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Resumen

La constante investigacion respecto al coronavirus tipo 2 causante del sindrome respiratorio agudo
severo (SARS-CoV-2) requiere de revisiones periddicas en las que se concentre informacion reciente y
relevante. El objetivo de éste estudio fue realizar una revision sistematica epidemiolégica del SARS-
CoV-2 en caninos y felinos domésticos, asi como el analisis filogenético de las secuencias genéticas
del virus aisladas de perros y gatos del mundo, reportadas en la plataforma GISAID. La revision
sistematica se estructurd a partir del protocolo PRISMA. Las palabras claves utilizadas fueron: SARS-
CoV-2, COVID-19, caninos, felinos, animales de compaiiia, reservorios animales y zoonosis. Adicio-
nalmente, se seleccionaron todas las secuenciaciones genéticas del SARS-CoV-2 aisladas de perros
y gatos alrededor del mundo, publicadas en la base de datos “EpiCov” de la plataforma GISAID,
las cuales fueron analizadas a través de la plataforma Nextclade para la generacion de los arboles
filogenéticos respectivos. En cuanto a los resultados, en el mundo se ha reportado el aislamiento de
material génico del SARS-CoV-2 en 99 perros y 108 gatos infectados naturalmente con éste virus.
Ademas, existe un total mundial de 133 secuencias genéticas de SARS-CoV-2 en caninos (45) y feli-
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nos (88) domésticos reportadas en GISAID, donde las variantes preocupantes (VOC) (Alpha y Delta)
y las variantes de interés (lota y Lambda) para la salud publica segtin la OMS, han sido aisladas. Por
otra parte, el linaje viral B.1. ha sido el de mayor predominancia tanto en caninos como en felinos
(13,3%) vy los clados Nextstrain 19A (24,1%) y GISAID GH (32,3%) los de mayor frecuencia, asf
como Norteamérica la region con mayor cantidad de genomas de SARS-CoV-2 aislados de caninos
y felinos domésticos (40,1%). En conclusion, los caninos y felinos domésticos son susceptibles a la
infeccion por SARS-CoV-2, probablemente gracias a un efecto de spillover desde el ser humano. De-
bido a su baja capacidad de transmitir el virus a otras especies animales, los animales de compania
pueden considerarse un fondo de saco epidemiolégico en la dindmica de transmision del virus. Por
dltimo, que las VOC Alpha y Delta lograran infectar tanto perros como gatos, es un hallazgo eviden-
temente significativo para la salud publica mundial y el conocimiento de la dindmica epidemiolégica
de éste nuevo virus.

Palabras clave: epidemiologfa, sindrome respiratorio agudo severo por coronavirus 2 (SARS-CoV-2), filogenia,
enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19).

Abstract

The constant investigation regarding the severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-
CoV-2) requires periodic reviews in which recent and relevant information is concentrated. The ob-
jective of this study was to carry out a systematic epidemiological review of SARS-CoV-2 in domestic
dogs and cats, as well as the phylogenetic analysis of the genetic sequences of the virus isolated from
dogs and cats around the world, reported on GISAID’s platform. This systematic review was struc-
tured based on the PRISMA protocol. The keywords used were: SARS-CoV-2, COVID-19, canines,
felines, companion animals, animal reservoirs, and zoonoses. Additionally, all the genetic sequences
of SARS-CoV-2 isolated from dogs and cats around the world, published in the "EpiCov" database of
GISAID’s platform, were selected and analyzed through Nextclade’s platform for the generation of
the respective phylogenetic trees. Regarding the results, the isolation of SARS-CoV-2 gene material
in 99 dogs and 108 cats naturally infected with this virus has been reported worldwide. In addition,
there is a global total of 133 genetic sequences of SARS-CoV-2 in domestic canines (45) and felines
(88) reported in GISAID, where the variants of concern (VOC) (Alpha and Delta) and the variants
of interest (lota and Lambda) for public health according to the WHO, have been isolated. On the
other hand, the viral lineage B.1. has been the most predominant in both canines and felines (13.3%)
and the clades Nextstrain 19A (24.1%) and GISAID GH (32.3%) the most frequent, as well as North
America the region with the highest number of SARS-CoV-2 genomes isolated from domestic cani-
nes and felines (40.1%). In conclusion, domestic canines and felines are susceptible to SARS-CoV-2
infection, probably due to a spillover effect from humans. Due to their low capacity to transmit the
virus to other animal species, companion animals can be considered epidemiological dead-end hosts
in the virus transmission dynamics. Finally, that the VOC Alpha and Delta were able to infect both
dogs and cats, is an obviously significant finding for global public health and knowledge of the epi-
demiological dynamics of this new virus.

Key words: epidemiology, severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-COV—Z), phylogeny, coronavirus

disease 2019 (COVID-19).

Resumo

A investigacdo constante sobre o coronavirus tipo 2 causador da sindrome respiratéria aguda grave
(SARS-CoV-2) exige revisdes periddicas nas quais se concentrem informacoes recentes e relevantes.
O objetivo deste estudo foi realizar uma revisao epidemioldgica sistematica do SARS-CoV-2 em caes
e gatos domésticos, bem como a andlise filogenética das sequéncias genéticas do virus isolados de
cdes e gatos em todo o mundo, relatadas na plataforma GISAID. A revisdo sistematica foi estrutu-
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rada com base no protocolo PRISMA. As palavras-chave utilizadas foram: SARS-CoV-2, COVID-19,
caninos, felinos, animais de companbhia, reservatdrios de animais e zoonoses. Adicionalmente, fo-
ram selecionadas todas as sequéncias genéticas de SARS-CoV-2 isoladas de cdes e gatos de todo o
mundo, publicadas na base de dados "EpiCov" da plataforma GISAID, que foram analisadas através
da plataforma Nextclade para geracao das respectivas arvores filogenéticas . Em relacido aos resulta-
dos, foi relatado no mundo o isolamento do material do gene SARS-CoV-2 em 99 c3es e 108 gatos
naturalmente infectados com esse virus. Além disso, ha um total global de 133 sequéncias genéticas
de SARS-CoV-2 em caninos domésticos (45) e felinos (88) relatados no GISAID, onde as variantes
de interesse (VOC) (Alpha e Delta) e as variantes de interesse (lota e Lambda) para a sadde publica
segundo a OMS, foram isolados. Por outro lado, a linhagem viral B.1. tem sido o mais predomi-
nante tanto em caninos quanto em felinos (13,3%) e os clados Nextstrain 19A (24,1%) e GISAID
GH (32,3%) os mais frequentes, assim como a América do Norte a regido com maior niimero de
SARS-CoV- 2 genomas isolados de caninos e felinos domésticos (40,1%). Em conclusdo, caninos e
felinos domésticos sdo suscetiveis a infeccao por SARS-CoV-2, provavelmente devido a um efeito
de transbordamento de humanos. Devido a sua baixa capacidade de transmitir o virus para outras
espécies animais, os animais de companhia podem ser considerados um beco sem saida epidemio-
l6gico na dindmica de transmissdo do virus. Finalmente, que o VOC Alpha e Delta foram capazes
de infectar c3es e gatos é uma descoberta obviamente significativa para a satde publica global e o
conhecimento da dindmica epidemiolégica desse novo virus.

Palavras-chave: epidemiologia, sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 (SARS-CoV-2), filogenia, doenca
de coronavirus 2019 (COVID-19).
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