’ 

E. canis C. felis 

Desnaturação inicial  95°C (2') 94°C (10') 94°C (5') 95°C (2') 94°C (4') 95°C (5') 

Desnaturação  95°C (1') 95°C (30") 94°C (45") 95°C (10") 94°C (30") 95°C (45") 

Anelamento  60° (1') 60°C (30") 58°C (45") 58°C (30") 63° (30") 59°C (45") 

Extensão inicial  72°C (30") 72°C (30") 72°C (45") 72°C (30") 72°C (30") 72°C (1') 

Ciclos  45x 39x 35x 30x 35x 40x 

Extensão final  72°C (5') 72°C (10') 72°C (5") 72°C (5') 72°C (2') 72°C (5") 

Hold  4°C (∞) 10°C (∞) 8°C (∞) 8°C (∞) 12°C (∞) 8°C (∞) 
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Quadro 3b- Programas utilizados para as reações de amplificação do tipo, semi-nested, nested PCR 

 

Etapas Piroplasmida / 

Anaplasma/Ehrlichia de 

granulócitos e plaquetas 

Anaplasma platys A. phagocytophilum/    

A. marginale 

Babesia   vogeli 

 1ª e 2ª Reação 1ª Reação            2ª Reação 1ª e 2ª Reação               1ª Reação     2ª Reação 

Desnaturação 

inicial  

95°C (2') 95°C (5') 95°C (5') 95°C (5') 95°C (5') 95°C (2') 

Desnaturação  94°C (30") 95°C (30") 95°C (30") 95°C (45") 95°C (45") 94°C (30") 

Anelamento  55°C (30") 53°C (30") 55°C (30") 58°C (45") 58°C (54") 55°C (30") 

Extensão inicial  72°C (1') 72°C (1'30") 72°C (1'30") 72°C (45") 72°C (45") 72°C (1') 

Ciclos  40x 34x 34x 50x 30x 40x 

Extensão final  72°C (5') 72°C (5") 72°C (5") 72°C (5") 72°C (5") 72°C (5') 

Hold  12°C (∞) 10°C (∞) 10°C (∞) 4°C (∞) 4°C (∞) 12°C (∞) 
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Figura 7 - Fluxograma esquematizando apresentando a sequência das reações de PCR realizadas para as amostras utilizadas no presente estudo. 
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Os produtos amplificados foram misturados ao revelador GelRed (Biotium®, USA) diluído 

em água milli-Q ultrapura DNase e RNase free, na proporção de 1:400 (5µL produto + 2µL corante) 

e posteriormente submetidos a eletroforese (30 minutos, 100V) em gel de agarose 1%, 1,5% ou 

2%, de acordo com o tamanho dos amplicons gerados, utilizando o tampão de corrida TAE 0,5X. 

Para a determinação dos fragmentos do amplicons foram utilizados marcadores de tamanho 

molecular de 100pb ou de 1kb (Promega®, USA), variando de acordo com o tamanho das bandas 

investigadas. Os resultados obtidos após a eletroforese foram visualizados através de um 

transluminador de luz ultravioleta e registrados pelo fotodocumentador L-PIX (Loccus 

Biotenologia LTDA/Brasil). As amostras foram consideradas positivas após análise comparativa 

com a banda referente ao controle positivo.  

 

5.8.3.  Diagnóstico molecular de Leishmania spp (Gatos do PqMARG).  

 

Aproximadamente 25 mg de pele de orelha de cada gato do PqMARG foram usados para 

extração de DNA genômico total (Ortega et al., 2017). A extração foi realizada com o kit 

Puregene® Core Kit A (Gentra® Puregene® Kits) (Qiagen, Hilden, Alemanha) seguindo as 

instruções do fabricante. O DNA obtido foi ressuspenso em 100 μL de tampão de eluição e 

congelado a -20 ºC até a sua utilização. A concentração e a qualidade do DNA foram determinadas 

usando o Nanodrop (Nanodrop® 2000, Thermo Fisher Scientific).   

 

5.8.3.1. PCR convencional 

 

O gene ribossômico ITS1 específico para Leishmania foi amplificado usando os primers 

LITSR (5-CTG GAT CAT TTT CCG ATG-3) e L5·8S (5-TGA TAC CAC TTA TCG CAC TT-

3). A reação de amplificação foi realizada no volume de 25µL utilizando o reagente GoTaq® Green 

Master Mix, 2X (Promega®, EUA), iniciadores específicos e DNA-amostra (12,5μL mix, 9,5μL 

água, 1μL dos iniciadores forward e reverse, e 1μL de solução de DNA. Todos os testes incluíram 

um controle negativo sem DNA e controles positivos, listados no Quadro 2. As condições de 

amplificação foram: desnaturação inicial a 95°C por 2 min, 37 ciclos a 94°C por 30s, 53°C por 1 

min, 72 °C por 1 min, e uma extensão final durante 72°C por 6 min. Os amplicons de cerca de 300-

350 fragmentos de pares de bases (pb) foram visualizados usando um transluminador em gel de 

agarose 2% corado com brometo de etídio. 

https://www.qiagen.com/us/products/discovery-and-translational-research/dna-rna-purification/dna-purification/genomic-dna/gentra-puregene-kits/
https://www.bioz.com/result/puregene%20core%20kit%20a/product/Qiagen
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5.8.3.2. Tipificação por PCR-RFLP 

 

Para identificação de espécies de Leishmania, os produtos de PCR (5 μL) foram digeridos 

com uma enzima endonuclease HaeIII 2U, por 1h a 37°C (Restriction Endonuclease HaeIII 

(SigmaAldrich® Inc., USA) de acordo com as instruções do fabricante. A mistura de digestão em 

banho de gelo contém 1,5 µl de tampão da enzima 10X, 2,5 µl água livre de nuclease e 1,0 µl de 

enzima. Os fragmentos de restrição (3 µl) + 3 ul de tampão da amostra 2X (0,5% de azul de 

bromofenol, 0,5% de xileno-cianol, 400mM de Ficoll) foram analisados em gel de poliacrilamida 

5% conforme o descrito por Sambrook et al., (1989) a 100 volts em TAE1X [pH 8,0; 0,04 M Tris-

acetato, 1 mM EDTA] em 5% de acrilamida/bis-acrilamida, até a completa migração dos 

fragmentos amplificados de interesses. O produto padrão de restrição de PCR obtido com as 

espécies L. infantum, L. braziliensis e L. amazonensis como controle positivo e água como controle 

negativo, permitindo a identificação das espécies de Leishmania foram submetidos a eletroforese. 

Foi utilizado um marcador de tamanho molecular de 50pb ou 100pb (DNA Ladder Plus, 

Promega®, USA). Após a eletroforese, os fragmentos foram visualizados por coloração em nitrato 

de prata, de acordo com o protocolo descrito por Santos et al., (1993), fixação (etanol absoluto 10 

%, ácido acético 0,5%) por 10 min, coloração (absoluto 10%, acético 0,5%, nitrato de prata 0,2%) 

por 7-10 min, lavagem rápida em água mili-Q e revelação (hidróxido de sódio 3% p/v e 0,3% de 

Formaldeído 37% v/v) até visualização das bandas de interesse. Após a revelação, os géis foram 

novamente transferidos para a solução fixadora e fotografados para a documentação e análises dos 

resultados.  

 

5.8.4. Sequenciamento nucleotídico 

 

Todos os produtos de PCR positivos foram posteriormente purificados com o QIAquick 

PCR Purification Kit (Qiagen Biotechnology Brazil, São Paulo, Brasil) e Biospin Gel 

Extraction/PCR Purification Kit seguindo as instruções do fabricante. Posteriormente, cada 

amostra purificada foi submetida a uma nova eletroforese em gel de agarose a 1%, corado com 

GelRed, para confirmação da pureza das amostras, além da dosagem em Nanodrop (BioTek 

Epoch™). O sequenciamento dos amplicons purificados foi realizado no sequenciador automático 

capilar pelas empresas CT Vacinas/UFMG, Belo Horizonte, Brasil e a ACTGene (Rio Grande do 
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Sul, Brasil) (https://actgene.com.br/). Nos nested PCR foram usados os iniciadores da segunda 

reação. As amostras foram preparadas de acordo com as recomendações das empresas encarregadas 

do sequenciamento. Cada um dos amplicons foi sequenciado duas vezes, sendo uma vez com o 

iniciador direto, e uma com o reverso, totalizando duas sequências/amostra, o que permitirá a 

formação de sequências de consenso. 

As sequências foram alinhadas, editadas e analisadas usando o programa BioEdit, v7.0.5.3 

(Hall., 1999). A identidade de cada sequência foi confirmada por comparação com as sequências 

disponíveis no GenBank usando o software BLAST (Basic Local Alignment Search Tool, 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/) (Altschul et al., 1990). Após a comparação da identidade, as 

sequências analisadas foram caracterizadas em gênero ou espécie, de acordo com o grau de 

similaridade com os dados já depositados no Genbank e usadas para posterior análise filogenética. 

As sequências de nucleotídeos amplificadas foram depositadas no GenBank.   

 

5.8.5. Análises filogenéticas  

 

As reconstruções filogenéticas foram feitas depois da obtenção, análise e comparação dos 

produtos do sequenciamento com sequências depositadas no GenBank. Os programas CLUSTAL 

W (Thompson et al., 1994) e MEGA X (Kumar et al., 2004) foram utilizados para alinhamento e 

análise filogenética, respectivamente. 

 

5.9. Análises sorológicas para Toxoplasma gondii  

 

As análises sorológicas para T. gondii foram realizadas nas amostras de cães e gatos do 

projeto PetCOVID e nos gatos do PqMARG. 

 

5.9.1. Preparo de antígeno de T. gondii para ELISA  

 

O antígeno a utilizado foi preparado a partir de taquizoítos da cepa RH de T. gondii 

sonicados seguindo o protocolo descrito por Buery et al., (2014) com modificações, seguido de 

dosagem de proteínas pelo método de Lowry et al., (1951). 

Primeiramente os camundongos foram submetidos a eutanásia com 2 a 3 dias de infecção, 

para obter os taquizoítos de T. gondii (cepa RH), a partir da lavagem da cavidade peritoneal dos 

camundongos. O material obtido foi centrifugado por 10 minutos a 1400g e o sobrenadante 
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desprezado. Logo, os pellets formados contendo os taquizoítos foram concentrados em um só tubo, 

os taquizoítos foram ressuspendidos em 2 mL de PBS pH 7,2, depois colocados em banho de gelo. 

Em seguida, os taquizoítos foram sonicados por ultrassom (Ultrasonic Homogeneizer - 

4710; Coler-Palmer Instrument Co.) em 5 ciclos de 40 hertz (em banho de gelo) durante 1 minuto 

e com intervalos de 1 minuto entre cada ciclo para o rompimento das formas parasitárias, 

procedimento que foi acompanhado através do microscópio. A suspensão com os taquizoítos 

rompidos foi centrifugada a 10000g a 4°C durante 30 minutos e a concentração de proteínas do 

antígeno obtido foi determinada pelo método de Lowry et al., (1951). Logo depois o antígeno foi 

estocado a -20ºC até o momento do seu uso. 

 

5.9.2. Ensaio de imunoabsorção enzimática – ELISA  

 

Para a detecção de anticorpos IgG específicos anti-T. gondii foi realizado o teste 

imunoenzimático (ELISA-IgG) indireto segundo Clementino et al., (2007) com algumas 

modificações. 

Numa primeira etapa, as placas de poliestireno de 96 orifícios (SARSTEDT®, Nümbrecht, 

Germany) foram sensibilizadas com 100 μL em cada poço do antígeno diluído (de acordo com a 

concentração padronizada: 1,0 ug/poço), em tampão apropriado carbonato/bicarbonato (Coating 

Buffer) (pH 9,6). Seguida de uma incubação overnight a 4° C. No dia seguinte, a solução do 

antígeno foi descartada, as placas foram lavadas 2 vezes com solução de lavagem Tween 20 a 

0,05% (SST) e secada por inversão em papel absorvente. Após a secagem se colocou a solução 

bloqueadora com PBS-Caseína 2% a 37 °C por 30 minutos e logo em seguida, a placa foi lavada 2 

vezes com SST, secada e colocados os soros.  

Tanto os soros a serem testados, como os dois soros controle positivos e os seis soros 

controle negativos foram diluídos em PBS-T/Caseína 0,25% (PBS-Tween 20 à 0,05% + Caseína 

até 0,25%), na diluição de 1:100, e distribuídos 100 μL por poço da placa, seguida da incubação a 

37oC por 45 minutos. Os soros foram ensaiados em duplicata. Além disso, se colocaram 100 µl de 

PBS-T/Caseína 0,25% (sem soros) em alguns poços, sendo o branco para zerar o aparelho.  

Após a incubação, foram realizadas uma série de 4 lavagens com SST. Logo, foram 

adicionados a cada poço da placa 100 μL de conjugado anti-IgG do animal a ser testado marcado 

com peroxidase (SIGMA, produto no A-3415) diluído a 1:1500 em PBS-T/Caseína 0,25%, e 

posteriormente incubada por 45 minutos a 37 °C. Depois deste período, as placas foram lavadas 4 



81 
 

 

 

vezes com SST e secadas por inversão. A reação foi revelada por adição de 100 μL do substrato (2 

μg de o-phenilenodiamino (SIGMA) em 10 mL de solução de ácido cítrico e 2 μL de H2O2) por 

poço. Após 20 minutos a reação foi interrompida com 25 μL de H2SO4 (4 N) por poço e a leitura 

realizada em leitor de ELISA (BioTek Epoch™) com filtro de 490nm. foram utilizados como 

controles brancos, poços de cada placa, com antígeno, conjugado e substrato, sem soro. 

O ponto de corte (cut off) para o ELISA foi a média de absorbância de seis amostras de 

soro do animal a ser testado negativos para T. gondii (testados em cada placa) mais três desvios 

padrão. A média de absorbância dos soros testados em duplicata foi dividida pelo valor do ponto 

de corte de cada placa para determinar o índice de reatividade (I.R.). Soros com valores de I.R.≥1,0 

foram considerados positivos enquanto soros com I.R.<1,0 foram considerados negativos para a 

presença de anticorpos anti-T. gondii. O IR é uma medida quantitativa que reflete a concentração 

de anticorpos específicos na amostra, permitindo a identificação de animais expostos ao parasito 

(Rêgo et al., 2016).  

 

5.10. Análise dos dados  

 

Os dados obtidos foram compilados e analisados utilizando o software Excel 2016 

(Microsoft Corporation, WA, EUA) para organização e tabulação, enquanto a análise estatística 

foi realizada no software Stata versão 16.0 (StataCorp LLC, Texas, EUA), seguindo os 

procedimentos descritos por Fávero & Belfiore (2017). A frequência de positividade foi calculada 

e apresentada em percentuais. Para avaliar as associações entre as variáveis, incluindo os resultados 

dos testes moleculares, sorológicos, sexo e idade, foram utilizados os testes do qui-quadrado (χ²) e 

o teste exato de Fisher. O teste do qui-quadrado foi empregado quando as frequências esperadas 

em todas as células das tabelas de contingência eram ≥ 5, enquanto o teste exato de Fisher foi 

utilizado quando as frequências esperadas eram < 5 ou em casos onde a frequência observada era 

igual a zero. A medida de associação entre as variáveis foi determinada por meio da odds ratio, 

calculada através de modelos de regressão logística, para verificar se a presença de coinfecções 

representava um fator de risco para a infecção por SARS-CoV-2. As diferenças foram consideradas 

estatisticamente significativas quando o valor de p foi menor ou igual a 0,05. 
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6. RESULTADOS: CAPÍTULO 1 

 

6.1. Resultados dos animais oriundos do Projeto PetCOVID-19, Município Belo Horizonte 

 

Parte dos resultados da pesquisa que envolve o Projeto PetCOVID-19, já foram publicados 

nas seguintes referências:  

 

Silva Filho, A.P., Kmetiuk, L.B., Bicalho, G.C., Castillo, A.P., Soares, L.F., Vasconcelos, 

P., Santos, A.P.S., Carvalho, O.V., Reis, J.K.P., Silveira, J.A.G., Araujo, R.N., Aguiar, R.S., 

Brandespim, D.F., Pettan-Brewer, C., Biondo, A.W.*, Barbosa, D.S. (2023). First reported cases 

of SARS-CoV-2 infection in owned dogs in Belo Horizonte, Brazil. Arq. Bras. Med. Vet. 

Zootec., 75(3), 531-534. https://doi.org/10.1590/1678-4162-12890  

 

Galhardo, J.A., Barbosa, D.S., Kmetiuk, L.B., de Carvalho, O.V., Teixeira, A.I.P., Fonseca, 

P.L.C., de Araújo E Santos, L.C.G., Queiroz, D.C., Miranda, J.V.O., da Silva Filho, A.P., Castillo, 

A.P., Araujo, R.N., da Silveira, J.A.G., Ristow, L.E., Brandespim, D.F., Pettan-Brewer, C., de Sá 

Guimarães, A.M., Dutra, V., de Morais, H.A., Dos Santos, A.P., Agopian, R.G., de Aguiar, R.S., 

Biondo, A.W. (2023). Molecular detection and characterization of SARS-CoV-2 in cats and 

dogs of positive owners during the first COVID-19 wave in Brazil. Scientific Reports, 13(1), 

14418. https://doi.org/10.1038/s41598-023-41285-0  

 

Spanhol, V., Resende, C.F., Claudino, M., Melo, A., Moura, A., Fernandes, P., Souza, 

B.M., Mendes, A., Castillo, A., Nicolino, R.R., Gonçalves Silveira, J.A., Alcantara, L., Van 

Voorhis, W.C., Reis, J. Seroprevalence of Anti-Sars-Cov-2 Antibodies in Cats and Dogs of 

Belo Horizonte, Minas Gerais, Brazil. Disponível em SSRN: 

https://ssrn.com/abstract=4921244  

 

 

 

 

https://doi.org/10.1590/1678-4162-12890
https://doi.org/10.1038/s41598-023-41285-0
https://ssrn.com/abstract=4921244
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6.1.1. Características da população estudada  

 

Os resultados obtidos nesta etapa de trabalho foram apresentados a seguir separadamente 

pela espécie animal amostrada. 

Como parte do Projeto PetCovid de janeiro de 2021 a agosto de 2022, divulgamos uma 

pesquisa com tutores de animais que testaram positivo para COVID-19 (no máximo 07 dias) em 

Belo Horizonte, Minas Gerais. Após sermos contatados por proprietários positivos para SARS-

CoV-2, de imediato marcamos visitas. No período assinalado, foram coletadas amostras por swabe 

orofaríngeo e retal de 86 animais, sendo que 48 (55,8%) eram cães (22 machos e 26 fêmeas) e 38 

(44,2%) eram gatos (19 machos e 19 fêmeas) (Figura 8). Em relação a idade, 03 cães e 05 gatos 

apresentavam entre 0 – 12 meses de vida, 09 cães e 07 gatos entre 13 – 24 meses de vida e 36 cães 

e 26 gatos com idade superior a 24 meses de vida (Gráfico 1). Somente em um gato não foi possível 

obter a idade (Tabela 2). 

 

Figura 8 - Representação gráfica das características da população de cães e gatos amostrados em Belo Horizonte, 

Minas Gerais, tendo em conta uma amostra total de 86 animais, recolhida no período compreendido entre janeiro de 

2021 a agosto de 2022. 
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Tabela 2- Análise da idade de cães e gatos amostrados em Belo Horizonte, Minas Gerais, tendo em conta uma amostra 

total de 86 animais, recolhida no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

 

Idade* Cães Gatos Total 

6 meses 1 0 1 

9 meses 1 0 1 

10 meses 0 1 1 

Menos de um ano 0 1 1 

1 ano 0 2 2 

1 ano e 3  meses 1 0 1 

1 ano e 2  meses 1 0 1 

1 ano e 3  meses 1 0 1 

1 ano e 4  meses 1 0 1 

1 ano e 5  meses 3 3 6 

2 anos 4 5 9 

2 anos e 4 meses 0 1 1 

2 anos e 6 meses 0 1 1 

3 anos 4 5 9 

3 anos e 5 meses 1 2 3 

4 anos 2 5 7 

4 anos e 5 meses 1 0 1 

4 anos e 10 meses 1 0 1 

5 anos 2 1 3 

6 anos 2 1 3 

7 anos 6 2 8 

8 anos 4 2 6 

9 anos 1 2 3 

10 anos 4 2 6 

11 anos 2 0 2 

13 anos 1 1 2 

14 anos 1 0 1 

15 anos 1 0 1 

16 anos 2 0 2 

ND 0 1 1 

Total 48 38 86 
* Segundo dados informados pelos tutores. 
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Gráfico 1- Representação gráfica da idade dos cães e gatos amostrados em Belo Horizonte, Minas Gerais, no período 

compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

 

6.1.2. Detecção da infecção por SARS-CoV-2 nos animais do Projeto PetCOVID-19. 

 

Do total de animais amostrados, 9,3% (8/86) tiveram diagnóstico confirmado para SARS-

CoV-2, sendo 7/48 (14,6%) cães e 1/38 (2,6%) gatos, como observado na Tabela 3. Todos os 

swabes foram submetidos a RT-PCR em tempo real; dos swabes orofaríngeos (n=86), 8,14% (n=7) 

foram positivos, e dos retais (n=86), 4,7% (n=4) foram positivos. A descrição de cada um dos 

animais positivos encontra-se relatada nas Tabelas 4 e 5. Em todos os casos, os tutores testaram 

positivo para SARS-CoV-2 e os animais de estimação não tiveram acesso à rua. Importante 

ressaltar que nenhum dos animais positivos para SARS-CoV-2 apresentou alteração clínica durante 

anamnese e exame físico.   

Além do primeiro exame, o estudo também realizou uma "retestagem" dos pets entre 7 e 14 

dias após o primeiro teste para acompanhar sua evolução. De acordo com o especialista, assim 

como os humanos, os animais passam a testar negativo para a presença do SARS-CoV-2 depois de 
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um período de tempo. Todas as amostras foram negativas para SARS-CoV-2 no RT-PCR durante 

esse período. 

 

Tabela 3- Frequência e percentual de amostras coletadas por swab orofaríngeo e retal e amostras positivas para SARS-

CoV-2 por RT-qPCR, em cães e gatos, recolhida em Belo Horizonte Minas Gerais no período compreendido entre 

janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

Espécie Amostras examinadas Amostras positivas 

 n % n % 

Cães 48 55,8 7 14,6 

Gatos 38 44,2 1 2,6 

Total 86 100 8 9,3 

 
 

Tabela 4- Resultados das amostras positivas para SARS-CoV-2 em cães analisadas nos Laboratórios TECSA e no 

Laboratório de Biologia Integrativa do ICB. 

 

 

Animal Sexo/idade Amostras 

positivas 

Ct valor Data 

BHC06 Macho/2 anos swab orofaríngeo  N1: 33 

N2: 31 

janeiro/2021 

BHC09 Macho/16 anos swab  orofaríngeo N1: 35 

N2: 34 

fevereiro/2021 

BHC15 Fêmea/15anos swab orofaríngeo N1: 32 

N2: 33 

julho/2021 

BHC22 Fêmea/2 anos swab retal N1:35 

N2:35 

janeiro/2022 

BHC 41 Macho/7 anos swab orofaríngeo 

 

swab retal   

 

N1: 35  

N2: 36 

N1: 37  

N2: 38 

junho/2022 

BHC 42 Fêmea/7 anos swab orifaríngeo  

 

swab retal   

 

N1:37 

N2:37 

N1: 37  

N2: 38 

julho/2022 

BHC 46 Fêmea/7 anos swab orifaríngeo  

 

swab retal   

 

N1:38 

N2:37 

N1: 39  

N2: 38 

julho/2022 

*CT positivo = < 40 
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Tabela 5- Resultados das amostras positivas para SARS-CoV-2 em gatos analisadas nos Laboratórios TECSA e no 

Laboratório de Biologia Integrativa do ICB. 

 

Animal Sexo/idade Amostras 

positivas 

Ct valor Data 

BHG 36 Fêmea/8 anos swab 

orofaríngeo  

 

N1: 35 

N2: 35 

junho/2022 

 

Entre as sete amostras positivas de cães, os valores médios de Ct foram 35,8 para o gene alvo 

nCoV_N1 e 35,7 para o gene alvo nCoV_N2. Um genoma viral foi sequenciado com sucesso para 

a amostra BHC22. As ferramentas Pangolin e NextClade classificaram o genoma gerado em nosso 

estudo como a VOC Ômicron BA.1 (EPI_ISL_17700572) (Figura 9). 

 

 

Figura 9. Árvore filogenética de máxima verossimilhança. A árvore gerada apresenta um genoma (BHC22) de SARS-

CoV-2 gerado em nosso estudo (círculo laranja) e genomas públicos disponíveis no banco de dados GISAID EpiCoV 

(n = 267). Cada ramo é preenchido de acordo com o hospedeiro do qual foi isolado. Gatos são representados em azul, 
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cães em verde e humanos em preto. Valores de bootstrap para os ramos mais importantes são apresentados com a 

classificação de VOC. 

 

6.1.3. Diagnóstico molecular de hemopatógenos 

 

Como resultado da pesquisa de hemopatógenos em cães e gatos domiciliados em Belo 

Horizonte, Minas Gerais, no período de janeiro de 2021 a agosto de 2022, a Figura 10A revela os 

resultados positivos encontrados. O Anexo 7 identifica os animais, detalhando o número de 

identificação, data de coleta, sexo, idade e positividade molecular para patógenos transmitidos por 

vetores. Para os cães 45,8% (22/48) dos animais testados foram positivos para pelo menos um dos 

patógenos, 33,4% (16/48) dos animais testaram positivo para mais de um patógeno estudado neste 

trabalho. No caso dos gatos 31,6% (12/38) dos animais testados foram positivos para pelo menos 

um dos patógenos, 18,4% (7/38) dos animais testaram positivo para mais de um patógeno (Figura 

10B.). Todas as amostras foram positivas na PCR para GAPDH o que demonstrou que o DNA foi 

devidamente extraído. 

 

Figura 10A– Representação gráfica das frequências de amostras positivas para hemopatógenos, por método molecular, 

em cães e gatos domésticos provenientes de Belo Horizonte Minas Gerais no período compreendido entre janeiro de 

2021 a agosto de 2022.  
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Figura 10B– Representação gráfica do percentual de detecção de um patógeno, dois ou mais patógenos e não 

detectados em cães e gatos domésticos provenientes de Belo Horizonte Minas Gerais no período compreendido entre 

janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

 

 

 

Para bactérias pertencentes à família Anaplasmataceae, em cães das 48 amostras estudadas, 

4,2% (2/48) apresentaram resultado positivo para Ehrlichia monocítica (Tabela 6). Já para 

Anaplasma/Ehrlichia de granulócitos e plaquetas, 58,3% (28/48) animais apresentaram resultado 

positivo, 2,1 % (1/48) para reação específica para a espécie A. phagocytophilum, e 12,5 % (6/48) 

para reação específica para a espécie A. platys. Nos gatos, 28,9% (11/38) apresentaram resultado 

positivo para Ehrlichia monocítica (EM), sendo 2,6% (1/38) identificado com E. canis (Tabela 6). 

Já para AEGP nenhum dos animais apresentaram resultado positivo. A Figuras 11 e 12 apresentam 

alguns dos resultados obtidos na PCR.  
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Figura 11 - Eletroforese em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por PCR para Ehrlichia monocítica. Linha 

PPM: Padrão de tamanho molecular de 1Kb (Sinapse inc); Coluna 1: controle positivo Ehrlichia canis; Coluna 17: 

amostra de gatos com formação de banda na altura do fragmento esperado (443 pb); Coluna C-: controle negativo da 

reação, água livre de nuclease. 

 

 

 

 

 
Figura 12- Eletroforese em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por PCR para Anaplasma/Ehrlichia 

granulócitos e plaquetas. Linha M: Padrão de tamanho molecular de 1Kb (Kasvi); Coluna C+: controle positivo 

Anaplasma phagocytophilum; Colunas 2 a 11: amostras de cães domésticos com formação de bandas positivas; Coluna 

12: controle negativo da reação, água livre de nucleasse. 

 

 

 

A bactéria Bartonella spp. foi detectada no 15,8% (6/38) dos gatos (Figura 13). Em relação 

aos micoplasmas hemotrópicos, foi feita uma PCR alvo para o gênero Mycoplasma. O gênero 

Mycoplasma nos cães foi detectado em 14,6% (7/48) das amostras (Figura 14) e nos gatos foi 

detectado em 21,1% (8/38) sendo que, cinco (13,2%) foram positivos na reação específica para 

‘Candidatus Mycoplasma haemominutum’ (CMhm), três (7,9%) para a espécie Mycoplasma 

haemofelis (Mhf) e nenhum para ‘Candidatus Mycoplasma turicensis’ (CMt) (Tabela 6).  
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Figura 13 – Eletroforese em gel de agarose 3% dos produtos amplificados por PCR para Mycoplasma spp. Linha 1: 

Padrão de tamanho molecular de 100pb (Cellco); Coluna C+: controle positivo Bartonella clarridgeiae (146 pb); 

Colunas 1 a 3: amostras com formação de banda na altura do fragmento esperado (146 a 251pb); Coluna 4: amostra de 

gato doméstico; Coluna C-: controle negativo da reação, água livre de nucleasse. 

 

 
 

 
Figura 14 - Eletroforese em gel de agarose 2% dos produtos amplificados por PCR para Mycoplasma spp. Linha 1: 

Padrão de tamanho molecular de 1Kb (Kasvi); Coluna C+: controle positivo Mycoplasma spp; Colunas 1 a 27: amostras 

de cães domésticos; Colunas 14,16,19,20 e 21: amostras com formação de banda na altura do fragmento esperado 

(618pb); Coluna C-: controle negativo da reação, água livre de nucleasse. 

 

 

 

Para detecção de piroplasmídeos foi utilizado um iniciador genérico capaz de detectar 

infecção por espécies de Babesia, Theileria e Cytauxzoon. Dos 48 cães testados, 18 (37,5%) 

animais foram positivos na PCR genérica. Nenhuma das amostras testadas para gatos mostrou 

positividade para os piroplasmídeos (Tabela 6). A Figura 15 apresenta alguns dos resultados 

obtidos. Nenhuma das amostras de cães e gatos testou positivo para Leishmania spp. 
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Figura 15- Eletroforese em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por nested PCR para ordem Piroplasmida. 

PPM: Padrão de tamanho molecular de 1Kb (Kasvi); Coluna 1: controle positivo Babesia bigemina; Colunas 2 a 4: 

amostras de cães domésticos com formação de banda na altura do fragmento esperado (430pb); Colunas: 5: controle 

negativo da reação, água livre de nuclease. 
 

 

 

6.1.4. ELISA para detecção de anticorpos anti-Toxoplasma gondii em cães e gatos.  

 

Dos 38 gatos que tiveram amostras de soro submetidas aos testes sorológicos para 

anticorpos IgG anti-T. gondii, 06 foram considerados reagentes pelo ELISA sendo que a 

soroprevalência encontrada foi de 15,8% (Tabela 6). Para os cães, nenhuma amostra foi 

considerada reagente para anticorpos IgG anti-T. gondii.  

O índice de reatividade (IR) variou de 0,00 a 5,18 sendo que soros que apresentaram IR< 

1,00 (84,2%) (32/38) foram considerados negativos. Entre os que apresentaram IR ≥ 1,00 (15,8%), 

em 50% (3/6) o IR estava entre 2,00 e 2,99; 16,7% (1/6) o IR estava entre 3,00 e 3,99 e 33,3% (2/6) 

com IR ≥ 4 (Gráfico 2). 
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Gráfico 2- Frequência dos índices de reatividade apresentados pelos soros de gatos domésticos soropositivos por 

ELISA. 

 

 

Tabela 6- Frequência de hemopatógenos e Toxoplasma gondii detectados em 48 cães e 38 gatos domésticos 

provenientes de Belo Horizonte Minas Gerais, recolhida no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 

2022. 

 

Hemopatógeno Número de 

Cães 

positivos 

% Número de 

Gatos 

positivos 

% 

Ehrlichia monocítica 2 4,7 11 28,9 

Ehrlichia canis - - 1 2,6 

Anaplasma/Ehrlichia 

granulócitos e plaquetas 

28 58,3 0 0 

Anaplasma platys 6 12,5 - - 

Anaplasma phagocytophilum 1 2,1 - - 

Bartonella spp. - - 6 15,8 

Micoplasmas hemotrópicos 7 15,6 8 21,1 

Mycoplasma haemofelis - - 5 13,2 

‘Candidatus Mycoplasma 

haemominutum’ 

- - 3 7,9 

Piroplasmas 18 37,5 0 0 

Toxoplasma gondii 0 0 6 15,8 

-: negativo 
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6.1.5. Coinfecções e exposição a múltiplos patógenos 

 

6.1.5.1. Coinfecção com SARS-CoV-2  

 

Do total de animais testados, a coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos foram 

detectados em cinco cães (10,4%) e um gato (2,6%). Um cão: um macho coinfectado com Ehrlichia 

monocítica e Piroplasma, um macho coinfectado Anaplasma/Ehrlichia de granulócitos e plaquetas 

e Piroplasma e duas fêmeas coinfectadas com AEGP e Piroplasma e um cão fêmea coinfectada 

apenas com Mycoplasma hemotrópico. O gato era uma fêmea coinfectada com Bartonella spp. e 

Mycoplasma ssp. hemotrópico (Quadro 4).  

 

Quadro 4 - Resultados da coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos detectados cães e gatos domésticos 

provenientes de Belo Horizonte Minas Gerais no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

Animal SARS-

CoV 2 

E. 

monocítca 

Anaplasma/ 

Ehrlichia 

granulócitos e 

plaquetas 

Piroplasma Bartonella 

spp. 

Mycoplasma 

spp. 

BHC06 + + - + - - 

BHC09 + - + + - + 

BHC15 + - + + - - 

BHC22 + - + + - - 

BHC46 + - - - - + 

BHG36 + - - - + + 

 

Em relação às coinfecções encontradas, não foram observadas associações significativas entre as 

variáveis detalhadas na Tabela 7. 
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Tabela 7- Análise estatística de possíveis associações entre fatores selecionados e a positividade para SARS-CoV-2, 

além de outros patógenos, em cães e gatos domésticos de Belo Horizonte, Minas Gerais, de janeiro de 2021 a agosto 

de 2022. 

 

                                                          Cães  Gatos 

Fator Valor P Valor P 

 SARS-CoV-2 

positividade 

SARS-CoV-2 

positividade 

Idade 0.326 - 

Sexo 0.597 0.500 

Ehrlichia monocítica 

positivo 

0.273 0.711 

AEGP 

positivo 

0.311 - 

A. phagocytophilum positivo 0.864 - 

A. platys positivo 0.455 - 

Mycoplasma spp. hemotrópico 

positivo 

0.733 0.211 

Piroplasma positivo 0.227 - 

Toxoplasma gondii  0.842 

Hemopatógenos 0.454 0.447 

Coinfecções  0.270 0.447 

Associações com valor de P < 0,05 foram consideradas estatisticamente significativas.        

AEGP: Anaplasma/ Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas 

 

 

6.1.5.2.  Coinfecção entre os outros patógenos detectados. 

 

Além disso, foi detectada nos cães a presença de outras coinfecções ou exposições entre os 

patógenos (Quadro 5). As combinações mais comuns entre dois agentes foram para: AEGP + 

Piroplasmas (13/16), E. monocítica + Piroplasmas (1/16), AEGP + Mycoplasma spp. (1/16), 

combinações detectadas entre três agentes foi para: E. monocítica +A. platys + Mycoplasma spp. 

(1/16). Com relação aos gatos, foi detectada a presença de outras coinfecções ou exposições 

incluindo: E. monocítca + T. gondii (3/7), AEGP + Mycoplasma spp. hemotópico (2/7) e Bartonella 

spp. + Mycoplasma spp. hemotópico (2/7). Os resultados de positividade associados ao patógeno 

estão listados no quadro 6. 
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Quadro 5- Resultados das combinações de infecção e/ou soropositividade detectadas em cães domésticos provenientes 

de Belo Horizonte, Minas Gerais no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

Animal EM AEGP A. phagocitopilum A. platys Mycoplasma spp Piroplasmas 

BHC02 - + - - - + 

BHC04 - - - - - + 

BHC06 + - - - - + 

BHC08 - + + - - + 

BHC09 - + - - - + 

BHC11 - + - + - + 

BHC12 - + - + - + 

BHC13 - + - - - + 

BHC14 - + - - - + 

BHC15 - + - - - + 

BHC16 + + - + + - 

BHC21 - + - - - + 

BHC22 - + - - - + 

BHC23 - + - - + - 

BHC26 - - - - - + 

BHC27 - + - + - + 

BHC29 - - - - - + 

BHC32 - - - - - + 

BHC33 - + - - - + 

BHC37 - + - - - + 

(+): positivo (-): negativo EM: Ehrlichia monocítica AEGP: Anaplasma/Ehrlichia granulócitos/plaquetas 

 
Quadro 6- Resultados das combinações de infecção e/ou soropositividade detectadas em gatos domésticos 

provenientes de Belo Horizonte Minas Gerais no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto de 2022. 

 

Animal Ehrlichia 

Monocítica 

Bartonella 

spp. 

Mycoplasma 

spp. 

M.haemofelis ‘Candidatus 

Mycoplasma 

haemominutum’ 

T. gondii 

BHG07 + - - - - + 

BHG10 + - - - - + 

BHG11 + - - - - + 

BHG16 + - + + + - 

BHG19 + - + + + - 

BGH21 - + + - - - 

BGH35 - + + + + - 
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6.1.6. DISCUSSÃO  

 

O presente estudo, parte do Projeto PetCovid, aborda a prevalência de SARS-CoV-2 e 

hemopatógenos em animais domésticos durante um período crítico da pandemia de COVID-19. 

Belo Horizonte, uma cidade fortemente afetada pela pandemia e com uma alta taxa de animais 

domésticos, foi escolhida como cenário de estudo devido ao seu ambiente propício para entender 

a relação entre o vírus e os patógenos que afetam cães e gatos (Honorato, 2020).   

Embora a população de animais domésticos em Belo Horizonte seja grande, nosso estudo 

obteve amostras de apenas 86 animais, um número relativamente pequeno. Esse limite amostral 

pode ser atribuído a fatores associados à pandemia e às metodologias de recrutamento. O 

recrutamento foi realizado principalmente por meio de mídias sociais e contatos pessoais, visando 

tutores de animais que haviam testado positivo para SARS-CoV-2 até sete dias após a infecção 

(Calvet et al., 2021; Braga, 2020). As restrições impostas pela pandemia, incluindo o isolamento 

social e as dificuldades de mobilização de pesquisadores, além da necessidade de medidas rígidas 

de biossegurança durante as visitas domiciliares, limitaram a eficiência e a rapidez das coletas 

(Patterson et al., 2020; Meisner et al., 2022). Apesar desses desafios, a amostra obtida fornece 

informações valiosas sobre a prevalência de SARS-CoV-2 e hemopatógenos em um cenário real 

durante a pandemia. 

O N amostral apresentou uma distribuição equilibrada entre cães (55,8%) e gatos (44,2%), 

abrangendo uma ampla faixa etária, desde filhotes até animais com mais de 24 meses. Foram 

coletadas amostras de 22 cães machos e 26 fêmeas, e 19 gatos machos e 19 fêmeas, refletindo a 

diversidade da população animal em Belo Horizonte (Silva et al., 2010; Honorato, 2020). 

A detecção de SARS-CoV-2 em animais domésticos cujos tutores testaram positivo para o 

vírus já foi amplamente estudada no Brasil, com resultados variados. O estudo de Calvet et al. 

(2021) encontrou que 31% dos cães e 40% dos gatos de domicílios com pacientes com COVID-19 

estavam positivos ou soropositivos para SARS-CoV-2. Anticorpos neutralizantes para SARS-

CoV-2 foram detectados em 3,4% dos cães e 20% dos gatos, e seis desses animais apresentaram 

sinais leves e reversíveis da doença. Em contraste, Epifanio et al. (2021) encontrou uma baixa 

prevalência, com apenas 2 de 15 gatos positivos e nenhum cão positivo, em um estudo longitudinal 

prospectivo realizado na cidade de Recife. Agopian et al. (2022) identificou uma prevalência de 

15,8% em gatos e 3,3% em cães, evidenciando uma maior suscetibilidade dos gatos e variações 
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nas cargas virais. A variação na prevalência da positividade entre os estudos pode ser atribuída a 

diferenças metodológicas na seleção dos animais e nos testes de detecção (Galhardo et al., 2023). 

No presente estudo, observou-se positividade em 9,3% (8/86) dos animais avaliados: 14,6% 

(7/48) dos cães e 2,6% (1/38) dos gatos. Esses resultados corroboram outros estudos sobre a 

detecção de SARS-CoV-2 em animais de estimação de famílias com COVID-19+, porém 

contrastam com a expectativa de maior positividade entre os gatos, conforme observado em estudos 

anteriores (Shi et al., 2020). Estudos experimentais e de infecção natural indicam que os gatos são 

altamente suscetíveis à infecção, podendo eliminar o vírus em níveis comparáveis aos observados 

em humanos, o que sugere uma transmissão eficiente de gato para gato por contato direto (EFSA, 

Nielsen et al., 2023). Acredita-se que a diferença na prevalência entre cães e gatos observada neste 

estudo pode ser atribuída a vários fatores, como diferenças na exposição ao vírus, comportamento 

social, práticas de manejo e proximidade física com os tutores (Shi et al., 2020). Cães, devido ao 

seu comportamento social e à maior interação com humanos (hábitos de contato próximo, como 

beijar, abraçar e compartilhar a cama), podem ter um risco maior de infecção pelo vírus em 

comparação aos gatos (Sit et al., 2020; Fritz et al., 2021). 

A análise dos swabes revelou que 8,14% (7/86) dos swabes orofaríngeos e 4,7% (4/86) dos 

swabes retais foram positivos para SARS-CoV-2, indicando que a infecção pode ser detectada em 

diferentes locais do corpo dos animais (Decaro et al., 2021). A maior prevalência na detecção por 

meio de swabes orofaríngeos é consistente com outros estudos (Calvet et al., 2021; Epifanio et al., 

2021; de Sousa Barbosa et al., 2022), sugerindo que esse método pode ser o mais eficaz para a 

detecção de SARS-CoV-2 devido à maior quantidade de genoma viral detectada. Além disso, os 

resultados genômicos revelaram a presença de variantes semelhantes às predominantes em 

humanos na época, reforçando a evidência científica da transmissão zooantroponótica (Navarro-

Lopez et al., 2022; Botero et al., 2022). 

A detecção da variante Ômicron BA.1 em um cão doméstico neste estudo é consistente com 

os achados de Ramasamy et al. (2023), que encontraram anticorpos para variantes do SARS-CoV-

2, incluindo pré-Omicron e Omicron, em 12,86% (35/272) dos gatos de Pittsburgh/EUA. 

Chaiyawong et al. (2024) identificaram a variante Ômicron BA.2 em um cão e seu dono na 

Tailândia, reforçando a evidência de transmissão intradomiciliar. Sánchez-Morales et al. (2022) 

detectaram a variante Ômicron BA.1 em animais domésticos na Espanha, com 10,13% dos cães e 

gatos positivos para RT-qPCR. Embora nosso estudo não tenha demonstrado a transmissão da 
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variante Ômicron BA.1 entre humanos e animais, os resultados destacam a importância do 

sequenciamento de amostras de humanos e animais de estimação para identificar linhagens 

circulantes de SARS-CoV-2 e minimizar a propagação do vírus em ambientes domésticos. 

Cães e gatos são comumente infectados por patógenos transmitidos por vetores e têm um 

papel fundamental como reservatórios e hospedeiros em seus ciclos de vida. Neste trabalho, a 

pesquisa de hemopatógenos em cães e gatos domiciliados em Belo Horizonte revelou uma 

prevalência considerável de infecções em ambos os grupos. Para os cães, 45,8% (22/48) dos 

animais testados foram positivos para pelo menos um dos patógenos, e 33,4% (16/48) apresentaram 

coinfecção com mais de um patógeno. Nos gatos, 31,6% (12/38) dos animais testados foram 

positivos para pelo menos um patógeno, e 15,8% (7/38) testaram positivo para mais de um 

patógeno. No Brasil, resultados semelhantes foram obtidos em um estudo realizado na Clínica 

Veterinária-EMVZ/UFT em Araguaína entre maio de 2016 e maio de 2017, onde se analisou 379 

laudos de hemoparasitoses. Dos 334 cães examinados, 50% (167) foram positivos para 

hemopatógenos, incluindo Ehrlichia canis, Anaplasma platys, Babesia spp., e Mycoplasma 

haemocanis. Nos 45 gatos, a taxa de positividade foi de 40% (18), com Anaplasma platys sendo o 

hemopatógeno mais frequente (Rodrigues et al., 2021). Outro estudo, abrangendo cães e gatos de 

três cidades do país, encontrou uma prevalência geral de hemopatógenos de 7,41% (45/607). Em 

cães, a taxa foi de 6,58% (32/488) e, em gatos, 10,74% (13/119) (Bezerra et al., 2024). Embora 

essa taxa seja inferior à encontrada em Araguaína e no presente trabalho, os dados indicam que a 

infecção por hemopatógenos continua a ser uma preocupação significativa. 

Para bactérias pertencentes à família Anaplasmataceae, nossos resultados mostraram uma 

prevalência notável em cães e gatos domiciliados em Belo Horizonte. Entre os cães, 4,2% (2/48) 

apresentaram resultado positivo para Ehrlichia monocítica. Este resultado é semelhante ao 1,7% 

(5/300) descrito por Dantas-Torres et al. (2018) para Ehrlichia spp. em cães no Nordeste do Brasil, 

e maior que o encontrado por Martin et al. (2019), que em um screening por PCR para Ehrlichia 

spp. em 20 cães clinicamente saudáveis, não encontrou nenhum caso positivo. Malheiros et al. 

(2016) também não encontraram nenhuma amostra positiva para os genes dsb e 16S rRNA de 

Ehrlichia spp. em cães no sul do Brasil. A prevalência da infecção por E. canis em cães varia 

conforme vários fatores, mas está geralmente associada ao nível de exposição a carrapatos 

infectados, o que explicaria as diferenças observadas nos estudos (Dantas-Torres et al., 2018).   
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Em contraste, nos gatos, 28,9% (11/38) apresentaram resultado positivo para Ehrlichia 

monocítica, resultado que está em concordância com a literatura existente, que também relata a 

presença de Ehrlichia spp. em gatos. Guimarães et al. (2019) encontraram 26,4% (57/216) dos 

gatos soropositivos para Ehrlichia spp. pela Reação de Imunofluorescência Indireta (RIFI). No 

entanto, apenas 1,4% dos gatos testados foram positivos para o gene 16S rRNA de Ehrlichia spp. 

por nPCR, sugerindo uma baixa taxa de detecção molecular em comparação com os resultados 

sorológicos. Por outro lado, Braga et al. (2021) detectaram anticorpos específicos de E. canis em 

32,9% (25/76) dos gatos analisados, utilizando ELISA com peptídeos específicos de E. canis, como 

TRP19 e TRP36. A reatividade a diferentes peptídeos sugere a presença de múltiplos genótipos de 

E. canis, incluindo a possibilidade de novos genótipos infectando felinos, como indicado pela 

reatividade a TRP19 sem correspondência com TRP36. 

Além disso, 58,3% (28/48) dos cães testaram positivo para AEGP, com 12,5% (6/48) para 

A. platys e 2,1% (1/48) positivos para  A. phagocytophilum. Esses resultados foram inferiores aos 

encontrados em estudos similares realizados em Rondônia, onde 28,2% (13/46) dos cães foram 

positivos para A. platys (Brum, Teixeira, 2022). No Sudeste do Brasil, Ramos et al. (2010) 

reportaram uma prevalência de 48,78% (28/199) para o mesmo hemopatógeno, indicando uma 

variação considerável na prevalência entre diferentes regiões do país.  

A prevalência de A. phagocytophilum encontrada neste estudo em cães, embora considerada 

baixa, confirma a circulação do parasito em Belo Horizonte. No Brasil, a presença de A. 

phagocytophilum já foi documentada em carrapatos das espécies Amblyomma cajennense e 

Rhipicephalus sanguineus, coletados de cães domésticos (Santos et al., 2013). Silveira et al. (2015) 

relataram um caso de coinfecção por A. phagocytophilum e Ehrlichia canis em um cão com 

histórico recente de parasitismo por R. sanguineus sensu lato em Belo Horizonte, uma região 

endêmica para essa espécie de carrapato. Estudos adicionais também identificaram a presença 

molecular de A. phagocytophilum em cães da mesma localidade (Silveira et al., 2017). Nos gatos 

deste estudo, nenhum animal testou positivo para AEGP, o que difere dos resultados observados 

em estudos anteriores, onde foi encontrada a presença de A. platys (André et al., 2022; Guimarães 

et al., 2019; Ferraz et al., 2023). 

A baixa prevalência observada no estudo pode ser explicada por uma combinação de 

fatores, incluindo limitações nos métodos de detecção, métodos menos sensíveis podem resultar 

em subestimação da prevalência real da infecção (Silveira et al., 2017). Estudos futuros com 
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técnicas de diagnóstico mais sensíveis são essenciais para esclarecer a real situação epidemiológica 

da Anaplasmose Granulocítica Canina em Belo Horizonte. 

Bartonella spp. está distribuída globalmente, sendo mais frequente em regiões com climas 

quentes e úmidos, que favorecem o desenvolvimento dos vetores (Sepúlveda-García et al., 2022). 

Neste estudo, a taxa de prevalência de Bartonella spp. em gatos domésticos foi de 15,8% (6/38), 

semelhante ao relatado em outras regiões sul-americanas, como no Paraguai (20,8%), Chile (18%), 

Argentina (17,5%) e outras áreas do Brasil (17%) (Staggemeier et al., 2010, Razgūnaitė, et al., 

2021, Sepúlveda-García et al., 2023). Por outro lado, menor prevalência de Bartonella é relatada 

em gatos da China (3,94% a 8,5%), Grécia (8,5%) , Japão (4,6%) e Tailândia (2,53%), enquanto 

maior prevalência é relatada em gatos da Itália (83,5%) (Pennisi et al., 2010). A discrepância na 

prevalência de Bartonella relatada em vários estudos pode ser explicada principalmente pela 

variação climática mencionada acima e pelas características da população de gatos estudada (gatos 

errantes, gatos com tutores, gatos de abrigos), com base em relatos de maior prevalência de 

Bartonella spp. em gatos errantes do que em gatos com tutores (Sepúlveda-García et al., 2023).  

Diversas espécies de Mycoplasma foram descritas como infectantes de animais domésticos 

e selvagens em todo o mundo. Três espécies são reconhecidas por afetar gatos:                  

Mycoplasma haemofelis, Candidatus Mycoplasma haemominutum e Candidatus Mycoplasma 

turicensis. Já para os cães, as espécies conhecidas são Mycoplasma haemocanis e Candidatus 

Mycoplasma haematoparvum (Mesquita et al., 2021). Neste estudo, hemoplasmas foram 

detectados em 14,6% dos cães (Mycoplasma spp.) e 21,1% dos gatos, sendo 13,2% positivos para 

'C. M. haemominutum' e 7,9% para M. haemofelis. A prevalência observada é maior do que a 

relatada no Catar, onde os índices foram de 7,8% para Mycoplasma spp. em cães, além de 2,9% 

para M. haemofelis, 2,9% para 'C. M. haemominutum', e 5,9% para Mycoplasma spp. em gatos 

(Alho et al., 2017). No entanto, os índices de prevalência de hemoplasmose em Belo Horizonte são 

semelhantes aos registrados na Arábia Saudita, onde 15,7% dos cães foram positivos para M. 

haemocanis e 27,2% dos gatos foram positivos para M. haemofelis (13,6%) e 'C. M. 

haemominutum' (13,6%) (Alanazi et al., 2020). No Brasil, vários estudos relatam a presença de 

micoplasmas hemotrópicos em cães e gatos, com uma variada prevalência. (Barbosa et al., 2021; 

Santos et al. 2021; dos Santos Petry et al., 2020; Bahiense et al., 2020).  
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Três gatos (7,8%) apresentaram coinfecção entre CMhm e Mhf. De forma similar, Braga et 

al. (2012) encontraram 2,5% (5/200) dos gatos do município de São Luís, MA, coinfectados por 

essas espécies. A coinfecção entre mais de uma espécie de micoplasma pode ocorrer devido à falta 

de imunidade cruzada entre elas. Trabalhos de infecção experimental demonstraram que a infecção 

mista por CMhm e Mhf, leva gatos a desenvolverem uma doença clínica mais significativa do que 

a infecção por apenas uma das espécies. Além disso, já foi relatado que a coinfecção com os vírus 

da imunodeficiência felina (FIV) ou vírus da leucemia felina (FeLV) pode agravar os sinais clínicos 

(Westfall et al., 2001; George et al., 2002; Hicks et al., 2015). 

Considerado que Mycoplasma spp. hemotrópico, incluindo M. haemofelis, pode infectar 

humanos (dos Santos et al., 2008), é essencial adotar medidas para controlar a população de 

artrópodes, que são considerados os principais vetores dos hemoplasmas. Assim, o controle 

rigoroso de pulgas e carrapatos em cães e gatos é altamente recomendado para reduzir o risco de 

transmissão dessas infecções tanto para os animais quanto para os seres humanos (Alanazi et al., 

2020). 

Neste estudo, a detecção de piroplasmídeos em cães e gatos domiciliados em Belo 

Horizonte revelou uma prevalência significativa de infecção em cães, enquanto nenhuma infecção 

foi detectada em gatos. Utilizando um primer genérico para detectar espécies de Babesia, Theileria 

e Cytauxzoon, 37,5% (18/48) dos cães testados apresentaram resultados positivos. Em contraste, 

todas as amostras de gatos testadas foram negativas para piroplasmídeos. Resultados similares 

foram encontrados por Alanazi et al. (2021), que relataram 30% dos cães positivos para Babesia 

vogeli, mas nenhum dos gatos testados no estudo foi positivo para piroplasmídeos. 

Estudos realizados no Brasil também mostraram variação nas prevalências de 

piroplasmídeos. Em Brasília, de Oliveira et al. (2023) encontraram uma prevalência de 

piroplasmídeos de 11,2% em cães, com 9,7% das sequências identificadas como B. vogeli e 1,44% 

como Piroplasma sp. não identificado. Em relação aos gatos, a prevalência geral de piroplasmídeos 

foi de 21,7%, sendo 7,2% de Cytauxzoon spp. e 11,4% de B. vogeli. Nenhuma amostra positiva 

para Theileria spp. foi detectada, tanto em cães quanto em gatos, assim como para Rangelia vitalii 

(de Oliveira et al., 2022). Malheiros et al. (2016) detectaram anticorpos contra B. vogeli em 91% 

dos cães testados na região noroeste do estado do Rio Grande do Sul, Brasil. Após sequenciamento, 

encontraram R. vitalii em 7,5% e B. vogeli em 4% dos cães. Em gatos, B. vogeli foi detectada em 

7% (2/30) dos animais testados. 
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A presença de carrapatos vetores, principalmente Rhipicephalus sanguineus sensu lato, 

pode ter contribuído significativamente à alta prevalência de piroplasmídeos em cães domiciliados 

em Belo Horizonte. Esses carrapatos são conhecidos vetores de Babesia spp. em cães e são comuns 

em regiões urbanas (Bastos et al., 2004; Krawczak et al., 2015) e rurais (Costa-Júnior et al., 2009) 

do Brasil, contribuindo para o cenário endêmico.    

No que diz respeito aos gatos, a ausência de positividade para piroplasmídeos está alinhada 

com a literatura, que geralmente relata uma baixa incidência de infecções por Babesia e 

Cytauxzoon em felinos domésticos. Isso pode ser explicado pela menor exposição dos gatos aos 

vetores desses parasitos e pelos seus hábitos de limpeza. Um estudo realizado por Pedrassani et al. 

(2019) no estado de Santa Catarina detectou a infecção por Cytauxzoon spp. em apenas um gato. 

Palmer et al. (2022) detectaram piroplasmas em 2,7% (7/250) dos gatos estudados. 

A ausência de resultados positivos para Leishmania spp. tanto em cães quanto em gatos 

domésticos pode ser atribuída à menor sensibilidade da PCR quando realizada a partir de DNA 

extraído de sangue total. Esse tipo de amostra é conhecido por apresentar uma carga parasitária 

relativamente baixa, o que pode reduzir a probabilidade de detecção do patógeno (Garay et al., 

2022). Estudos anteriores indicam que amostras de tecidos, como linfonodos, pele ou medula óssea, 

tendem a proporcionar uma maior sensibilidade para a detecção de Leishmania spp. por PCR 

(Silveira et al., 2018). Portanto, a negatividade observada não exclui a possibilidade de infecção, 

mas ressalta a importância de considerar amostras alternativas para melhorar a precisão diagnóstica 

em estudos futuros. 

Toxoplasma gondii é um parasito zoonótico altamente prevalente no Brasil, capaz de 

infectar mamíferos e aves. O aumento das populações urbanas de animais de estimação e o 

estreitamento da relação entre humanos e animais podem facilitar a transmissão de zoonoses de 

importância para a saúde pública, como a toxoplasmose (Arruda, et al., 2021). A soroprevalência 

de T. gondii em gatos encontrada neste estudo foi de 15,8% (6/38), conforme detectado pelos testes 

sorológicos para anticorpos IgG anti-T. gondii utilizando ELISA. Em contraste, nenhuma amostra 

de soro dos cães testados foi considerada reagente para anticorpos IgG anti-T. gondii. Este resultado 

difere do encontrado por Arruda et al. (2021), que examinaram amostras de soro de 400 cães e 272 

gatos domiciliados em áreas urbanas do Brasil, utilizando o teste de imunofluorescência indireta 

para detectar anticorpos IgG anti-T. gondii. Eles encontraram que 34% dos cães e 8,1% dos gatos 

tinham anticorpos anti-T. gondii. Marques et al. (2019) também observaram resultados diferentes 
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ao coletar e submeter 338 amostras de sangue (211 de cães e 127 de gatos) à técnica de 

hemaglutinação indireta para a detecção de anticorpos anti-T. gondii. Os resultados mostraram que 

71,89% (243/338) dos animais eram soropositivos, sendo 69,19% (146/211) dos cães e 76,38% 

(97/127) dos gatos. A diferença nos resultados pode ser atribuída às diferentes técnicas de detecção 

utilizadas nos estudos, às variações regionais e aos hábitos dos animais, além da baixa prevalência 

sorológica de T. gondii, que pode estar relacionada à queda de anticorpos e à limitada sensibilidade 

do teste. 

Altas frequências de anticorpos anti-T. gondii foram observadas em cães e gatos domésticos 

em diversos países, como Cuba, México, Panamá, Irã, Argentina, Portugal, Austrália, Colômbia e 

Chile (Dubey et al., 2006; Alvarado-Esquivel et al., 2014; Brennan et al., 2020; Enriquez et al., 

2019, López et al., 2011; Navarrete et al., 2017; Neves et al., 2020, Rengifo-Herrera et al., 2017, 

Troncoso et al., 2015, Zarra-Nezhad et al., 2017 ). No Brasil, a prevalência de infecção por T. 

gondii em animais de estimação pode variar de 9 a 70% em cães e de 0 a 71% em gatos. A 

soropositividade para T. gondii em animais de estimação pode variar não apenas entre países, mas 

também entre regiões de um mesmo país e áreas de uma mesma cidade. Em geral, animais 

domiciliados ou sob cuidados de tutores apresentam uma menor frequência de anticorpos anti-T. 

gondii em comparação com populações errantes ou de abrigos (Arruda et al., 2021).   

A presença de coinfecções em cães e gatos destaca a complexidade das infecções em 

animais de companhia e a necessidade de uma abordagem abrangente para o diagnóstico e 

tratamento. A coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos pode complicar o quadro clínico 

das doenças, potencialmente exacerbando os sinais clínicos e dificultando o tratamento (Nomah et 

al., 2022, Fan et al., 2023). Ainda são escassos os estudos que têm relacionado a coinfecção de 

SARS-CoV-2 com agentes parasitários. Villanueva-Saz et al. (2022) encontraram coinfecção de 

três gatos de rua ao SARS-CoV-2 na Espanha e a presença de infecções associadas a outros 

patógenos, como T. gondii, L. infantum e FIV. Resultados semelhantes foram encontrados por 

Castillo et al. (2024), os quais observaram coinfecção três gatos de rua ao SARS-CoV-2 no Brasil 

e a presença de infecções associadas a outros patógenos, como Bartonella spp. e FeLV.  

Neste estudo, a coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos foi detectada em cinco 

cães (10,4%) e um gato (2,6%). Os patógenos associados incluíam Ehrlichia monocítica, AEGP, 

micoplasmas hemotrópicos e piroplasmas. A infecção por Ehrlichia pode causar febre, fraqueza e, 

em casos graves, disfunção de múltiplos órgãos (Silveira et al., 2015). A piroplasmose, causada 
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por Babesia, Theileria e Cytauxzoon (nos gatos), afeta os glóbulos vermelhos, levando a anemia e 

outras complicações (de Oliveira et al., 2022). micoplasmas hemotrópicos, tanto em cães quanto 

em gatos, podem provocar anemia e distúrbios hematológicos (Santos et al., 2021). A presença 

simultânea de SARS-CoV-2 e esses patógenos pode resultar em uma sobreposição de sintomas, 

dificultando o diagnóstico diferencial e agravando as condições, especialmente em animais 

imunocomprometidos ou com outras condições subjacentes (Villanueva-Saz et al., 2022 et al., 

2022). 

Não foi observada diferença estatisticamente significativa na infecção por SARS-CoV-2 

em relação à coinfecção com outros patógenos detectados no estudo. É importante ressaltar que o 

número de animais positivos foi pequeno, o que limitou a capacidade de realizar análises 

estatísticas mais robustas. No entanto, Huang et al. (2022) identificaram, em furões, uma diferença 

estatisticamente significativa entre a infecção por SARS-CoV-2 e o vírus da influenza A. Os 

autores encontraram evidências de que a coinfecção por esses vírus pode ocorrer e que a presença 

de um vírus pode influenciar a patogênese do outro.  Além disso, a coinfecção pode resultar em 

consequências clínicas mais graves. A diferença entre os resultados pode ser atribuída a vários 

fatores, incluindo diferenças nas espécies estudadas, condições experimentais e metodológicas. 

Além das coinfecções com SARS-CoV-2, foram detectadas outras coinfecções ou 

exposições entre os patógenos nos cães e gatos analisados. Nos cães, as combinações mais comuns 

entre dois agentes foram AEGP junto com piroplasmas, presentes em 27,1% dos cães coinfectados. 

Em 2,1% dos cães, foi detectada uma combinação de três agentes: E. monocítica, A. platys e 

Mycoplasma spp. hemotrópico. Nos gatos, foram observadas coinfecções ou exposições, incluindo 

combinações como E. monocítica e T. gondii em 7,9% dos gatos coinfectados e AEGP junto com 

Mycoplasma spp. hemotrópicos no 5,3% dos gatos coinfectados.  

Assim como relatado neste trabalho, outros estudos reportaram a existência de coinfecção 

entre diferentes agentes transmitidos por vetores em cães e gatos. Alanazi et al. (2021) na Arábia 

Saudita encontraram coinfecção com A. platys e B. vogeli em 17 cães (24,28%), enquanto 

coinfecções não foram detectadas em gatos. Alho et al. (2017) no Qatar relataram um cão 

coinfectado com B. vogeli e E. canis, mas nenhuma coinfecção foi detectada em gatos. Luong et 

al. (2023) na Tailândia encontraram um cão (1,1%) coinfectado com Ehrlichia e Anaplasma, sem 

gatos coinfectados. Gonçalves et al. (2014) relataram infecções múltiplas por E. canis, H. canis e 

L. infantum em cães no Rio Grande do Norte. Melo et al. (2023) detectaram um gato (0,84%; 
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1/119) coinfectado com E. canis e B. henselae em um estudo sobre patógenos transmitidos por 

vetores em gatos domiciliados testados para FIV e FeLV, além de observar coinfecções por 

patógenos transmitidos por vetores e vírus. 

Este estudo apresenta algumas limitações que devem ser reconhecidas. A ausência de dados 

longitudinais sobre a saúde dos animais infectados com SARS-CoV-2 e hemopatógenos impede 

uma análise detalhada da progressão clínica e da gravidade das coinfecções. Futuras pesquisas 

devem se concentrar em amostras maiores e em estudos longitudinais para avaliar o impacto clínico 

das coinfecções. Estudos adicionais sobre a resposta imune em cães e gatos coinfectados podem 

fornecer insights valiosos sobre a patogênese dessas infecções múltiplas. Além disso, a 

investigação contínua sobre o papel dos animais domésticos na epidemiologia de SARS-CoV-2 é 

crucial para formular estratégias de mitigação efetivas. 
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7. RESULTADOS: CAPÍTULO 2 

 

7.1. Resultados dos animais oriundos do Parque Municipal Américo Renné Giannetti em 

Belo Horizonte 

 

Este epígrafe esta está organizado em 1 produto da tese em forma de artigo intitulado “Evidências 

de infecção por SARS-CoV-2 e co-infecções em gatos de rua no Brasil” e buscou investigar 

possível infecções causadas por SARS-CoV-2, Leishmania spp., Toxoplasma gondii, Mycoplasma 

spp., Bartonella spp., vírus da leucemia felina (FeLV) e vírus da imunodeficiência felina (FIV) em 

gatos de rua de um parque urbano no Brasil durante a pandemia de COVID-19.  

 

Além disso, outros resultados e discussão que não constam no artigo publicado foram também 

apresentados 
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7.1.1. Artigo original publicado no periódico Acta Tropica sob DOI: 

10.1016/j.actatropica.2023.107056.  

 



109 
 

 

 

 
  



110 
 

 

 

 



111 
 

 

 

  



112 
 

 

 

 

 



113 
 

 

 

  



114 
 

 

 

 

 

 



115 
 

 

 

 



116 
 

 

 

 



117 
 

 

 

 

 



118 
 

 

 

 



119 
 

 

 

 

 



120 
 

 

 

Tabela Suplementar 1: Métricas do sequenciamento genômico das amostras positivas para SARS-CoV-2 nos gatos 

do PqMARG.  

 

Amo

stra 

 

Núm

ero 

de 

leitu

ras 

brut

as 

 

Núm

ero 

de 

leitur

as 

filtra

das 

parea

das 

 

Núm

ero 

de 

leitur

as 

filtra

das 

não 

parea

das 

 

Núme

ro de 

leitur

as 

mape

adas 

 

Eficiê

ncia 

 

Profund

idade 

média 

 

Cober

tura 

10x 

 

Cober

tura 

100x 

 

Cober

tura 

1000x 

 

Cober

tura 

genôm

ica 

 

Pango 

classific

ação 

 

Next 

clade 

 

Cla

do 

 

GISAID 

número de 

acesso 

 

 

Data 

de 

coleta 

 

14a-

GP21 

2959

04 

21803

4 

19965 2313 781.6

72 

112.997 231.61

6 

194.29

5 

0 616.29

3 

NA AY.9

9.2 

21J EPI_ISL_17

700575 

12/05/

2021 

16a-

GP37 

6262

92 

36452

0 

26918 4910 783.9

79 

238.275 303.48

1 

589.23

9 

0 626.52

6 

NA AY.9

9.2 

21J EPI_ISL_17

700574 

14/05/

2021 

17a-

GP49 

5991

44 

45958

6 

29972 17019

6 

284.0

65 

827.735 822.05

8 

557.23

5 

175.86

9 

945.15

6 

AY.99.

2 

AY.9

9.2 

21J EPI_ISL_17

700573 

17/05/

2021 

18a-

GP54 

5745

52 

47058

4 

32660 11467

0 

199.5

82 

557.518 770.82

6 

524.16

1 

132.16

1 

89.292 AY.99.

2 

AY.9

9.2 

21J EPI_ISL_17

734311 

01/06/

2021 



121 
 

 

 

7.1.2. Resultados e discussão que não constam no artigo publicado 

 

7.1.2.1. Diagnóstico molecular de hemopatógenos 

 

As 78 amostras foram submetidas à PCR para diversos hemopatógenos. O Gráfico 3 

apresenta o número de animais que testaram positivo para cada patógeno específico. O Anexo 8 

identifica os gatos provenientes do Parque Municipal Américo Rene Giannetti, Belo Horizonte, 

Minas Gerais, detalhando o número de identificação, data de coleta, sexo, idade e positividade 

molecular para patógenos transmitidos por vetores. Dos animais testados, 51,3% (40/78) foram 

positivos para pelo menos um dos patógenos, 34,6% (27/78) testaram positivo para mais de um 

patógeno, e 14,1% (11/78) não apresentaram positividade para nenhum dos hemopatógenos 

estudados neste trabalho. (Gráfico 4). 

 

Gráfico 3– Frequências de amostras positivas para hemopatógenos detectadas por método molecular em gatos do 

Parque Municipal Américo Renné Giannetti, Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil, entre fevereiro e setembro de 2021. 
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Gráfico 4– Percentual de detecção de um patógeno, dois ou mais patógenos e não detectados em gatos provenientes 

do Parque Municipal Américo Rene Giannetti, Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil, Fev-Set/2021.  

 

 
 

 

A análise das 78 amostras de sangue de gatos domésticos do PqMARG revelou a presença 

de bactérias pertencentes à família Anaplasmataceae. Observou-se que 14,1% (11/78) das amostras 

foram positivas para Ehrlichia monocítica, das quais 2,7% (2/78) amostras também apresentaram 

positividade para Ehrlichia canis (Tabela 8). Além disso, 24,4% (19/78) das amostras mostraram 

resultados positivos para Ehrlichia/Anaplasma em granulócitos e plaquetas, com 3,8% (3/78) 

animais positivos para A. platys e nenhuma positividade para A. phagocytophylum (Tabela 8). As 

Figuras 16 e 17 ilustram alguns dos resultados obtidos na PCR. 
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Figura 16. Eletroforese em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por nested PCR para Ehrlichia monocítica. 

Linha 1: Padrão de tamanho molecular de 1kb (Kasvi); Coluna 2: controle positivo Ehrlichia canis; Colunas 2 a 13: 

amostras de gatos do PqMARG; Colunas 7 e 12: amostra com formação de banda na altura do fragmento esperado 

(443 pb); Coluna 14: controle negativo da reação, água livre de nuclease. 

 

 

 

 

Figura 17 - Eletroforese em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por nested PCR para Ehrlichia granulocítica 

e plaquetas. Linea 1: Padrão de tamanho molecular de 100pb (Cellco); Coluna 2: controle positivo Anaplasma 

phagophytophylum; Colunas 2: controle negativo da reação, água livre de nucleasse; Colunas 3 a 19: amostras de gatos 

do PqMARG; Coluna 3, 11, 13,16,18 e 19: amostra com formação de banda na altura do fragmento esperado (~546 

pb). 

 

 

 

 

 

 

Para detectar piroplasmídeos, utilizamos um primer genérico que pode identificar infecções 

por espécies de Babesia, Cytauxzoon e Theileria. De um total de 78 animais testados, dois foram 

positivos, o que corresponde a 2,6% do total. No entanto, apesar dos esforços para sequenciar essas 

amostras positivas, não obtivemos sucesso na obtenção de sequências utilizáveis (Tabela 8). A 

Figura 18 apresenta alguns dos resultados obtidos. 
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Figura 18- Eletroforeses em gel de agarose 1% dos produtos amplificados por nested PCR para ordem Piroplasmida. 

Linea 1: Padrão de tamanho molecular de 100 bp (Cellco); Coluna 2: controle positivo; Colunas 2 a 19: amostras de 

gatos do PqMARG; Coluna 16: amostra com formação de banda na altura do fragmento esperado (430pb); Colunas: 

20: controle negativo da reação, água livre de nucleasse. 

 

 

 

 
Tabela 8- Frequência de patógenos detectados em gatos do Parque Municipal Américo Renné Giannetti, Belo 

Horizonte, MG, tendo em conta uma amostra total de 78 gatos, recolhida no período compreendido entre fevereiro e 

setembro 2021 

 

 

Patógeno Número de animais 

positivos 

% 

Ehrlichia monocítica 11 14,1 

Anaplasma/Ehrlichia 

granulócitos e plaquetas 

19 24,4 

Anaplasma  platys 3 3,8 

Micoplasmas hemotrópicos 6 7,7 

Mycoplasma haemofelis 1 1,28 

‘Candidatus Mycoplasma 

haemominutum’ 

5 6,41 

Bartonella spp 30 38,5 

Bartonella henselae 23 29,5 

   Bartonella clarridgeiae 7 9 

Piroplasma 2 2,6 

Toxoplasma gondii 18 23,1 

Leishmania spp. 12 15,4 

L. infantum 11 14,1 
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Os gatos apresentaram evidências de infecção por dois dos patógenos pesquisados. As 

combinações encontradas foram: GP63, com Anaplasma/Ehrlichia em granulócitos e plaquetas + 

Piroplasma, e GP77, com Anaplasma/Ehrlichia em granulócitos e plaquetas + Ehrlichia 

monocítica (Anexo 8). 

Quanto às coinfecções detectadas nos gatos do Parque Municipal, foi identificada uma 

associação significativa entre a infecção por SARS-CoV-2 e a presença de pelo menos um 

hemopatógeno (p = 0,032) (Tabela 9). No entanto, as análises estatísticas não mostraram 

associações significativas entre as demais variáveis listadas na tabela. 

 

Tabela 9- Associações estatísticas entre a infecção por SARS-CoV-2 e outros patógenos em gatos do Parque Municipal 

Américo Renné Giannetti (PqMARG). 

 

Gatos PqMARG 

Fator Valor P Valor P 

 SARS-CoV-2 positividade Hemopatógenos 

positividade 

E. monocítica 

positivo 

0.586 - 

AEGP positivo 0.327 - 

Piroplasmas positivo 0.149 - 

Hemopatógenos 0.032 - 

Associações com valor de P < 0,05 foram consideradas estatisticamente significativas. 

AEGP: Anaplasma/ Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas 

 

 

 

7.1.3. DISCUSSÃO  

 

Dada a localização do PqMARG na região central de Belo Horizonte e sua proximidade 

com centros de saúde e áreas comerciais, que atraem um grande número de pessoas, além de ser 

uma área recreativa significativa para os moradores locais e turistas de diversas regiões do Brasil 

e do exterior, é essencial realizar estudos de monitoramento de patógenos, incluindo vírus, 

bactérias, fungos e parasitos, nos animais que habitam o local. Tais estudos são cruciais para 
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fornecer informações relevantes sobre o risco de infecções potenciais para a população humana 

(Carvalho, 2018; Sebastiani, 2021). 

Nos 56 gatos em que o VG foi determinado, 30,4% (17/56) apresentaram valores abaixo 

dos parâmetros de referência. Embora a maioria dos gatos 69,6% (39/56) tenha mostrado VG 

dentro do intervalo normal (24-45%), a presença de VG baixo é relevante, pois pode estar associada 

a diversas condições, como anemia, perda excessiva de sangue, doença renal, deficiência de ferro 

e de proteínas ou sepse (Lee et al., 2023). Observou-se que 25% (14/56) dos gatos com níveis 

baixos de VG estavam infectados por hemopatógenos, Resultado semelhante ao encontrado no 

presente estudo foi relatado em gatos atendidos em um hospital veterinário em Brasília, 10,33% da 

população analisada apresentou anemia, com a maioria dos casos (32%) atribuídos a doenças 

infecciosas (Araújo, 2017). Embora 25% dos gatos com níveis baixos de VG estivessem infectados 

por hemopatógenos, não foi observada uma associação estatisticamente significativa entre a 

presença desses agentes infecciosos e os valores de VG obtidos.  

Além dos micoplasmas hemotrópicos, há uma escassez de estudos sobre a presença de 

patógenos transmitidos por vetores em felinos no Brasil. Trabalhos anteriores, assim como este, 

destacam a circulação desses agentes em felinos e a maior vulnerabilidade de gatos errantes e semi-

domiciliados à exposição a ectoparasitos e aos patógenos que eles transmitem (LOBETTI & 

LAPPIN, 2012; SILAGHI et al., 2014; ANDRÉ et al., 2017; PERSICHETTI et al., 2018). O 

avanço das técnicas de biologia molecular tem sido fundamental para identificar novas espécies ou 

cepas de patógenos, ampliando assim as perspectivas para a pesquisa de infecções menos estudadas 

na medicina felina (ALLISON & LITTLE, 2013). 

Os diagnósticos eventuais de patógenos transmitidos por carrapatos em felinos podem ser 

atribuídos a vários fatores: a menor divulgação desses agentes para felinos em comparação aos 

cães, levando a diagnósticos subnotificados; a menor patogenicidade desses agentes em felinos; a 

remoção rápida dos carrapatos devido ao comportamento de limpeza dos gatos, o que reduz a 

chance de transmissão; e a falta de diagnósticos confiáveis que confirmem os casos (Breitschwerdt 

et al., 2002). 

A presença de Ehrlichia monocítica foi confirmada em 14,1% das amostras, sendo que a 

infecção por E. canis foi confirmada em 2,7% dos gatos através de testes moleculares específicos. 

Esses resultados são consistentes com estudos anteriores que documentaram a prevalência dessas 
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bactérias em felinos domésticos, indicando que essas infecções são comuns em gatos, apesar de a 

maioria das pesquisas ter se concentrado em cães (Ayllón et al., 2012; Braga et al., 2014). Por 

exemplo, um estudo no Brasil encontrou DNA de E. canis em amostras de gatos, com 9,4% dos 

gatos testados sendo positivos por PCR (Braga et al., 2014). Mazzotti et al. (2018) detectaram 

DNA de E. canis em 5,8% (2/34) das amostras de felídeos selvagens cativos no Distrito Federal e 

Goiás. Mais recentemente, Braga et al. (2021) observaram gatos naturalmente expostos à E. canis, 

sugerindo a possível existência de um novo genótipo de E. canis infectando felinos, o que reforça 

a importância dessas infecções nas populações felinas. É importante ressaltar que a menor taxa de 

detecção de E. canis pode estar relacionada à menor sensibilidade do teste específico em 

comparação ao teste para Ehrlichia monocítica. 

A detecção de 14,1% das amostras positivas para Ehrlichia monocítica, em contraste com 

apenas 2,6% positivas para E. canis, pode ser explicada pela presença de outras espécies de 

Ehrlichia, como E. chaffeensis, que também pode infectar gatos e já foi relatada no Brasil  (Braga 

et al., 2012; Hegarty et al., 2015). Resultados semelhantes foram encontrados em gatos no 

Maranhão, onde apenas 1% (2/200) apresentaram positividade para E. canis (Braga et al., 2012), e 

em gatos domiciliados e atendidos em clínicas particulares no estado do Rio de Janeiro, com uma 

taxa de 1,4% (Guimarães et al., 2019).   

Na PCR genérica para AEGP, foi observada uma alta positividade, com 24,4% (19/78) dos 

animais testados apresentando resultados positivos. Essa prevalência é significativa e condiz com 

os altos índices encontrados em outros estudos, como o de Spada et al. (2014), que relatou no norte 

da Itália, uma frequência de 17,7% de infecção por A. phagocytophilum em gatos. No Brasil, Pinto 

et al. (2018) observaram uma frequência de 33,33% de agentes Anaplamastaceae em gatos no 

município de Campos dos Goytacazes, Rio de Janeiro. 

Em contraste, a detecção de A. platys foi observada em apenas 2,6% (2/78) dos animais. 

Embora essa taxa seja relativamente baixa, ainda é relevante, uma vez que A. platys é conhecido 

por causar trombocitopenia cíclica em cães, o que sugere um possível risco similar para a saúde 

felina (Lima, 2022). Por outro lado, a ausência de A. phagocytophilum não é surpreendente no 

Brasil, especialmente quando comparada a estudos em outras regiões do mundo onde este patógeno 

é mais prevalente (Schäfer et al., 2021). Resultados semelhantes foram encontrados por Guimarães 

et al. (2019) em gatos domésticos no estado do Rio de Janeiro, onde a frequência de A. platys foi 
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de 3,7% (8/216) por gltA-qPCR e 0,9% (2/216) por 16S-rDNA nested-PCR, com ausência de A. 

phagocytophilum na msp2-qPCR. Adicionalmente, um estudo realizado por Sebastiani (2021) com 

amostras de sangue de gatos do mesmo local deste estudo encontrou resultados semelhantes, com 

A. platys apresentando a maior frequência (37,3%) entre os agentes da família Anaplasmataceae 

de granulócitos e plaquetas, mas nenhuma amostra foi positiva para A. phagocytophilum na PCR 

específica. A autora, porém, enfatiza a importância de continuar com os trabalhos de 

monitoramento e investigação dos prováveis vetores reservatórios, considerando que A. 

phagocytophilum já foi detectado em carrapatos e cães residentes na cidade de Belo Horizonte, 

MG (Santos et al., 2013; Silveira et al., 2015; Silveira et al., 2017). 

Na PCR genérica para organismos da ordem Piroplasmida, foram detectados 2,6% (2/78) 

animais positivos, porém, em nenhuma obteve-se sucesso no sequenciamento nucleotídico. É 

relevante destacar que os iniciadores utilizados nesta reação são direcionados a uma sequência 

parcial do gene 18S rRNA, uma região conhecida por sua estabilidade entre piroplasmideos 

próximos filogeneticamente, como Cytauxzoon spp., Babesia spp. e Theileria spp., além de detectar 

outros membros do filo Apicomplexa, como Sarcocystis e Hepatozoon (ZAHLER et al., 2000; 

SILVEIRA et al., 2011). Futuramente, serão realizadas novas tentativas de sequenciamento 

nucleotídico, e a utilização de iniciadores específicos para diferentes alvos moleculares. 

A baixa prevalência de piroplasmídeos relatada neste estudo está alinhada com outros 

estudos. Palmer et al. (2022) encontraram uma prevalência de 2,7% (7/250) em gatos tratados em 

uma clínica particular no Rio de Janeiro, com B. vogeli identificado em seis gatos e Cytauxzoon 

sp. em um gato. Este resultado é semelhante ao observado neste estudo. Wu et al. (2023) relataram 

uma prevalência de 4,27% em gatos de estimação examinados em um hospital em Guiyang, China. 

No entanto, ao comparar com o estudo de Oliveira et al. (2022), que observou uma prevalência 

significativamente maior de piroplasmídeos (21,7%), a discrepância pode ser atribuída à 

metodologia utilizada. Oliveira et al. se basearam na qPCR para o gene mitocondrial LSU4, uma 

técnica altamente sensível e específica, que pode ter contribuído para uma maior taxa de detecção. 

Além disso, Sebastiani (2021) encontrou uma taxa de prevalência bem maior (27,9%) em gatos do 

mesmo local do nosso estudo, utilizando amostras coletadas entre 2015 e 2018. Desses, 2,4% foram 

positivos para C. felis. Essa diferença pode ser atribuída ao maior número de amostras analisadas 
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por Sebastiani, o que pode aumentar a probabilidade de detectar uma maior prevalência de 

piroplasmídeos (Faber, Fonseca, 2014).  

As análises estatísticas realizadas no estudo, revelaram uma associação significativa entre 

a infecção por SARS-CoV-2 e a presença de pelo menos um hemopatógeno (p = 0,032) em gatos 

de rua no parque municipal de Belo Horizonte, alinhando-se com os achados de Villanueva-Saz et 

al. (2022, 2023). Villanueva-Saz et al. (2022) observaram que gatos soropositivos para SARS-

CoV-2 também eram soropositivos para outros patógenos, como T. gondii, FIV e L. infantum, 

sugerindo uma possível relação entre imunossupressão e susceptibilidade ao SARS-CoV-2. Em 

2023, o mesmo grupo encontrou uma soropositividade de 1,57% para SARS-CoV-2 em gatos de 

rua em Zaragoza, Espanha, com coinfecções por patógenos como L. infantum e Dirofilaria immitis, 

estabelecendo uma associação significativa com L. infantum (p = 0,018). 

A associação observada neste estudo entre SARS-CoV-2 e hemopatógenos pode indicar 

que a imunossupressão causada por hemopatógenos aumenta a vulnerabilidade dos gatos ao SARS-

CoV-2 (Corey et al., 2021; Höft et al., 2024). Além disso, a alta densidade populacional e as 

condições de vida em áreas urbanas podem facilitar a disseminação de múltiplos patógenos 

(Esposito et al., 2023). 

Este estudo contribuiu significativamente para o entendimento da prevalência de diversos 

hemopatógenos em gatos na região estudada. Além dos piroplasmídeos, detectamos a presença de 

E. canis, e A. platys, enquanto A. phagocytophilum não foi detectado. Enfrentamos dificuldades no 

sequenciamento de algumas amostras, resultando em PCRs genéricas positivas, mas sem definição 

específica. Recomenda-se que futuros estudos ampliem o número de amostras e considerem fatores 

temporais e geográficos para uma análise mais abrangente. Além disso, a implementação de 

técnicas avançadas de diagnóstico pode melhorar a detecção de infecções por hemopatógenos, 

contribuindo para a saúde e bem-estar dos animais de estimação. A utilização de metodologias 

sensíveis e específicas, como a qPCR, é essencial para a detecção precisa desses parasitos. 
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8. RESULTADOS: CAPÍTULO 3 

 

8.1. Resultados dos mamíferos cativos pertencentes ao Jardim Zoológico da FPMZB-BH  

 

No presente capítulo, apresentamos uma investigação detalhada sobre a presença de SARS-

CoV-2 e coinfecções parasitárias em mamíferos do Jardim Zoológico da Fundação de Parques 

Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte (FPMZB-BH). Este epígrafe está dividido em dois 

artigos científicos, cada um abordando aspectos específicos dos resultados encontrados. Além 

disso, foram apresentados resultados e discussões adicionais que não foram incluídos nos artigos 

mencionados, proporcionando uma visão mais abrangente e detalhada do estudo realizado. 

 

Artigos Científicos 

 

Artigo 1: SARS-CoV-2 surveillance in captive animals at the Belo Horizonte Zoo, Minas Gerais, 

Brazil. Revista Virology Journal 

 

Artigo 2: Parasitic Protozoa and Other Vector-Borne Pathogens in Captive Mammals from   Brazil. 

Revista Journal of Zoological and Botanical Gardens 

 

Além de outros resultados que não constam nos artigos foram também apresentados, além de um 

tópico de considerações gerais. 
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8.1.1. Características da população estudada 

 

No âmbito deste trabalho, foram testadas amostras de 52 indivíduos da Classe Mammalia 

pertencentes ao plantel da FPMZB, de acordo com a necessidade de manejo dos mesmos, durante 

o período compreendido de novembro 2021 a março 2023. Deles, 31 machos e 21 fêmeas, 40 

animais amostrados com sangue total, 47 animais com swabe oral e retal e 34 animais com swabe 

nasal, sendo que em na maioria dos animais obtivemos mais de uma amostra biológica diferente. 

Os animais em estudo formaram um grupo bastante heterogêneo devido à diversidade de espécies 

encontradas no zoológico que pertenciam a diferentes ordens e famílias, sendo que os mais 

representativos foram: 50% (26/52) da Ordem Primata, 30,8% (16/52) da Ordem Carnívora, 13,5% 

(7/52) da Ordem Artiodactyla, 15,4% (8/52) da Família Felidae, 13,4% (7/52) da Família Canidae 

e 9,6% (5/52) da Família Cervidae (Anexo 9). 
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8.1.2. Artigo 1 aceito para publicação na revista Virology Journal (in press). Vigilância do 

SARS-CoV-2 em animais cativos no Zoológico de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil. 
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APPENDIX 1: Identificação de mamíferos cativos provenientes do Jardim Zoológico, Belo Horizonte, Minas Gerais, 

quanto ao número de identificação, dados de coleta, espécies, ordem, família, sexo, tipo de amostras coletadas.  

ID Collection 

date 

Species Order/Family Sex Oral 

swab 

Rectal 

swab 

Nasal 

swab 

AZ01 2021-11-04 Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. Male Yes Yes Yes 

AZ02 2021-11-04 Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. Male Yes Yes Yes 

AZ03 2021-11-04 Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. Female Yes Yes Yes 

AZ04 2021-11-22 Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae  Female Yes Yes Yes 

AZ05 2021-11-22 Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae Female Yes Yes Yes 

AZ06 2021-12-07 Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. Female Yes Yes Yes 

AZ07 2021-12-16 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Female Yes Yes No 

AZ08 2022-02-08 Galictis cuja Ordem: Carnivora. Família: Mustelidae. Male Yes Yes Yes 

AZ09 2022-02-08 Subulo gouazoubira Ordem: Artiodactyla.. Família: Cervidae Male Yes Yes Yes 

AZ10 2022-02-08 Cervus elaphus Ordem: Artiodactyla.. Família: Cervidae Female Yes Yes Yes 

AZ11 2022-03-10 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Female Yes Yes Yes 

AZ12 2022-03-10 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Female Yes Yes Yes 

AZ13 2022-03-10 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Male Yes Yes Yes 

AZ14 2022-03-16 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Male Yes Yes Yes 

AZ15 2022-03-16 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Male Yes Yes Yes 

AZ16 2022-05-16 Dama dama Ordem: Artiodactyla.. Família: Cervidae Male Yes Yes Yes 

AZ17 2022-05-16 Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae  Male Yes Yes Yes 

AZ18 2022-05-27 Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae Male Yes Yes Yes 

AZ25 2022-08-25 Panthera leo Ordem: Carnivora. Família Felidae. Female Yes Yes Yes 

AZ27 2022-07-01 Ateles sp Ordem Primates. Família Atelidae Female Yes Yes Yes 

AZ28 2022-10-25 Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae Female Yes Yes No 

AZ29 2022-10-25 Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae Male Yes Yes No 

AZ30 2022-11-15 Subulo gouazoubira Ordem: Artiodactyla.. Família: Cervidae Mael Yes Yes Yes 
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Appendix 1: (continuação)  

 

ID Collection 

date 

Species Order/Family Sex Oral 

swab 

Rectal 

swab 

Nasal 

swab 

AZ31 2022-11-21 Panthera onca Ordem: Carnivora. Família Felidae. Female Yes Yes Yes 

AZ32 2022-11-24 Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae Male Yes Yes No 

AZ33 2022-11-24 Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae Female Yes Yes No 

AZ34 2022-11-24 Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae Male Yes Yes No 

AZ35 2022-11-24 Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae Female Yes Yes No 

AZ36 2023-01-24 Dama dama Ordem: Artiodactyla.. Família: Cervidae Male Yes Yes Yes 

AZ37 2023-01-24 Dasyprocta sp Ordem Rodentia. Família: Dasyproctidae Male Yes Yes Yes 

AZ38 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Male Yes Yes Yes 

AZ39 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Female Yes Yes Yes 

AZ40 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Female Yes Yes Yes 

AZ41 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Female Yes Yes Yes 

AZ42 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Male Yes Yes Yes 

AZ43 2023-01-26 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Male Yes Yes Yes 

AZ44 2023-01-25 Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. Female Yes Yes Yes 

AZ45 2023-02-10 Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. Male Yes Yes Yes 

AZ46 2022-11-15 Hippopotamus 

amphibius 

Ordem: Artiodactyla. Família: 

Hippopotamidae 

Female Yes Yes Yes 

AZ47 2022-11-21 Leontopithecus 

chrysopygus 

Ordem Primates. Família Callithrichidae. Male Yes Yes No 

AZ48 24-11.2022 Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae Female Yes Yes No 

AZ49 2022-11-24 Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae Male Yes Yes No 

AZ51 2022-11-24 Saguinus imperator Ordem Primates. Família Callithrichidae Male Yes Yes No 

AZ52 2022-11-24 Saguinus imperator Ordem Primates. Família Callithrichidae Male Yes Yes No 

AZ53 2022-11-24 Kobus ellipsiprymnus Ordem: Artiodactyla. Família: Bovidae Male Yes Yes Yes 

AZ56 2022-11-24 Saguinus imperator Ordem Primates. Família Callithrichidae Male Yes Yes No 

AZ57 2023-03-03 Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. Male Yes Yes Yes 
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APPENDIX 2: Métricas do sequenciamento genômico das amostras positivas para SARS-CoV-2 nos mamíferos cativos do Jardim Zoológico de Belo Horizonte. 

 

Sample Number_of_raw_reads 

number_of_ 

paired_ 

filtered_ 

reads 

number_of_ 

unpaired_ 

filtered_reads 

number_ 

of_ 

mapped_ 

reads efficiency 

average_  

depth coverage_10x coverage_100x 

coverage_ 

1000x 

genome_ 

coverage 

Pango_ 

classification Nextclade Clade GISAID_accession_number 

AZ13 2227802 1373506 15156 144561 0.0648895 706.21 0.936227 0.684614 0.171087 0.887704 Alpha Alpha 20I EPI_ISL_18953979 

AZ16 870248 605488 19811 28786 0.0330779 142.386 0.835067 0.328796 0.0255158 0.753938 Alpha Alpha 20I EPI_ISL_18953980 

AZ17 1470574 1405064 11442 5688 0.0038678 281.264 0.455974 0.0757449 0 0.489762 Omicron Omicron 21M - 
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8.1.3. Artigo 2 – Artigo submetido para publicação na Revista Journal of Zoological and 

Botanical Gardens 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 1 

Tabela 1. Ensaios moleculares utilizados no presente estudo são categorizados pelo agente envolvido, tipo de PCR, gene alvo, sequências de primers, tamanho do 

amplicon (pb), condições de ciclagem térmica e referências. 

 

 

Agents Aim/Primer Molecular 

assay 

Primers sequences Fragment 

size (bp) 

Thermal 

cycling 

Reference 

Granulocytic/platelet 

Anaplasma/Ehrlichia 

 (16S rRNA gene) 

 

Screening 

1ª reaction 

gE3a 

gE10R 

2ª reaction 

gE2 

gE9f. 

nPCR 5′-CACATGCAAGTCGAACGGATTATTC-3′ 

5′-TTCCGTTAAGAAGGATCTAATCTCC′-3′ 

932 94°C for 5 min 

40 cycles: 94°C 

for 30 s, 55°C 

for 30 s and 

72°C for 1 min, 

72°C for 5 min 

Massung et al. 1998 

5′-GGCAGTATTAAAAGCAGCTCCAGG-3′ 

5′-AACGGATTATTCTTTATAGCTTGCT-3′ 

546 

Monocytic Ehrlichia spp.  

(16S rRNA gene) 

Screening 

1ª reaction 

NS16SCH1F 

NS16SCH1R 

2ª reaction 

NS16SCH2F 

NS16SCH2R 

nPCR 5′-ACGGACAATTGCTTATAGCCTT 

5′-ACAACTTTTATGGATTAGCTAAAT 

1195 94°C for 5 min 

30 cycles: 92 °C 

for 1 min, 54°C 

for 1 min and 

72°C for 2 min, 

72°C for 8 min 

Kawahara et al. 

2009 

5′-GGGCACGTAGGTGGACTAG-3′ 

5′-CCTGTTAGGAGGGATACGAC-3′ 

443 

Anaplasma 

phagocytophilum 

(msp4 gene) 

Characterization 

1ª reaction 

MSP4AP5 

MSP4AP3 

2ª reaction 

msp4F 

msp4R 

 

nPCR 5′-ATGAATTACAGAGAATTGCTTGTAGG-3′ 

5′-TTAATTGAAAGCAAATCTTGCTCCTATG-3′ 

849 94°C for 5 min 

30 cycles: 92°C 

for 1 min, 54 °C 

for 1 min and 

72°C for 2 

min,72 °C for 8 

min 

de la Fuente et al. 

2005 

5′-CTATTGGYGGNGCYAGAGT-3′ 

5′-GTTCATCGAAAATTCCGTGGTA-3′ 

381 Bown et al. 2007 

Anaplasma marginale 

(msp4 gene) 

Characterization 

1ª reaction 

MSP45 

MSP43 

2ª reaction 

AnapF 

AnapR 

 

nPCR 5′-GGGAGCTCCTATGAATTACAGAGAATTGTTTAC-3′ 

5′-CCGGATCCTTAGCTGAACAGGAATCTTGC-3′ 

872 94°C for 5 min 

30 cycles: 92°C 

for 1 min, 54°C 

for 1 min and 

72°C for 2 

min,72°C for 8 

min 

de la Fuente et al. 

(2008) 

5′-CGCCAGCAAACTTTTCCAAA-3′ 

5′-ATATGGGGACACAGGCAAAT-3′ 

294 Silveira et al. (2012) 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 1 

Table 1. (continuação) 

 

 

 

 

Agents Aim/Primer Molecular 

assay 

Primers sequences Fragment 

size (bp) 

Thermal cycling Reference 

Anaplasma platys 

(16S rRNA gene) 

Characterization 

1ª reaction 

8-F 

1448-R 

2ª reaction 

PLATYS-F 

EHR16S-R 

 

 5′-AGTTTGATCATGGCTCAG-3′ 

5′-CCATGGCGTGACGGGCAGTGT-3′ 

* 1ª reaction 94°C for 

2 min, 40 cycles: 

94°C for 1 min, 

45°C for 1 min, 

72°C for 40 s, 72°C 

for 4 min. 

2ª reaction 

94°C for 1 min, 40 

cycles: 94°C for 1 

min, 53°C for 30 s, 

72°C for 30 s, 72°C 

for 4 min. 

Ramos et al., 

2009 

5′-GATTTTTGTCGTAGCTTGCTATG-3′ 

5′-TAGCACTCATCGTTTACAGC-3′ 

678 

Piroplasmids 

(18S rRNA gene) 

 

Screening 

1ª reaction 

RIB-19 

RIB-20 

2ª reaction 

BabRumF 

BabRumR 

nPCR 5′-CGGGATCCAACCTGGTTGATCCTGC-3′ 

5′-CCGAATTCCTTGTTACGACTTCTC-3′ 

1700 94°C for 5 min 30 

cycles: 92°C for 1 

min, 54°C for 1 min 

and 72°C for 2 

min,72°C for 8 min 

Zahler et al., 2000 

5′-ACCTCACCAGGTCCAGACAG -3′ 

5′-GTACAAAGGGCAGGGACGTA-3′ 

430 Silveira et al., 2011 

 

Leishmania spp. 

(ITS1 gene) 

 

Screening 

LITSR 

L5.8S 

cPCR 5′-CTGGATCATTTTCCGATG-3′ 

5′-TGATACCACTTATCGCACTT-3′ 

300–350 95°C for 2 min, 37 

cycles: 94°C for 

30s, 53°C for 1 min, 

72°C for 1 min, 

72°C for 6 min. 

 

Schonian et al.,2003 

 

Bartonella spp. 

(16S-23S rRNA 

intergenic region) 

Screening 

BartF 

BartR 

cPCR 5′-CTCTTTCTTCAGATGATGATCC-3′ 

5′-AACCAACTGAGCTACAAGCCCT-3′ 

145-232 95°C for 2 min, 45 

cycles: 95°C for 1 

min, 60°C for 1 

min, 72°C for 30 s, 

72°C for 5 min 

Jensen et al. 

2000 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 1 

Table 1. (continuação)  

  

Agents Aim/Primer Molecular 

assay 

Primers sequences Fragment 

size (bp) 

Thermal 

cycling 

Reference 

Hemotropic Mycoplasma 

spp. 

(16S rRNA) 

Screening 

HBTF 

HBTR 

cPCR 5′-ATACGGCCCATATTCCTACG-3′ 

5′-TGCTCCACCACTTGTTCA-3′ 

618 94°C for 10 

min, 40 cycles: 

95°C for 30 s, 

60°C for 30 s, 

72°C for 30 s, 

72°C for 10 min 

Criado-Fornelio 

et al., 2003 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 2 

Tabela 2. Identificação de mamíferos cativos amostrados no Zoológico dos Parques Municipais e Fundação Zoobotânica de Belo Horizonte, Minas Gerais, entre 

2021 e 2023, quanto ao número de identificação, dados de coleta, sexo e positividade molecular para patógenos transmitidos por vetores. Os resultados obtidos nos 

ensaios de PCR para Anaplasma phagocytophilum, A. platys e Anaplasma marginale não são mostrados, uma vez que todos os animais tiveram resultados negativos. 

ID Collection 

data 

Sex Species Granulocytic/platelet 

Anaplasma/ Ehrlichia sp. 

Monocytic 

Ehrlichia sp.  

Bartonella sp.  Hemotropic 

Mycoplasma sp. 

Piroplasmids Leishmania spp.  

AZ01 2021-11-04 M* Leopardus braccatus - - - - Positive - 

AZ02 2021-11-04 M Leopardus braccatus - - - - Positive - 

AZ04 2021-11-22 F* Gorilla gorilla gorilla - - Positive Positive Positive - 

AZ05 2021-11-22 F Gorilla gorilla gorilla Positive - - - Positive - 

AZ06 2021-12-07 F Puma concolor - - - - - - 

AZ07 2021-12-16 F Chrysocyon brachyurus - - Positive - - Positive 

AZ08 2022-02-08 M Galictis cuja - - - - - - 

AZ09 2022-02-08 M Subulo gouazoubira - - - - - - 

AZ11 2022-03-10 F Chrysocyon brachyurus Positive - - Positive - Positive 

AZ12 2022-03-10 F Chrysocyon brachyurus Positive - - - - Positive 

AZ13 2022-03-10 M Chrysocyon brachyurus Positive - - - - Positive 

AZ14 2022-03-16 M Chrysocyon brachyurus Positive Positive Positive - - - 

AZ15 2022-03-16 M Chrysocyon brachyurus - - - - - - 

AZ16 2022-05-16 M Dama dama - - - - - - 

AZ17 2022-05-16 M Gorilla gorilla gorilla - - - - - - 

AZ18 2022-05-27 M Chrysocyon brachyurus - - - - - - 

AZ19 2022-05-16 F Ceratotherium simum - - Positive Positive Positive - 

AZ20 2022-05-16 F Alouatta sp - -  Positive - - 

AZ21 2022-05-27 F Alouatta sp - -  - - - 

AZ22 2022-07-27 F Tamandua tetradactyla - - Positive - - - 

AZ25 2022-08-25 F Panthera leo - - - - - - 

AZ27 2022-07-01 F Ateles sp - - - - Positivo - 
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Tabela 2. (continuação) 

ID Collection 

data 

Sex Species Granulocytic/platelet 

Anaplasma/ Ehrlichia 

sp. 

Monocytic 

Ehrlichia 

sp.  

Bartonella 

sp.  

Hemotropic 

Mycoplasma 

sp. 

Piroplasmids Leishmania 

sp.  

AZ28 2022-10-25 F Lagothrix lagotricha - - Positive Positive - - 

AZ29 2022-10-25 M Sapajus apella - - Positive - - - 

AZ30 2022-11-15 M Subulo gouazoubira - - Positive - - - 

AZ31 2022-11-21 F Panthera onca - - - - - - 

AZ32 2022-11-24 M Lagothrix lagotricha - - - - - - 

AZ33 2022-11-24 F Lagothrix lagotricha - - - Positive - - 

AZ34 2022-11-24 M Sapajus apella - - - - - - 

AZ35 2022-11-24 F Lagothrix lagotricha - - - - - - 

AZ36 2023-01-24 M Dama dama - - - Positive - - 

AZ37 2023-01-24 M Dasyprocta sp - - Positive - - - 

AZ38 2023-01-26 M Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ39 2023-01-26 F Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ41 2023-01-26 F Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ42 2023-01-26 M Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ43 2023-01-26 M Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ44 2023-01-25 F Puma concolor - - Positive - - - 

AZ45 2023-02-10 M Alouatta sp - - Positive - - - 

AZ46 2022-11-15 F Hippopotamus 

amphibius 
- - Positive - Positive - 

* Male; **Female; - Negative 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 3 

Table SM3. Co-infecções em mamíferos mantidos em cativeiro no zoológico da Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte, 

Minas Gerais, Brasil no período de 2021 a 2023. 

 

ID Specie  Granulocytic/platelet 

Anaplasma/ Ehrlichia sp. 

Monocytic 

Ehrlichia sp. 

Bartonella sp. Hemotropic 

Mycoplasma 

sp. 

Piroplasmids Leishmania 

spp. 

Total de 

patógenos  

co-infectando 

AZ04 Gorilla gorilla gorilla - - + + + - 3 

AZ05 Gorilla gorilla gorilla + - - - + - 2 

AZ07 Chrysocyon brachyurus - - + - - + 2 

AZ11 Chrysocyon brachyurus + - - + - + 3 

AZ12 Chrysocyon brachyurus + - - - - + 2 

AZ13 Chrysocyon brachyurus + - - - - + 2 

AZ14 Chrysocyon brachyurus + + + - - - 3 

AZ19 Ceratotherium simum - - + + + - 3 

AZ28 Lagothrix lagotricha - - + + - - 2 

AZ46 Hippopotamus 

amphibius 

- - + - + - 2 
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8.1.4. Resultados e discussão que não constam nos artigos publicados  

 

8.1.4.1. Coinfecção com SARS-CoV-2 

 

Dos nove animais positivos para SARS-CoV-2, a análise de coinfecções com 

hemopatógenos foi realizada para oito, uma vez que um dos animais não teve sangue total coletado, 

impossibilitando sua inclusão na avaliação de coinfecções. 

A coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos foi detectada no 10% (4/40) dos 

mamíferos: um gato palheiro coinfectado com apenas Piroplasmas, um gorila coinfectado com 

Piroplasma, Mycoplasma hemotrópico e Bartonella spp., um gorila coinfectado com Piroplasma e 

AEGP, e um lobo guará coinfectado com AEGP e Leishmania spp.  (Quadro 7). 

 

Quadro 7- Combinação de coinfecções com SARS-CoV-2 observada nos mamíferos pertencentes ao plantel da 

FPMZB no período compreendido entre Nov/2021-Mar/2023. 

 

Animal Sex

o 

 

SARS-

CoV-2 

Anaplasma/Ehrlichia 

granulócitos e 

plaquetas 

Mycoplasma 

spp. 

hemotrópico 

Bartonella 

spp. 

Piroplasmas Leishmania 

spp. 

AZ02/Gato 

palheiro 

M + - - - + - 

AZ04/Gorila F + - + + + - 

AZ05/Gorila F + + - - + - 

AZ13/Lobo 

guará 

M + + - - - + 

M:Macho; F: Fêmea 

 

Em relação à positividade para SARS-CoV-2, foi encontrada uma associação 

estatisticamente significativa com a presença de Bartonella spp. (p = 0,000) (Tabela 10). Essa 

associação mostrou-se protetiva: animais positivos para Bartonella spp. foram negativos para 

SARS-CoV-2, e vice-versa. Por outro lado, as análises não revelaram associações significativas 

entre SARS-CoV-2 e as demais variáveis apresentadas na tabela. 
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Tabela 10- Associações estatísticas entre a infecção por SARS-CoV-2 e outros patógenos observadas em mamíferos 

do plantel da FPMZB no período de novembro de 2021 a março de 2023. 

 

Fator Valor P         

 SARS-CoV-

2 

positividade 

Piroplasma 

positividade 

C. felis 

positividade 

E. 

monocítica 

positividade 

AEGP 

positividade 

Mycoplasma 

spp. 

positividade 

Leishmania 

spp. 

positividade 

Bartonella 

spp. 

positividade 

Hemopatógenos 

Ordem 0.743 0.649 0.421 0.550 0.462 0.781 0.556 0.621 0.775 

E. monocítica 

positivo 
0.800 - - - - - - - - 

AEGP positivo 0.257 - - - - - - - - 

Bartonella spp. 

positivo 

0.000 - - - - - - - - 

Mycoplasma 

spp. 

positivo 

0.694 - - - - - - - - 

Piroplasmas 

positivo 
0.348 - - - - - - - - 

C. felis positivo 0.947 - - - - - - - - 

Leishmania 

spp. positivo 

0.524 - - - - - - - - 

Hemopatógeno

s positivo 

0.690 - - - - - - - - 

Coinfecções 

positivo 

0.271 - - - - - - - - 

-: Não feito, Associações com valor de P < 0,05 foram consideradas estatisticamente significativas.      

 AEGP: Anaplasma/ Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas 

  

8.1.5. DISCUSSÃO  

 

No presente estudo, dos nove animais positivos para SARS-CoV-2, a análise de coinfecções 

com hemopatógenos foi realizada apenas para oito, uma vez que um dos animais não teve sangue 

total coletado, impossibilitando sua inclusão na avaliação de coinfecções. A coinfecção com 

SARS-CoV-2 e outros patógenos foi detectada em 10% (4/40) dos mamíferos. Os patógenos 

detectados incluíram AEGP, Mycoplasma hemotrópico,  Bartonella spp, Piroplasma e Leihsmania 

spp.  

Pesquisas sobre a associação com SARS-CoV-2 e outros patógenos têm sido documentadas 

na literatura. Estudos indicam que a presença de múltiplos patógenos pode agravar a gravidade da 

COVID-19 e complicar o manejo clínico dos pacientes. Por exemplo, coinfecções com 

Staphylococcus aureus têm sido associadas a taxas de mortalidade mais altas e maior necessidade 

de cuidados intensivos (Adalbert et al., 2021). Além disso, coinfecções com vírus respiratórios 
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como a influenza podem levar a complicações graves, incluindo síndrome do desconforto 

respiratório agudo (SDRA) e inflamação sistêmica exacerbada (Kim, et al., 2023). 

No contexto veterinário, a coinfecção com SARS-CoV-2 e outros patógenos, como 

observado neste estudo, reflete a complexidade das interações patogênicas. Estudos semelhantes 

ao presente trabalho realizado em felinos domésticos errantes observaram coinfecções de SARS-

CoV-2 e outros patógenos como Bartonella spp., T. gondii, vírus da imunodeficiência felina (FIV) 

e L. infantum, sugerindo que animais imunossuprimidos podem ser especialmente suscetíveis à 

infecção por SARS-CoV-2 (Villanueva-Saz et al., 2022; Castillo et al., 2024). 

A coinfecção com múltiplos patógenos pode agravar significativamente o estado de saúde 

dos animais, especialmente quando combinada com a infecção viral. (Kumar et al., 2018). A 

presença de Piroplasmas, por exemplo, pode causar anemia e outros problemas hematológicos, 

enquanto Mycoplasma hemotrópico podem resultar em infecções crônicas e debilitantes, além de 

inflamação crônica e danos aos tecidos (Mol et al., 2015; André et al., 2017). A coinfecção com 

AEGP pode levar a febre, letargia e alterações nos parâmetros hematológicos, como 

trombocitopenia e anemia leve (Arrais et al., 2021). Além disso, a presença de Leishmania spp. 

pode agravar ainda mais a saúde do animal, resultando em uma resposta imune ineficaz e na 

incapacidade do hospedeiro de controlar a infecção. Isso não só potencializa os efeitos negativos 

das coinfecções, mas também complica o manejo clínico dos animais infectados por SARS-CoV-

2 (Moura et al., 2022).  

A interação de múltiplos patógenos pode sobrecarregar o sistema imunológico, aumentando 

a vulnerabilidade do animal e resultando em sinais clínicos mais graves (Kumar et al., 2018). A 

maioria desses parasitos têm a capacidade de alterar o sistema imunológico do hospedeiro, 

permitindo-lhes evitar ou superar os sistemas de defesa, o que torna o tratamento e a recuperação 

ainda mais desafiadores (Hananeh et al., 2022). 

Foi descoberta que a positividade para a infecção por SARS-CoV-2 estava associada à 

negatividade da infecção para Bartonella spp. nos mamíferos do zoológico e vice-versa, um 

fenômeno semelhante foi encontrado por Fraga et al. (2022). Os autores demonstraram que a 

infecção por SARS-CoV-2 em modelos de roedores reduziu a gravidade da malária causada por 

Plasmodium, sugerindo que a exposição a uma variante viral atenuada modula as respostas imunes 

subsequentes e fornece proteção contra resultados graves associados à infecção por malária.  
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A associação observada entre a infecção por SARS-CoV-2 e Bartonella spp. levanta a 

hipótese de que Bartonella spp. pode influenciar a suscetibilidade ou a progressão da infecção por 

SARS-CoV-2 ou vice-versa. A coinfecção por Bartonella spp. têm sido associada a alterações nas 

respostas imunes, como reações inflamatórias exacerbadas em psoríase e artrite psoriásica (Santos 

et al., 2021). No entanto, em hanseníase, a coinfecção com B. henselae levou a uma melhora das 

reações inflamatórias após tratamento específico (Santos et al. 2023). Um possível mecanismo para 

essa interação poderia ser a modulação do sistema imunológico do hospedeiro. Bartonella spp. são 

capazes de alterar suas proteínas de superfície e variar seus antígenos, o que dificulta a resposta 

imune adaptativa. Além disso, Bartonella spp. produzem biofilmes e citocinas anti-inflamatórias, 

como a IL-10, que suprimem a resposta inflamatória e favorecem a persistência da infecção (Xi et 

al., 2024). A modulação imunológica causada por Bartonella spp. pode afetar a resposta imune do 

hospedeiro a outros patógenos, incluindo o SARS-CoV-2. No entanto, estudos de coinfecção em 

modelos animais e humanos são necessários para entender melhor essa interação e suas implicações 

clínicas. 

Até onde sabemos, não existem estudos semelhantes, o que torna este achado inédito. No 

entanto, é importante considerar as limitações do estudo, como o tamanho relativamente pequeno 

da amostra, o que pode comprometer a generalização dos resultados. Embora a associação 

observada seja estatisticamente significativa, deve ser interpretada com cautela até que mais dados, 

de diferentes populações e contextos, sejam disponíveis. 

Ainda existem lacunas significativas na compreensão das coinfecções entre SARS-CoV-2 

e parasitos, especialmente quanto ao papel que esses patógenos podem desempenhar na infecção 

viral. A presença de coinfecções com patógenos imunossupressores e zoonóticos ressalta a 

necessidade de estudos adicionais. Recomenda-se que futuras pesquisas incluam a observação de 

sinais clínicos e dados hematológicos detalhados; investigação de como fatores ambientais e 

biológicos podem influenciar a suscetibilidade dos animais a essas infecções; estudos 

experimentais que possam esclarecer os mecanismos subjacentes; estudos que envolvam diferentes 

populações de animais, tanto em cativeiro quanto em vida selvagem; além da investigação da 

interação entre esses patógenos em nível celular e imunológico. Essas abordagens são 

fundamentais para desenvolver estratégias de manejo e tratamento mais eficazes, beneficiando 

tanto a saúde animal quanto humana. 
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9. CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

No presente trabalho, investigamos a infecção por SARS-CoV-2 e coinfecções parasitárias 

em 216 mamíferos de Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil, abrangendo 86 animais domésticos, 

78 gatos errantes do Parque Municipal Américo Renné Giannetti (PqMARG) e 52 mamíferos do 

Jardim Zoológico. As amostras foram coletadas de 211 swabes e 204 amostras sanguíneas. 

Os mamíferos do zoológico apresentaram a maior taxa de positividade para SARS-CoV-2 

(19,1%), seguidos por animais domésticos (9,3%) e gatos do parque (7,7%). Esses resultados 

indicam que, em ambientes como o zoológico, onde há maior diversidade de espécies e interação 

com fatores ambientais e humanos, o risco de infecção é mais elevado. 

Swabes retais de mamíferos do zoológico apresentaram a maior taxa de positividade 

(10,6%), enquanto os animais domésticos tiveram maior detecção em swabes orofaríngeos 

(8,14%). A presença de RNA viral em ambos os tipos de amostras reforça a possibilidade de 

replicação viral em diferentes regiões do corpo, sugerindo um possível risco de transmissão fecal-

oral. 

Embora a infecção por SARS-CoV-2 tenha sido confirmada nos três grupos, nenhum dos 

animais exibiu sinais clínicos significativos, o que pode indicar uma baixa patogenicidade do vírus 

ou uma resposta imune eficaz por parte dos animais. 

A variante Alpha foi identificada em dois mamíferos do zoológico: um lobo-guará (AZ13) 

e um veado (AZ16). Essa variante, associada à maior transmissibilidade, circulou amplamente 

antes do surgimento das variantes Delta e Ômicron. A variante Delta foi detectada apenas em gatos 

do parque, refletindo sua predominância na população humana no momento da coleta. A 

transmissão humano-felino é sugerida, assim como a transmissão entre os gatos, conforme 

confirmado por análises filogenéticas. A variante Ômicron foi encontrada em um cão doméstico 

(BHC22) e em um gorila (AZ17), coincidindo com sua circulação em humanos e suas mutações 

indicativas de possível origem animal. 

Quanto às infecções por hemopatógenos, os mamíferos do zoológico apresentaram a maior 

taxa de infecção (72,5%), seguidos pelos gatos do PqMARG (51,3%) e pelos animais domésticos 

(cães: 45,8%; gatos: 31,6%). Isso pode estar relacionado à maior exposição a vetores e contato com 

outras espécies, além das condições de manejo em zoológicos. Animais domésticos apresentaram 
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menor taxa de infecção, possivelmente devido aos melhores cuidados veterinários e condições de 

vida, em contraste com os gatos errantes, que têm maior risco de exposição a vetores e patógenos. 

Todos os grupos apresentaram uma diversidade de hemopatógenos, com predomínio de 

Anaplasmataceae e Mycoplasma spp. hemotrópicos. Os mamíferos do zoológico exibiram maior 

variabilidade, incluindo Bartonella spp., Theileria spp. e Cytauxzoon spp. 

A prevalência de AEGP nos cães do PetCovid (58,3%) reforça a necessidade de 

monitoramento em ambientes urbanos, onde o carrapato Rhipicephalus linnaei facilita a 

transmissão de patógenos. A detecção de AEGP em diferentes espécies no zoológico sugere 

circulação ativa dos vetores, tanto em ambientes domésticos quanto cativos. 

No Brasil, Bartonella spp. já foi identificada em diversos mamíferos, e este estudo é o 

primeiro a registrar hemopatógenos do gênero Bartonella em gatos do PqMARG. A prevalência 

foi semelhante entre gatos do PqMARG (38,5%) e animais do zoológico (42,5%), com B. henselae 

mais comum nos gatos e B. clarridgeiae mais frequente no zoológico, provavelmente devido a 

diferenças ecológicas entre os hospedeiros. 

A detecção de Mycoplasma spp. hemotrópicos em todos os grupos demonstra sua ampla 

distribuição entre espécies e ambientes. Esses patógenos, transmitidos por artrópodes, persistem 

em diversas condições ambientais, facilitando sua circulação. 

Em relação aos piroplasmídeos, os cães do PetCovid apresentaram alta prevalência 

(37,5%), enquanto os mamíferos do zoológico tiveram taxas moderadas (22,5%). Foi identificada 

Theileria spp. em um rinoceronte-branco, com alta identidade genética com T. bicornis, sendo o 

primeiro registro dessa espécie no Brasil, sugerindo infecção persistente. Além disso, foi detectado 

C. felis em uma onça-pintada, com identidade de 99,77%. Nos gatos do PqMARG, a taxa foi baixa 

(2,6%), e não houve detecção nos gatos do PetCovid. C. felis já foi relatado em felinos selvagens 

cativos e pode representar risco em áreas onde coexistem gatos domésticos e selvagens, enfatizando 

a importância do monitoramento.   

A Leishmania spp. foi detectada pela primeira vez na população de gatos do PqMARG, 

com prevalência de 15,4%, maior que os 12,9% nos mamíferos do zoológico. A identificação de 

L. infantum no PqMARG e a infecção por Leishmania spp. em lobos-guará no zoológico indicam 

um ambiente propício para a transmissão do patógeno em Belo Horizonte, endêmica para 

leishmaniose visceral canina. 
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Os gatos, como reservatórios de T. gondii, excretam oocistos que contaminam o ambiente. 

A soroprevalência foi de 23,1% no PqMARG e 15,8% nos gatos do projeto PetCovid. A presença 

de gatos errantes facilita a disseminação de T. gondii. 

A análise de coinfecções mostrou que os cães do projeto PetCovid tiveram a maior taxa 

(10,4%), seguidos pelos mamíferos do zoológico (10%) e gatos do PqMARG (5,6%). A 

prevalência de AEGP em cães (58,3%) sugere coinfecções comuns, com associações significativas 

entre hemopatógenos e SARS-CoV-2 nos gatos do PqMARG. 

A prevalência de infecções nos mamíferos do zoológico foi de 72,5%, com 34,5% de 

coinfecção. Em comparação, os cães do PetCovid mostraram 45,8% de prevalência e 41,7% de 

coinfecção, enquanto os gatos apresentaram 31,6% e 13,2%, respectivamente. Os gatos do 

PqMARG enfrentaram alta exposição a patógenos. 

A pesquisa não incluiu ectoparasitos, vetores importantes para hemopatógenos, 

representando uma lacuna a ser explorada em estudos futuros. Os métodos moleculares usados para 

detectar hemopatógenos mostraram alta taxa de positividade nos testes genéricos, mas a transição 

para PCRs específicos teve limitações. Sequências menores podem ter dificultado a obtenção de 

informações detalhadas, mas análises filogenéticas foram realizadas, evidenciando a necessidade 

de otimização dos métodos de PCR e sequenciamento.  

O conhecimento das espécies de parasitos em uma determinada população é importante no 

direcionamento de ações conservacionistas para animais selvagens em cativeiro que fazem parte 

das coleções animais em jardins zoológicos. Além disso, o diagnóstico de hemopatógenos e 

Toxoplasma gondii em animais domésticos também é crucial para a saúde pública e para o controle 

de doenças zoonóticas. Em geral, os resultados demonstram a importância de uma abordagem 

integrada e multidisciplinar na compreensão das dinâmicas de infecção e coinfecção por SARS-

CoV-2 e hemopatógenos e Toxoplasma gondii em diferentes ambientes e espécies, contribuindo 

para uma melhor gestão de saúde animal e pública. 
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10. CONCLUSÕES  

 

- A pesquisa revelou a presença do vírus SARS-CoV-2 em animais domésticos com tutores 

positivos para COVID-19, nos gatos do PqMARG e nos mamíferos silvestres do zoológico 

em Belo Horizonte, Taxas variáveis de infecção foram identificadas em cada grupo. 

 

- A identificação das linhagens específicas do SARS-CoV-2, incluindo SARS-CoV-2 Alpha, 

SARS-CoV-2 Delta e SARS-CoV-2 Ômicron em animais, destaca a complexidade das 

infecções em ambientes domésticos e urbanos. A caracterização genômica proporciona uma 

compreensão mais refinada das origens e transmissão do vírus entre diferentes espécies, 

além de contribuir para o monitoramento da evolução do vírus em ambientes animais. 

 

- Se identificou molecularmente vários hemopatógenos, incluindo Anaplasma/Ehrlichia 

spp., Mycoplasma spp., Bartonella spp., Piroplasmida e Leishmania spp., nos grupos 

estudados, o que ressalta a importância epidemiológica desses patógenos. A diversidade 

genética dos hemopatógenos foi caracterizada, especialmente para Ehrlichia spp., 

Bartonella spp., Mycoplasma spp., Piroplasmas e Leishmania spp com identificação das 

espécies específicas e sua distribuição entre os grupos de animais. 

 

- Taxas de soroprevalência de Toxoplasma gondii variaram entre os grupos de gatos 

estudados, sendo mais elevadas para os gatos do PqMARG quando comparado com os gatos 

do Projeto PetCOVID-19, o que ressalta a importância da interação entre os animais 

domésticos e o meio ambiente na disseminação desse parasito. A ausência de anticorpos 

IgG anti-T. gondii em cães do Projeto PetCOVID-19 indica uma possível diferença de 

exposição entre as espécies. 

 

- A coinfecção entre SARS-CoV-2 e outros patógenos foi observada, com associações 

significativas entre SARS-CoV-2 e hemopatógenos em geral nos gatos do PqMARG, e com 

Bartonella spp. nos mamíferos cativos do zoológico, destacando a complexidade das 
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interações infecciosas e enfatizando a necessidade contínua de estudos multidisciplinares 

para uma compreensão integral na investigação. 

 

- Este é o primeiro estudo a detectar Bartonella spp. nos locais investigados. Além disso, este 

trabalho marca a primeira vez que Leishmania infantum foi identificada nos gatos do 

PqMARG 
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Anexo 1. Autorização do Comitê de Ética no Uso de Animais (CEUA) da Universidade Federal de Minas Gerais.   
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ANEXO 2 

Anexo 2. Autorização do Comitê de Ética no Uso de Animais (CEUA) da Universidade Federal de Minas Gerais.  
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ANEXO 3 

Anexo 3. Termo de Autorização Institucional entre Universidade Federal de Minas Gerais e Secretaria Municipal de 

Saúde/ Centro de Controle de Zoonoses de Belo Horizonte.  
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Anexo 3. Continuação.  
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ANEXO 4 

 

Anexo 4. Termo de Autorização Institucional entre Universidade Federal de Minas Gerais/ Fundação de Parques 

Municipais e Zoobotânica (FPMZB) de Belo Horizontes. 
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Anexo 4. Continuação.  
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ANEXO 5 

 

Anexo 5. Termo de Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE). 
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 Anexo 5. Continuação. 

  

 

 



232 
 

 

 

ANEXO 6 

 

Anexo 6. Ficha de Anamnese e Questionário local 
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ANEXO 7 

Anexo 7a: Identificação de cães provenientes domésticos provenientes de Belo Horizonte, Minas Gerais no período compreendido entre janeiro de 2021 a agosto 

de 2022., quanto ao número de identificação, dados de coleta, sexo, idade e positividade molecular para patógenos transmitidos por vetores. Os resultados obtidos 

nos ensaios de PCR para Babesia vogeli, E. canis e Leishmania spp. não são mostrados, pois todos os animais apresentaram resultados negativos. 

Animal Data de coleta Sexo Idade AEGP A. phagocytophilum A. platys EM  MH Piroplasmas 

BHC01 16.01.2021 F* 1.5 Positivo - Positivo - - - 

BHC02 16.01.2021 M** 3 Positivo - - - - Positivo 

BHC03 16.01.2021 M 8 -   - - - 

BHC04 16.01.2021 M 6 -   - - Positivo 

BHC05 20.01.2021 M 13 Positivo - Positivo - - - 

BHC06 20.01.2021 M 2 -   Positivo - Positivo 

BHC07 20.01.2021 F 1.5 Positivo - - - - - 

BHC08 26.02.2021 M 10 Positivo Positivo - - - Positivo 

BHC09 26.02.2021 M 16 Positivo - - - - Positivo 

BHC10 26.03.2021 F 3 Positivo - - - - - 

BHC11 31.03.2021 F 8 Positivo - Positivo - - Positivo 

BHC12 09.04.2021 F 11 Positivo - Positivo - - Positivo 

BHC13 07.05.2021 F 7 Positivo - - - - Positivo 

BHC14 07.05.2021 M 5 Positivo - - - - Positivo 

BHC15 02.07.2021 F 15 Positivo - - - - Positivo 

BHC16 06.08.0201 M 7 Positivo - Positivo Positivo Positivo - 

BHC17 17/01/2022 F 9 Positivo - - - - - 

BHC18 20/01/2022 F 4 Positivo - - - - - 

BHC19 20/01/2022 M 8 -   - - - 

BHC20 20/01/2022 M 1.2 -   - - - 

BHC21 20/01/2022 M 1,4 Positivo - - - - Positivo 

BHC22 22/01/2022 F 2 Positivo - - - - Positivo 

BHC23 10/02/2022 F 4 Positivo - - - Positivo - 

BHC24 11/02/2022 F 4.5 -   - - - 

BHC25 11/02/2022 M 4.10  Positivo - - - - - 

BHC26 08/02/2022 F 7 -   - - Positivo 

BHC27 16/02/2022 F 8 Positivo - Positivo - - Positivo 

BHC28 16/02/2022 F 0.9  Positivo - - - - - 

* Fêmea; **Macho; - Negative; AEGP: Anaplasma/ Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas; EM: Ehrlichia sp. monocítica; MH: Mycoplasma sp. hemotrópico 
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Anexo 7a: (continuação) 

Animal Data de coleta Sexo Idade AEGP A. phagocytophilum A. platys EM  MH Piroplasmas 

BHC29 16/02/2022 M 2 -   - - Positivo 

BHC30 17/02/2022 M 10 Positivo - - - - - 

BHC31 17/02/2022 F 16 Positivo - - - - - 

BHC32 22/02/2022 F 1.5 -   - - Positivo 

BHC33 22/02/2022 F 1 Positivo - - - - Positivo 

BHC34 03/03/2022 F 14 Positivo - - - - - 

BHC35 03/03/2022 F 10 Positivo - - - - - 

BHC36 03/03/2022 M 10 -   - - - 

BHC37 26/05/2022 M 1.3  Positivo - - - - Positivo 

BHC38 13/06/2022 M 0.6  Positivo - - - - - 

BHC39 15/06/2022 M 3 -   - Positivo - 

BHC40 15/06/2022 F 3 -   - Positivo - 

BHC41 28/06/2022 M 7 -   - - - 

BHC42 05/07/2022 F 7 -   - - - 

BHC43 05/07/2022 F 11 -   - Positivo - 

BHC44 05/07/2022 M 2 -   - - - 

BHC45 05/07/2022 F 6 -   - - - 

BHC46 05/07/2022 F 7 -   - Positivo - 

BHC47 21/07/2022 M 3.5  -   - - - 

BHC48 02/08/2022 F 5 -   - Positivo - 
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Anexo 7b: Identificação de gatos domésticos de Belo Horizonte, Minas Gerais com relação ao número de identificação, dados de coleta, sexo, idade, 

soropositividade e/ou infecção por patógenos detectados entre janeiro de 2021 e agosto de 2022. Os resultados obtidos nos ensaios de PCR para Anaplasma/ 

Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas, Piroplasma e Leishmania spp. não são mostrados, pois todos os animais apresentaram resultados negativos. 

Animal 
Data de 

coleta 
Sexo Idade EM E. canis 

Bartonell

a sp 
MH 

Mycoplasma 

haemofelis 

Candidatus M. 

haemominutum 
Toxoplasma gondii 

BHG01 12.03.2021 M* 2 -  - -   - 

BHG02 30.03.2021 F** 10 -  - -   - 

BHG03 31.03.2021 M 2 -  - -   - 

BHG04 07.05.2021 F 7 -  - -   - 

BHG05 07.05.2021 M 3 Positivo  - -   - 

BHG06 12.05.2021 F 5 Positivo  - -   - 

BHG07 23.07.2021 F 10 Positivo  - -   Positivo 

BHG08 23.07.2021 F 1.5 -  - -   - 

BHG09 23.07.2021 M 3 -  - -   Positivo 

BHG10 03.08.2021 F 1.5 Positivo  - -   Positivo 

BHG11 - F 3.5 Positivo  - -   Positivo 

BHG12 17/01/2022 M 7  -  - -   Positivo 

BHG13 20/01/2022 M 9  Positivo  - -   - 

BHG14 27/01/2022 M 4  -  - Positivo - Positivo - 

BHG15 27/01/2022 F 6  Positivo  - -   - 

BHG16 27/01/2022 F 3 Positivo  - Positivo Positivo Positivo - 

BHG17 27/01/2022 M 3.5 Positivo  - -   - 

BHG18 27/01/2022 M 0.10  -  - -   Positivo 

BHG19 27/01/2022 F 2  Positivo Positivo - Positivo Positivo Positivo - 

BHG20 27/01/2022 M 4  -  - Positivo - Positivo - 

BHG21 22/01/2022 M 3  -  Positivo Positivo - - - 

BHG22 07/02/2022 M 4 -  - -   - 

BHG23 10/02/2022 F 8  -  Positivo -   - 

BHG24 11/02/2022 M 2  -  - -   - 

BHG25 11/02/2022 M 9  -  Positivo -   - 

BHG26 11/02/2022 M ND -  - -   - 

BHG27 14/02/2022 F 2.4 -  - -   - 

BHG28 14/02/2022 M < 1  -  - -   - 

< 1: menos que 1 ano * Macho; **Fêmea; - Negativo; EM: Ehrlichia sp. monocítica; MH: Mycoplasma sp. hemotrópico 
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Anexo 7b: (continuação) 

Animal 
Data de 

coleta 
Sexo Idade EM E. canis 

Bartonella 

sp 
MH 

Mycoplasma 

haemofelis 

Candidatus M. 

haemominutum 
Toxoplasma gondii 

BHG29 17/02/2022 F 2 Positivo - - -   - 

BHG30 03/05/2022 F 1  -  - -   - 

BHG31 03/05/2022 M 4   -  - -   - 

BHG32 26/05/2022 F 1  -  - -   - 

BHG33 26/05/2022 M 2.6 -  - -   - 

BHG34 15/06/2022 M 1.5  -  - -   - 

BHG35 23/06/2022 F 13 -  Positivo Positivo Positivo Positivo - 

BHG36 28/06/2022 F 8  -  Positivo Positivo - - - 

BHG37 05/07/2022 F 4 -  - Positivo - - - 

BHG38 05/07/2022 F 3 -  Positivo -   - 
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ANEXO 8 

Anexo 8. Identificação de gatos provenientes do Parque Municipal Américo Rene Giannetti, Belo Horizonte, Minas Gerais, quanto ao número de identificação, 

dados de coleta, sexo, idade e positividade molecular para patógenos transmitidos por vetores.  

Animal Data de 

coleta 

Sexo Idade AEGP A. 

platys 

EM  E. 

canis 

Bartonella 

sp.  

Espécies 

Bartonella  

MH Espécies 

Mycoplasma 

Piroplasmas Leishmania 

sp.  

Espécies 

Leishmania 

GP01 08.02.2021 M* Adulto Positivo - -  Positivo B. henselae -  - -  

GP02 08.02.2021 M Jovem -  -  - - -  - -  

GP03 15.02.2021 F** Adulto -  Positivo - - - -  - -  

GP04 15.02.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP05 15.02.2021 M Adulto -  Positivo - Positivo B. henselae -  - -  

GP06 

22.02.2021 

M Adulto 

- 

 -  - 

 

Positivo M. 

haemominutun 

- -  

GP07 22.02.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP08 22.02.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP09 01.03.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - Positivo L. infantum 

GP10 01.03.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - Positivo L. infantum 

GP11 

15.03.2021 

M Adulto 

- 

 -  

- - 

Positivo M. 

haemominutun 

- -  

GP12 

22.03.2021 

M Adulto 

- 

 -  

Positivo 

B. 

clarridgeiae 

-  - -  

GP13 22.03.2021 M Adulto -  -  - - -  - -  

GP14 22.03.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP15 29.03.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP16 29.03.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP17 29.03.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP18 29.03.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP19 

11.05.2021 

M Adulto 

- 

 -  Positivo B. 

clarridgeiae 

-  - -  

GP20 11.05.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP21 12.05.2021 F Jovem -  -  - - -  - -  

GP22 12.05.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP23 12.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP24 12.05.2021 F Adulto -  Positivo Positivo -  -  - -  

GP25 12.05.2021 F Adulto -  Positivo - Positivo B. henselae -  - -  

GP26 12.05.2021 F Adulto -  Positivo Positivo Positivo B. henselae -  - -  

GP27 12.05.2021 F Filhote -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP30 13.05.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

* Male; **Female; - Negative; AEGP: Anaplasma/ Ehrlichia sp. granulócitos/plaquetas; EM: Ehrlichia sp. monocítica; MH: Mycoplasma sp. hemotrópico 
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Anexo 8: (continuação) 

Animal Data de 

coleta 

Sexo Idade AEGP A. platys EM  E. 

canis 

Bartonella 

sp.  

Espécies 

Bartonella  

MH Espécies 

Mycoplasma 

Piroplasmas Leishmania 

sp.  

Espécies 

Leishmania 

GP31 13.05.2021 F Adulto -  Positivo - - - -  - -  

GP32 13.05.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP33 13.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. clarridgeiae -  - -  

GP34 14.05.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP35 14.05.2021 M Adulto -  Positivo - - - -  - -  

GP36 14.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. clarridgeiae -  - -  

GP37 14.05.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP38 20.05.2021 M Adulto -  -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP39 20.05.2021 M Adulto -  -  - - -  - -  

GP40 20.05.2021 M Filhote -  -  - - -  - -  

GP41 20.05.2021 F Filhote -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP42 21.05.2021 M Adulto -  -  - - Positivo 
M. 

haemominutun 
- -  

GP43 21.05.2021 F Filhote Positivo - -  - - -  - -  

GP44 25.05.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP45 25.05.2021 M Adulto Positivo Positivo -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP46 27.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. clarridgeiae -  - -  

GP47 27.05.2021 F Adulto -  Positivo - Positivo B. henselae -  - -  

GP48 27.05.2021 M Adulto -  Positivo - - - -  - -  

GP49 27.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP50 27.05.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP51 28.05.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP52 01.06.2021 M Adulto -  -  - - -  - -  

GP53 01.06.2021 F Adulto -  -  - - -  - -  

GP54 01.06.2021 M Adulto -  -  - - -  Positivo -  

GP55 04.06.2021 F Adulto Positivo - -  - - -   -  

GP56 08.06.2021 F Adulto -  -  Positivo B. clarridgeiae -   -  

GP57 08.06.2021 M Adulto -  -  - - -   -  

GP58 08.06.2021 M Adulto Positivo - -  - - -   -  
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Anexo 8: (continuação) 

Animal Data de 

coleta 

Sexo Idade AEGP A. platys EM  E. 

canis 

Bartonella 

sp.  

Espécies 

Bartonella  
MH Espécies 

Mycoplasma 

Piroplasmas Leishmania 

sp.  

Espécies 

Leishmania 

GP59 08.06.2021 M Adulto -  -  - - -  - -  

GP60 09.06.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP61 10.06.2021 F Adulto Positivo Positivo -  - - -  - -  

GP62 

10.06.2021 M Adulto Positivo - -  - - 

Positivo 

M. haemofelis  

M. 

haemominutun 

- -  

GP63 17.06.2021 M Adulto Positivo - -  - - -  Positivo -  

GP64 18.06.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - -  

GP65 18.06.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP66 
18.06.2021 F Adulto 

- 
 -  Positivo B. 

clarridgeiae Positivo M.haemominutun 
- -  

GP67 15.07.2021 M Adulto -  -  - - -  - -  

GP68 15.07.2021 M Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP69 15.07.2021 F Adulto -  Positivo - - - -  - -  

GP70 15.07.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP71 15.07.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP72 15.07.2021 F Adulto Positivo Positivo -  - - -  - -  

GP73 22.07.2021 M Adulto Positivo - -  - - -  - -  

GP74 29.07.2021 M Adulto -  -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP75 29.07.2021 M Adulto Positivo - -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP76 12.08.2021 F Adulto Positivo - -  - - -  - Positivo L. infantum 

GP77 
12.08.2021 F Adulto Positivo - 

Positivo 
- - - 

Positivo 
M. 

haemominutun 
- 

Positivo 
L. infantum 

GP78 12.08.2021 M Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - Positivo L. infantum 

GP79 
02.09.2021 F Adulto 

- 
 -  Positivo B. henselae - 

 
- 

Positivo 
L. 

braziliensis 

GP80 02.09.2021 F Adulto -  -  Positivo B. henselae -  - Positivo L. infantum 
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ANEXO 9 

Anexo 9: Características das amostras coletadas de mamíferos pertencentes ao plantel da FPMZB Belo Horizonte, MG, no período compreendido entre de novembro 

2021 a março 2023.   

 

Identidade Data de 

coleta 
Espécie 

Nome Científico Ordem/Família Sexo Sangu

e total 

Swabe 

oral 

Swabe 

retal 

Swabe 

nasal 

AZ01 04.11.2021 Gato palheiro Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. M* Sim Sim Sim sim 

AZ02 04.11.2021 Gato palheiro Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. M Sim Sim Sim sim 

AZ03 04.11.2021 Gato palheiro Leopardus braccatus Ordem: Carnivora. Família Felidae. F** - Sim Sim sim 

AZ04 22.11.2021 Gorila Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae  F Sim Sim Sim sim 

AZ05 22.11.2021 Gorila Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae F Sim Sim Sim sim 

AZ06 07.12.2021 Onça Parda Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. F Sim Sim Sim sim 

AZ07 16.12.2021 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae F Sim Sim Sim - 

AZ08 08.02.2022 
Furão 

Galictis cuja Ordem: Carnivora. Família: 

Mustelidae. 

M Sim Sim Sim sim 

AZ09 08.02.2022 
Veado Catingueiro 

Subulo gouazoubira Ordem: Artiodactyla. Família: 

Cervidae 

M Sim Sim Sim sim 

AZ10 08.02.2022 
Cervo Nobre 

Cervus elaphus Ordem: Artiodactyla.. Família: 

Cervidae 

F - Sim Sim sim 

AZ11 10.03.2022 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae F Sim Sim Sim sim 

AZ12 10.03.2022 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae F Sim Sim Sim sim 

AZ13 10.03.2022 Lobo Guará (óbito1er semestre 

2023) 

Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae M Sim Sim Sim sim 

AZ14 16.03.2022 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae M Sim Sim Sim sim 

AZ15 16.03.2022 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae M Sim Sim Sim sim 

AZ16 16.05.2022 
Cervo Dama 

Dama dama Ordem: Artiodactyla. Família: 

Cervidae 

M Sim Sim Sim sim 

AZ17 16.05.2022 Gorila Gorilla gorilla gorilla Ordem Primates. Família Hominidae  M Sim Sim Sim sim 

AZ18 27.05.2022 Lobo Guará Chrysocyon brachyurus Ordem: Carnivora. Família Canidae M Sim Sim Sim sim 

AZ19 27.07.2022 
Rinoceronte 

Ceratotherium simum Ordem Perissodactyla.  Família 

Rhinocerotidae. 

F Sim - - - 

M*: Macho F**: Fêmea 
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Anexo 9: (continuação) 

Identidade Data de 

coleta 
Espécie 

Nome Científico Ordem/Família Sexo Sangre 

total 

Swab 

oral 

Swab 

retal 

Swab 

nasal 

AZ20 27.07.2022 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. F Sim - - - 

AZ21 27.07.2022 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. F Sim - - - 

AZ22 25.08.2022 
Tamanduá (obito1er semestre 2023) 

Tamandua tetradactyla Ordem: Pilosa. Família: 

Myrmecophagidae. 

M Sim - - - 

AZ25 25.08.2022 Leão Panthera leo Ordem: Carnivora. Família Felidae. M Sim Sim Sim Sim 

AZ26 01.06.2022 Mico leão dourado Leontopithecus rosalia Ordem Primates. Família Callitrichidae M - - - - 

AZ27 01.07.2022 Macaco aranha Ateles sp Ordem Primates. Família Atelidae M Sim Sim Sim Sim 

AZ28 25.10.2022 Macaco barrigudo Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae F Sim Sim Sim - 

AZ29 25.10.2022 Macaco prego Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae M Sim Sim Sim - 

AZ30 15.11.2022 Veado Catingueiro (obito1er 

semestre 2023) 

Brown Brocket Deer (Subulo 

gouazoubira) 

Ordem: Artiodactyla.. Família: 

Cervidae 

M Sim Sim Sim Sim 

AZ31 21.11.2022 Onça Pintada Panthera onca Ordem: Carnivora. Família Felidae. F Sim Sim Sim sim 

AZ32 24.11.2022 Macaco barrigudo Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae M Sim Sim Sim - 

AZ33 24.11.2022 Macaco barrigudo Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae F Sim Sim Sim - 

AZ34 24.11.2022 Macaco Prego Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae M Sim Sim Sim - 

AZ35 24.11.2022 Macaco Barrigudo Lagothrix lagotricha Ordem Primates. Família Atelidae F Sim Sim Sim - 

AZ36 24.1.2023 
Cervo Dama 

Dama dama Ordem: Artiodactyla.. Família: 

Cervidae 

M Sim Sim Sim sim 

AZ37 24.1.2023 
Cutia 

Dasyprocta sp Ordem Rodentia. Família: 

Dasyproctidae 

M Sim Sim Sim sim 

AZ38 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. M Sim Sim Sim sim 

AZ39 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. F Sim Sim Sim sim 

AZ40 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. F - Sim Sim sim 

AZ41 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. F Sim Sim Sim sim 

AZ42 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. M Sim Sim Sim sim 

AZ43 26.1.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. M Sim Sim Sim sim 
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Anexo 9: (continuação) 

Identidade Data de 

coleta 
Espécie 

Nome Científico Ordem/Família Sexo Sangre 

total 

Swab 

oral 

Swab 

retal 

Swab 

nasal 

AZ44 25.01.2023 Onça Parda Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. F Sim Sim Sim sim 

AZ45 10.02.2023 Bugio Alouatta sp Ordem: Primates. Família: Cebidae. M Sim Sim Sim sim 

AZ46 15.11.2022 
Hipopótamo 

Hippopotamus amphibius Ordem: Artiodactyla. Família: 

Hippopotamidae 

F Sim Sim Sim Sim 

AZ47 21.11.2022 
Mico leão preto 

Leontopithecus chrysopygus Ordem Primates. Família 

Callithrichidae. 

M - Sim Sim - 

AZ48 24-11.2022 Macaco prego Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae F - Sim Sim - 

AZ49 24.11.2022 Macaco prego Sapajus apella Ordem Primates. Família Cebidae M - Sim Sim - 

AZ51 24.11.2022 
Sagui imperial 

Saguinus imperator Ordem Primates. Família 

Callithrichidae 

M - Sim Sim - 

AZ52 24.11.2022 
Sagui imperial 

Saguinus imperator Ordem Primates. Família 

Callithrichidae 

M - Sim Sim - 

AZ53 24.11.2022 Cobo de meia lua (óbito) Kobus ellipsiprymnus Ordem: Artiodactyla. Família: Bovidae M - Sim Sim Sim 

AZ56 24.11.2022 
Sagui imperial 

Saguinus imperator Ordem Primates. Família 

Callithrichidae 

M - Sim Sim - 

AZ57 03.03.2023 Onça parda Puma concolor Ordem: Carnivora. Família Felidae. M - Sim Sim Sim 

 


