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SARS-CoV-2/COVID/19 EM ANIMAIS DE COMPANHIA
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A emergéncia de infec¢des por coronavirus em humanos ja foi documentada diversas vezes nas Gltimas
décadas. Estudos filogenéticos indicaram que os coronavirus humanos (human coronavirus - HCoV) de transmisséo
comunitaria e de baixa patogenicidade, como 0 HCoV-229E e HCoV-0OC43, nos anos de 1966/67, e do HCoV-HKU1 e
HCoV-NL63, no ano de 2004, se originaram em morcegos e/ou roedores. Os coronavirus causadores das sindromes
respiratdrias agudas severas (Severe acute respiratory syndrome — SARS-CoV) originaram-se de morcegos e,
possivelmente, infectaram humanos a partir de hospedeiros intermediarios. O gato de algélia (Paguma larvata) € o
hospedeiro intermediario do SARS-CoV que emergiu no ano de 2002, e o camelo dromedario (Camelus dromedarius) é
0 hospedeiro intermediério do Middle East respiratory syndrome coronavirus (MERS-CoV), que surgiu em 2012. O
hospedeiro intermedidrio do SARS-CoV-2 ainda é incerto, mas acredita-se que seja o pangolin (Manis javalica). O
contato direto ou indireto de humanos com os hospedeiros intermediarios, ou com suas secre¢Bes e excre¢des, ou ainda
a manipulagdo e/ou consumo de carnes infectadas provavelmente permitiu o “salto” deste virus para a espécie humana.

Os coronavirus sdo classificados em 4 géneros distintos: alfa, beta, gama e delta coronavirus. Os morcegos e
roedores sdo os principais reservatérios dos géneros alfa e beta coronavirus e as aves sdo reservatérios dos géneros
gama e delta coronavirus. O material genético do coronavirus é uma molécula de RNA e a replicagdo do virus ocorre no
interior das células do hospedeiro e depende de uma enzima codificada pelo proprio virion, denominada RNA
polimerase. Dentre as principais caracteristicas da RNA polimerase estdo a baixa fidelidade (alta taxa de erros) na
sintese das cOpias do genoma e a incapacidade de corrigir erros de incorporacdo de nucleotideos durante a geragdo da
progénie viral, de tal forma que praticamente todo novo genoma incorporado no virion recém-formado contém alguns
nucleotideos diferentes da molécula de RNA parental, ou seja, ¢ um “mutante”. Essas mutacdes sdo aleatdrias e na
maioria das vezes irrelevantes, e se constituem no principal mecanismo de evolucdo de todos os tipos de virus,
principalmente virus com material genético RNA. No entanto, as muta¢fes que alteram a sequéncia de amino cidos da
estrutura da proteina viral responsavel pela ligagcdo do virus com as células do hospedeiro podem conferir ao virus a
capacidade de infectar uma nova espécie animal.

Devido a ampla disseminacdo dos coronavirus em animais silvestres e domésticos, o surgimento de um “novo
coronavirus” pode ser considerado um evento biologicamente possivel e até previsivel. O significado epidemiologico
desses eventos, no entanto, é dificil de prever ou mensurar. A proximidade fisica do animal na qual a mutagéo ocorreu
com um animal de outra espécie, que seja suscetivel a infeccdo, é fundamental para que a transmissdo interespécie
ocorra. A posterior adaptacdo e disseminagdo do virus mutante entre individuos da nova espécie € um evento
biologicamente possivel, mas provavelmente muito raro. No caso dos coronavirus, isso tem sido documentado desde a
década de 1960 e os virus emergentes apresentam morbidade e mortalidade distintas.

Em um cenério de pandemia no qual o virus emergente se alastra rapidamente, é fundamental identificar
espécies animais — silvestres e domésticas — suscetiveis a infec¢do pelo “novo” patdgeno e, dessa forma, identificar
possiveis espécies que possam contribuir na sua disseminacdo para humanos. A suscetibilidade de novos hospedeiros,
animal ou humano, pode ser constatada pela detec¢do de anticorpos especificos no sangue (indicando exposicao prévia
ao agente) ou quando se detecta o proprio agente no organismo do animal (tecidos, secrecdes e excre¢des). Nesse
contexto, anticorpos anti-SARS-CoV-2, indicativos de infeccdo prévia, ja foram detectados em animais silvestres e
domésticos, incluindo cdes e gatos. E, mais importante ainda, a presenca do virus, decorrente da exposicdo a uma fonte
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de infeccdo, provavelmente humanos infectados, ja foi identificada em animais silvestres (vison americano, leGes,
tigres, pumas, leopardos, gorilas e furdes) e animais domésticos como cées e gatos. Até o presente, no entanto, o vison
americano foi o Unico animal identificado que, ap6s ser infectado por humanos, pode multiplicar o virus em quantidade
suficiente para transmitir e/ou reinfectar humanos.

Em relacdo aos animais domésticos, a presenca do SARS-CoV-2 em cdes e gatos foi identificada
principalmente em lares ou ambientes onde havia pessoas infectadas e em quarentena. Nestes casos, 0 convivio e
contato intimo e constante permitiu a passagem do virus das pessoas para estes animais. Nos cdes e gatos 0 SARS-CoV-
2 se multiplica principalmente no trato respiratdrio, mas a quantidade de virus encontrada nas secre¢des é geralmente
baixa e possivelmente insuficiente para uma transmissdo que resulte em infeccdo de outros animais e humanos.
Globalmente, o nimero de cées e gatos identificados com o virus é extremamente pequeno em relagdo ao nimero total
de cdes e gatos expostos aos tutores infectados. Como o nimero de infecgBes de pessoas se encontra na casa das
centenas de milhdes, e parte significativa destas pessoas possui caes e gatos no seu ambiente doméstico, caso a infecgao
desses animais fosse algo frequente e relevante, ja teriamos milhares (ou milhGes) de casos relatados. A infeccdo de
cdes e gatos parece, portanto, acidental e epidemiologicamente questionavel e pouco relevante. Além disso, mesmo que
cdes e gatos sejam infectados e multipliquem o virus, ndo ha nenhum relato cientifico de que possam transmitir o virus
para humanos. No entanto, gatos infectados podem, em condi¢des experimentais, infectar outros gatos proximos e a
replicacdo do SARS-CoV-2 é maior em gatos jovens (10 a 14 semanas) em comparacdo com gatos adultos (8 meses). A
infeccdo de cdes e gatos geralmente € assintomatica ou eventualmente acompanhada de sinais gastrointestinais e
respiratdrios leves, como espirros, tosse, corrimento nasal e conjuntivite. A variante Britanica B.1.1.7, no entanto, foi
recentemente encontrada em gatos com miocardite transitéria.

Nesse contexto, considerando-se as evidéncias acumuladas até o presente, aconselha-se que tutores infectados
permanecam em isolamento de outras pessoas e mantenham distanciamento de seus pets. Durante o periodo de
isolamento ndo se recomenda beijar ou abracar os cées e gatos, ndo compartilhar lougas, alimentos ou a cama de dormir
€, a0 manusear 0s cdes e gatos, lavar as mdos com agua e sabdo e usar mascara. Além disso, tutores infectados deverao
manter cdes e gatos em isolamento. Em resumo, pelo conhecimento acumulado até o presente, a infec¢do de cdes e
gatos pelo SARS-CoV-2 é considerada um evento meramente acidental e sem significado epidemioldgico evidente, seja
em relagdo a transmissdo para outros animais ou para a transmissdo para pessoas. Desta forma, nesse momento,
entendemos que a realizacao de testes de diagndstico em cdes e gatos ndo € necessaria.
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