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Introdugéo

Circovirus canino (CanineCV) é um virus com genoma DNA fita simples circular pertencente a familia Circoviridae.
Foi descrito pela primeira vez em 2012, nos Estados Unidos, em cées com vasculite e enterite hemorragica (LI et
al., 2013). Desde entéo, foi identificado em diferentes continentes e em varias espécies de carnivoros domésticos
e silvestres (FRANZO et al., 2021; CANUTI et al., 2024). Em caes, ja foi associado a lesbes vasculares e
distlrbios entéricos graves, incluindo casos fatais (LI et al., 2013; DECARO et al., 2014; CRUZ et al., 2020),
embora também tenha sido encontrada em cées assintomaticos, o que dificulta a definicdo de seu papel como
agente primario (ANDERSON et al., 2017; DOWGIER et al., 2017).

O genoma viral possui 2.063 nucleotideos (KOTSIAS et al., 2019; FRANZO et al., 2021), organizados em duas
sequéncias abertas de leitura (ORFs) principais: Rep, relacionada a replicacdo, e Cap, que codifica a proteina do
capsideo e apresenta maior variabilidade genética (WANG et al., 2021). Estudos recentes reforcam a ocorréncia
de recombinag¢fes e a possibilidade de origem evolutiva a partir de circovirus de morcegos, sugerindo adaptacéo
continua e risco de surgimento de variantes (LIU et al., 2024; SILVA et al., 2025).

No Brasil, desde a primeira detec¢cdo em cées assintomaticos no Nordeste (WEBER et al., 2018), o virus foi
identificado em diferentes contextos clinicos, como casos de gastroenterite hemorragica intermitente (CRUZ et al.,
2020) e coinfec¢des com o virus da cinomose (MORTARI et al., 2022). Esses achados reforcam que CanineCV
circula de forma endémica no pais, embora ainda pouco investigado quanto a diversidade genética, vias de
transmissao e relevancia clinica.

Obijetivo

Revisar os principais aspectos epidemiolégicos, clinicos e moleculares do circovirus canino, abrangendo sua
ocorréncia em diferentes paises, a variabilidade genética, o papel em infec¢des singulares e coinfeccbes, bem
como a circulagdo em hospedeiros domeésticos e silvestres.

Material e Métodos
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Foi realizada uma reviséo da literatura cientifica sobre circovirus canino, abrangendo o periodo de 2013 a 2025.
As buscas foram conduzidas nas bases PubMed, Scopus e Google Scholar, utilizando os descritores: circovirus
canino, epidemiologia, sinais clinicos, coinfec¢des, aspectos moleculares e fauna silvestre. Foram priorizados
artigos e revisdes originais nacionais e internacionais que apresentassem dados de prevaléncia, diversidade
genética e relevancia clinica.

Resultados e Discussao

A prevaléncia de CanineCV varia de 1,3% (7/520) em caes assintomaticos no Brasil (WEBER et al., 2018) a 32%
(71/219) em caes com gastroenterite na Italia (DOWGIER et al., 2017). Estudos na Alemanha e no Brasil, além de
levantamentos em outros paises da Europa, evidenciaram que a detecgdo do virus ndo estabelece causalidade
(ANDERSON et al., 2017; DOWGIER et al., 2017; WEBER et al., 2018). Na Alemanha, Anderson et al. (2017) nédo
observaram associacao direta de CanineCV em cées com diarreia hemorragica aguda, enquanto na lItalia foi
relatado um caso fatal (DECARO et al., 2014).

LesBes como necrose intestinal, vasculite e hemorragias sistémicas ja foram confirmadas por histopatologia e
imuno-histoquimica (LI et al., 2013; CRUZ et al., 2020). Porém, o virus também é encontrado em cédes com
diarreia branda e assintométicos (DOWGIER et al., 2017) sugerindo comportamento oportunista. A associa¢éo
com parvovirus canino (CPV-2) é recorrente e resulta em quadros clinicos mais graves e maior mortalidade em
diferentes paises (KOTSIAS et al., 2019; TUONG et al., 2021).

Evidéncias recentes indicam que CanineCV pode estabelecer infec¢bes persistentes e subclinicas, com detecgéo
prolongada e possibilidade de cargas virais elevadas, contribuindo para sua ampla circulacdo silenciosa. Ademais,
o virus interage com a resposta imune do hospedeiro, o que ajuda a explicar a variabilidade clinica observada,
especialmente na presenca de coinfecc¢des (SILVA et al., 2025).

O genoma apresenta conserva¢do em Rep e maior variabilidade em Cap, permitindo distinguir pelo menos seis
genotipos (CanineCV-1 a 6), incluindo CanineCV-1 ja descrito no Brasil (WANG et al., 2021; LIU et al., 2024).
Eventos de recombinacdo sao recorrentes, além de variantes com truncamento em Rep descritas na China (CAO
et al., 2024). Presséo seletiva sobre Cap sugere adaptagdo a diferentes hospedeiros, e cepas detectadas no Brasil
compartilham similaridade com isolados da Europa e da Asia, indicando possiveis fluxos transcontinentais (SILVA
et al., 2025).

Embora a via principal de transmisséo seja fecal-oral, Silva et al. (2025) apontaram a possibilidade de participacéo
de carrapatos como vetores ou reservatérios, com base em achados envolvendo PCV3; para CanineCV, essa
detec¢do em carrapatos ainda nao foi descrita.

A presenca de variantes de circovirus intimamente relacionadas ao CanineCV em lobos do Canad4, com
prevaléncia de até 45% (CANUTI et al., 2024), refor¢a seu papel epidemioldgico além dos caes domésticos. Na
Europa, foi detectado em raposas vermelhas, onde analises filogenéticas evidenciaram diversidade genética e
potenciais eventos de recombinacao (FRANZO et al., 2021). Casos adicionais em felideos e outros animais de
vida livre reforcam o amplo espectro de hospedeiros e o potencial de spillover entre espécies (SILVA et al., 2025).
O diagnéstico é realizado por PCR convencional e em tempo real, detectando DNA viral em fezes, sangue e
tecidos (WANG et al., 2021; LIU et al., 2024). A metagen6mica foi fundamental na primeira detec¢cdo no Brasil
(WEBER et al., 2018) e imuno-histoquimica e microscopia eletrdnica complementam a associagao entre presenca
viral e lesdes histopatologicas (LI et al., 2013; CRUZ et al., 2020).

No Brasil, a primeira deteccao ocorreu no Nordeste em caes assintomaticos, com prevaléncia de 1,3% em 520
amostras de soro (WEBER et al., 2018). No Sul, o virus foi identificado em um Pastor Alemao com gastroenterite
hemorragica intermitente, cujo genoma foi sequenciado (CRUZ et al., 2020). Mais recentemente, coinfec¢cdes com
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virus da cinomose foram registradas em 77 cédes autopsiados no Sul, com confirmagédo por histopatologia, PCR e
imuno-histoquimica (MORTARI et al., 2022). Esses achados, somados a evidéncias de persisténcia viral e
variabilidade genética (SILVA et al., 2025), confirmam sua circulagcdo endémica no pais, embora persistam lacunas
guanto ao impacto clinico e epidemioldgico.

Concluséo

CanineCV deve ser considerado diagnéstico diferencial em enterites hemorragicas de cdes. Embora sua
patogenicidade isolada seja incerta, o virus atua como cofator relevante em doengas gastroentéricas. A
diversidade genética, o potencial de recombinacéo e a circulagdo em animais silvestres reforcam a necessidade
de vigilancia molecular e epidemiolégica no Brasil.
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