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Objetivos: O género Protoparvovirus compreende várias espécies, incluindo o 
parvovírus canino do tipo 2 (CPV2) e o vírus da panleucopenia felina (FPV). 
Adicionalmente, o CPV2 apresenta uma taxa de mutação nucleotídica frequente, 
levando a alterações aminoacídicas na proteína VP2, responsáveis pela 
transmissão, infeção e propriedades antigénicas deste vírus, traduzindo-se na 
existência de subtipos (CPV2a, CPV2b, CPV2c). O objetivo deste estudo foi 
caracterizar o CPV2 e o FPV de cães e gatos infectados na área metropolitana 
de Lisboa (AML). 
Material e Métodos: Procedeu-se à extração de DNA presente em amostras de 
fezes (cães: n=13; gatos: n=14) e sangue (cães: n=3; gatos: n=3) de animais 
com sinais clínicos compatíveis com infeção por CPV2 e FPV. Seguidamente, 
procedeu-se à amplificação por PCR do gene vp2 e sequenciação dos produtos 
de amplificação. As sequências obtidas foram alinhadas com o programa MAFFT 
e a subtipificação viral com o programa Aliview. A diversidade genética e as 
relações filogenéticas foram exploradas através dos programas PopART e 
IQTree. 
Resultados: Na análise do perfil aminoacídico a variante mais prevalente na 
população-alvo foi CPV2c (48%, n=11). Nos gatos (n=14), detetou-se FPV (93%, 
n=13) e CPV2c (7%, n=1). Na população canina (n=13), o subtipo predominante 
foi o CPV2c (77%, n=10), seguido do subtipo CPV2b (23%, n=3). A presença de 
intragrupos nos clusters referentes a FPV e CPV2 foi observada na árvore 
filogenética; porém, nenhum destes refletiu monofilia para os subtipos CPV2a-c. 
A análise de haplótipos não revelou diferenças entre os vírus identificados em 
sangue e fezes do mesmo indivíduo. 
Conclusão: É de extrema importância a identificação e monitorização dos 
subtipos do CPV2 em circulação nas populações caninas e felinas para a 
compreensão da evolução do vírus, a sua epidemiologia e o seu impacto na 
saúde dos hospedeiros. 
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