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Introdução

Circovírus canino (CanineCV) é um vírus com genoma DNA fita simples circular pertencente à família Circoviridae. 

Foi descrito pela primeira vez em 2012, nos Estados Unidos, em cães com vasculite e enterite hemorrágica (LI et 

al., 2013). Desde então, foi identificado em diferentes continentes e em várias espécies de carnívoros domésticos 

e silvestres (FRANZO et al., 2021; CANUTI et al., 2024). Em cães, já foi associado a lesões vasculares e 

distúrbios entéricos graves, incluindo casos fatais (LI et al., 2013; DECARO et al., 2014; CRUZ et al., 2020), 

embora também tenha sido encontrada em cães assintomáticos, o que dificulta a definição de seu papel como 

agente primário (ANDERSON et al., 2017; DOWGIER et al., 2017). 

O genoma viral possui 2.063 nucleotídeos (KOTSIAS et al., 2019; FRANZO et al., 2021), organizados em duas 

sequências abertas de leitura (ORFs) principais: Rep, relacionada à replicação, e Cap, que codifica a proteína do 

capsídeo e apresenta maior variabilidade genética (WANG et al., 2021). Estudos recentes reforçam a ocorrência 

de recombinações e a possibilidade de origem evolutiva a partir de circovírus de morcegos, sugerindo adaptação 

contínua e risco de surgimento de variantes (LIU et al., 2024; SILVA et al., 2025). 

No Brasil, desde a primeira detecção em cães assintomáticos no Nordeste (WEBER et al., 2018), o vírus foi 

identificado em diferentes contextos clínicos, como casos de gastroenterite hemorrágica intermitente (CRUZ et al., 

2020) e coinfecções com o vírus da cinomose (MORTARI et al., 2022). Esses achados reforçam que CanineCV 

circula de forma endêmica no país, embora ainda pouco investigado quanto à diversidade genética, vias de 

transmissão e relevância clínica.

Objetivo

Revisar os principais aspectos epidemiológicos, clínicos e moleculares do circovírus canino, abrangendo sua 

ocorrência em diferentes países, a variabilidade genética, o papel em infecções singulares e coinfecções, bem 

como a circulação em hospedeiros domésticos e silvestres.

Material e Métodos



Foi realizada uma revisão da literatura científica sobre circovírus canino, abrangendo o período de 2013 a 2025. 

As buscas foram conduzidas nas bases PubMed, Scopus e Google Scholar, utilizando os descritores: circovírus 

canino, epidemiologia, sinais clínicos, coinfecções, aspectos moleculares e fauna silvestre. Foram priorizados 

artigos e revisões originais nacionais e internacionais que apresentassem dados de prevalência, diversidade 

genética e relevância clínica.

Resultados e Discussão

A prevalência de CanineCV varia de 1,3% (7/520) em cães assintomáticos no Brasil (WEBER et al., 2018) a 32% 

(71/219) em cães com gastroenterite na Itália (DOWGIER et al., 2017). Estudos na Alemanha e no Brasil, além de 

levantamentos em outros países da Europa, evidenciaram que a detecção do vírus não estabelece causalidade 

(ANDERSON et al., 2017; DOWGIER et al., 2017; WEBER et al., 2018). Na Alemanha, Anderson et al. (2017) não 

observaram associação direta de CanineCV em cães com diarreia hemorrágica aguda, enquanto na Itália foi 

relatado um caso fatal (DECARO et al., 2014). 

Lesões como necrose intestinal, vasculite e hemorragias sistêmicas já foram confirmadas por histopatologia e 

imuno-histoquímica (LI et al., 2013; CRUZ et al., 2020). Porém, o vírus também é encontrado em cães com 

diarreia branda e assintomáticos (DOWGIER et al., 2017) sugerindo comportamento oportunista. A associação 

com parvovírus canino (CPV-2) é recorrente e resulta em quadros clínicos mais graves e maior mortalidade em 

diferentes países (KOTSIAS et al., 2019; TUONG et al., 2021). 

Evidências recentes indicam que CanineCV pode estabelecer infecções persistentes e subclínicas, com detecção 

prolongada e possibilidade de cargas virais elevadas, contribuindo para sua ampla circulação silenciosa. Ademais, 

o vírus interage com a resposta imune do hospedeiro, o que ajuda a explicar a variabilidade clínica observada, 

especialmente na presença de coinfecções (SILVA et al., 2025). 

O genoma apresenta conservação em Rep e maior variabilidade em Cap, permitindo distinguir pelo menos seis 

genotipos (CanineCV-1 a 6), incluindo CanineCV-1 já descrito no Brasil (WANG et al., 2021; LIU et al., 2024). 

Eventos de recombinação são recorrentes, além de variantes com truncamento em Rep descritas na China (CAO 

et al., 2024). Pressão seletiva sobre Cap sugere adaptação a diferentes hospedeiros, e cepas detectadas no Brasil 

compartilham similaridade com isolados da Europa e da Ásia, indicando possíveis fluxos transcontinentais (SILVA 

et al., 2025). 

Embora a via principal de transmissão seja fecal-oral, Silva et al. (2025) apontaram a possibilidade de participação 

de carrapatos como vetores ou reservatórios, com base em achados envolvendo PCV3; para CanineCV, essa 

detecção em carrapatos ainda não foi descrita. 

A presença de variantes de circovírus intimamente relacionadas ao CanineCV em lobos do Canadá, com 

prevalência de até 45% (CANUTI et al., 2024), reforça seu papel epidemiológico além dos cães domésticos. Na 

Europa, foi detectado em raposas vermelhas, onde análises filogenéticas evidenciaram diversidade genética e 

potenciais eventos de recombinação (FRANZO et al., 2021). Casos adicionais em felídeos e outros animais de 

vida livre reforçam o amplo espectro de hospedeiros e o potencial de spillover entre espécies (SILVA et al., 2025). 

O diagnóstico 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 metagenômica foi fundamental na primeira detecção no Brasil 

(WEBER et al., 2018) e imuno-histoquímica e microscopia eletrônica complementam a associação entre presença 

viral e lesões histopatológicas (LI et al., 2013; CRUZ et al., 2020). 

No Brasil, a primeira detecção ocorreu no Nordeste em cães assintomáticos, com prevalência de 1,3% em 520 

amostras de soro (WEBER et al., 2018). No Sul, o vírus foi identificado em um Pastor Alemão com gastroenterite 

hemorrágica intermitente, cujo genoma foi sequenciado (CRUZ et al., 2020). Mais recentemente, coinfecções com 



vírus da cinomose foram registradas em 77 cães autopsiados no Sul, com confirmação por histopatologia, PCR e 

imuno-histoquímica (MORTARI et al., 2022). Esses achados, somados a evidências de persistência viral e 

variabilidade genética (SILVA et al., 2025), confirmam sua circulação endêmica no país, embora persistam lacunas 

quanto ao impacto clínico e epidemiológico.

Conclusão

CanineCV deve ser considerado diagnóstico diferencial em enterites hemorrágicas de cães. Embora sua 

patogenicidade isolada seja incerta, o vírus atua como cofator relevante em doenças gastroentéricas. A 

diversidade genética, o potencial de recombinação e a circulação em animais silvestres reforçam a necessidade 

de vigilância molecular e epidemiológica no Brasil.
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